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Özet: Son y›llarda DNA dizilerinin de¤iflik moleküler genetik teknikleri ve özgün DNA polimorfizmlerinin genetik marker olarak
kullan›mlar› h›zla geliflmektedir. Bu çal›flmada s›¤›r genomunda bulunan 7 de¤iflik polimorfik lokusun allel ve genotip frekanslar›n›n
‹stanbul Üniversitesi Veteriner Fakültesi E¤itim, Ö¤retim, Araflt›rma ve Uygulama Çiftli¤i’ndeki s›¤›r populasyonuna ait da¤›l›mlar›
incelenmifltir. Buna ba¤l› olarak çal›flman›n hedefi araflt›rmada ele al›nan 7 lokusun heterozigotluk oran› d›fllama gücü, uyuflma
olas›l›¤› ve ayr›mlama gücü aç›s›ndan de¤erlendirilmesi ve ilgili lokuslar›n hayvanlar›n kimlik tayininde kullan›labilirliklerinin
araflt›r›lmas› olmufltur.

Hayvanlardan al›nan kan örneklerinden fenol-kloroform-izoamil alkol ve chelex yöntemi kullan›larak DNA ekstraksiyonu yap›lm›flt›r.
Spektrofotometre ile, DNA’n›n miktar› ve safl›k derecesi belirlendikten sonra 7 DNA lokusu için PCR yöntemine dayal› amplifikasyon
yap›lm›flt›r. Amplifikasyon ürünlerinin varl›¤› EtBr ile boyanarak % 1,5 agaroz jel elektroforezi ile incelenmifltir. Denatüre edilmifl
poliakrilamid jel elektroforezi kullan›larak ve gümüfl boyama yap›larak PCR ürünleri de¤erlendirilerek allellerin fenotipleri
belirlenmifltir.

Araflt›rma sonunda BMS1822 lokusu d›fl›nda Hardy-Weinberg dengesine uyumsuzluk gözlenmemifltir. ‹stanbul Üniversitesi Veteriner
Fakültesi E¤itim, Ö¤retim, Araflt›rma ve Uygulama Çiftli¤i genelinde yap›lan bu çal›flmada 7 STR/mikrosatellit lokusu içinde en yüksek
heterozigotluk de¤eri % 83,3 ile BMS2270 lokusunda gözlenirken en düflük de¤er % 31,4 ile BMS2721 lokusunda görülmüfltür.
En yüksek d›fllama olas›l›¤› 0,662 ile BMS2270 lokusunda gözlenirken en düflük de¤er 0,066 ile BMS2721 lokusunda gözlenmifltir.
En yüksek ayr›mlama gücü 0,947 ile BMS2270 lokusunda gözlenirken en düflük de¤er 0,504 ile BMS2721 lokusunda
gözlemlenmifltir. Uyuflma (karfl›laflma) olas›l›¤›nda ise en yüksek de¤eri veren lokuslar BMS3019 ve BMS2721 olurken en düflük
de¤erler BMS2270 ile BMS1822 lokuslar›nda saptanm›flt›r. Bu çal›flmada kullan›lan lokuslar›n kombine ayr›mlama ve d›fllama gücü
de¤erlerinin oldukça yüksek oldu¤u gözlenmifltir. Dolay›s›yla bu sistemlerin DNA profilleme analizlerinde kullan›labilecek markerler
olabilece¤i söylenebilir.
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Determination of the Allele Frequency of Some Genomic Loci in a Holstein Cattle Population
and its Importance in Individual Identification

Abstract: Nowadays, the use of DNA sequences with genetic techniques and DNA polymorphism as genetic markers is increasing
very rapidly. In this study, we examined the frequencies of seven different polymorphic loci in the cattle population of ‹stanbul
University Veterinary Medicine Research and Application Farm. Thus, our aim was to examine and calculate the power of exclusion,
match probability and power of discrimination of the seven loci, and examine the usefulness of the involved loci in identification tests. 

For DNA extraction, Chelex and Phenol-Chloroform-Isoamil alcohol methods were applied to the blood taken from animals. After
measuring the amount and purity degree of DNA with a spectrophotometer, seven DNA loci were amplified by PCR. The amplification
products were stained with EtBr and examined with 1.5% Agarose gel electrophoresis. Using denaturated polyacrylamide gel
electrophoresis and silver staining, PCR products were evaluated and phenotypes of the alleles were determined.

At the end of the study, a mismatch to the Hardy-Weinberg equilibrium was observed in all loci but BMS1822. The highest
heterozygosity ratio was 83.3% for BMS2270, and the lowest ratio was 31.4% for BMS2721 among the seven STR/microsatellite
loci we studied. The highest exclusion probability was 0.662 for BMS 2270, and the lowest was 0.066 for BMS2721. The highest
power of discrimination was 0.947 for BMS2270, and the lowest was 0.504 for BMS2721. The highest matching probability was
for BMS3019 and BMS2721, and the lowest was for BMS2270 and BMS1822. It was observed that the loci in this study have very
high power of discrimination and power of exclusion values when combined. Thus, these systems may be useful as markers in DNA
profiling.
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Girifl

Çiftlik hayvanlar›n›n ebeveyn kontrolleri, son y›llara
kadar uluslararas› standardizasyonu yap›lm›fl olan kan
gruplar› yöntemi ile global olarak belirlenmekteydi (1).
Buna ra¤men bu gibi geleneksel metotlar›n yerini
moleküler biyolojik yöntemlerin almas› yönünde çabalar
vard›r. Çünkü kan gruplar› ile herhangi bir flüpheli
ebeveynlik durumunun do¤rulu¤u ispatlanamaz, fakat
yanl›fl tespit edilmifl ebeveynlik durumlar› meydana
ç›kar›labilir (2). Bununla beraber, sadece yavru ile
ebeveynlerin kan tipleri uygunsa ebeveynli¤in büyük bir
olas›l›kla do¤ru tespit edilmifl oldu¤u söylenebilir. Böyle
bir olas›l›¤a ra¤men, kan gruplar› ile ebeveyn testi,
flüphelilerin tespit edilmesi fleklinde de¤il, uygun
olmayanlar›n d›fllanmas› esas›na dayanmaktad›r.

Kros-hibridizasyon yapan bir prob kullan›lmak sureti
ile genomik DNA’n›n uygun enzimlerle kesilerek çoklu
polimorfik parçalar halinde mini veya mikrosatellit dizilimi
içeren bireysel-spesifik DNA bant örneklerinin analizi DNA
fingerprint (parmak izi) olarak terimsellefltirilmifltir. Bu
yöntem ilk olarak insanlarda (3,4,5), daha sonra bitki
(6,7) ve sonunda da evcil hayvanlarda kullan›lm›flt›r
(8,9,10). DNA parmak izi her kifli için özeldir ve bu izlerin
yar›s› anneden, di¤er yar›s› da babadan gelmektedir. DNA
parmak izi adli t›pta doku örneklerinin kayna¤›n› ortaya
ç›karmak bak›m›ndan çok önemli ve kesin bir uygulama
alan› bulmufltur. Ayr›ca bu örneklerin babal›k
kuflkular›nda ve göçler nedeniyle ortaya ç›kan
kar›fl›kl›klar›n önlenmesinde çok büyük bir yard›m›
olmaktad›r

Son y›llarda DNA polimorfizmleri birey
tan›mlanmas›nda genetik marker (iflaretleyici) olarak
kullan›lmaktad›r. Çünkü bu polimorfizmler dölden döle
klasik Mendel kal›t›m› ile aktar›labilmektedir. Özellikle de
bir populasyon içerisinde polimorfik lokustaki DNA
dizisinin iki kromozomda farkl› olma olas›l›¤› ne kadar
yüksekse o lokus genetik çal›flmalar için o kadar
de¤erlidir. Ayn› lokusta nükleotid dizileri ile oluflturulan
iki yada daha çok genotipin ayn› toplumda belirli bir
s›kl›kta bulunan DNA polimorfizmleri, DNA molekülünün
yap›s›nda yer alan ve bireyler aras›nda farkl›l›k gösteren
nükleotid de¤iflimleridir. Herhangi bir hastal›kla ilgili
olmayan bu de¤iflimler genlerin ekson ya da intron
bölgeleri ile gen d›fl› bölgelerde bulunmaktad›r. Ancak
DNA dizisindeki bu farklara intron bölgelerde ekson
bölgelere göre daha s›kl›kla rastlanmaktad›r (11,12).
Ana-baba tayini, do¤ada yaflayan türlerin tan›s›, bu türler

aras›ndaki polimorfizm hesaplamalar›, evolusyon ve
haritalama çal›flmalar›, bitki ve hayvan türlerinin safl›¤›n›n
belirlenmesi ve flüphelilerin saptanmas› gibi çok genifl
alanlarda kullan›m› olan DNA parmak izi yönteminin
temelini Polymerase Chain Reaction (polimeraz zincir
reaksiyonu) tekni¤i oluflturmaktad›r (13).

PCR yöntemine dayal› uzunluk varyasyon sistemleri
VNTR (variable number of tandem repeat: de¤iflken
say›da tekrar eden dizinler) ve STR (short tandem repeat:
k›sa tekrar eden dizinler) polimorfizmidir. K›sa ard›fl›k
tekrarlanan dizinler tüm ökaryot genomda bulunabilen
polimorfik lokuslard›r. Tekrarlanan bu baz dizinleri 2-6
baz çifti uzunlu¤undad›r. Herhangi bir STR lokusunda,
söz konusu tekrarlar›n say›s› farkl› kromozomlarda farkl›
olabildi¤inden, ebeveyn tayininde kullan›labilecek bir
polimorfizm flekli ortaya ç›kmaktad›r. De¤iflken say›da
tekrar eden ve minisatellit olarak adland›r›lan VNTR’lar›n
bir alt grubu, k›sa tekrar eden dizinler STR’lard›r ve
mikrosatellit olarak adland›r›l›rlar (3,8,14).
Mikrosatellitler genom içerisinde mono, di, tri, tetra
nükleotid permutasyonlar›n herhangi biri fleklinde ard›fl›k
olarak tekrarlanan k›sa DNA segmentleridir.
Mikrosatellitlerin en önemli özellikleri polimorf
olmalar›d›r. Mikrosatellitler tüm populasyon içerisinde
benzer özellikler göstermelerine ra¤men bireyden bireye
2-6 nükleotidlik gibi çok küçük farkl›l›klar
göstermektedirler ve genom içerisinde rasgele
da¤›lm›fllard›r (15,16,17).

Araflt›rmalar›nda dinükleotid tekrar dizilerini içeren
STR/mikrosatellitleri kullanan Bowling ve ark. (14)
atlarda babal›k tayini için, heterozigotlu¤u düflük olarak
bulduklar› lokuslarda d›fllama gücüne iliflkin daha düflük
de¤er bildirmifllerdir. Buna karfl›l›k heterozigotluk
derecesini yüksek olarak bulduklar› lokuslarda daha
yüksek bir d›fllama gücü bulmufllard›r. Ayn› çal›flmada tüm
lokuslar› kullanarak yapt›klar› de¤erlendirmelerinde ise
kombine d›fllama gücünü % 99’luk do¤rulukla
saptam›fllard›r. Mikrosatellitlerin, keçi babal›k testi ve
populasyon polimorfizmi analizinde kullan›ld›¤› bir baflka
çal›flmada ise genetik farkl›l›klar›n saptanmas›nda çok
kullan›fll› oldu¤u belirtilmifl ve kombine d›fllama gücü için
yine % 99’luk bir de¤er bildirilmifltir (18). 

Heyen ve ark. (19) ebeveyn testinde, yar› otomatik
floresan genotipleme tekni¤i için 6 multipleks
gelifltirmifllerdir. Bu multipleksler, 17 s›¤›r otozomunda
22 mikrosatellitin ço¤alt›lmas› için gereken primer
parçalar›n› içermektedir. Araflt›rmac›lar, çal›flmalar›nda
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d›fllama tahminlerini 5 ayr› ›rka ait 1022 Holstein ve 311
et s›¤›r›n›n genotipleriyle yapm›fl ve iki durum
planlam›fllard›r. Birinci durumda muhtemel ebeveynlerden
biri ve yavru için genotipler bilinmekte fakat gerçek
ebeveyn için genotip bilinmemektedir. ‹kinci durumda ise
her üçü için de genotipler bilinmektedir. E¤er muhtemel
hayvan gerçek ebeveyn de¤ilse 22 marker birinci
durumda >0,9986, 2. durumda 0,9999 olas›l›kla onu
d›fllama olas›l›¤› saptam›fllard›r. Benzer bir baflka
çal›flmada Luikart ve ark. (20) çeflitli keçi ›rklar›nda
multipleks (çoklu) lokuslar› kullanarak babal›k tayininde
d›fllama gücünü 0,9999 do¤rulukla saptayabildiklerini ve
bunun keçilerde populasyon yap›s›n›, tarihsel geliflimi ve
yaban Capra türleri ile evcil keçi türleri aras›ndaki genetik
ilerlemeyi göstermesi aç›s›ndan da önemini
vurgulam›fllard›r.

Mikrosatellitler, evcil hayvanlarda pedigri kontrolü ve
populasyon geneti¤i çal›flmalar›nda yayg›n olarak
kullan›lmaya bafllanm›flt›r (20). Bu ba¤lamda
mikrosatellitlerin birey tan›mlanmas›nda ve akrabal›k
iliflkilerinin saptanmas›nda kullan›labilmesi için ilgili
populasyonlar›n allel frekanslar›n› belirlemek ve söz
konusu lokuslar›n istatistiki parametrelerini hesaplamak
gerekmektedir. Çünkü bu testler de¤erlendirilirken
kullan›lan hesaplamalarda ilgili populasyonlar›n gen
frekanslar› yer almaktad›r. Dolay›s›yla gen s›kl›klar›
populasyonlar aras›nda farkl›l›k gösteriyorsa mutlaka
bireyin ait oldu¤u populasyonun gen s›kl›¤› ele al›nmal›d›r.
Aksi takdirde yap›lan test bireyin aleyhine sonuçlanabilir.

Bir genetik markerin birey tan›mlanmas›nda
kullan›l›rl›¤›n› ölçmek için d›fllama gücü, uyuflma olas›l›¤›,
ayr›mlama gücü, heterozigotluk oran› vb. çeflitli
parametreler kullan›lmaktad›r (16). Hangi sistemlerin
birey tan›mlanmas›nda kullan›lmas›n›n daha yararl› olaca¤›
konusunda tüm sistemlerin ölçülen parametrelerine
bak›larak karar verilebilmektedir. Bu parametreleri
hesaplayabilmek için söz konusu sistemin ilgili
populasyonda hangi flekilde ve ne s›kl›kla rastland›¤›n›n
bilinmesi gerekmektedir.

Son y›llarda, s›¤›r, koyun ve keçi DNA’s›nda birçok
yeni genetik polimorfizm gösteren bölge bulunmufltur. Bu
araflt›rmada lokus bafl›na yüksek ve düflük say›da allel
içeren DNA bölgeleri seçilmifltir. Böylece yüksek ve düflük
allelli lokuslar aras›ndaki fark›n (genetik çeflitlili¤in)
gözlenilebilece¤i düflünülmüfltür. Bu do¤rultuda 7 adet
dinükleotid tekrar dizilerine sahip STR/mikrosatellit
lokusu seçilmifl (21) ve babal›k tayininde kullan›labilmeleri

aç›s›ndan de¤erlendirmeleri yap›lm›flt›r (Tablo 1).
De¤erlendirmede ampirik ve teorik yaklafl›mlar›n her ikisi
de kullan›lm›flt›r. Sonuçlar d›fllama gücü, uyuflma olas›l›¤›,
ayr›mlama gücü, heterozigotluk oran› ve babal›k indeksi
aç›s›ndan de¤erlendirilmifltir. Araflt›rman›n temel amac›
babal›k tayini oldu¤undan, elde edilen gen s›kl›klar›,
Hardy- Weinberg dengesine uyumu aç›s›ndan da
de¤erlendirilmifltir.

Bu çal›flmada s›¤›r genomunda bulunan 7 de¤iflik
polimorfik lokusun allel ve genotip frekanslar›n›n ‹stanbul
Üniversitesi Veteriner Fakültesi E¤itim, Ö¤retim,
Araflt›rma ve Uygulama Çiftli¤i’ndeki s›¤›r populasyonuna
ait da¤›l›mlar› incelenmifltir. Buna ba¤l› olarak çal›flman›n
hedefi araflt›rmada ele al›nan 7 lokusun heterozigotluk
oran› d›fllama gücü, uyuflma olas›l›¤› ve ayr›mlama gücü
aç›s›ndan de¤erlendirilmesi ve ilgili lokuslar›n hayvanlar›n
kimlik tayininde kullan›labilirliklerinin araflt›r›lmas›
olmufltur. Araflt›rman›n temel amac› s›¤›rlara ait ebeveyn
tayininde kullan›lacak olan populasyon geneti¤i
standartlar›n›n belirlenmesi ve çeflitli lokuslar›n, uygun
deneysel koflullar›n oluflturularak hayvanlar›n kimlik
tayininde kullan›labilirliklerinin araflt›r›lmas› olmufltur. 

Materyal ve Metot

Araflt›rmada, materyal olarak ‹.Ü. Veteriner Fakültesi
E¤itim Ö¤retim Araflt›rma ve Uygulama Çiftli¤i’nde
bulunan Holfltayn s›¤›r populasyonuna ait 125 adet
s›¤›rdan al›nan periferal kan örnekleri kullan›lm›flt›r. Tüm
örneklerden oluflturulabilecek yapay anne-çocuk-baba
üçlüleri meydana getirilmifltir.

DNA izolasyon yöntemleri

DNA izolasyonunda kullan›lacak yöntemlerden ilki,
fenol-kloroform-izoamil alkol yöntemi olmufltur. Bu
yöntemde DNA izolasyonunda, önce proteinler fenol-
kloroform kullan›larak uzaklaflt›r›lm›flt›r. Daha sonra
yaln›z kloroform kullan›larak, bütünüyle saf DNA eldesi
amaçlanm›flt›r. Bu ifllemin en büyük avantaj›, di¤er
inorganik çözücülerden daha saf ve verimli DNA elde
edilmesidir. Yöntemin uygulanmas›nda Sambrook ve ark.
(22)’n›n bildirdi¤i standart ifllem basamaklar›
kullan›lm›flt›r. ‹kinci yöntem ise Chelex®100 ile DNA
izolasyonu olmufltur. S›¤›r kan hücrelerinden DNA
ekstraksiyonu için Walsh ve ark. (23)’ndan modifiye
edilmifl Chelex yöntemi uygulanm›flt›r. Bu yöntemin esas›,
proteinlerin denatürasyonunu ve reçine ile daha s›k›
ba¤lan›p çökmesini sa¤lamakt›r. Son olarak da her iki
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yöntem için de, spektrofotometre ile kar›fl›m›n üst
k›sm›nda yer alan DNA’n›n miktar› ve safl›k derecesi
O.D.260/280 (Optik Densite) oran›nda belirlenmifltir. Elde
edilen DNA ekstraktlar› su alt› agaroz jelde yürütülmüfl ve
UV ›fl›¤› alt›nda DNA’n›n varl›¤› tespit edilmifltir. DNA
izolasyonu gerçeklefltirilemeyen s›¤›rlardan yeniden kan
al›nm›fl ve bütün ifllem tekrarlanm›flt›r. DNA’n›n baflar›l›
flekilde izole edildi¤i ekstraktlardan PCR ürünleri
haz›rlanm›flt›r.

PCR (Polymerase Chain Reaction) fiartlar›

Bu araflt›rmada lokus bafl›na yüksek ve düflük say›da
allel içeren DNA bölgeleri seçilmifltir. Böylece yüksek ve
düflük allelli lokuslar aras›ndaki fark›n (genetik çeflitlili¤in)
gözlenmesi gerçekleflebilecektir. Araflt›rmada çal›fl›lan
lokuslar ile bu lokuslar›n ço¤alt›m›nda kullan›lan PCR
primerlerinin oligonükleotid ve PCR ço¤altma flartlar›
Tablo 1’de verilmifltir (23).

PCR kar›fl›m› her bir örnek için son hacim 25 µl olacak
flekilde haz›rlanm›flt›r. Her steril PCR tüpüne 16,45 µl
steril distile su, 2,5 µl 10X tampon, 2,5 µl 0,8 µM primer
çifti, 0,05 µl Taq DNA Polimeraz (0,25U), 1,0 µl dNTP
(100 µM) konulmufltur. Örnek say›s› kadar 0,5 ml steril
PCR tüpü etiketlenmifl ve spora dizilmifltir. Her PCR
tüpüne 22,5 µl PCR kar›fl›m› pipetlenmifl ve üzerine 2,5
µl kal›p DNA (100 ng) eklendikten sonra buharlaflmay› ve

kar›fl›m›n hava ile temas›n› önlemek amac›yla, kar›fl›m›n
üzerine 2 damla mineral ya¤ eklenmifltir. Tüpler, ›s›
döngü aletine yerlefltirilmifltir. Is› döngü flartlar›; bafllang›ç
denatürasyonu için 3 dakika 94 ˚C, denatürasyon için 30
saniye, 94 ˚C’de, primerlerin tek zincirli DNA’ya
ba¤lanmas› (yap›flmas›=annealing) için 30 saniye 58 ˚C’de,
yeni sentezlenecek DNA zincirlerinin uzamas› (=extension)
için 1 dakika 72 ˚C’de 30 döngü, son uzama için 4 dakika
72 ˚C olarak belirlenmifltir. Yaklafl›k 1,5 saat sonra
DNA’n›n istenilen bölgelerinin ço¤alt›lmas› (amplifiye
olmas›) gerçekleflmifltir. 

Örneklerin ço¤alt›lmas› (amplifikasyonu) iflleminden
sonra PCR ürünleri su alt› agaroz jel elektroforezinde
görünürlefltirme ifllemine tabi tutulmufltur. Hemen
incelenmeye al›nmayan örnekler –20 ˚C’de saklanm›flt›r.

PCR ürünlerinin agaroz jel elektroforezinde
görünürlefltirilmesi

1.5 g agaroz tart›ld›ktan sonra üzerine 100 ml
0.5xTBE (Tris Buffer EDTA) tamponu ilave edilmifltir.
Is›t›c›da sürekli kar›flt›r›larak kaynamas› beklenmifl ve
homojen bir kar›fl›m elde edildikten sonra oda ›s›s›nda 50-
60 ºC’ye kadar so¤utulmufltur. Kar›fl›ma 10 mg/ml
ethidium bromide (EtBr) çözeltisinden 5 µl eklenmifltir.
Daha sonra jel, bir elektroforez kasetine dökülmüfl ve
polimerize olmas› beklenmifltir. Her bir PCR örne¤i,
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Tablo 1. Araflt›rmada çal›fl›lan lokuslar ile bu lokuslar›n ço¤alt›m›nda kullan›lan PCR primerlerinin oligonükleotid ve PCR ço¤altma flartlar›.

Lokuslar Primer dizinleri Allel Tekrar Baz çifti
(Genbank eriflim no) 5’→3’ Say›s› Dizinleri Say›s›

BMS1822 AAAGGCTTCTATTTGTGGTGG 17 (TG)19 70-108
(G19022) TTGATGCTTTATTGTTTTCCTCT

BMS2270 CTGCGTTAACACCCCACC 11 (CA)23 70-98
(G18937) GCAGGAAGGCTGATGCAC

BMS2658 TCCCTGGACTTCTTGCAGAG 9 (TG)13 114-134
(G18943) CTGGCCCCAGACACAATC

BMS2572 ATGTTGCAGGCTTGTGGAG 8 (TG)14 103-127
(G18952) TCGACCCGACCGTAAAAG

BMS2842 GAAACTGCCTGCAAAAGTAATC 4 (CA)11 110-116
(G18986) AACTGGTTTTCAGAAGGAGACA

BMS3019 AATATGCAGCATCAGTCCTTCC 2 (ACC)11 103-126
(G18991) GACACGACTGAGCGACTAAGC

BMS2721 GTTCTCTGGGATTTGTGTCATT 3 (CA)10 138-142
(G19113) ATCCATGCAATAAAATTTAAAAGTG

(TG: Timin Guanin;  CA: Sitozin Adenin)



yükleme tamponu ile kar›flt›r›larak 5 µl olarak jel
kuyular›na yüklenmifltir. Amplifikasyon ürünlerinin varl›¤›
EtBr ile boyanarak, % 1,5 agaroz jelde güç kayna¤› 100
volt ve 0,50 amper serbest ak›m alt›nda, 20 dakika olacak
flekilde ayarland›ktan sonra incelenmifltir (16). 

Poliakrilamid jel elektroforezi ve gümüfl boyama
sonras› PCR ürünleri de¤erlendirilerek allellerin
fenotipleri belirlenmifltir (24). Bu çal›flmada 33 cm x 42
cm x 0,4 mm boyutlar›nda dikey denatüre poliakrilamid
jel, Promega (24)’n›n bildirdi¤i protokole uygun flekilde
haz›rlanm›flt›r.

STR/mikrosatellit lokuslar›na ait allellerin
adland›r›lmas›nda kullan›lan en uygun yöntemlerden biri
her allelin kendi baz uzunlu¤una göre adland›rmak, di¤eri
ise her allelin içermifl oldu¤u tekrar say›s›na göre
adland›rmakt›r. Bu çal›flmada da kullan›lan lokuslara ait
allellerin tafl›d›klar› ard›fl›k tekrar dizinlerinin say›s›na
göre adland›rma yap›lm›flt›r.

Sonuçlar›n de¤erlendirilmesinde kullan›lan
istatistiksel hesaplamalar

Araflt›rmada, her lokustan elde edilen allellerin
s›kl›klar›, heterozigotluk oran›, d›fllama gücü, uyuflma
olas›l›¤› ve ayr›mlama gücü hesaplanm›flt›r. Çünkü bir
genetik markerin bireyin tan›mlanmas›nda
(identifikasyonunda) kullan›l›rl›¤›n› ölçmek için çeflitli
parametreler (d›fllama gücü, uyuflma olas›l›¤›, ayr›mlama
gücü, heterozigotluk oran› vb.) kullan›lmaktad›r. Hangi
sistemlerin bireyin tan›mlanmas›nda kullan›lmas›n›n daha
yararl› olaca¤› konusunda, tüm sistemlerin ölçülen
parametrelerine bak›larak karar verilmektedir. Bu
parametreleri hesaplayabilmek için söz konusu sistemin
ilgili populasyonda hangi flekilde ve ne s›kl›kla
rastland›¤›n› bilmek gerekmektedir. Bu de¤erlerin
hesaplanmas›nda afla¤›daki istatistiksel ifllemler
kullan›lm›flt›r (16,19,25,26,27).

1. Gen Frekanslar›n›n saptanmas› için afla¤›daki eflitlik
kullan›lm›flt›r (16).

P = 2x + y / 2n

x = Homozigot allel say›s›

y = Heterozigot allel say›s›

n = Denek say›s›

2. Standart hata için kullan›lan formül (16);

3. Lokuslara ait sonuçlar›n Hardy Weinberg dengesine
uygunlu¤u belirlenmifltir (16). Beklenen de¤erlerin
hesaplanmas›:

Homozigot fenotipler için p2N, q2N, r2N, s2N;
Heterozigot fenotipler için 2pqN denklemi kullan›lm›flt›r. 

p ve q: allel frekans›

N: allel say›s›

4. Gözlenen ve beklenen frekanslar aras›ndaki
ba¤lant›y› bulmak için standart X2 analizi uygulanm›flt›r.

X2 = (Gözlenen – Beklenen)2 / Beklenen

Formülü kullan›larak ΣX2 de¤eri hesaplanm›flt›r (25).

5. Serbestlik derecesi (SD) için genotip say›s› ile allel
say›s› aras›ndaki fark al›nm›flt›r (25).

S.D = Genotip say›s›-allel say›s›

6. Her bir lokus için beklenen heterozigotlu¤un
hesaplanmas›nda afla¤›daki eflitlik kullan›lm›flt›r
(19,26,27).

h = (1-ΣPi
2) 

Pi = allel s›kl›¤›

7. Gözlenen heterozigotluk için, gözlenen heterozigot
say›s›n›n toplam denek say›s›na oran› al›narak
hesaplanm›flt›r (27).

8. D›fllama olas›l›¤› (exclusion probability=PE) Tipik
bir babal›k testi için rasgele seçilmifl bir bireyin DNA
profilinden farkl› bir bireyin kesimini vermektedir.
D›fllama olas›l›¤› için afla¤›daki eflitlik kullan›lm›flt›r (27).

PE = h2 (1-2hH2)

h = Heterozigotlar›n say›s›; H = Homozigotlar›n say›s›

9. Birden fazla lokusun d›fllama olas›l›¤› için afla¤›daki
eflitlik kullan›lm›flt›r (27).

10. Karfl›laflma (uyuflma) olas›l›¤›: Ayn› DNA profilini
bulunduran birey say›s›n›n saptanmas›n› sa¤layan
karfl›laflma olas›l›¤› (Probability of Matching = pM) için
afla¤›daki eflitlik kullan›lm›flt›r (27).

i ve j = allel s›kl›¤›: Pij
2 beklenen genotip s›kl›¤›

11. Ayr›mlama gücü (power of discrimination = Pd)
karfl›laflma olas›l›¤›n›n 1’den fark› al›narak hesaplanm›flt›r.

pM = ∑
i=1

n

∑
j=1

n
Pij

2

PE = 1 - ∏
i=1

n
(1-PEi)

sh = P(1-P)/2n
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12. Birden fazla lokusun ayr›mlama gücü için
afla¤›daki eflitlik kullan›lm›flt›r (16,27).

Kombine ayr›mlama için formülün aç›l›m› = 1-
(P1xP2.xP3.x...Pn )

n = Lokus say›s›

13. Babal›k indeksi (PI=Paternity index; babal›k
oran›): Biyolojik baba olmas› için test edilen bireyin
rasgele seçilmifl bireyden kaç kere daha güçlü baba
oldu¤unu yans›tmaktad›r. Tipik bir babal›k indeksi bireyin
durumundan çok kullan›lan lokus ile ilgilidir. Genel olarak
1‘den daha küçük bir de¤er akraba olmaman›n bir
göstergesidir. Babal›k indeksinin belirlenmesi için
afla¤›daki eflitlik kullan›lm›flt›r (27).

PI = 1 / 2H 

H: Homozigotluk derecesi

Bulgular

Bu araflt›rmada materyal olarak ‹stanbul Üniversitesi
Veteriner Fakültesi E¤itim Ö¤retim Araflt›rma ve
Uygulama Çiftli¤i’nde yer alan, aralar›nda akrabal›k iliflkisi
bulunmayan, her iki cinsiyetten, Holfltayn s›¤›r
populasyonuna ait sa¤l›kl› 125 adet s›¤›rdan al›nan kan
örneklerinde BMS1822, BMS2270, BMS2658,
BMS2572, BMS2842, BMS3019 ve BMS2721
lokuslar›n›n gen s›kl›klar› saptanarak ebeveynlik testindeki
etkinlikleri aç›s›ndan de¤erlendirilmifltir. 

Araflt›rmada kullan›lan 7 mikrosatellit lokusa ait allel
s›kl›klar›, deneklerin gözlenen her bir genotipin say›sal
da¤›l›m›ndan hesaplanm›flt›r. Elde edilen s›kl›klar Hardy-
Weinberg (HW) dengesine uyum, heterozigotluk oran›,
d›fllama gücü, uyuflma olas›l›¤› ve babal›k indeksi
oluflturmak üzere kullan›lm›flt›r. Her lokus, kendi
aralar›nda karfl›laflt›r›lm›fl ve farkl›l›k istatistiksel olarak
de¤erlendirilmifltir. 

Bu çal›flmada kullan›lan populasyonda saptanan gen
s›kl›klar› BMS1822 lokusu için, en s›k rastlanan 11. allel
(0,285), en düflük rastlanan 15. ve 18. alleller (0,004) ve
en s›k gözlenen fenotip % 21,30 ile 10-11; BMS2270
lokusu için, en s›k rastlanan 12. allel (0,245), en düflük
rastlanan 15. ve 16. alleller (0,005) ve en s›k gözlenen
fenotip % 10,784 ile 11-13; BMS2658 lokusu için, en s›k
rastlanan 10. allel (0,421), en düflük rastlanan 14. allel
(0,06) ve en s›k gözlenen fenotip % 17,073 ile 10-10 ve
10-12; BMS2572 lokusu için, en s›k rastlanan 12. allel
(0,464), en düflük rastlanan 8. allel (0,015) ve en s›k
gözlenen fenotip % 21,649 ile 12-13; BMS2842 lokusu
için, en s›k rastlanan 7. allel (0,627), en düflük rastlanan
9. allel (0,085) ve en s›k gözlenen fenotip % 42,254 ile
7-7; BMS3019 lokusu için, en s›k rastlanan 7. allel
(0,713), en düflük rastlanan 8. allel (0,288) ve en s›k
gözlenen fenotip % 52,500 ile 7-7; BMS2721 lokusu
için, en s›k rastlanan 8. allel (0,806), en düflük rastlanan
9. allel (0,028) ve en s›k gözlenen fenotip % 66,667 ile
8-8 alleli olmufltur (Tablo 2 ve 3). Her lokusun Hardy-
Weinberg’e uyum bilgisi Tablo 3’de verilmifltir. 

Pd kombine = 1 - ∏
i=1

n
(1 - Pdi)
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Tablo 2. Araflt›rmada kullan›lan 7 STR lokusunun gözlenen allel s›kl›klar›

Allel BMS1822 BMS2270 BMS2658 BMS2572 BMS2842 BMS3019 BMS2721

6 0,000 - 0,012 - 0,092 - -
7 0,066 - 0,025 - 0,627 0,713 0,167
8 0,087 0,054 0,019 0,015 0,197 0,288 0,806
9 0,157 0,044 0,185 0,046 0,085 - 0,028
10 0,244 0,191 0,432 0,124 - - -
11 0,285 0,196 0,148 0,119 - - -
12 0,120 0,245 0,136 0,469 - - -
13 0,033 0,162 0,037 0,196 - - -
14 0,000 0,098 0,006 0,031 - - -
15 0,004 0,005 - 0,000 - - -
16 0,000 0,005 - - - - -
17 0,000 0,000 - - - - -
18 0,004 0,000 - - - - -
19 0,000 - - - - - -
20 0,000 - - - - - -
21 0,000 - - - - - -
22 0,000 - - - - - -
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Tablo 3. 7 STR lokusunun genotip da¤›l›m› ve HW dengesine uyumu.
(Gözlenmeyen genotipler tabloya al›nmam›flt›r)

BMS1822 BMS2270 BMS2658 BMS2572 BMS2842 BMS3019 BMS2721

Genotip GD % BD GD % BD GD % BD GD % BD GD % BD GD % BD GD % BD

6-6 - - - - - - 0 0,0 0,0 - - - 1 1,4 0,6 - - - - - -
6-7 - - - - - - 0 0,0 0,0 - - - 4 5,6 8,1 - - - - - -
6-8 - - - - - - 0 0,0 0,0 - - - 5 7,0 2,6 - - - - - -
6-9 - - - - - - 0 0,0 0,4 - - - 2 2,8 1,1 - - - - - -
6-10 - - - - - - 2 2,5 0,9 - - - - - - - - - - - -
6-11 - - - - - - 0 0,0 0,3 - - - - - - - - - - - -
6-12 - - - - - - 0 0,0 0,3 - - - - - - - - - - - -
7-7 1 0,8 0,5 - - - 0 0,0 0,0 - - - 30 42,3 27,9 21 52,5 20,3 1 2,8 1,0
7-8 2 1,7 1,4 - - - 0 0,0 0,1 - - - 19 26,8 17,5 15 37,5 16,4 9 25,0 9,7
7-9 3 2,5 2,5 - - - 1 1,2 0,7 - - - 6 8,5 7,5 - - - 1 2,8 0,3
7-10 4 3,3 3,9 - - - 2 2,5 1,7 - - - - - - - - - - - -
7-11 5 4,1 4,6 - - - 1 1,2 0,6 - - - - - - - - - - - -
7-12 0 0,0 1,9 - - - 0 0,0 0,5 - - - - - - - - - - - -
7-13 0 0,0 0,5 - - - 0 0,0 0,1 - - - - - - - - - - - -
8-8 2 1,7 0,9 1 1,0 0,3 0 0,0 0,0 0 0,0 0,0 1 1,4 2,8 4 10,0 3,3 24 66,7 23,4
8-9 4 3,3 3,3 2 2,0 0,5 1 1,2 0,6 0 0,0 0,1 2 2,8 2,4 - - - 1 2,8 1,6
8-10 2 1,7 5,1 2 2,0 2,1 1 1,2 1,3 0 0,0 0,4 - - - - - - - - -
8-11 6 5,0 6,0 2 2,0 2,2 0 0,0 0,4 0 0,0 0,4 - - - - - - - - -
8-12 2 1,7 2,5 3 2,9 2,7 1 1,2 0,4 2 2,1 1,4 - - - - - - - - -
8-13 1 0,8 0,7 - - - 0 0,0 0,1 1 1,0 0,6 - - - - - - - - -
8-14 0 0,0 0,0 - - - 0 0,0 0,0 0 0,0 0,1 - - - - - - - - -
9-9 5 4,1 3,0 0 0,0 0,2 2 2,5 2,8 1 1,0 0,2 1 1,4 0,5 - - - 0 0,0 0,0
9-10 8 6,6 9,3 3 2,9 1,7 11 13,6 13,0 1 1,0 1,1 - - - - - - - - -
9-11 9 7,4 10,8 4 3,9 1,8 7 8,6 4,4 2 2,1 1,1 - - - - - - - - -
9-12 3 2,5 4,6 0 0,0 2,2 4 4,9 4,1 4 4,1 4,2 - - - - - - - - -
9-13 1 0,8 1,3 0 0,0 1,5 2 2,5 1,1 0 0,0 1,8 - - - - - - - - -
9-14 0 0,0 0,0 0 0,0 0,9 0 0,0 0,2 0 0,0 0,3 - - - - - - - - -
10-10 5 4,1 7,2 3 2,9 3,7 14 17,3 15,1 2 2,1 1,5 - - - - - - - - -
10-11 23 19,0 16,8 6 5,9 7,6 8 9,9 10,4 2 2,1 2,8 - - - - - - - - -
10-12 9 7,4 7,1 10 9,8 9,6 14 17,3 9,5 11 11,3 11,3 - - - - - - - - -
10-13 2 1,7 2,0 7 6,9 6,3 3 3,7 2,6 5 5,2 4,7 - - - - - - - - -
10-14 0 0,0 0,0 5 4,9 3,8 1 1,2 0,4 1 1,0 0,7 - - - - - - - - -
10-15 - - - 0 0,0 0,2 - - - 0 0,0 0,0 - - - - - - - - -
10-18 1 0,8 0,2 - - - - - - - - - - - - - - - - - -
11-11 8 6,6 9,8 3 2,9 3,9 3 3,7 1,8 2 2,1 1,4 - - - - - - - - -
11-12 7 5,8 8,3 7 6,9 9,8 1 1,2 3,3 10 10,3 10,8 - - - - - - - - -
11-13 2 1,7 2,3 11 10,8 6,5 1 1,2 0,9 5 5,2 4,5 - - - - - - - - -
11-14 0 0,0 0,0 4 3,9 3,9 0 0,0 0,1 0 0,0 0,7 - - - - - - - - -
11-15 1 0,8 0,3 0 0,0 0,2 - - - 0 0,0 0,0 - - - - - - - - -
12-12 3 2,5 1,7 7 6,9 6,1 1 1,2 1,5 20 20,6 21,3 - - - - - - - - -
12-13 2 1,7 1,0 6 5,9 8,1 0 0,0 0,8 21 21,6 17,8 - - - - - - - - -
12-14 0 0,0 0,0 9 8,8 4,9 0 0,0 0,1 3 3,1 2,8 - - - - - - - - -
12-15 0 0,0 0,1 1 1,0 0,2 - - - 0 0,0 0,0 - - - - - - - - -
13-13 - - - 3 2,9 2,7 0 0,0 0,1 2 2,1 3,7 - - - - - - - - -
13-14 - - - 2 2,0 3,2 0 0,0 0,0 2 2,1 1,2 - - - - - - - - -
13-16 - - - 1 1,0 0,2 - - - - - - - - - - - - - - -
14-14 - - - - - - 0 0,0 0,0 0 0,0 0,1 - - - - - - - - -
14-15 - - - - - - - - - 0 0,0 0,0 - - - - - - - - -
15-15 - - - - - - - - - 0 0,0 0,0 - - - - - - - - -

Toplam 121 100 121 102 100 102 81 100 81 97 100 97 71 100 71 40 100 40 36 100 36

∑ X
2

21,114* 18,784** 16,032** 11,195** 7,689** 0,287** 1,656**

SD 10 12 13 11 6 1 2

• * p < 0,05    ** p > 0,05
• GD: Gözlenen De¤er; BD: Beklenen De¤er SD: Serbestlik Derecesi



Hardy-Weinberg dengesi gösteren bir populasyonda
alleller rasgele kal›t›ma u¤ramaktad›r. Araflt›rmada
kullan›lan k›sa tekrar dinükleotid dizilerine sahip 7 lokusa
ait allel s›kl›klar›n›n Hardy-Weinberg eflitli¤ine (HWE)
göre uygunlu¤u, gözlenen genotip s›kl›klar› ile ayn›
genotiplerin beklenen say›sal de¤erleri dikkate al›narak
standart X2 analizi ile (p>0,05) kontrol edilmifltir (Tablo
3).

Her lokus için beklenen ve gözlenen heterozigotluk
oran›, d›fllama gücü, ayr›mlama gücü ve uyuflma olas›l›¤›
hesaplanm›flt›r (Tablo 4). Bu çal›flmada 7
STR/mikrosatellit lokusu içinde en yüksek heterozigotluk
de¤eri % 83,3 ile BMS2270 lokusunda gözlenirken en
düflük de¤er % 31,4 ile BMS2721 lokusunda
görülmüfltür. En yüksek d›fllama olas›l›¤› 0,662 ile
BMS2270 lokusunda gözlenirken en düflük de¤er 0,066
ile BMS2721 lokusunda gözlenmifltir. En yüksek
ayr›mlama gücü 0,947 ile BMS2270 lokusunda
gözlenirken en düflük de¤er 0,504 ile BMS2721
lokusunda gözlemlenmifltir. Uyuflma (karfl›laflma)
olas›l›¤›nda ise en yüksek de¤eri veren lokuslar BMS3019
ve BMS2721 olurken en düflük de¤erler BMS2270 ile
BMS1822 lokuslar›nda saptanm›flt›r (Tablo 4).

Bu çal›flmada kullan›lan lokuslar›n kombine ayr›mlama
ve d›fllama gücü de¤erleri 7 lokusun tamam›
kullan›ld›¤›nda s›ras› ile 0.977 ve 0.999 olarak
gözlenmifltir (Tablo 5).

DNA ekstraksiyonu ile ilgili bulgular

Bu araflt›rmada s›¤›r kan hücrelerinden DNA
ekstraksiyonunda, Chelex®100 kelatlaflt›r›c› reçinenin ve
fenol-kloroform-izoamil yöntemlerinin kullan›ld›¤› ifllem
basamaklar› uygulanm›flt›r. Chelex ve fenol-kloroform-

izoamil yöntemleri ile elde edilen DNA’n›n safl›¤›n›
saptamak amac› ile 100 örnek için DNA miktar› de¤erinin
O.D.260/O.D.280 dalga boylar›n›n birbirine oran› s›ras› ile
1,250 ve 1,959 olarak saptanm›flt›r.

Tart›flma

Bu araflt›rmada kan örneklerinden chelex (kelatlaflt›r›c›
reçine) yöntemiyle DNA izolasyonu yap›lm›flt›r. Bu
yöntemin tercih edilmesinin nedeni di¤er izolasyon
yöntemlerine göre çok daha h›zl› olmas›, çok az miktarda
örne¤e ihtiyaç duyulmas›, ifllem basamaklar›n›n az olmas›,
maliyetinin çok düflük olmas› ayr›ca izolasyon tek tüpte
yap›ld›¤› için, tüp transferi ve pipetlemekten oluflabilecek
kontaminasyon riskinin az olmas›d›r. Buna karfl›n bu
yöntemle kaynatmadan dolay› düflük moleküler a¤›rl›kl›
DNA elde edilmektedir. Ancak STR/mikrosatellit lokuslar›
k›sa dizinli olduklar›ndan kaynatma aflamas›ndan zarar
görmemektedirler (23,28,29).

PCR ifllemlerinden sonraki elektroforez aflamas›nda,
denatüre dikey jel elektroforezi kullan›lm›fl ve bu
uygulamay› gümüfl boyamaya dayal› görünürlefltirme
yöntemi izlemifltir. Araflt›rmada kullan›lan bu yöntemin en
büyük avantaj› düflük maliyetli olufludur. Ancak jelin bir
kez kullan›lmas› ve jel gümüfl birikimine maruz kald›¤› için
bantlar d›fl›nda yüzeyde de yer yer boyanmalar belirmesi
gibi baz› dezavantajlar› da gözlemlenmifltir. 
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Tablo 4. Araflt›rmada kullan›lan her lokusun istatistiksel analizi 
a
.

BMS1822 BMS2270 BMS2658 BMS2572 BMS2842 BMS3019 BMS2721

Ho 0,801 0,821 0,753 0,722 0,535 0,375 0,306
He 0,802 0,833 0,727 0,702 0,545 0,399 0,314
P 0,020

b
0,094 0,247 0,427 0,262 0,592 0,496

PD 0,937 0,947 0,898 0,881 0,756 0,568 0,504
PE 0,602 0,662 0,515 0,463 0,220 0,099 0,066
MP 0,063 0,053 0,102 0,118 0,244 0,432 0,496
PI 2,507 2,793 1,832 1,796 1,076 0,800 0,720

a
Ho: Gözlenen heterozigotluk, He: Beklenen Heterozigotluk, P: HW dengesine uyum testi, PD: Ayr›mlama gücü, PE: D›fllama gücü, MP: Uyuflma

(karfl›laflma) olas›l›¤›, PI: Babal›k indeksi
b

p<0,05

Tablo 5. Araflt›rmada kullan›lan/lokusun Kombine d›fllama gücü ve
kombine ay›r›mlama gücü.

Lokus Kombine Kombine Ayr›mlama
D›fllama Gücü (CPE) Gücü (CPD)

7 Lokus 0.977 0.999



Allel s›kl›klar›n›n Hardy-Weinberg eflitli¤ine göre
uyumlulu¤u, gözlenen genotip s›kl›¤› ile ayn› genotiplerin
beklenen say›sal de¤erleri dikkate al›narak X2 testi ile
(P<0.05) kontrol edilmifltir. BMS2270, BMS2658,
BMS2572, BMS2842, BMS3019, BMS2721 lokuslar›na
ait allel da¤›l›mlar›n›n Hardy-Weinberg eflitli¤ine göre
uyumlu oldu¤u (p>0,05) (Tablo. 4), BMS1822 lokusuna
ait allel da¤›l›m›n›n Hardy-Weinberg eflitli¤ine göre
uyumlu olmad›¤› (p<0,05) gözlemlenmifltir (Tablo 3).
Bunun nedeni incelenen örnek say›s›n›n yetersiz olufluna,
akrabal› yetifltirmeye ve/veya göç olabilece¤ine
ba¤lanabilir. 

Babal›k indeksi de¤eri ne kadar yüksekse ilgili allelin
babadan yavruya geçme flans› da o oranda yüksek
olacakt›r. Babal›k indeksi de¤erleri incelendi¤inde en
yüksek de¤er s›ras› ile BMS2270, BMS1822, BMS2658
ve BMS2572 lokuslar›nda 2,793 ve 1,796 de¤erleri
aras›nda gözlenmifltir. Karfl›laflma (uyuflma) olas›l›¤› ise
bireylerin birbirine olan yak›nl›¤›n›n bir göstergesi
olmaktad›r. Bireylerin akrabal›k derecesi ne kadar yüksek
olursa ayn› alleli tafl›ma olas›l›¤› o kadar yüksek olacakt›r.
Bu de¤erin düflük bulunmas› allellerin ilgili populasyonda
bir araya gelmesinin düflük s›kl›kta olaca¤›n› ifade
etmektedir (27). Bu araflt›rmada karfl›laflma olas›l›¤› en
düflük lokuslar s›ras› ile BMS2270, BMS1822, BMS2658
ve BMS2572 iken en yüksek de¤erlere sahip lokuslar
s›ras› ile BMS2842, BMS3019 ve BMS2271 olarak
saptanm›flt›r.

Bu araflt›rmada, BMS1822, BMS2270, BMS2658 ve
BMS2572 lokuslar› için hesaplanan heterozigotluk ve
d›fllama gücü de¤erleri, Heyen ve ark. (19)’n›n yapt›¤›
benzer bir çal›flmada s›¤›rlarda babal›k belirlenmesi
amac›yla 22 mikrosatellitin kullan›ld›¤› MGTG4B,
TGLA53, TGLA122, TGLA227, URB037 ve URB038
lokuslar› için elde edilen de¤erlerle karfl›laflt›r›ld›¤›nda
uyumlu oldu¤u görülmüfltür. Ancak bu çal›flmada elde
edilen kombine ayr›mlama gücü çok az da olsa yüksek
bulunmufltur. Bunun nedeni, BMS1822, BMS2270,
BMS2658 ve BMS2572 lokuslar›n›n allel say›lar›n›n
yüksek olufluna ba¤lanabilir.

Heterozigotluk oran›, d›fllama gücü, ayr›mlama gücü,
babal›k indeksi yüksek ve karfl›laflma olas›l›¤› düflük olan
sistemler ebeveyn tayini ya da babal›k belirlenmesi
aç›s›ndan yararl› olabilece¤inden bu tip çal›flmalarda tercih
edilen sistemlerdir. ‹stanbul Üniversitesi Veteriner
Fakültesi E¤itim, Ö¤retim, Araflt›rma ve Uygulama
Çiftli¤i’nde yetifltirilen Holfltayn s›¤›r populasyonu için

hesaplanan istatistiksel parametrelerin öncülü¤ünde
yararl›l›k derecelerine göre bu lokuslar BMS2270,
BMS1822, BMS2658, BMS2572, BMS2842, BMS3019,
BMS2721 fleklinde s›ralanabilir. Ancak bu lokuslar
aras›nda bir multipleks sistem haz›rlan›lacak olursa
s›ras›yla BMS2270, BMS1822, BMS2658, BMS2572
lokuslar›n›n seçilmesi isabetli olacakt›r. Çünkü
heterozigotluk oran› çok düflük olan lokuslar›n seçilmesi
babal›k testlerinde gerçekleflmesi gereken do¤ruluk
derecesindeki isabetlilik oran›n› oldukça düflürecek ve
daha az bilgi verecektir. Bu çal›flmada elde edilen bulgular
Bowling ve ark. (14)’n›n bildirdikleri ile ayn›
paralelliktedir. Bu çal›flmada heterozigotluk oran› yüksek
olan lokuslarda daha yüksek d›fllama gücü bulunmufltur.
Babal›k tayininde tek bir lokusun kullan›lmas› da ebeveyn
d›fllanmas›nda çok büyük dikkat gerektirmektedir. Bu
görüflü araflt›rmalar›nda yüksek polimorfizm yetenekleri
nedeni ile babal›k tayini testlerinde mikrosatellitleri
kullanan Heyen ve ark. (19)’n›n bildirileri de destekler
niteliktedir. Bu polimorfizm genelde mikrosatellitlerin
tekrar eden dinükleotid dizilerinin say›lar›ndaki
mutasyonla oluflmakta ve bu da tekrar eden dizi
say›lar›nda farkl›laflan yeni allellerin meydana gelmesine
neden olmaktad›r (30). Örne¤in, sitozin adenin (CA)n’in
mutasyon oranlar› insanda 5 x 10-4 kere tekrar etti¤i (31,
32) ve domuzda yaklafl›k 7 x 10-5 (30) defa oldu¤u çeflitli
araflt›r›c›lar taraf›ndan bildirilmektedir.

Bu çal›flmada kullan›lan lokuslar›n kombine ayr›mlama
ve d›fllama gücü de¤erlerinin oldukça yüksek oldu¤u
gözlenmifltir (Tablo 4). Dolay›s›yla bu sistemlerin DNA
profilleme analizlerinde kullan›labilecek markerler
olabilece¤i söylenebilir. Ancak düflük allel say›s›na sahip
BMS2842, BMS3019 ve BMS2721 lokuslar›n›n yerine
yine yüksek d›fllama gücüne sahip lokuslar›n seçilmesi
babal›k testlerinde arzu edilen isabetlilik derecesine
ulafl›labilmesini daha da art›racakt›r. Çünkü kabul edilen
babal›k yüzdesi % 99,73’dür. % 99,73’lük bir sonuca
ulafl›lmad›kça kesin bir babal›k tayinine karar
verilememektedir (12). Bu nedenle farkl› lokuslarla ilgili
örnekleme say›s›n› art›rarak bu yüzdeye ulafl›lmaya
çal›fl›lmal›d›r. 

Bu çal›flmada hesaplanan parametrelerin ›fl›¤›nda
ebeveyn belirlenmesinde allel say›lar› yüksek olan
lokuslar›n ideal de¤erlere ulaflt›¤› gözlenmektedir. Allel
say›lar› düflük olan BMS2842, BMS3019, BMS2721
lokuslar›n›n ilgili parametreler yönünden ebeveyn d›fllama
ve belirleme olas›l›¤› di¤er dört lokus kadar güçlü
olmad›¤› gözlenmektedir. Gelecekte yap›lacak benzer
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çal›flmalarda allel say›s› yüksek olan lokuslar›n seçilmesi
heterozigotluk oran›, d›fllama gücü, ayr›mlama gücü,
karfl›laflma olas›l›¤› ve babal›k indeksi yönünden arzu
edilen de¤erlere ulafl›lmas›n› sa¤layacakt›r.

Bir babal›k testinin baflar›s›, testin do¤ru olmayan bir
babal›¤› ortaya ç›karma kapasitesine ba¤l›d›r. Bu
araflt›rmada elde edilen veriler, bir babal›k testinin
de¤erlendirilmesinin isabetlilik derecesinin bafll›ca iki
faktörle tespit edilebilece¤ini karfl›m›za ç›karm›flt›r.
Birincisi, de¤erlendirilen genetik markerlerin say›s›d›r.
Kullan›lan lokuslardan 3 veya 4’ü bir genetik marker
olarak ele al›nacak olursa babal›k tayininde isabetlilik
derecesi artabilmektedir, ancak lineer olmad›¤› sonucu
ortaya ç›kmaktad›r. Çünkü flüpheli ebeveyn veya yavru
say›s› artt›kça seçilen lokuslar›n babal›k d›fllama olas›l›¤›n›
da düflürmektedir. Az say›da genetik markerler ancak bir
veya iki flüpheli inceleniyorsa baflar›l› olabilmektedir.
‹kincisi, her genetik markerin heterozigotluk derecesinin
(varyasyon derecesinin) yüksek olufluna ba¤l›d›r. E¤er
kullan›lan genetik markerler yüksek derecede
heterozigotluk gösteriyorsa daha baflar›l› bir babal›k testi
yap›labilecektir. 

STR/mikrosatellit lokuslar›n›n birey tan›mlamas›nda ve
akrabal›k iliflkilerin saptanmas›nda kullan›labilmesi için
ilgili populasyonlar›n allel da¤›l›mlar›n›n belirlenmesi ve
bundan yararlanarak söz konusu lokuslar›n istatistiki
parametrelerinin hesaplanmas› gerekmektedir. Çünkü
sözü edilen testleri de¤erlendirirken kullan›lan
matematiksel ba¤›nt›larda ilgili populasyonlar›n gen
s›kl›klar› yer almaktad›r. Dolay›s›yla gen s›kl›klar›
populasyonlar aras›nda farkl›l›k gösteriyorsa mutlaka
kiflinin ait oldu¤u populasyonun gen s›kl›¤› ele al›nmal›d›r.
Aksi takdirde yap›lan test bireyin aleyhine
sonuçlanabilmektedir. Bu nedenle, Türkiye genelinde,
say›lar› da art›r›larak çeflitli STR/mikrosatellit lokuslar›n›n
gen s›kl›¤›n›n saptanarak istatistiki parametrelerinin
belirlenmesi, ebeveyn tayinindeki isabetlili¤in derecesini
art›raca¤› düflünülmektedir. Böylece elde edilen verilerin

yerel populasyonlarla yap›lm›fl veya yap›lacak çal›flmalarla
karfl›laflt›r›lmas›na olanak sa¤layacakt›r. Ayr›ca
populasyonlar›n DNA verisi oluflturuldu¤u zaman DNA
profilinin de¤iflim derecesinin saptanmas›nda ve
populasyonlar›n orijini ve yap›s› hakk›nda da bize fikir
verece¤i de söylenebilir (16).

Bu çal›flmada tek lokus (monopleks) sistemler
kullan›lm›flt›r. Bu lokuslar içerisinde BMS2270,
BMS1822, BMS2658, BMS2572 lokuslar› yüksek
ayr›mlama ve d›fllama gücüne sahiptirler ve kolayl›kla
tiplenebilmeleri aç›s›ndan akrabal›k iliflkilerinin
saptanmas›nda kullan›lmalar› önerilebilir. Ancak bu
çal›flma ‹stanbul Üniversitesi Veteriner Fakültesi E¤itim,
Ö¤retim, Araflt›rma ve Uygulama Çiftli¤i genelinde s›n›rl›
kalm›flt›r. Bu çal›flman›n devam› niteli¤inde Türkiye
genelinde s›¤›r populasyonu üzerinde yap›lacak olursa
farkl› lokuslar da kullan›larak standardize edilmifl
multipleks bir sistem oluflturulabilir.

Söz konusu sistemler yüksek derecede polimorfizm
göstermekte ve iyi bir amplifikasyon potansiyeline
sahiptirler. Ancak dinükleotid tekrar dizilerine sahip
olduklar› için elektroforez sonucu elde edilen bantlar›n
birbirine yak›n olmas› ya da kayma göstermesi hatal›
tiplemeye neden olabilmektedir. Özellikle üçlü yada dörtlü
tekrar dizilerine sahip lokuslar›n seçilmesi ebeveyn
belirlenmesindeki standardizasyonu hem kolaylaflt›racak
hem de isabetlilik derecesini daha da art›racakt›r.
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