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Özet

Kurar E, Bulut Z, Nizamlıoğlu M. Sığır mikrosatellit 
test panelinin Türkiye’de ebeveyn tayini çalışmalarında 
kullanılabilirliği. Eurasian J Vet Sci, 2013, 29, 1, 24-29

Amaç: Türkiye’de yaygın olarak yetiştirilen sığır ırkları ve 
melezlerinin kimliklendirme çalışmalarında bir mikrosatellit 
test panelinin kullanılabilirliğinin araştırılmasıdır.

Gereç ve Yöntem: Çalışmada 148 adet sığıra ait genomik DNA 
örneği kullanıldı. Toplam 11 adet mikrosatellit markörü ISAG 
ve FAO MoDAD listesinden seçildi. Genomik DNA örnekleri 
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) metoduyla çoğaltılarak, 
kapiller elektroforez sonrası fragman analizi ile alleller 
tanımlandı. Genel populasyon parametrelerinden allel sayısı 
(Na), gözlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk değerleri, 
Hardy-Weinberg dengesinden (HWE) sapma ile dışlama gücü 
(DG) değerleri hesaplandı. 

Bulgular: Lokus başına 6-17 arasında değişen 150 farklı allel 
tanımlandı. Ho ve He değerleri sırasıyla 0.435-0.884 ve 0.632-
0.887 arasında bulundu. DG-1 ve DG-2 değerleri lokus bazında 
0.239-0.630 ve 0.419-0.774 arasında değişmekte olup, tüm 
lokuslar için toplam DG-2 değeri 0.999 olarak hesaplandı.

Öneri: Test panelinin Türkiye’de sığır kimliklendirme 
çalışmalarında kullanılabileceği ancak lokus sayısının artırılması 
ve etkin multipleks sistemlerinin geliştirilmesinin uygun olacağı 
kanaatine varılmıştır.

Anahtar kelimeler: Sığır, 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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Giriş

Sığır ıslah çalışmaları büyük oranda suni tohumlama 
uygulamalarında kullanılan erkek hayvanların seçimi üzeri-
ne yoğunlaşmıştır. Damızlık değerlerinin hesaplanması için 
geliştirilen ve günümüzde yaygın olarak tercih edilen “hay-
van modeli”, popülasyondaki verim performansları kullanılan 
hayvanların genetik ilişkilerinin doğru olduğu varsayımı üzerine 
kurulmuştur. Dolayısıyla, hatalı kimliklendirme kalıtım derece-
sinin daha düşük hesaplanmasına (Geldermann ve ark 1986) 
ve yanlış hayvanların damızlık olarak tercih edilmesine neden 
olmaktadır.

Numaralandırma, kimlik ve verimle ilgili kayıtların büyük 
bir özenle tutulduğu ülkelerde dahi hatalı kimlik ve ebeveyn 
saptanması oranlarının önemli oranda yüksek (%1.3-36) olduğu 
bildirilmiştir (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). Farklı hayvan türlerinde ebeveyn ve birey tayini, 
hayvanın gerçek ekonomik değerinin tespiti, adli tıp ve biyo-
medikal çalışmaları için önemli uygulama alanları sunmaktadır. 
Bu amaçla farklı markör sistemleri geliştirilmiştir ancak yaygın 
olarak mikrosatellit DNA markörleri (Weber ve May 1989) 
kullanılmaktadır.

Mikrosatellit DNA, memeli genomlarında yaygın 
olarak bulunan 1-6 nükleotidlik tekrar dizileri-
dir. Diğer markör sistemlerine göre daha yüksek 
polimorfizm ve kodominant kalıtım özellikleri 
bulunmaktadır. Allel genotiplerinin kapiller elek-
troforez ve fragman analizi ile kolay ve ekonomik 
olarak tespiti mümkündür. Dolayısıyla, farklı gene-
tik ve popülasyon genomiği çalışmalarında yaygın 
olarak tercih edilmektedir (Kurar 2001).

Bu çalışmada, 11 mikrosatellit lokusunu içeren 
test panelinin Türkiye’de yaygın olarak yetiştirilen 
kültür ırkı sığırlar ve bunların melezlerinin kim-
liklendirme çalışmalarında kullanılabilirliği 
araştırılmıştır. 

Gereç ve Yöntem

Çalışmada, Konya bölgesinde farklı işletmelerde 
yetiştiriciliği yapılan Siyah Alaca (n=61), Esmer 
(n=43) ve melez (n=44) sığırlarından K3-EDTA’lı 
tüplerde kan örnekleri (n=140) veya sperma payet-
leri (n=8) kullanıldı. Selçuk Üniversitesi Veteriner 
Fakültesi Araştırma ve Uygulama Çiftliğinde bulu-
nan ve genetik ilişkisi bilinen çekirdek Siyah Ala-
ca sığır sürüsünden (n=6) K3-EDTA’lı tüplerde kan 
örnekleri alındı. Organik yöntem (Sambrook ve ark 
1989) ile kan ve sperma örneklerinden DNA izo-

lasyonu yapılarak, DNA kalitesi %0.8 agaroz jel elektroforez ve 
260/280 nm UV’de kontrol edildi.

Mikrosatellit markörleri ISAG ve FAO MoDAD tarafından tavsiye 
edilen listeden (Hoffmann ve ark 2004) seçildi. Polimeraz Zin-
cir Reaksiyonu (PZR), kapiller elektroforez ve fragman analizi iş-
lemleri daha önce açıklandığı (Özşensoy ve ark 2010a) gibi ger-
çekleştirildi. Polimeraz Zincir Reaksiyonları 1x Mg+2 free PCR 
buffer (Fermentas, Vilnius, Litvanya), 1.5 mM MgCl+2, 0.375 üni-
te Taq polimeraz (Fermentas, Vilnius, Litvanya), 200 µM dNTP 
(Fermentas, Vilnius, Litvanya), 5–15 pM primer çifti (Tablo 1) ve 
50 ng DNA kalıp olacak şekilde toplam 15 µL hacimde hazırlandı. 
Touchdown PZR (Don ve ark 1991) profilinde, 95 0C’de 4 dakika 
denatürasyon sonrası I. aşamada 16 döngü için 94 0C’de 30 sani-
ye, 60 0C (-0.5 0C/döngü) 30 saniye ve 72 0C’de 30 saniye tutuldu. 
II. aşamada 25 döngü 94 0C’de 30 saniye denatürasyon, 52 0C’de 
30 saniye annealing ve 72 0C’de 30 saniye elongation uygulandı. 
Örnekler, tam bir adenilizasyon için 72 0C’de 10 dakika tutuldu.

Fragman analizi için PZR ürünleri (0.5 µL), Hi-Di-formamide (25 
µL) ve S–400 DNA size standart ile Beckman Coulter CEQ–8000 
Genetik Analiz Sistemine yüklenerek FRAG–3 yöntemi ile kapil-
ler elektroforez işlemi uygulandı. FragTest programı kullanılarak 
her bir lokus için allel genotipleri belirlendi. 

Mikrosatellit lokuslarına ait allel sayısı (Na), beklenen (He) ve 
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Tablo 1. Çalışmada kullanılan mikrosatellit lokusları.

No
1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

BTA*
1

2

3

5

9

15

16

18

19

20

21

İşaretleme**
D2

D4

D3

D4

D2

D4

D3

D4

D2

D3

D3

Lokus
BM1824

BM2113

INRA023

ETH10

ETH225

SPS115

TGLA53

TGLA227

ETH03

TGLA126

TGLA122

Primer 
GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC
CATTCTCCAACTGCTTCCTTG
GCTGCCTTCTACCAAATACCC
CTTAGACAACAGGGGTTTGG
GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC
TAACTACAGGGTGTTAGATGAACTCA
GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA
CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC
GATCACCTTGCCACTATTTCCT
ACATGACAGCCAGCTGCTACT
AAAGTGACACAACAGCTTCTCCAG
AACGAGTGTCCTAGTTTGGCTGTG
GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA
ATCTTCACATGATATTACAGCAGA
CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT
ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG
ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG
CTAATTTAGAATGAGAGAGGCTTCT
TTGGTCTCTATTCTCTGAATATTCC
CCCTCCTCCAGGTAAATCAGC
AATCACATGGCAAATAAGTACATAC

*Sığır Kromozom Numarası, **WELL-RED işaretlemeleri; D4=Mavi, D3=Yeşil, D2=Siyah.
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gözlenen (Ho) heterezigotluk düzeyleri, Hardy-Weinberg Den-
gesi (HWE)’nden sapma ve dışlama gücü (DG) değerleri GenA-
lEx6 (Peakall ve Smouse 2006) ve CERVUS v2.0 (Marshall ve ark 
1998) paket programları kullanılarak hesaplandı.

Bulgular

ISAG ve FAO MoDAD tarafından tavsiye edilen 11 mikrosatellit 
lokusu kapiller elektroforez ile ayrıştırılmış, her bir markör lo-
kusunda allel genotipleri fragman analizi ile tespit edilmiştir. Pe-
digrisi bilinen bir çekirdek sığır sürüsünde markör allellerinin 
katılımı ve etkinliği test edilmiştir (Şekil 1).

Genel populasyon parametrelerinden gözlenen allel sayıla-

rı (Na), beklenen (He) ve gözlenen 
(Ho) heterezigotluk düzeyleri, Hardy-
Weinberg Dengesi (HWE)’nden sap-
ma ve dışlama gücü (DG) değerleri 
Tablo 2’de özetlendi. Populasyon ba-
zında ortalama allel sayısı 10 olup en 
yüksek (13) TGLA122 lokusunda me-
lez sığırlarda gözlendi. Genel olarak 
en fazla allel sayısı (21) TGLA122 lo-
kusunda, en az (11) ise ETH10 ve 
TGLA227 lokuslarında tespit edildi. 
Çalışmaya konu olan 11 lokus incelen-
diği zaman tüm populasyonlarda top-
lam 150 farklı allel tespit edildi.

En yüksek Ho (0.884) BM2113 loku-
sunda ve melez populasyonunda, en 
düşük (0.435) ise TGLA53 lokusun-
da ve Siyah Alaca sığırlarda gözlen-
di. Beklenen heterezigotluk (He) de-
ğerleri 0.632-0.887 arasında değiş-
mektedir. Populasyon bazında Esmer, 
Melez ve Siyah Alaca sığırlarında or-
talama Ho ve He değerleri sırasıyla 
0.671-0.793, 0.733-0.832 ve 0.684-
0.764 olarak tespit edildi. Bazı lokus-
ların önemli oranda HWE’den saptık-
ları gözlendi.

Dışlama gücü değerleri bir ebeveyn 
(DG-1) ve iki ebeveyn (DG-2) varlığın-
da hesaplandı (Tablo 2). DG-1 değer-
leri 0.239 (SPS115) – 0.630 (TGLA53) 
arasında değişmektedir. DG-2 değer-
leri en düşük (0.419) Siyah Alaca po-
pülasyonunda SPS115 lokusunda, en 
yüksek (0.774) ise melez sığırlarda 
TGLA53 lokusunda gözlendi. Popülas-
yon bazında ortalama DG-1 ve DG-2 
değerleri Esmer, Melez ve Siyah Ala-
ca popülasyonlarında sırasıyla 0.436-

0.610, 0.516-0.682 ve 0.395-0.571 olarak tespit edildi. Toplam 
DG-1 değerleri Esmer, Melez ve Siyah Alaca sığırlarında sırasıy-
la, 0.998, 0.999 ve 0.997, toplam DG-2 değerleri ise tüm popülas-
yonlarda 0.999 olarak hesaplandı (Tablo 2 ve Şekil 2).

Tartışma 

Türkiye yerli sığır popülasyonu yıllara göre azalırken, kültür 
ırkı sığırlar ve bunların melezlerinin sayısı artmaktadır. Türki-
ye İstatistik Kurumu’nun 2011 yılı verilerine göre Türkiye büyük 
baş hayvan popülasyonunun önemli bir oranı kültür ırkı sığırlar 
(%38.74) ve bunların farklı melezlerinden (%41.02) oluşmakta-
dır (http://www.tuik.gov.tr). Bu çalışmada, sığır kimliklendirme 
çalışmalarında kullanılan 11 mikrosatellit lokusunun Türkiye’de 

Tablo 2. Populasyonlarda görülen genetik çeşitlilik.

Locus
BM2113
BM1824
SPS115
TGLA53

INRA023
TGLA227

ETH03
ETH225
ETH10

TGLA122
TGLA126
Ortalama
BM2113
BM1824
SPS115
TGLA53

INRA023
TGLA227

ETH03
ETH225
ETH10

TGLA122
TGLA126
Ortalama
BM2113
BM1824
SPS115
TGLA53

INRA023
TGLA227

ETH03
ETH225
ETH10

TGLA122
TGLA126
Ortalama

Populasyon 
Esmer 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Melez 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Siyah Alaca 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

Na
7
6
8

11
7
9

10
10
7

13
6
9

13
15
11
12
12
11
11
11
9

17
11
12
9
6
9

12
10
10
7
8
9

12
8
9

Ho
0.667
0.677
0.720
0.560
0.684
0.825
0.500
0.778
0.478
0.700
0.791
0.671
0.884
0.750
0.487
0.636
0.800
0.795
0.659
0.774
0.682
0.818
0.773
0.733
0.754
0.745
0.596
0.435
0.696
0.792
0.673
0.750
0.600
0.717
0.767
0.684

He
0.829
0.763
0.797
0.853
0.711
0.863
0.747
0.836
0.734
0.828
0.764
0.793
0.885
0.832
0.731
0.887
0.838
0.863
0.837
0.827
0.811
0.810
0.827
0.832
0.829
0.767
0.632
0.862
0.787
0.840
0.763
0.783
0.683
0.744
0.717
0.764

HWE
*
**
ns
ns
**
ns
**
ns
***
ns
ns
-

ns
**
***
**
ns
*
*

ns
*

ns
ns
-
*

ns
*

***
ns
ns
*

ns
***
ns
ns
-

DG-1
0.480
0.371
0.431
0.548
0.321
0.564
0.373
0.510
0.332
0.508
0.358
0.436
0.622
0.509
0.361
0.630
0.517
0.573
0.518
0.494
0.470
0.491
0.488
0.516
0.490
0.362
0.239
0.567
0.421
0.518
0.389
0.403
0.289
0.359
0.313
0.395

DG-2
0.654
0.551
0.609
0.710
0.504
0.724
0.557
0.679
0.508
0.678
0.536
0.610
0.769
0.677
0.549
0.774
0.683
0.730
0.686
0.666
0.645
0.664
0.660
0.682
0.662
0.540
0.419
0.725
0.599
0.686
0.573
0.582
0.470
0.539
0.489
0.571

ns=P>0.05, * P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001
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yaygın olarak yetiştirilen kültür ırkı sığırlar ve bunların melezle-
rinde kullanılabilirliği araştırıldı. 

Türkiye’de yetiştirilen kültür (Cerit 2003, Altınalan 2005, 
Cymbron ve ark 2005, Özkan 2005) ve yerli sığır (Loftus ve ark 
1999, Altınalan 2005, Cymbron ve ark 2005, Özkan 2005, Özşen-
soy ve ark 2010a) ırklarının farklı mikrosatellit lokusları kulla-
nılarak genetik karakterizasyon çalışmaları yapılmıştır. Popülas-
yon genomiği çalışmalarının temel parametrelerinden allel sayı-
sı (Na) genel olarak Türkiye yerli sığır ırklarından düşük, ancak 
kültür ırkları ile benzer olarak tespit edilmiştir. Özkan (2005), 7 
mikrosatellit lokusu kullanarak Siyah Alaca ve Esmer sığırların-
da ortalama Na değerlerini sırasıyla 7.86 ve 8.14 olarak bildir-
miştir. Altınalan (2005) ise Siyah Alaca ırkında 26 mikrosatel-
lit lokusunun ortalama Na değerini 11.04 olarak gözlemlemiştir.

Diğer çalışmalara (Peelman ve ark 1998, Schmid ve ark 1999, 
Curi ve Lopes 2002, Maudet ve ark 2002, Visscher ve ark 2002, 
Moioli ve ark 2004, Özkan 2005, Li ve ark 2007, Martin-Burriel 
ve ark 2007, Zhang ve ark 2007, Özşensoy 2010a) benzer şe-
kilde, sunulan bu çalışmada da en fazla toplam allel sayısı (21) 
TGLA122 lokusunda gözlenmiştir. TGLA53 lokusunda gözlenen 
allel sayısı da diğer çalışmalar ile benzerdir (Martin-Burriel ve 
ark 1999, Zhang ve ark 2007, Özşensoy 2010a). Melez sığırlarda 
BM1824 lokusunda Siyah Alaca ve Esmer popülasyonları ile di-
ğer çalışmalara ve göre daha yüksek Na tespit edilmiştir.

Kullanılan markörlerin polimorfizm değerlerinin belirlenme-
si amacıyla heterezigotluk değerleri markör ve popülasyon ba-
zında hesaplandı (Tablo 2). Popülasyon bazında Esmer ve Siyah 
Alaca sığırlarında Ho ve He değerleri diğer çalışmalar (Loftus ve 
ark 1999, Canon ve ark 2001, Maudet ve ark 2002, Visscher ve 
ark 2002, Cymbron ve ark 2005, Özkan 2005, Özşensoy ve ark 
2010a) ile benzerlik göstermiştir. Melez sığırlarda gözlenen nis-
peten daha yüksek Ho (0.733) ve He (0.832) değerlerinin popü-

lasyonun heterojenik özelliğinden kaynaklandığı düşünülmekte-
dir. Çalışmada kullanılan bazı lokuslarda HWE’den sapma oldu-
ğu gözlemlenmiştir. 

Türkiye yerli sığır ırklarında Avrupa kökenli sığır ırklarına göre 
daha yüksek genetik çeşitliliğin varlığı bilinmektedir. Bunun se-
bebi olarak Türkiye yerli sığır ırklarının bilinen en eski evcilleş-
tirme merkezine olan yakınlığı kabul edilmektedir. Farklı çalış-
malar, genetik çeşitlilik ile ırkların jeografik yerleşimleri arasın-
da ilişkinin varlığını ve genetik çeşitliliğin evcilleştirme merke-
zinden uzaklaşılmasına bağlı olarak azaldığını göstermektedir 
(Loftus ve ark 1999, Cymbron ve ark 2005, Altınalan 2005, Öz-
kan 2005, Özşensoy 2010a).

Genetik karakterizasyon ve kimliklendirme çalışmalarında kul-
lanılan lokus sayısına göre lokusların enformatif değeri daha 
önemlidir. Bu amaçla yaygın olarak kullanılan heterezigotluk 
(Ho) ve dışlama gücü (DG) gibi parametreler gözlenen allel fre-
kanslarının popülasyonlarda dağılımı ile hesaplanmaktadır. 

Dışlama gücü (DG), hatalı ebeveynlerin ne oranda dışlandığı-
nın matematiksel bir göstergesidir. Bu çalışmada, 11 lokus için 
toplam DG-1 değerleri Esmer (0.998), Melez (0.999) ve Siyah 
Alaca (0.997) sığırlarında önemli oranda yüksek bulunmuş-
tur. BM2113, BM1824, SPS115, TGLA53, INRA023, TGLA227 ve 
ETH03 lokuslarından oluşan bir panel sığır birey ve ebeveyn ta-
yini çalışmaları için yeterli DG-2 değeri (0.999) sunmaktadırlar. 
Brezilya’da bulunan Gry sığırlarında 9 farklı mikrosatellit mar-
körü kullanarak farklı popülasyon genetiği parametreleri ve yan-
lış kimliklendirme oranı araştırılmıştır (Curi ve Lopes 2002). Bu 
çalışma ile ortak kullanılan 7 markörler ile DG değerleri lokus 
bazında 0.178-0.628, toplam DG değeri ise 0.978 olarak tespit 
edilmiştir. Çek Cumhuriyeti’nde bulunan Siyah Alaca sığırların-
da 10 mikrosatellit lokus kullanılarak yapılan diğer bir çalışma-
da ise ortalama allel sayısı 9.1 olup 6-12 arasında değiştiği, Ho ve 
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Şekil 1. Çalışmada kullanılan mikrosatellit lokuslarının çekirdek sığır 
sürüsünde kalıtımı.

Şekil 2. Sisteme sırasıyla bir lokus eklenmesi ile hesaplanan DG 
değerleri.
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He değerleri ise 0.769 ve 0.746 olarak tespit edilmiştir. DG-1 ve 
DG-2 değerleri sırasıyla 0.397 (SPS115) – 0.677 (TGLA227) ve 
0.582 (TGLA126) – 0.853 (TGLA227) arasında değişmekte olup 
0.999 toplam DG değerleri hesaplanmıştır (Rehout ve ark 2006). 
Bu panel kullanılarak, çalışmaya konu olan Çek Cumhuriyeti Si-
yah Alaca popülasyonunda önemli oranda (%10.73) yüksek ha-
talı ebeveyn tayini gözlenmiştir. Visscher ve ark (2002), bu çalış-
ma ile aynı lokusları kullanarak İngiltere’de yetiştirilen süt sığır-
larına ait farklı örneklerde (kıl, süt, sperma, ağız-burun swapla-
rı) hatalı kimliklendirme oranını ve bunların damızlık değerle-
rinin üzerine etkilerini araştırmışlardır. Ho değerlerine paralel 
DG değerleri 0.190 (SPS115) – 0.520 (TGLA227) arasında değiş-
tiği gözlenmiş ve toplam DG ise 0,99 olarak tespit edilmiştir. Or-
talama hatalı ebeveyn tayini oranı %10 olup, süt örneklerinde 
(%13.8) kıl örneklerine (%8.8) göre daha yüksek oranda gözlen-
miştir. Türkiye Siyah Alaca populasyonunda toplam DG değerle-
ri 7 lokus kullanılarak yapılan bir çalışmada 0.977 (Cerit 2003), 
12 lokus kullanılarak yapılan diğer bir çalışmada ise 0.999 (Öz-
kan ve ark 2009) olarak tespit edilmiştir. ISAG tarafından tavsi-
ye edilen 20 mikrosatellit lokusu ile Türkiye yerli sığır ırkların-
da yeterli DG değerleri (>0.999) gözlenmiştir (Özşensoy ve ark 
2010b).

Gözlenen genel popülasyon parametreleri ve dışlama gücü de-
ğerleri, bu çalışmada kullanılan test panelinin Türkiye’de yaygın 
olarak yetiştirilen kültür ırkı sığırlar ve bunların melezlerinin 
genetik karakterizasyon ve kimliklendirme çalışmalarında kul-
lanılabileceğini göstermektedir.

Öneriler

Son yıllarda özellikle suni tohumlamanın yaygın olarak kullanıl-
masının bir sonucu olarak bazı sığır popülasyonlarında kan ya-
kınlığı oranı artmakta dolayısıyla bazı markörlerin enformatif 
değeri azalmaktadır. Panelde kullanılan mikrosatellit lokus sa-
yısının artırılmasına ve genotipleme maliyetinin ve iş gücünün 
azaltılması için etkin multipleks sistemlerinin geliştirilmesine 
ihtiyaç duyulmaktadır. 
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