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ABSTRACT

Obijective: In this study, the presence of Celtic polled (PolC) and Fresian Pollen (PolF) variants that cause hornlessness in cattle was investigated in the Holstein
cattle populations raised in Eskisehir province using PCR and DNA sequence analysis methods.

Material and Methods: DNA obtained from blood samples taken from a total of 100 cattle from some farms in the Eskisehir region were used as animal
material for the study. In the study, PolC and PolF variants were detected by PCR and DNA sequence, PCR products were checked on agarose gel and DNA
sequence analysis was performed.

Results: While the PolF variant could not be detected in 100 Holstein cattle raised in Eskisehir, a heterozygous cattle with the PolC allele was detected.

Conclusion: While hornless cattle are preferred more in the modern cattle industry, molecular methods will contribute to herd management and planning by
guiding the determination of homozygous-heterozygous genotype of polled cattle.
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Eskisehir Yoresi Sigirlarinda Celtic ve Fresian Boynuzsuziuk Varyantlarmin Arastiriimasi

0z
Amag: Bu arastirmada; sigirlarda boynuzsuzluga neden olan Celtic boynuzsuzluk (PolC) ve Fresian boynuzsuzluk (PolF) varyantlarinin, Eskisehir ilinde yetistirilen
Siyah Alaca sigir populasyonundaki varliklari PCR ve DNA dizi analizi ydontemleri kullanilarak incelenmistir.

Materyal ve Metot: Arastirmanin hayvan materyali olarak Eskisehir bolgesindeki bazi isletmelerde yetistirilen toplam 100 bas sigirdan alinan kan érneklerinden
izole edilen DNAIar kullaniimigtir. Arastirmada, PolC ve PolF varyantlarinin tespiti icin PCR reaksiyonu ile ¢gogaltilmig, PCR uriinleri agaroz jelde kontrol edilerek
DNA dizi analizi yapilmistir.

Bulgular: Eskisehir’de yetistirilen 100 bas Siyah Alaca sigirla PolF varyanti tespit edilemezken PolC alleline sahip bir heterozigot sigir tespit edilmistir.

Sonug: Modern sigir endistrisinde boynuzsuz sigirlar daha fazla tercih edilirken molekiiler yontemler pol genotipli sigirlarin homozigot-heterozigot durumunun
belirlenmesinde yol gostererek siirli ydonetimi ve planlamasina katkida bulunacaktir.

Anahtar Kelime: Boynuzsuzluk, DNA dizi analizi, Siyah Alaca Sigiri, PolC varyanti, PolF varyanti
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GIRIS

Sigir, kegi ve koyun gibi tirlerin kafatasi uzantilari olan boynuzlar, yirticilara karsi koruma saglarken,
ciftlesme ve kaynaklara erisimde rekabete igin rekabete yardimci olmak icin de kullanilirlar (Grobler et al. 2021).
Ancak boynuzlu sigirlar diger sigirlar ve bakicilari icin risk olusturur ve et islenirken kesilmesi gereken hasarli
deriler ile ¢liriik dokular nedeniyle ekonomik kayiplara neden olabilir (Kling-Eveillard et al. 2015). Boynuzlarla ilgili
sorunlari 6nlemek amaciyla, sigir yetistiricileri gegmis yillarda boynuzlari kesmek igin sicak demir ile daglama
(sicak demirle dagitma), kepge boynuz gidericiler kullanilarak tomurcuk amputasyonu (cerrahi) ve boynuz
tomurcuklarina kimyasal kostik yakict macun (kimyasal dagitma) gibi ¢esitli yontemler kullanmislardir.
Boynuzlarla ilgili problemleri ortadan kaldirmayi amaglayan boynuz kesme islemlerinin hayvanlara verdigi aci ve
sikintinin yani sira, yara boélgesinin enfekte olmasi ve hayvan blylimesini tehlikeye atmasi gibi nedenlerle hayvan
refahi ve etigi konusunda endiselere neden olmaktadir (Spurlock et al. 2014; Caray et al. 2015).

Sigirlarda genel olarak, bas fenotipinde kafatasina sabitlenmis keratin kapli sivri ¢ikintilara boynuzlu
(Horned-Horn), ilkel boynuzlar kafatasi yerine cilde gevsek bir sekilde baglandiginda yalanci boynuz (Scurred-
Scur) ve boynuzlarin veya boynuz izlerinin yoklugunda boynuzsuzluk (Polled-Pol) olarak adlandiriimaktadir (Kling-
Eveillard et al. 2015; Randhawa et al. 2020). Boynuzsuz sigirlarin tarih 6ncesi ve antik caglarda var oldugu
bilinmektedir. Boynuzsuz sigirlara ait izlere Eski Misir, Roma imparatorlugu ve iskandinavya gibi bdlgelerde
rastlanmistir (Grobler et al. 2021). Chamberlain’in (2017) bildirdigine gore Bateson ve Saunders (1902), sigirlarda
boynuzsuzluk (Pol) fenotipinin boynuzluya baskin oldugunu bildiren ilk kisilerdi. Lloyd Jones and Evvard (1916)
da Galloway inekleriyle giftlestirilen Shorthorn bogalarinda boynuzsuzluk genin baskinligini gésterirken, Williams
and Williams'in (1952) boynuzsuz ve boynuzlu Hereford'lari ¢aprazlamanin sonuglarini ortaya koymasiyla
desteklemistir. Polled lokusu ilk olarak 1993 yilinda sigir kromozomu 1'e (Bos Taurus Autosome 1- BTA1)
haritalanirken (Georges et al. 1993), kromozom 1’in sentromerine ¢ok yakin olan 1q12-14 bélgesinde oldugunu
1995 yilinda Schmutz et al. (1995) tahmin etmislerdir. Pol lokusunun islah popiilasyonlarinda frekansinin
artirilmasi ve marker yardimli seleksiyonda kullaniimasi igin sigir 1. kromozomu lzerindeki TGLA49 ve AGLA17
adli mikrosatelit markerlariyla Pol lokusunun iligkili oldugu bildirilmistir (Brenneman et al. 1996). Simental
sigirlarda boynuzsuzluk lokusu ile BM6438 ve SODIMicro2 markerlari arasinda tam baglanti oldugu belirlenmistir
(Brookman et al. 2000). Drogemdiller et al. ise 2005 yilinda bu bélgeyi 1Mb’lik bir segmente daraltmislardir. 2009
yilinda sigir referans genomunun (Bovine Genome Sequencing and Analysis Consortium, 2009) tamamlanmasinin
ardindan Seichter et al. (2012) farkh sigir irklarinda yirittigi GWAS calismasiyla bu bolgeyi 381 kb’ye kadar
daraltmislardir.

Molekuller olarak sigir kromozomu 1'in (BTA1) sentromerik bolgesine haritalanmis olan otozomal
dominant Polled (boynuzsuzluk) lokusunun (000483-9913) (OMIA, 2024) Bos taurus'ta boynuzsuzluk 6zelligini
determine ettigi bildirilmistir. Polled lokusunun BTA1 (izerindeki konumu tanimlanmis ve aday nedensel
mutasyonlar belirlenmistir. Molekiler ¢alismalarla sigirlarda boynuzsuzluk fenotipi ile iliskili dort DNA dizi
varyanti tanimlanmistir; Celtic Polled (PolC) (Medugorac et al. 2012; Allais-Bonnet et al. 2013; Rothammer et al.
2014), Friesian Polled (PolF) (Medugorac et al. 2012; Allais-Bonnet et al. 2013; Rothammer et al. 2014),
Mongolian Polled (PolM) (Medugorac et al. 2017) ve Guarani Polled (PolG) (Utsunomiya et al. 2019). Her
boynuzsuzluk varyantinin kaynaklandigi mutasyon, degisken boyutlu karmasik bir ekleme-silme (indel) islemidir
(Sekil 1). Bilinen tim Pol varyantlari baskindir ve tek bir pol alleli tasiyan sigirlar, scur lokuslarindaki genotiplerine
bagh olarak boynuzsuz veya scur olacaktir. Farkli poptlasyonlarda ve irklarda baska tanimlanmamis Pol
varyantlarin da bulunmasi muhtemeldir (6rn. Shuxuan irki; Chen et al. 2017)

Celtic (PolC) varyanti Kelt cografi bolgelerinden kaynaklanan birka¢ Avrupa sigir irkinda karmasik bir
ekleme ve silme islemi olarak tanimlanmistir. 212 bg'lik bir dizi (1705834—-1706045 bg¢) kopyalanir ve orijinal
diziden 6 bg asagida olan 10 bg'lik (1706051-1706060 bg) bir dizinin yerini alir (Sekil 1) (Medugorac et al. 2012).
Boynuzlu bir Holstein-Friesian bogasindan alinan fibroblastlarin genomuna PolC varyantinin 202 bg¢ ekleme-silme
mutasyonu CRISPR/Cas12a teknigi ile gen dizenlemesi yapilarak boynuzsuz buzagi tretilerek bu mutasyonun
boynuzsuz fenotipine neden oldugu belirlenmistir (Schuster et al. 2020). Holstein-Friesian sigirlarinda tanimlanan
Fresien (PolF) varyanti, PolC varyantindan yaklasik 200 kb asagidadir ve 1909352 ile 1989480 bg arasindaki dizinin
80128 bg¢'lik bir kopyasidir (Sekil 1) (Medugorac et al. 2012; Allais-Bonnet et al. 2013; Rothammer et al. 2014).
Kopyalanan segment orijinal dizinin hemen ardinda yer alir ve ayni yéndedir. Ugilincii pozisyonda bir T>A
transversiyonu ve 45. pozisyonda 2 bg'lik bir delesyon (TG) ile referans diziden farkhdir (Medugorac et al. 2012).
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Mogol Yak ve Turano sigirlarinda kesfedilen PolM varyanti BTAl'deki 800 kb'lik bir boélgeye yerlesmistir
(Medugorac et al. 2017). PolM varyantina ait iki mutasyondan ilki, orijinal diziden 61 bg asagi akista 219 bg¢'lik bir
duplikasyon-eklemedir (P219ID: 1976128 b¢'de basliyor) ve ikincisi, P219ID'den 621 bg yukar akista 6 bg'lik bir
delesyon ve 7 bg'lik bir eklemedir (Medugorac et al. 2017) (Sekil 1). PolG, Brezilya'dan Nellore sigirlarinda (Bos
indicus) (Utsunomiya et al. 2019) yaklasik 110 kb'lik bir ¢ogaltmanin neden oldugu bir kopya sayisi varyasyonu
olarak (1893790-2004553 bg) tanimlanmistir. Bilinen dort Pol varyatinin, herhangi bir kodlama dizisini, intronik
bolgeyi veya bilinen herhangi bir diizenleyici bolgeyi etkilemedigi bildirilmistir (Aldersey et al. 2020).

Guarani Mongolian
] v
I 1
Horn [
Celtic |—|—J
Friesian
kcettic | |

[Friesian I _

'\dongolian I

Sekil 1. Celtic, Friesian ve Mogol boynuzsuzluk varyantlari. Gri dikdortgenler, tekrarlanan diziyi temsil eder ve
kirmizi dikdértgenler, kopyalarin ekleme bolgesini temsil eder. (Utsunomiya et al. 2019; Aldersey et al. 2020).

Figure 1. Celtic, Friesian, Mongolian and Guarani polledness variants. Grey rectangles represent the duplicated
sequence and red rectangles represent the insertion site of the duplicates.

BTA1l (bovine genome assembly ARS-UCD1.2 (GCA_002263795.2): https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
assembly/GCF_002263795.1/) Gzerinde yer alan boynuzsuzlukla iligskili mutasyonlarin konumlari séyledir: PolC
g.[22429326_  2429335del;2429109_2429320dupins], PolF g.2629113 2709240dup (80,128 bg), PolM
8.[2695261_2695267delinsTCTGAA;2695889_2696047dupins] ve PolG g.2614828 2724315dup (110 kb). BTA1
kromozomunda, Celtic Polled IFNAR2 ve OLIG1 genleri arasinda konumlanmistir. Bilinen herhangi bir kodlama
dizisini, baglanti bolgesini, intronik degisimi veya herhangi bir birlestirmeyi etkilemedigi gozlemlenmistir
(Medugorac et al. 2012; Aldersey et al. 2020). Boynuzsuzluk genotiplerinin molekiiler ydontemle belirlenmesi igin,
tlire 6zgu kullanilan birkag MSAT (mikrosatellit) marker ve SNP (Single Nucleotide Polimorphism) tabanli testler
gelistirilmistir (Mariasegaram et al. 2012; Grobler et al. 2021).

Bu calismanin amaci, farkh (lkelerdeki sigir popilasyonlarinda varligi belirlenen PolC ve PolF
varyantlarinin, Eskisehir ilinde yetistirilen Siyah Alaca sigir popilasyonunda varligini molekiler yontemlerle
arastirmaktir. PolF varyanti Jersey, Holstein ve Witrug irki sigirlarda gorilirken PolC varyanti Angus, Blonde
d’Aquitaine, Dexter, Limousin, Charolais, ve Hereford irkinda gorildigi bildirilmektedir (Medugorac et al. 2012).
Her ne kadar PolC varyantinin varli§i Holstein irkinda daha ©nce bildiriimese de bu g¢alismada farkl bir
popilasyonla calisildigindan PolC varyanti da arastirilmistir. Eskisehir’'de vyetistirilen Siyah Alaca sigir
isletmelerindeki 100 bas sigirdan alinmis kan o6rneklerinden DNA saflastirilarak, PCR yontemi ile Pol geni
varyasyonlarindan Celtic (PolC) ve Fresian (PolF) boynuzsuzluk varyantlarinin varligi PCR ve DNA dizi analizi
yontemi kullanilarak incelenmistir. Yapilan calisma ile Tirkiye’de ilk defa boynuzsuzluk genotipinin varligi
arastiriimistir. PolC ve PolF varyantlarin tespiti modern sigir endistrisinde 6ne ¢ikan hayvan refahini iyilestirmek
icin olusturulacak boynuzsuz sigir siirllerinin gelistirilmesine katki saglanacaktir.

MATERYAL ve YONTEM
Hayvan materyali

Arastirmada, Eskisehir Odunpazari (n:40), Alpu (n:30) ve Beylikova (n:30) ilgelerinde bulunan g
isletmeden toplam 100 bas boynuzsuz Siyah Alaca (Holstein) sagmal inekten alinan kan 6rnekleri materyal olarak
kullanilmistir. Ornekler DNA saflastirma calismalari yapilana kadar -20 2C ‘de saklanmistir.
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Yontem
Kandan DNA izolasyonu

Toplam genomik DNA (gDNA) izolasyonu PureLink Genomic DNA Kiti (Invitrogen, Almanya) kullanilarak,
uretici firmanin belirttigi DNA izolasyon protokoliine uygun olarak gerceklestirilmistir. izolasyon sonrasi gDNA’lar
%1'lik agaroz jel kullanilarak kontrol edilmis Nanodrop yardimiyla miktar ve kalitesi &l¢iilmiistiir. Ornek DNA
miktarlari 40-60 ng/ul olarak ayarlanmistir.

PCR ¢aligmalan

Arastirmada, polled varyantlarindan PolC ve PolF varyantlarinin tespiti igcin hedef bélgenin ¢cogaltiimasi
amaciyla Medugorac et al. (2012) tasarladigi primerlerden yararlanilarak PCR reaksiyon ¢ozeltileri hazirlanmistir.
PCR reaksiyon karisimi 50 ul olacak sekilde (1 U Tag DNA Polimeraz (Thermo Scientific), 10 X PCR tamponu (100
mM Tris-HCI, 500 mM KCI, pH. 8,8), 1,5 mM MgClI2, 200 uM dNTP (Fermentas), 5 pM ve 1 pl DNA (50-100 ng))
hazirlanmistir. PCR isleminde primer baglanma sicakligi 58 2C (P202ID) ve 59 °C (P1909396D2) 60 sn siire ile
uygulanirken P202ID 31 ve P1909396D2 igin 32 PCR ddngusu yapilmistir. PCR reaksiyonu tamamlandiktan sonra,
mutasyonun meydana geldigi lokusu kontrol etmek icin PCR rinleri %2'lik agaroz jelde kosturularak kontrol
edilmistir.

Genotiplerin belirlenmesi

Eskisehir’de yetistirilen Holstayn sigirlarinda PolC ve PolF varyantlarina ait mutasyonu arastirmak igin PCR
ve DNA dizi analizi yontemleri kullanilmistir (Tablo 1). PolC varyantina sebep olan P202ID insersiyonun degisken
bolgesini iceren P1909396D2 primerleri boynuzlu sigirlarda 369 bg¢ ve boynuzsuz sigirlarda 571 bg PCR Grlni
verecek sekilde dizayn edilmistir (Medugorac et al. 2012). PCR drunlerinin ayirimi ve genotipler %2’lik agaroz
jelde elektroforezi yapilarak belirlenmistir. PolF varyantina sebep olan P80kbID delesyonun degisken bdolgesini
iceren P1909396D2 primerleri boynuzlu ve boynuzsuz sigirlarda PCR (riinii verecek sekilde dizayn edilmistir
(Medugorac et al. 2012). Elde edilen PCR Urlniin biiytklGgu 152 baz ciftidir. Arastirmada, hayvanlarin ¢ogaltilan
DNA bolgesindeki 2 baz (TG) cifti delesyonunun tespiti icin PCR Urlnlerinin dizi analizi yapiimistir. PCR ile
¢ogaltilan bolgede PolF sigirlarda gorilen 2 baz (TG) cifti delesyonu arastirilip bu delesyona sahip sigirlar PolF
haplotipi olarak belirlenmistir. Dizi analizi sonuglari hizmet alimi yoluyla yapilmis, DNA dizi analizi ham sonuglari
laboratuvarimizda incelenip MEGA 12 (Kumar et al. 2024) ve CodonCode Aligner (2021) programlari kullanilarak
analiz edilmis ve ilgili genotipler arastiriimistir.

Tablo 1. PolC ve PolF varyant lokuslarina ait primerler
Table 1. Primers for PolC and PolF variant loci

Varyant Primer Kaynak
Forward: 5’-TCAAGAAGGCGGCACTATCT-3’
Paoaip Reverse: 5'-TGATAAACTGACCCTCTGCCTATA-3'
Medugorac et al. 2012
Forward:5’-GAAGTCGGTGGTCTGAAAGG-3’
P1s0939602 Reverse:5’-TGTTCTGTGTGGGTTTGAGG-3’

BULGULAR
PolC PCR reaksiyonu sonuglan

Arastirmada PolC (Celtic varyanti) icin yapilan ve P202ID primerleri kullanilarak ¢ogaltilan PCR Urlnleri
%2’lik agaroz jele ylklenerek elektroforetik ayrim yapilmistir. PCR UrlinQ jel gortntileri Sekil 2’de verilmistir.
Gorlntileme isleminde PolC varyanti ile ilgili yapilan PCR ¢alismalarinda, 100 bas sigir icerisinde bir bireyin
heterozigot genotipte oldugu belirlenmistir (Sekil 2).
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Sekil 2. PolC igin yapilan PCR Uriinleri %2’lik agaroz jel gériintlsi (Invitrogen 50 b¢ DNA Ladder)
Figure 2. The agarose gel image of PCR products for PolC (Invitrogen 50 b¢ DNA Ladder)
PolF PCR reaksiyonu sonuglari

Boynuzsuzluk (Polled) geninin PolF (Fresien varyanti) igin yapilan PCR islemi sonucu elde edilen Uriinler
%2'lik agaroz jelde kontrol edilmistir. Bu PCR driinlerinin jel goriintlleri Sekil 3’de verilmistir. PolF varyantini
belirlemek amaciyla yapilan PCR sonucunda, 152 bg¢ biyukliginde Urinler elde edilmis ve bu Griinler %2’lik
agaroz jelde kontrol edilerek (Sekil 3) DNA dizi analizine gonderilmistir.

PolF DNA Dizi analizi sonuglari

PolF PCR driinlerinin hizmet alimi yoluyla gergeklestirilen DNA dizi analizi ham verileri, MEGA 12 ve
CodonCode programlari ile analiz edilmistir. Elde edilen dizi analiz sonuglari, The UCSC Genome Browser
Genbankasi’nda sigir Polled geni igin bilinen mutasyonla karsilastiriimis ve bu alignment Sekil 4’te gosterilmistir
(UCSC, 2025).

PCR ile ¢ogaltilan bolgede, PolF varyantina sahip sigirlarda gorilen 2 baz (TG) cifti delesyon (P1909396D2)
arastiriimis, bu delesyona sahip sigirlar PolF haplotipi olarak belirlenebilirken, calismada bu mutasyona sahip
herhangi bir 6rnek tespit edilememistir (Sekil 4).

Sekil 3. PolF i¢in yapilan PCR Urlinlerinin agaroz jel gorintiist (Hibrigen 100 bg ladder)

Figure 3. The agarose gel image of PCR products for PolF (Hibrigen 100 bg ladder)
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Gen frekanslarinin tahmin edilmesi

Calismada materyal olarak kullanilan ve Eskisehir ilinde yetistirilen 100 bas sigir arasinda PolF varyanti
gorilmezken, PolC mutasyonuna sahip bir sigir tespit edilmistir. Buna gore ¢alisan populasyonun PolF bakimindan
boynuzluluk alleli igin monomorfik oldugu belirlenmistir. PolC (P) mutasyonun frekansi ise PopGene programi
kullanilarak 0.005 olarak hesaplanmigtir.
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Sekil 4. Codon and Code programinda 6rneklerin PolF varyanti bolgesinin DNA dizi analizi sonuglarinin karsilagtiriimasi
Figure 4. Alignment of DNA sequence results of PolF variant region of samples with the CodonCode aligner program

TARTISMA ve SONUC

Tiurkiye’de ilk defa sigirlarda boynuzsuzluk (polled) geni varyasyonlarindan olan PolC ve PolF
varyantlarinin, Eskisehir ilinde yetistirilen Siyah Alaca sigirlarinda PCR ve DNA dizi analizi yéntemleri kullanilarak
arastirildigl bu calismada, Friesian polled varyanti Pol80kbID mutasyonu tespit edilemezken bir sigirin PolC
bakimindan heterozigot oldugu belirlenmistir. PolF varyanti Jersey ve Siyah Alaca irki, PolC varyantinin ise Angus,
Limousin, Charolais ve Hereford irki sigirlarda (Medugorac et al. 2012) gorilirken galisma materyalini olusturan
Siyah Alaca sigirlarda PolC bakimindan heterozigot bir sigir belirlenmesi suni tohumlamada farkli irklardan
bogalarinda kullaniimis olabilecegi olasiligini akla getirmektedir. Ayrica ¢alisma materyali secilirken sirllerden
boynuzsuz olan inekler se¢ilmis ancak boynuzlarin kéreltilme durumlari belirlenememistir.

Boynuzlar, sigirlarin dogal savunma ve rekabet araglari olarak evrimsel slrecte gelismistir. Ancak,
boynuzlu sigirlarin tasidig potansiyel tehlikeler ve olasi zararlari nedeniyle, bazi yetistiriciler ve endistri
uzmanlari tarafindan boynuzsuz sigirlar daha tercih edilebilir hale gelmistir. Bu nedenle, genetik miihendislik ve
seleksiyon yontemleriyle boynuzsuz sigirlarin lretilmesine ve tercih edilmesine yonelik calismalar artmistir.
Boynuzsuzluk (Pol) geni tasiyan sigirlarin yetistiriciler tarafindan daha cok tercih edilmesi, boynuzsuz sigirlarin
daha yaygin ve etkili bir sekilde yetistiriimesine olanak tanimaktadir.

Gotz et al. (2015) bildirdigine gore Almanya Bavyera’da boynuzsuz Fleckvieh (Simmental) sigirlarinin
sistemli Gretimi, ilk boynuzsuz inegin 1974 yilinda satin alinmasi ile baslamis 1985’e kadar {i¢ boynuzsuz boga ve
iki bas boynuzsuz inek daha alinarak stri buyutilmistir. Embriyo transferi yoluyla 1984’ten itibaren ilk
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homozigot boynuzsuz danalar tretilmistir. Bu arastirma ciftliginde tretilen boynuzsuz boga ve inekler kullanilarak
2013 ve 2014 vyillarinda sirasiyla yilda yaklasik 22.000 ve 32.000 boynuzsuz buzagl dogmustur. Boynuzsuz
bogalarin suni tohumlamada kullaniimasiyla sigir popilasyonunda boynuzsuzluk frekansinin artisinin
hizlanmasini beklemektedirler. Bu durum yetistiriciler arasinda boynuzsuz sigirlarin kabul gordiGgiini
gostermektedir.

Polled genotipleri belirlemek igin ilk olarak gelistirilen mikrosatelit markerlara dayali MSAT testi
(Mariasegaram et al. 2012) kullaniimis, sonralari molekiler yontemlerin gelismesine bagh olarak SNP testi
kullanilmistir. Gelistirilen bazi ticari testler (zoetis 2025- Yeni Zellanda-Brahman, Brangus, Limousin, Charolais,
Hereford, Simmental vb) bazi Ulkelerde yaygin olarak yetistirilen irklarin bazilarinda calisirken bazi testler
(Veterinary Genetics Laboratory 2025) ise belirli varyantlari (PolC ve PolF) belirlemeye yonelik gelistirilmistir. Yeni
Zellanda’da gelistirilen PCR-SSCP (Single Strand Conformational Polymorphism) tekniginin bazi irklarda giivenilir
sonuglar vermedigi goriilmustir (Chamberlain 2017). Yapilan ¢alismada PolC ile F varyantlarini belirlemek igin
kullanilan Medugorac et al. (2012) tespit ettikleri ¢ SNP noktasinin etkili bir sekilde belirleyebilecegi baska
¢alismalarda (Randhawa et al. 202) da bildirilmistir. Modern sigir endistrisinde boynuzlu hayvanlarin beslenme,
tasima ve ciftlik calisanlarina karsi potansiyel tehlike olusturmasi ve hayvan refahi endiseleri nedeniyle,
boynuzsuz sigirlar daha fazla tercih edilirken (Randhawa et al. 2020) molekiler yontemler pol genotipli sigirlarin
homozigot-heterozigot durumunun belirlenmesine yol gostererek yardimci olacaktir. Hayvan refahini dikkate
alan gelismis Ulkelerde (ABD- Spurlocket al. 2014; Almanya-Gotz et al. 2015) boynuzsuz bogalarin suni
tohumlamada kullaniimasiyla bu tlke etgi ve siitgl sigir populasyonlarinda boynuzsuz sigir sayisi artmaktadir.

Yaratilen calismada pedigri kayitlari bilinmeyen az sayida hayvan kullanilmasina ragmen heterozigot bir
inegin bulunmasi Tirkiye’de de boynuzsuz sigir populasyonun kurulup molekiler yontemlerle gelistirilebilecegi
gosterilmistir. Boynuzsuz fenotipli sigirlarin pedigri kayitlarininda incelenerek yapilacak molekiiler calismalarda
Polled genotipli sigirlar belirlenebilecektir.
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