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GENETIK POLIMORFiZM VE MIKROSATELITLER

A Kadir DEVRIM* Necati KAYA*

Yayin Kodu: 2003/29-D

Ozet: Hayvan irklani arasindaki genetik varyasyonla ilgili verilerin, birgok farkli kaynagi vardir. Giiniimiizde populasyon
genetigi ¢alismalarinda mikrosatelitler daha yaygin kullanilmaktadir. Mikrosatelitler yani genomdaki kisa ardigik dizilerin
tekrarlari aragtirilarak, genetik gesitlilik ortaya konabilmektedir. Mikrosatelitler, genellikle dimer veya trimer gibi basit dizi
motifleri igeren ve tekrarlayan genetik yapilardir. Populasyonlardaki genetik cesitliligi ve populasyonlarin genetik yapisin yiiksek
dogrulukla ortaya koyabilmektedirler. Bu derlemenin amaci; genetik gesitlilik yani polimorfizm ve polimorfizmin ortaya
konmasinda 6nemli genetik isaretleyiciler olan mikrosatelitler hakkinda bilgi sunmaktir.

Anahtar sozciikler: Genetik Polimorfizm, Mikrosatelitler.

Genetic Polymorphism and Microsatellites

Summary: Data connected with genetic variation between animal races has many different sources. Recently, priority is
being given to microsatellites. By studying microsatellites, that is to say short tandem repeats in genom genetic variation can be
put forward. Microsatellites are repeating components those include simple serial motifs such as dimers and trimers.
Microsatellites can put forward the genetic variation and structure of populations correctly. The aim of this review is to give
concise information about genetic variation that is to say polymorphism and the microsatellites which are important genetic

markers to expose polymorphism.
Keywords: Genetic Polymorphism, Microsatellites.

GIRIS

Polimorfizm, bir populasyonda veya populasyonlar
arasinda, bir genin allelleri ya da bir kromozomun ho-
mologlariyla birlesen gesitli fenotipik formlarin varli-
g1 yani bir lokusta bir allelden fazlasinin bulunmasi ol-
gusudur. Diger bir ifade ile; bir populasyondaki bir lo-
kusta bulunan allellerin, en az %5’inin farklilik goster-
mesidir'~.

Insan viicut ¢atis1 6zelliklerindeki belirgin farklilik-
lardan da anlasilacagi gibi DNA diziliminde normal bir
degiskenlik vardir. DNA dizilimindeki degiskenlik, ya-
ni polimorfizm, yaklasik her 500 niikleotidde bir gorii-
liir. Kugkusuz, her genomda DNA kopma ve eklenme-
leri ve tek baz degisiklikleri vardir. Saglikli toplumlar-
da bu degisiklikler kodlanmig proteinin iglevinde her-
hangi bir degisiklige neden olmayan noktalarda veya
DNA’nin kodlayici olmayan bolgelerinde gortiliir’.

POLIMORFiZM CESITLERI
Morfolojik Polimorfizm

Polimorfizm kavramu, fenotip veya karakterler tize-
rine onemli bir bakis agis1 kazandirmaktadir. Kulak

kepgelerinin seklindeki varyasyon, kolayca gozlenebi-
len bir polimorfizm 6rnegidir’.

Morfolojik polimorfizm kavraminin anlatiimasinda
iyi bir ornek olan salyangozun (Cepaea nemoralis) ka-
bugu tek lokustaki iki allele bagl olarak pembe (sariya
baskindir) veya sart olabilir. Yine kabukla iligkili diger
lokustaki polimorfizme bagl olarak kabuk bantli veya
bantsiz (bantsiz baskin) olabilir. Populasyonlar ayni za-
manda bant sayisi ve kabuk yiiksekligi bakimindan fark-
hilik gostermektedirler (Sekil 1). Fakat bu karakterler
kompleks genetik temellere sahiptirler’.

Sitokrom P450 Polimorfizmi

Bircok ilag, karsinojen, pestisit, petrol iiriinleri ve
kimyasal kirlilik ajanlarinin detoksifikasyonundan so-
rumlu enzimlere monooksijenazlar veya sitokrom
P450’ler denmektedir. Insan genomu bu enzimlerin en
az 11 ailesini icermektedir.

Aragtirmalar, bazi sitokrom P450’lerin polimorfik
formlarda bulundugunu ve bunlardan bazilarinn ise dii-
siik katalitik etkinlige sahip oldugunu gostermistir. Bu
gozlemler bir¢ok hastada goriilen ila¢ yamtlarindaki de-
giskenligin 6nemli bir agiklamasim tegkil etmektedir’.
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Sekil 1. Salyangoz (Cepaea nemoralis) kabuklarindaki morfolojik
polimorfizm’.

Figare 1. The morphological polymorphism of shell patterns of
the snail Cepaea nemoralis’.

Immunolojik Polimorfizm

Omurgali genomlarindaki bazi lokuslar, ABO kan
gruplari gibi bazi antijenik ozellikleri kodlamaktadir’.
Tiirk toplumunda A grup bireyler %40, B grup birey-
ler %20, AB grup bireyler %10 ve 0 grup bireyler
%30 dolaylarinda olup gen frekanslar1 A i¢in 0.29, B
icin 0.15, 0 i¢in 0.55, Rh+ bireyler i¢inse %90 kadar-
dir. Agikga goriilmektedir ki en diigiik oranlis1 bile sirf
mutasyonla beklenenlerden ¢ok daha yiiksektir. Oy-
leyse ABO kan gruplari polimorfik bir sistem olugtur-
maktadirlar. Seyrek diye tanimladigimiz gen eger 1/50
veya daha fazla insanda bulunuyorsa onu tanimlayan
nitelik polimorfiktir. Biyokimyasal yontemler enzim
ve proteinlerin de en az %30 kadarmnin polimorfik ol-
dugunu ortaya ¢ikarnustir®. Hem biyosentezinde gorev
alan delta-aminolevulinik asit dehidrataz (ALAD) ge-
nindeki polimorfizm RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism) teknigi kullanilarak Tiirk po-
pulasyonunda incelenmis ve gen polimorfizminde
gruplar arasinda farkliliklar oldugu gozlenmistir®. In-
san alyuvarlarinda kirki agkin, sigirlar igin ise yiiz ci-
varda immunolojik ozellik tespit edilmigtir’.

insanlardaki diger bir polimorfizm ise doku greft
uyumunda gorevli seliiler antijenlerdeki HLA sistemi-
dir. HLA sistemindeki polimorfizm olduk¢a genistir.
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Ayirt edilebilen her bes allel i¢in iki ana lokus oldugu
gozlenmistir. Boylece; 5° = 25 muhtemel, birbirinden
farkli gametik tip vardir. Bunlar 25 farkli homozigot ve
(25)(24)/2 = 300 farkli heterozigot form olusturur.
Tiim genotipler fenotipik olarak ayirt edilebilir olma-
makla birlikte 121 fenotipik sinif gozlenebilmektedir.
Cavalli-Sforza ve Bodmer’in 100 Avrupali iizerinde
yaptiklari bir arastirmada 121 muhtemel fenotipten an-
cak 53’iiniin gozlendigi belirtilmigtir'-'*"'.

Protein Polimorfizmi

Bir¢ok plazma proteini polimorfizm gosterir. Poli-
morfizm gosteren insan plazma proteinleri arasinda; ot1-
antitripsin, haptoglobin, transferrin, seriiloplazmin, apo-
lipoproteinler ve immunglobulinler bulunmaktadir. Bu
proteinlerin polimorfik formlari, ¢ogunlukla ilk kez ni-
sasta jel elektroforezi ile taninmig olup; bu yontemde her
polimorfik form karakteristik bir profil gostermektedir.
Bu tiir polimorfizmlerin ¢oziimlenmesinin genetik, ant-
ropolojik ve klinik olarak 6nem tasidig1 kanitlanmigtir®*2.

Son yillarda, genetik polimorfizm caligmalar1 yapisal
genlerce kodlanan polipeptidler seviyesine indirilmistir.
Yapisal bir gende asirilik tasimayan bir kodon degisimi
(6rnegin GGU yerine GAU) olusursa, translasyon ile
tiretilen polipeptidde amino asit degisimi (glisin yerine
aspartik asit gibi) ortaya cikar. Ayr1 bireylerden spesifik
bir protein saflastirilip, dizileri belirlenirse, populasyon-
daki genetik varyasyon ortaya konabilir.

Yapisal gen lokuslarinin yaklasik iicte biri polimor-
fik olup, populasyondaki heterozigotlugun orani or-
neklenen tiim lokuslarda yaklasik % 10‘dur. Bunun
anlami sudur: genom ayrintili olarak incelendiginde
herhangi bir tiir her 10 lokusta bir heterozigotluk gos-
terir. Buna ilave olarak, herhangi bir populasyondaki
tiim lokuslarin yaklasik iicte biri, iki veya daha fazla
allel bakimindan farklilik gosterir. Bu durum evrimsel
olarak yogun potansiyelde bir varyasyonu temsil et-
mektedir’.

DNA Dizi Polimorfizmi

DNA analiz teknigindeki son gelismeler, bireyler
arasi ve tiirler arasi varyasyonun arastirilmasin hizlan-
dirmistir. Bu tekniklerden biri; restriksiyon enzimlerin-
ce taninan bolgelerdeki varyasyonun arastirilmasini ve
baz ciftindeki varyasyonun kabaca belirlenmesini sag-
lar. Daha iyi bir teknikte ise DNA dizilim metotlar:1 bir
baz ciftinden digerine varyasyonu ortaya koyar™*. Bu
iki metot agsagida ozetlenmistir:
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1. RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism)

insan genomunun yalmizca %3’iinii protein kodla-
yan genler yani ekzonlar, geri kalan %97’sini ise int-
ronlar ile gorevi bilinmeyen veya tespit edilmemis
DNA olusturur. Bu %97 DNA, ¢op-DNA (degersiz
DNA) olarak da adlandirilir. Insan DNA’s: kisiden ki-
siye yapisal degisiklik gosterebilmektedir. Bu degisik-
liklerin ¢ogu kodlayici olmayan bolgelerde olmakla
birlikte kodlayici bolgelerde de olabilir ve bu olay bir
proteinde saptanabilir bir degisiklik olarak ifade edilir
veya sessiz kalir. Bu yapisal degiskenliklerin yaygin
bir sekli, baz ¢iftlerinin bir ile yiizlerce kez pespese
degisken tekraridir (Tandem Repeats). Baz ¢iftlerinde-
ki bu farkli dizilimler, ¢esitli sinirlayici enzimler tara-
findan kesilen DNA’nin, kesilme bolgelerinde degisik-
lige neden olur ve bu bolgeler arasindaki DNA uzun-
lugu degisir. Bu yiizden farkl: kisilerin restriksiyon
enzimlerince kesilmis DNA pargalarinda uzunluk poli-
morfizmi (RFLP) vardir. Ozetlenecek olursa; polimor-
fik bir bolge restriksiyon enzimlerinden biri i¢in hedef
kesim bolgesi olusturuyorsa, RFLP yontemiyle kesim
bolgesinin varlig1 veya yokluguna bakilarak polimor-
fizm belirlenebilir'**.

RFLP analizi, suglularin aragtirilmasi, babalik tayini
ve populasyon genetigi ¢alismalarinda belirgin bir dege-
re sahiptir'**®, Insan ve hayvan evriminin incelenmesi ve
kalitimsal hastaliklara neden olan genlerin kromozom
lizerindeki yerlesimini saptamada da deger tagir''™*.

2. VNTR (Variable Number of Tandem Repeats)

Genom, ardigik olarak tekrarlayan baz dizileri iger-
mektedir. Bu polimorfik ardigik tekrar dizileri iki farkhi
gruba ayrilmaktadir: 1- Variable Number of Tandem
Repeats (VNTRs), 2- Short Tandem Repeats (STRs).

VNTR’lar veya minisatelitler genellikle 10-100
baz ¢ifti (bp) uzunlugunda olan tekrar birimlerinden
olusur. STR’lar veya mikrosatelitler ise genetik olarak
VNTR’lara benzerler; ancak tekrar birimlerinin uzun-
lugu 1-6 bp arasindadir. VNTR ve STR lokuslari gen
icinde sifrelenmeyen diziler olup, genellikle kromo-
zomlarin subtelomerik bolgelerinde yerlesmislerdir ve
genom iginde daginik halde bulunurlar.

VNTR lokuslarinin en énemli 6zellikleri ardigik
tekrar sayilarimin ve tekrar birimlerindeki niikleotid di-
zilerinin degisim gostermesidir. Bu nedenle biyiik
oranda allelik varyasyon gosterirler. Bu varyasyonla-
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rin esit olmayan ¢apraz gecisler veya replikasyon kay-
masi ile ortaya ¢iktign diisiiniilmektedir. Uzunluk poli-
morfizmlerinin molekiiler temeli; insiilin geniyle ilis-
kili VNTR lokusuna ait ¢ok sayidaki allelin niikleotid
dizisinin belirlenmesiyle aciga ¢ikarilmistir. Ardindan
diger VNTR lokuslarinin analiziyle ardigik tekrar kop-
yalarinin sayisimin ¢ok degisken oldugu, bir ile yiizler-
ce kez kadar degistigi saptanmustir. Bir lokusta ¢ok sa-
yida, degisken dizinin varlig1 sonucu populasyonda
cok fazla allel (hiperallelizm) olusur ve ¢ok sayida bi-
rey heterozigot olur. Bazi VNTR lokuslarinda hetero-
zigotluk % 100’lere kadar varmaktadir. VNTR lokus-
lar1 yiiksek polimorfik 6zellikleri nedeniyle onemli ge-
netik belirleyiciler olarak kabul edilirler*.

MIKROSATELITLER

Mikrosatelitler, 1-6 baz ¢ifti uzunlugundaki tekrar
iinitelerini igeren, kisa ardigik tekrarli dizi motifleridir.
Yiiksek miktarda ¢karyotik genomlarda bulunmakla
beraber prokaryotlarda da diisiik frekanslarda bulun-
maktadirlar ve tiim genom boyunca dagilmuslardir. Or-
negin memelilerde en yaygin motif olan GT/AC, orta-
lama her 30 kilobazda bir ortaya ¢ikmaktadir**. Mik-
rosatelitlerin genom icinde kodlayici ve diizenleyici
fonksiyonlar1 oldugu diisiiniilmektedir”.

Mikrosatelitler ileri derecede polimorfik DNA isa-
retleyicileri olup, kanatlilar dahil birgok tiirde genis
bir uygulama alanina sahiplerdir. Tiim genoma hemen
hemen esit dagilmis olmalari bunlarin genom haritala-
ma projeleri igin kullanigli olmalarini saglamaktadir.
Populasyon genetigi, paternite ve akrabalik tayininde
sahip olduklan yiiksek cesitlilik onlar1 genetik bir isa-
retleyici haline getirmistir. Mikrosatelitler, dogal po-
pulasyonlarin yapilarmin aragtiriimasinda giin gegtikge
daha gok 6nem kazanmaktadirlar** %,

Mikrosatelit Polimorfizmleri

Mikrosatelit mutasyonlari, ‘DNA Slippage’ olarak
adlandirlan intramolekiiler bir mutasyon mekanizma-
sinin neden oldugu tekrar sayilarindaki degisikliklerdir.
En yaygim mutasyonlar tek bir tekrar iinitesinin degi-
siklikleridir. Bu tiir mikrosatelit mutasyonlarinda, mu-
tasyon siirecinin basamak basamak yorumlanma ola-
nagi vardir. Belirlenen mutasyon oranlar1 10° den 10°
ya kadar degismektedir. Mikrosatelitlerin allelik duru-
mu polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) tarafindan orta-
ya konmaktadir. Tekrar tinitelerine bitigik olan primer-
ler PCR amplifikasyonu i¢in kullanilmaktadir. Y iiksek
coziiniirliikteki jeller iizerindeki PCR iirtinlerinin 6l-
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¢iilmesi; tekrar sayisini belirleme ve farkl alleller ara-
sindaki tekrar sayilarindaki varyasyonu ortaya koyma
olanag saglar (Sekil 2) (21,22).

Birey A Birey B
4 PCR ;
Amplifikasyonu

Jel
Elektroforezi

Sekil 2. Mikrosatelit Jokusunun PCR amplifikasyonu. A ve B bi-
reyleri mikrosatelt tekrar sayilan bakimindan farklihk gosterdigin-
den farkli PCR iiriinleri ortaya ¢ikmaktadir’.

Figure 2. PCR amplification of a microsatellite locus. As individu-
als A and B differ in microsatellite repeat numbers for one allele,
the PCR yields two different products®.

Mikrosatelit Lokuslarmin izolasyonu

Mikrosatelit uzunluk varyasyonu, spesifik pri-
merler kullanilarak PCR ile kolayca belirlenebilir. Bir
tiir icin gelistirilen PCR primerleri, yakin tiirlerde de
kullanilabilir. Mikrosatelitler kullanilarak olusturulan
genetik isaretleyiciler, ekonomik ozellikleri kontrol
" eden genlerin haritalanmasinda 6nemli bir rol alir-
lar*®##% Herhangi bir mikrosatelit lokusunun ampli-
fikasyonundan once, spesifik primerlerin dizayni i¢in
mikrosatelit lokusuna komsu DNA iplik¢iginin dizi-
lim bilgisi saglanmalidir. Bazi model organizmalarin
mikrosatelit diziieri ve onlara komsu diziler, bilgisa-
yarlardaki veri bankalarina kaydedilmektedir. Boyle-
ce ¢ok sayida tiir i¢in mikrosatelitlere 6zgii primer bil-
gisi iceren merkezler olusturulmaktadir.

Mikrosatelit lokuslarinin ve bunlara bitisik bolgele-
rin belirlenmesi mikrosatelit analizlerinde ilk basama-
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g1 teskil etmektedir. Genomik DNA ‘dan mikrosatelit-
lerin izolasyonu icin iki farkli protokol bulunmaktadir.
Protokollerden biri mikrosatelit lokuslarinin izolasyo-
nu i¢in yeterli, kismi bir genomik kiitiiphane kurmak
icin ana stratejiyi saglamaktadir. Bu protokol sinirli sa-
yida (30 dan az) diniikleotid lokusunun izolasyonu
icin Onerilmektedir.

Cok sayida diniikleotid lokuslarmin veya daha az
bulunan tri veya tetraniikleotid tekrarlarinin izolasyo-
nu yapilirken, tekrara 6zgii mikrosatelit motifi icin
zenginlestirilmis bir kiitiiphanenin kurulmasi Gneril-
mektedir. Bu sartlar ise ikinci protokol ile saglanmak-
tadur. Ilk protokolden temel farki sadece bir mikrosate-
lit motifinin varlig1 i¢in 6n segime tabi tutulan DNA
fragmanlarinin dizileme vektoriine klonlanmasidir. Bu
nedenle daha az klon yeterli sayida mikrosatelit loku-
sunu belirlemek i¢in goriintiilenme ihtiyaci duyar®'.

Dogru Mikrosatelitlerin Secimi
Tekrar Tipi

Diniikleotid tekrarlari genellikle en yaygin tekrar
tipleridir. Memelilerde GT/AC, bitkilerde ise AA/TT
ve AT/TA en sik rastlanan diniikleotid tekrarlaridir. Bu
diniikleotid tekrarlarinin ¢oklugu onlarin mikrosatelit
izolasyonlarini kolaylagtirmistir. Diniikleotid tekrarlari-
nin kullanimiyla ilgili en 6nemli mesele bunlarin PCR
amplifikasyonu boyunca tekrarlayan bantlar (stutter
bands) tiretme egilimleridir. Bu sebeple bazen allelle-
rin ayrilmasi giiclesmektedir. Triniikleotid ve tetraniik-
leotid tekrarlan ise bu kadar yaygin olmamakla bera-
ber, daha az tekrarlayan bant iiretme egilimine ve boy-
lece de degerlendirme kolayligina sahiptirler®..

Tekrar Uzunlugu

Insanlardaki ilk sistematik ¢alismalar, uzun mikro-
satelitlerin ortalama olarak kisa olanlardan daha poli-
morfik oldugunu ortaya koymaktadir. Oysa sonraki ¢a-
ligmalar bu durumu dogrulamamistir. Bu nedenle kisa
mikrosatelitlerin yapilacak analizlerde hesaba katilma-
s1 onerilmektedir. Buna ilave olarak, ortalama mikro-
satelit uzunlugu tiire 6zgii degildir. Mikrosatelit tekra-
rinin tek tekrar tinitelerindeki mutasyonlarla kesilmesi
daha az cesitlilige neden olabilir. iki farkli tekrar tipi
iceren mikrosatelitler daha az uzunluk varyasyonu
gostermektedir. Fakat her bir tekrar linitesinin nispi
frekanslarindaki degisiklikler, daha az homoplaziye
bagli olarak populasyon yapilari i¢in ek bir anlayis
saglamugtir®’.
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a)

GTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
CACACACACACACACACACACACA

. ~

GTGTGTGTGTGTGGGTGTGTGTGT
CACACACACACACCCACACACACA

<)
GTGTGTGTGTGTGTGAGAGAGAGA
CACACACACACACACTCTCTCTCT

Sekil 3. Bazi mikrosatelit formlari: (a) Hatasiz diniikleotid tekrarla-
ri. (b) Hatah diniikleotid tekrarlari; nokta mutasyonu okla gosterili-
yor. (¢) Kangik mikrosatelit; GT/CA’dan GA/CT ye gegis gosteri-
liyor'.

Figure 3. Some forms of microsatellites: (a) Perfect dinucleotide
repeat. (b) Imperfect dinucleotide repeat; the point mutation is in-
dicated by an arrow . (¢) Composite microsatellite; the transition
from GT/CA to GA/CT repeats is indicated*.

Olciim ve Belirleme

Mikrosatelit analizleri, uzama bélgelerini ve yan
bolgeleri iceren tiim PCR iiriinlerinin 6l¢iilmesine
baghidir. Eger yan bolge dizisi uygunsa, tekrar sayisi
yan niikleotidlerin ¢ikarilmasiyla bulunur ve kalan baz
ciftinin, tekrar iinitesi sayisina boliinmesiyle hesapla-
mir. PCR drinlerinin 6l¢tiimii ise poliakrilamid jel
elektroforezi ile gerceklestirilir.

PCR iiriinleri, PCR reaksiyonunu takiben bilinen
allellerinin karnigimimin diizenlenmesiyle olgiilebilmek-
tedir. Bu yontem ozellikle PCR iiriinleri DNA-DNA
hibridizasyonuyla belirlenebildiginde tercih edilmek-
tedir®'.

Mikrosatelitlerin Yorumlanmasi

Mikrosatelitler, cinsiyet, paternite, akrabalik, verim
ozellikleri ve bagisiklik 6zelliklerinin aragtinimasinda gok
geligsmis bir isaretleyici sistem sunmaktadir. Mikrosatelit-
lerin sahip oldugu yiiksek cesitlilik, ana ve yavrunun ge-
notiplerinin karsilastirlmasi ve paternal allelin taninmasi-
na olanak verir. Populasyondaki allel frekansina bagli ola-
rak paternal yansimalar hesaplanabilir. 10-3 ile 10-6 ara-
sinda degisen mutasyon oranlari yiiksek ¢oziiniirliikte ye-
terli polimorfizm elde edebilmektedir® #+3'2,
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PCR ile ¢ogaltiimig bir mikrosatelit allelinin en yay-
gin goriiniimii, tek bir bant degil bir bantlar merdiveni-
dir. Genellikle en yogun bant, beklenen allel Slgiisiinde
ortaya cikar. Tekrarlayan bantlar olarak ifade edilen ila-
ve bantlar, genellikle orijinal allelden kiigiik olup, ¢ok
sayida tekrar iiniteleri ile uzunluk farki gosterirler. Ben-
zer sekilde tekrarlayan bantlar PCR amplifikasyonu
boyunca in vitro DNA slippage’inin sonucudur. Tekrar-
layan bantlarin jel iizerinde azalan yogunlugu DNA
slippage dagilimmin bir yansimasidur. In vitro DNA slippa-
ge oranlari tekrar linitesi uzunlugunun artmasiyla azal-
maktadir. Diniikleotid tekrarlari, triniikleotid tekrarlarina
gore daha ¢ok tekrarlayan bant olusturmaktadir®'*,

Tekrarlayan bantlara ilave olarak bir ¢cok mikrosa-
telit beklenen allel dl¢iisiinden fazla ilave bant goster-
mektedir. Bu Tag DNA polimerazin PCR iiriiniine bir
A ekleten, terminal transferaz aktivitesinden ileri gel-
mektedir®'.

Mikrosatelitlerin Hayvgn Irklar: Arasindaki
Akrabalig Belirlenmedeki Onemi

20. yiizyilin ortalarinda ¢eki hayvani, et ya da siit
tireten olarak birbirinden ayrilan yaklasik 800 sigir irki-
nin varlig1 tahmin edilmekteydi. ikinci diinya savasin-
dan sonra liretim iizerine yogun bir ilgi olusmus ve
wrklarin 6zellesmesi birkag irkin yayginhigini artirmustir.
Suni tohumlama, damizliklarin bolgeler arasinda de-
gistirilmesi ve yeni reprodiiksiyon tekniklerinin kesfe-
dilmesiyle bu siire¢ hizlanmistir. Bu nedenle genetik
farkliligin azalmas: aslinda irklarin kaybolmas: tarzinda
ortaya ¢ikmugtir. 1980’lerden itibaren ortak koruma ¢a-
balariyla sigirlarin genetik farkliliklan korunmaya ¢ali-
silmigtir. Daha 6nemlisi hangi irklarin korunmasi ge-
rektiginin objektif kriterler kullanilarak belirlenmesi-
dir. Ciinkii olasi bir varyasyon kaybi gelecek igin ge-
rekli segenekleri sinirlandiracaktir,

Hayvan irklan arasindaki genetik varyasyonla ilgili
verilerin, bir¢ok farkli kaynagi vardir. Bununla birlikte
irk akrabalig1 caligmalarinda artan 6ncelik mikrosatelit-
lere verilmektedir. Bu genetik isaretleyiciler, genellik-
le dimer veya trimer gibi basit dizi motifleri iceren ve
tekrarlayan elamanlardir. Bol olarak gozlenmektedir-
ler; memelilerde 50000 ile 100000 arasinda degismek-
tedirler ve genom boyunca diizenli olarak dagilmiglar-
dir. Mikrosatelitler 0.6 gibi ortalama bir polimorfizm
enformasyon icerigi (PIC) ile ileri derecede polimor-
fizm sergilerlemektedirler. Teknik olarak mikrosatelit-
lerin izolasyonu kolaydir ve allelerin PCR bazl tiplen-
dirilmeleri kolayca otomatize edilebilir. Mikrosatelit-
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ler rklar arasi akrabaligin yiiksek dogrulukla ayrimina
olanak vermektedir. Mikrosatelitler aym zamanda var-
yasyonun Olgiisiinii ve populasyon yapisini ortaya koy-
maktadirlar®*-.
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