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ABSTRACT 
Objective: 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 Eskişehir 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 Eskişehir 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 Eskişehir, 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 Yöresi Sıgırlarında Celtic ve Fresian Boynuzsuzluk Varyantlarının Arastırılması 
 
ÖZ  

Amaç: Bu araştırmada; sığırlarda boynuzsuzluğa neden olan Celtic boynuzsuzluk (PolC) ve Fresian boynuzsuzluk (PolF) varyantlarının, Eskişehir ilinde yetiştirilen 
Siyah Alaca sığır popülasyonundaki varlıkları PCR ve DNA dizi analizi yöntemleri kullanılarak incelenmiştir. 

Materyal ve Metot: Araştırmanın hayvan materyali olarak Eskişehir bölgesindeki bazı işletmelerde yetiştirilen toplam 100 baş sığırdan alınan kan örneklerinden 
izole edilen DNAlar kullanılmıştır. Araştırmada, PolC ve PolF varyantlarının tespiti için PCR reaksiyonu ile çoğaltılmış, PCR ürünleri agaroz jelde kontrol edilerek 
DNA dizi analizi yapılmıştır. 

Bulgular: Eskişehir’de yetiştirilen 100 baş Siyah Alaca sığırla PolF varyantı tespit edilemezken PolC alleline sahip bir heterozigot sığır tespit edilmiştir. 

Sonuç: Modern sığır endüstrisinde boynuzsuz sığırlar daha fazla tercih edilirken moleküler yöntemler pol genotipli sığırların homozigot-heterozigot durumunun 
belirlenmesinde yol göstererek sürü yönetimi ve planlamasına katkıda bulunacaktır. 
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GİRİŞ 

Sığır, keçi ve koyun gibi türlerin kafatası uzantıları olan boynuzlar, yırtıcılara karşı koruma sağlarken, 

çiftleşme ve kaynaklara erişimde rekabete için rekabete yardımcı olmak için de kullanılırlar (Grobler et al. 2021). 

Ancak boynuzlu sığırlar diğer sığırlar ve bakıcıları için risk oluşturur ve et işlenirken kesilmesi gereken hasarlı 

deriler ile çürük dokular nedeniyle ekonomik kayıplara neden olabilir (Kling-Eveillard et al. 2015). Boynuzlarla ilgili 

sorunları önlemek amacıyla, sığır yetiştiricileri geçmiş yıllarda boynuzları kesmek için sıcak demir ile dağlama 

(sıcak demirle dağıtma), kepçe boynuz gidericiler kullanılarak tomurcuk amputasyonu (cerrahi) ve boynuz 

tomurcuklarına kimyasal kostik yakıcı macun (kimyasal dağıtma) gibi çeşitli yöntemler kullanmışlardır. 

Boynuzlarla ilgili problemleri ortadan kaldırmayı amaçlayan boynuz kesme işlemlerinin hayvanlara verdiği acı ve 

sıkıntının yanı sıra, yara bölgesinin enfekte olması ve hayvan büyümesini tehlikeye atması gibi nedenlerle hayvan 

refahı ve etiği konusunda endişelere neden olmaktadır (Spurlock et al. 2014; Caray et al. 2015). 

Sığırlarda genel olarak, baş fenotipinde kafatasına sabitlenmiş keratin kaplı sivri çıkıntılara boynuzlu 

(Horned-Horn), ilkel boynuzlar kafatası yerine cilde gevşek bir şekilde bağlandığında yalancı boynuz (Scurred-

Scur) ve boynuzların veya boynuz izlerinin yokluğunda boynuzsuzluk (Polled-Pol) olarak adlandırılmaktadır (Kling-

Eveillard et al. 2015; Randhawa et al. 2020). Boynuzsuz sığırların tarih öncesi ve antik çağlarda var olduğu 

bilinmektedir. Boynuzsuz sığırlara ait izlere Eski Mısır, Roma İmparatorluğu ve İskandinavya gibi bölgelerde 

rastlanmıştır (Grobler et al. 2021). Chamberlain’in (2017) bildirdiğine göre Bateson ve Saunders (1902), sığırlarda 

boynuzsuzluk (Pol) fenotipinin boynuzluya baskın olduğunu bildiren ilk kişilerdi. Lloyd Jones and Evvard (1916) 

da Galloway inekleriyle çiftleştirilen Shorthorn boğalarında boynuzsuzluk genin baskınlığını gösterirken, Williams 

and Williams'ın (1952) boynuzsuz ve boynuzlu Hereford'ları çaprazlamanın sonuçlarını ortaya koymasıyla 

desteklemiştir. Polled lokusu ilk olarak 1993 yılında sığır kromozomu 1'e (Bos Taurus Autosome 1- BTA1) 

haritalanırken (Georges et al. 1993), kromozom 1’in sentromerine çok yakın olan 1q12-14 bölgesinde olduğunu 

1995 yılında Schmutz et al. (1995) tahmin etmişlerdir.  Pol lokusunun ıslah popülasyonlarında frekansının 

artırılması ve marker yardımlı seleksiyonda kullanılması için sığır 1. kromozomu üzerindeki TGLA49 ve AGLA17 

adlı mikrosatelit markerlarıyla Pol lokusunun ilişkili olduğu bildirilmiştir (Brenneman et al. 1996). Simental 

sığırlarda boynuzsuzluk lokusu ile BM6438 ve SODlMicro2 markerları arasında tam bağlantı olduğu belirlenmiştir 

(Brookman et al. 2000). Drögemüller et al. ise 2005 yılında bu bölgeyi 1Mb’lık bir segmente daraltmışlardır. 2009 

yılında sığır referans genomunun (Bovine Genome Sequencing and Analysis Consortium, 2009) tamamlanmasının 

ardından Seichter et al. (2012) farklı sığır ırklarında yürüttüğü GWAS çalışmasıyla bu bölgeyi 381 kb’ye kadar 

daraltmışlardır.  

Moleküler olarak sığır kromozomu 1'in (BTA1) sentromerik bölgesine haritalanmış olan otozomal 

dominant Polled (boynuzsuzluk) lokusunun (000483-9913) (OMIA, 2024) Bos taurus'ta boynuzsuzluk özelliğini 

determine ettiği bildirilmiştir. Polled lokusunun BTA1 üzerindeki konumu tanımlanmış ve aday nedensel 

mutasyonlar belirlenmiştir. Moleküler çalışmalarla sığırlarda boynuzsuzluk fenotipi ile ilişkili dört DNA dizi 

varyantı tanımlanmıştır; 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 varyantının kaynaklandığı mutasyon, değişken boyutlu karmaşık bir ekleme-silme (indel) işlemidir 

(Şekil 1). Bilinen tüm Pol varyantları baskındır ve tek bir pol alleli taşıyan sığırlar, scur lokuslarındaki genotiplerine 

bağlı olarak boynuzsuz veya scur olacaktır. Farklı popülasyonlarda ve ırklarda başka tanımlanmamış Pol 

varyantların da bulunması muhtemeldir (örn. Shuxuan ırkı; Chen et al. 2017) 

Celtic (PolC) varyantı Kelt coğrafi bölgelerinden kaynaklanan birkaç Avrupa sığır ırkında karmaşık bir 

ekleme ve silme işlemi olarak tanımlanmıştır. 212 bç'lik bir dizi (1705834–1706045 bç) kopyalanır ve orijinal 

diziden 6 bç aşağıda olan 10 bç'lik (1706051–1706060 bç) bir dizinin yerini alır (Şekil 1) (Medugorac et al. 2012). 

Boynuzlu bir Holstein-Friesian boğasından alınan fibroblastların genomuna PolC varyantının 202 bç ekleme-silme 

mutasyonu CRISPR/Cas12a tekniği ile gen düzenlemesi yapılarak boynuzsuz buzağı üretilerek bu mutasyonun 

boynuzsuz fenotipine neden olduğu belirlenmiştir (Schuster et al. 2020). Holstein-Friesian sığırlarında tanımlanan 

Fresien (PolF) varyantı, PolC varyantından yaklaşık 200 kb aşağıdadır ve 1909352 ile 1989480 bç arasındaki dizinin 

80128 bç'lik bir kopyasıdır (Şekil 1) (Medugorac et al. 2012; Allais-Bonnet et al. 2013; Rothammer et al. 2014). 

Kopyalanan segment orijinal dizinin hemen ardında yer alır ve aynı yöndedir. Üçüncü pozisyonda bir T>A 

transversiyonu ve 45. pozisyonda 2 bç'lik bir delesyon (TG) ile referans diziden farklıdır (Medugorac et al. 2012). 
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Moğol Yak ve Turano sığırlarında keşfedilen PolM varyantı BTA1'deki 800 kb'lik bir bölgeye yerleşmiştir 

(Medugorac et al. 2017). PolM varyantına ait iki mutasyondan ilki, orijinal diziden 61 bç aşağı akışta 219 bç'lik bir 

duplikasyon-eklemedir (P219ID: 1976128 bç'de başlıyor) ve ikincisi, P219ID'den 621 bç yukarı akışta 6 bç'lik bir 

delesyon ve 7 bç'lik bir eklemedir (Medugorac et al. 2017) (Şekil 1). PolG, Brezilya'dan Nellore sığırlarında (Bos 

indicus) (Utsunomiya et al. 2019) yaklaşık 110 kb'lik bir çoğaltmanın neden olduğu bir kopya sayısı varyasyonu 

olarak (1893790–2004553 bç) tanımlanmıştır. Bilinen dört Pol varyatının, herhangi bir kodlama dizisini, intronik 

bölgeyi veya bilinen herhangi bir düzenleyici bölgeyi etkilemediği bildirilmiştir (Aldersey et al. 2020).  

 

Şekil 1. Celtic, Friesian ve Moğol boynuzsuzluk varyantları. Gri dikdörtgenler, tekrarlanan diziyi temsil eder ve 

kırmızı dikdörtgenler, kopyaların ekleme bölgesini 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. 

BTA1 (bovine genome assembly ARS-UCD1.2 (GCA_002263795.2): https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

assembly/GCF_002263795.1/) üzerinde yer alan boynuzsuzlukla ilişkili mutasyonların konumları şöyledir: PolC 

g.[22429326_ 2429335del;2429109_2429320dupins], PolF g.2629113_2709240dup (80,128 bç), PolM 

g.[2695261_2695267delinsTCTGAA;2695889_2696047dupins] ve PolG g.2614828_2724315dup (110 kb). BTA1 

kromozomunda, Celtic Polled IFNAR2 ve OLIG1 genleri arasında konumlanmıştır. Bilinen herhangi bir kodlama 

dizisini, bağlantı bölgesini, intronik değişimi veya herhangi bir birleştirmeyi etkilemediği gözlemlenmiştir 

(Medugorac et al. 2012; Aldersey et al. 2020). Boynuzsuzluk genotiplerinin moleküler yöntemle belirlenmesi için, 

türe özgü kullanılan birkaç MSAT (mikrosatellit) marker ve SNP (Single Nucleotide Polimorphism) tabanlı testler 

geliştirilmiştir (Mariasegaram et al. 2012; Grobler et al. 2021). 

Bu çalışmanın amacı, farklı ülkelerdeki sığır popülasyonlarında varlığı belirlenen PolC ve PolF 

varyantlarının, Eskişehir ilinde yetiştirilen Siyah Alaca sığır popülasyonunda varlığını moleküler yöntemlerle 

araştırmaktır. PolF varyantı Jersey, Holstein ve Witrug ırkı sığırlarda görülürken PolC varyantı Angus, Blonde 

d’Aquitaine, Dexter, Limousin, Charolais, ve Hereford ırkında görüldüğü bildirilmektedir (Medugorac et al. 2012). 

Her ne kadar PolC varyantının varlığı Holstein ırkında daha önce bildirilmese de bu çalışmada farklı bir 

popülasyonla çalışıldığından PolC varyantı da araştırılmıştır. Eskişehir’de yetiştirilen Siyah Alaca sığır 

işletmelerindeki 100 baş sığırdan alınmış kan örneklerinden DNA saflaştırılarak, PCR yöntemi ile Pol geni 

varyasyonlarından Celtic (PolC) ve Fresian (PolF) boynuzsuzluk varyantlarının varlığı PCR ve DNA dizi analizi 

yöntemi kullanılarak incelenmiştir. Yapılan çalışma ile Türkiye’de ilk defa boynuzsuzluk genotipinin varlığı 

araştırılmıştır. PolC ve PolF varyantların tespiti modern sığır endüstrisinde öne çıkan hayvan refahını iyileştirmek 

için oluşturulacak boynuzsuz sığır sürülerinin geliştirilmesine katkı sağlanacaktır. 

MATERYAL ve YÖNTEM 

Hayvan materyali 

Araştırmada, Eskişehir Odunpazarı (n:40), Alpu (n:30) ve Beylikova (n:30) ilçelerinde bulunan üç 

işletmeden toplam 100 baş boynuzsuz Siyah Alaca (Holstein) sağmal inekten alınan kan örnekleri materyal olarak 

kullanılmıştır. Örnekler DNA saflaştırma çalışmaları yapılana kadar -20 ºC ‘de saklanmıştır. 
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Yöntem  

Kandan DNA izolasyonu   

Toplam genomik DNA (gDNA) izolasyonu PureLink Genomic DNA Kiti (Invitrogen, Almanya) kullanılarak, 

üretici firmanın belirttiği DNA izolasyon protokolüne uygun olarak gerçekleştirilmiştir. İzolasyon sonrası gDNA’lar 

%1’lik agaroz jel kullanılarak kontrol edilmiş Nanodrop yardımıyla miktar ve kalitesi ölçülmüştür. Örnek DNA 

miktarları 40-60 ng/ul olarak ayarlanmıştır. 

PCR çalışmaları 

Araştırmada, polled varyantlarından PolC ve PolF varyantlarının tespiti için hedef bölgenin çoğaltılması 

amacıyla Medugorac et al. (2012) tasarladığı primerlerden yararlanılarak PCR reaksiyon çözeltileri hazırlanmıştır. 

PCR reaksiyon karışımı 50 μl olacak şekilde (1 U Taq DNA Polimeraz (Thermo Scientific), 10 X PCR tamponu (100 

mM Tris-HCl, 500 mM KCl, pH. 8,8), 1,5 mM MgCl2, 200 μM dNTP (Fermentas), 5 pM ve 1 μl DNA (50-100 ng)) 

hazırlanmıştır. PCR işleminde primer bağlanma sıcaklığı 58 ºC (P202ID) ve 59 ºC (P1909396D2) 60 sn süre ile 

uygulanırken P202ID 31 ve P1909396D2 için 32 PCR döngüsü yapılmıştır. PCR reaksiyonu tamamlandıktan sonra, 

mutasyonun meydana geldiği lokusu kontrol etmek için PCR ürünleri %2'lik agaroz jelde koşturularak kontrol 

edilmiştir. 

Genotiplerin belirlenmesi 

Eskişehir’de yetiştirilen Holştayn sığırlarında PolC ve PolF varyantlarına ait mutasyonu araştırmak için PCR 

ve DNA dizi analizi yöntemleri kullanılmıştır (Tablo 1). PolC varyantına sebep olan P202ID insersiyonun değişken 

bölgesini içeren P1909396D2 primerleri boynuzlu sığırlarda 369 bç ve boynuzsuz sığırlarda 571 bç PCR ürünü 

verecek şekilde dizayn edilmiştir (Medugorac et al. 2012). PCR ürünlerinin ayırımı ve genotipler %2’lik agaroz 

jelde elektroforezi yapılarak belirlenmiştir. PolF varyantına sebep olan P80kbID delesyonun değişken bölgesini 

içeren P1909396D2 primerleri boynuzlu ve boynuzsuz sığırlarda PCR ürünü verecek şekilde dizayn edilmiştir 

(Medugorac et al. 2012). Elde edilen PCR ürünün büyüklüğü 152 baz çiftidir. Araştırmada, hayvanların çoğaltılan 

DNA bölgesindeki 2 baz (TG) çifti delesyonunun tespiti için PCR ürünlerinin dizi analizi yapılmıştır. PCR ile 

çoğaltılan bölgede PolF sığırlarda görülen 2 baz (TG) çifti delesyonu araştırılıp bu delesyona sahip sığırlar PolF 

haplotipi olarak belirlenmiştir. Dizi analizi sonuçları hizmet alımı yoluyla yapılmış, DNA dizi analizi ham sonuçları 

laboratuvarımızda incelenip MEGA 12 (Kumar et al. 2024) ve CodonCode Aligner (2021) programları kullanılarak 

analiz edilmiş ve ilgili genotipler araştırılmıştır. 

Tablo 1. PolC ve PolF varyant lokuslarına ait primerler 

Table 1. Primers for PolC and PolF variant loci 

Varyant Primer  Kaynak 

P202ID 
Forward: 5’-TCAAGAAGGCGGCACTATCT-3’ 
Reverse: 5'-TGATAAACTGACCCTCTGCCTATA-3' 

Medugorac et al. 2012 

P1909396D2 
Forward:5’-GAAGTCGGTGGTCTGAAAGG-3’ 
Reverse:5’-TGTTCTGTGTGGGTTTGAGG-3’ 

BULGULAR  

PolC PCR reaksiyonu sonuçları 

Araştırmada PolC (Celtic varyantı) için yapılan ve P202ID primerleri kullanılarak çoğaltılan PCR ürünleri 

%2’lik agaroz jele yüklenerek elektroforetik ayrım yapılmıştır. PCR ürünü jel görüntüleri Şekil 2’de verilmiştir. 

Görüntüleme işleminde PolC varyantı ile ilgili yapılan PCR çalışmalarında, 100 baş sığır içerisinde bir bireyin 

heterozigot genotipte olduğu belirlenmiştir (Şekil 2). 
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Şekil 2. PolC için yapılan PCR ürünleri %2’lik agaroz jel görüntüsü (Invitrogen 50 bç DNA Ladder) 

Figure 2. The agarose gel image of PCR products for PolC (Invitrogen 50 bç DNA Ladder) 

PolF PCR reaksiyonu sonuçları 

Boynuzsuzluk (Polled) geninin PolF (Fresien varyantı) için yapılan PCR işlemi sonucu elde edilen ürünler 

%2’lik agaroz jelde kontrol edilmiştir. Bu PCR ürünlerinin jel görüntüleri Şekil 3’de verilmiştir. PolF varyantını 

belirlemek amacıyla yapılan PCR sonucunda, 152 bç büyüklüğünde ürünler elde edilmiş ve bu ürünler %2’lik 

agaroz jelde kontrol edilerek (Şekil 3) DNA dizi analizine gönderilmiştir. 

PolF DNA Dizi analizi sonuçları 

PolF PCR ürünlerinin hizmet alımı yoluyla gerçekleştirilen DNA dizi analizi ham verileri, MEGA 12 ve 

CodonCode programları ile analiz edilmiştir. Elde edilen dizi analiz sonuçları, The UCSC Genome Browser 

Genbankası’nda sığır Polled geni için bilinen mutasyonla karşılaştırılmış ve bu alignment Şekil 4’te gösterilmiştir 

(UCSC, 2025).  

PCR ile çoğaltılan bölgede, PolF varyantına sahip sığırlarda görülen 2 baz (TG) çifti delesyon (P1909396D2) 

araştırılmış, bu delesyona sahip sığırlar PolF haplotipi olarak belirlenebilirken, çalışmada bu mutasyona sahip 

herhangi bir örnek tespit edilememiştir (Şekil 4). 

 

Şekil 3. PolF için yapılan PCR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü (Hibrigen 100 bç ladder) 

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

Çalışmada materyal olarak kullanılan ve Eskişehir ilinde yetiştirilen 100 baş sığır arasında PolF varyantı 

görülmezken, PolC mutasyonuna sahip bir sığır tespit edilmiştir. Buna göre çalışan popülasyonun PolF bakımından 

boynuzluluk alleli için monomorfik olduğu belirlenmiştir. PolC (P) mutasyonun frekansı ise PopGene programı 

kullanılarak 0.005 olarak hesaplanmıştır. 

 
Şekil 4. Codon and Code programında örneklerin PolF varyantı bölgesinin DNA dizi analizi sonuçlarının karşılaştırılması 
Figure 4. Alignment of DNA sequence results of PolF variant region of samples with the CodonCode aligner program  

TARTIŞMA ve SONUÇ 

Türkiye’de ilk defa sığırlarda boynuzsuzluk (polled) geni varyasyonlarından olan PolC ve PolF 

varyantlarının, Eskişehir ilinde yetiştirilen Siyah Alaca sığırlarında PCR ve DNA dizi analizi yöntemleri kullanılarak 

araştırıldığı bu çalışmada, Friesian polled varyantı Pol80kbID mutasyonu tespit edilemezken bir sığırın PolC 

bakımından heterozigot olduğu belirlenmiştir. PolF varyantı Jersey ve Siyah Alaca ırkı, PolC varyantının ise Angus, 

Limousin, Charolais ve Hereford ırkı sığırlarda (Medugorac et al. 2012) görülürken çalışma materyalini oluşturan 

Siyah Alaca sığırlarda PolC bakımından heterozigot bir sığır belirlenmesi suni tohumlamada farklı ırklardan 

boğalarında kullanılmış olabileceği olasılığını akla getirmektedir. Ayrıca çalışma materyali seçilirken sürülerden 

boynuzsuz olan inekler seçilmiş ancak boynuzların köreltilme durumları belirlenememiştir. 

Boynuzlar, sığırların doğal savunma ve rekabet araçları olarak evrimsel süreçte gelişmiştir. Ancak, 

boynuzlu sığırların taşıdığı potansiyel tehlikeler ve olası zararları nedeniyle, bazı yetiştiriciler ve endüstri 

uzmanları tarafından boynuzsuz sığırlar daha tercih edilebilir hale gelmiştir. Bu nedenle, genetik mühendislik ve 

seleksiyon yöntemleriyle boynuzsuz sığırların üretilmesine ve tercih edilmesine yönelik çalışmalar artmıştır. 

Boynuzsuzluk (Pol) geni taşıyan sığırların yetiştiriciler tarafından daha çok tercih edilmesi, boynuzsuz sığırların 

daha yaygın ve etkili bir şekilde yetiştirilmesine olanak tanımaktadır. 

Götz et al. (2015) bildirdiğine göre Almanya Bavyera’da boynuzsuz Fleckvieh (Simmental) sığırlarının 

sistemli üretimi, ilk boynuzsuz ineğin 1974 yılında satın alınması ile başlamış 1985’e kadar üç boynuzsuz boğa ve 

iki baş boynuzsuz inek daha alınarak sürü büyütülmüştür. Embriyo transferi yoluyla 1984’ten itibaren ilk 
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homozigot boynuzsuz danalar üretilmiştir. Bu araştırma çiftliğinde üretilen boynuzsuz boğa ve inekler kullanılarak 

2013 ve 2014 yıllarında sırasıyla yılda yaklaşık 22.000 ve 32.000 boynuzsuz buzağı doğmuştur. Boynuzsuz 

boğaların suni tohumlamada kullanılmasıyla sığır popülasyonunda boynuzsuzluk frekansının artışının 

hızlanmasını beklemektedirler. Bu durum yetiştiriciler arasında boynuzsuz sığırların kabul gördüğünü 

göstermektedir. 

Polled genotipleri belirlemek için ilk olarak geliştirilen mikrosatelit markerlara dayalı MSAT testi 

(Mariasegaram et al. 2012) kullanılmış, sonraları moleküler yöntemlerin gelişmesine bağlı olarak SNP testi 

kullanılmıştır. Geliştirilen bazı ticari testler (zoetis 2025- Yeni Zellanda-Brahman, Brangus, Limousin, Charolais, 

Hereford, Simmental vb) bazi ülkelerde yaygın olarak yetiştirilen ırkların bazılarında çalışırken bazı testler 

(Veterinary Genetics Laboratory 2025) ise belirli varyantları (PolC ve PolF) belirlemeye yönelik geliştirilmiştir. Yeni 

Zellanda’da geliştirilen PCR-SSCP (Single Strand Conformational Polymorphism) tekniğinin bazı ırklarda güvenilir 

sonuçlar vermediği görülmüştür (Chamberlain 2017). Yapılan çalışmada PolC ile F varyantlarını belirlemek için 

kullanılan Medugorac et al. (2012) tespit ettikleri üç SNP noktasının etkili bir şekilde belirleyebileceği başka 

çalışmalarda (Randhawa et al. 202) da bildirilmiştir. Modern sığır endüstrisinde boynuzlu hayvanların beslenme, 

taşıma ve çiftlik çalışanlarına karşı potansiyel tehlike oluşturması ve hayvan refahı endişeleri nedeniyle, 

boynuzsuz sığırlar daha fazla tercih edilirken (Randhawa et al. 2020) moleküler yöntemler pol genotipli sığırların 

homozigot-heterozigot durumunun belirlenmesine yol göstererek yardımcı olacaktır. Hayvan refahını dikkate 

alan gelişmiş ülkelerde (ABD- Spurlocket al. 2014; Almanya-Götz et al. 2015) boynuzsuz boğaların suni 

tohumlamada kullanılmasıyla bu ülke etçi ve sütçü sığır populasyonlarında boynuzsuz sığır sayısı artmaktadır.  

Yürütülen çalışmada pedigri kayıtları bilinmeyen az sayıda hayvan kullanılmasına rağmen heterozigot bir 

ineğin bulunması Türkiye’de de boynuzsuz sığır populasyonun kurulup moleküler yöntemlerle geliştirilebileceği 

gösterilmiştir. Boynuzsuz fenotipli sığırların pedigri kayıtlarınında incelenerek yapılacak moleküler çalışmalarda 

Polled genotipli sığırlar belirlenebilecektir. 
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