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ÖZET 

Süt sığırlarında hızlı bir genetik ilerleme sağlanabilmesi için generasyon aralığının mümkün olduğu kadar 

kısa olması gerekmektedir. Günümüzde yaygın olarak kullanılan ıslah yöntemlerinde generasyon aralığının uzun 

olması nedeniyle genetik ilerleme hızı düşük olmaktadır. Genomik değerlendirme yöntemi sayesinde generasyon 

aralığının kısalması mümkün olabilecektir. Islah çalışmalarının başarılı olabilmesi için genetik yapının 

tahmininde başarının yüksek olması gerekir. Hayvan populasyonlarındaki genetik varyasyonun belirlenebilmesi 

için DNA düzeyinde çalışmalar yapılması daha güvenilir sonuçlar vermektedir. Bu amaçla DNA 

polimorfizmlerini belirlemek için birçok yöntem kullanılmaktadır. Bunlar; SNP, mikrosatellitler, RFLP, RAPD 

gibi yöntemlerdir. Bu yöntemler içerisinde genetik ilerlemenin sağlanmasında SNP yöntemi diğer yöntemlere 

göre daha fazla potansiyele sahiptir. Bu derlemede süt sığırlarında genomik değerlendirme ve SNP yönteminden 

yararlanma imkanları ele alınmıştır. 

Anahtar Kelimeler: Genomik Değerlendirme, Islah, SNP, Süt Sığırı 

SUMMARY 

In order to rapid genetic improvement in dairy cattle, generation interval should be as short as possible. 

Because of the long generation interval, using breeding methods have lower rate of genetic improvement. 

Through genomic evaluation, generation interval could be shorter. Beceause of accomplishment for breeding 

studies, prediction for genetic structure must be successful. In order to identify genetic variation in animal 

population, DNA studies gives more reliable results. Many methods are used for the determine DNA 

polymorphism. These methods such as; SNPs, microsatellites, RFLP and RAPD are included. SNPs method has 

more potential than the other methods for the genetic improvement. In this paper, genomic evaluation in dairy 

cattle and potantialities of using SNPs method were reviewed. 
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1. GİRİŞ 

Süt sığırlarında genetik ilerlemenin 
arttırılması için DNA markerlerin kullanılması 
fikri uzun zamandır var olmasına rağmen bu 
yöntemlerin süt sığırı yetiştiriciliğinde 
kullanımı sınırlı kalmıştır. Bunun birçok 
nedeni vardır (9). Marker Destekli Seleksiyon 
(Marker Assisted Selection-MAS) 
yöntemlerinin en önemli sorunu kantitatif 
özellik lokus (QTL)’larının çok zor tespit 
edilebiliyor olmasıdır (8, 9).  Tespit edilebilen 
sınırlı sayıdaki QTL’ler yardımıyla elde edilen 
genetik ilerleme de düşük seviyede olmaktadır. 
Diğer taraftan QTL’lere özel markerlerin 
genotiplendirme işlemlerinin yüksek maliyetli 
olması bu çalışmaları sınırlandıran bir başka 
faktördür (9). Bununla birlikte genomik boğa 
değerlendirme sonuçları Ocak 2009’da ilk kez 
yayınlanmıştır. Bu sonuçlar dondurulmuş 
spermanın keşfinden sonra hayvan ıslahındaki 
en büyük gelişmelerden biri olmuştur. Sığır 
genomu 30 kromozomda bulunan yaklaşık 3 
milyar nükleotit çiftinden oluşmaktadır. 
Nükleotit çiftleri üzerindeki kodlarda bulunan 
varyasyonlar inekler arasındaki performans 
farklılıklarından büyük ölçüde sorumludurlar. 
Örneğin, bir boğanın DGAT1 geninde (14. 
kromozom)  "A" yerine "G"in bulunması 
durumunda kızlarının süt yağı oranında  % 
0,15 artış olduğu tespit edilmiştir (4). Bu 
gelişmeler seleksiyon programlarına katkılar 
sağlamıştır. Projeni testte bir boğanın pazarda 
aktif olarak kullanılması için yaklaşık 5 yıl 
geçmesi gerekirken, bu teknoloji sayesinde 
boğanın genetik potansiyeli hakkında erken 
dönemde bilgi sahibi olunabilmesi mümkün 

olabilmektedir. Böylelikle generasyon süresi 
kısalarak genetik ilerleme çok daha hızlı 
olabilecektir. Genomik değerlendirme çok 
büyük bir sıçrama kaydetmiş olmakla beraber 
henüz tek başına mükemmel bir sistem haline 
de gelmemiştir. Tüm ırkları içerisine alabilecek 
"kombine genomik değerlendirme yöntemi" 
henüz geliştirilmiş değildir. Ancak hızla 
gelişen bu teknoloji hakkında bilgi sahibi 
olunması ve Türkiye’de de çalışmaların bu 
yöne kanalize edilmesi çok önemli 
bulunmaktadır. 

2. GENOMİK DEĞERLENDİRMENİN 

TEMELİ 

Genomik seleksiyon, tüm genomu 
kapsayan ve QTL’lerin en az bir marker ile 
bağlantı dengesizliği (linkage disequilibrium-
LD) içerisinde olacağı şekilde genetik 
markerlerin kullanıldığı bir tür MAS 
yöntemidir (6). Bu yöntem, genom dizisinde 
bulunan çok sayıdaki Tek Nükleotit 
Polimorfizminin (Single Nucleotide 
Polymorphism-SNP) (6, 9) genotiplendirilmesi 
sayesinde uygulanabilir hale gelmiştir. 
Simülasyon çalışmaları ve sınırlı sayıdaki 
deney sonuçları, genetik markerler kullanılarak 
damızlık değerin belli doğrulukla tahmin 
edilebileceğini ortaya koymaktadır. Genomik 
verilerden damızlık değeri tahmin etmenin en 
ideal yöntemi, hayvanın genotipindeki her bir 
QTL’e bağlı olarak ortalama damızlık 
değerinin hesaplanmasıdır. Uygulamada, QTL 
dizilerinin yerleri tam olarak belirlenemez 
ancak QTL lokusları ile tam bağlantı halinde 
bulunan marker bölgeleri belirlenebilir. Bu 
nedenle QTL genotipi yerine üzerinde durulan 
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QTL ile bağlantı halinde olan marker genotipi 
kullanılarak damızlık değer tahmini yapılabilir. 
Ancak damızlık değer tahmininin ideal bir 
şekilde yapılabilmesi için daha fazla genom 
dizisi ve buna bağlı olarak SNP verisinin 
sağlanması gerekmektedir (6). 

Genomik damızlık değer (GEBV)’lerine 
göre yapılan seçime Genomik Seleksiyon 
denilmektedir. GEBV’i hesaplayabilmek için 
ilk önce SNP’e dayalı bir tahmin denklemi elde 
edilir. Fenotipleri ve genotipleri belli olan 
populasyondan tahmin edilen verilerden oluşan 
bu hayvanlara ait genom küçük parçalara 
bölünür. Böylece, bireysel etkileri çok küçük 
bile olsa incelenen özelliklerdeki genetik 
varyasyona katkıda bulunan tüm lokusların etki 
düzeyleri elde edilmiş olur. İzleyen 
generasyonlarda kromozomun hangi 
bölgesinde marker taşıdıklarının 
belirlenebilmesi için bireyler genotiplendirilir. 
Daha sonra bireylerin marker taşıdığı 
bölgelerin etkileri toplanır. Bu değer "genomik 
damızlık değer (GEBV)" olarak adlandırılır 
(9). 

Simülasyon çalışmaları boğa adayı bir 
buzağı için GEBV doğruluğunun projeni test 
sonrası damızlık değer (EBV) sonuçları kadar 
yüksek doğrulukta olabileceğini göstermiştir 
(9).   

Genomik seleksiyonun esası; bağlantı 
dengesizliğine (LD) dayanmaktadır (8, 19). 
Bağlantı Dengesizliği (LD), populasyonda 
beklenen münferit frekanslardan sapan bir gen 
kombinasyonunun belli allellerinin rastgele 
olmayan dağılımlarıdır (11).   

LD’nin bulunduğu durumlarda bazı 
haplotiplere beklenenden daha sık 
rastlanılırken bazılarına daha az rastlanılır. LD 
genellikle seleksiyona bağlı olarak çıkar (11).  
Bununla birlikte LD; crossing-over, mutasyon 
veya göç sonucu da şekillenebilmektedir (19). 

LD haritalama için gereklidir. Mayoz 
bölünme sonucunda oluşan çok sayıdaki 
rekombinant gibi aile içindeki bağlı genler 
arasında tam bir LD beklenebilir. Benzer 
şekilde, aynı dengesizlik akrabalı yetiştirmeye 
sistemine dayalı yetiştirilen hatlarda da 
bulunmaktadır. Ancak, birçok durumda genler 
populasyon düzeyinde bağlantı 
dengesindedirler (LE). Bir gende belirli bir 
allel (örneğin; marker) bulunsa bile diğer 
gende (örneğin; QTL’de)  hangi allelin 
olabileceğini söyleyememek LE’nin önemli bir 
eksikliğidir. Ancak, aile içinde ya da 
populasyondaki kan yakınlığından 
faydalanarak yetiştirilen hatlarda LD 
bulunduğunda bunu söyleyebilmek mümkün 
olabilmektedir (19). 

3. SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism-Tek Nükleotit Polimorfizmi) 

"Single nücleotide polymorphism" SNP 
olarak kısaltılmakta ve “snip” şeklinde 
okunmaktadır ve DNA’nın tek bir noktasındaki 
nükleotit yapısında bir populasyondaki bireyler 
arasında gözlenen farklılık olarak tarif 
edilmektedir (3). SNP’lerin temelini tek 
nükleotit (baz çifti-bp) polimorfizmi (Şekil 1) 
oluşturmaktadır (19). Sığır genomunda 
yaklaşık olarak her 700 bp’de bir SNP 
bulunmakta ve genom uzunluğu yaklaşık 
olarak 3,0 milyar bp olduğu için toplamda 4 
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milyon kadar SNP olduğu tahmin edilmektedir 
(17). SNP’ler birçok yöntemle 
belirlenebilmektedir ancak günümüzde 
kullanılan en pratik yöntem plastik ya da 
camdan yapılmış ve üzerinde çok sayıda DNA 
bağlayan nokta bulunduran SNP çipleridir (17, 
19).  Bu noktaların her biri özel bir SNP’e 
karşılık gelmektedir (17). SNP çipleri ile kısa 
bir sürede, çok sayıda örnekte büyük ölçekli 
taramalar yapılabilmektedir (19).  

Genetik varyasyonlar, DNA dizisinin a) 
insersiyonu (nükleotid eklenmesi) b) 
delesyonları (nükleotid çıkması) c) 
transversiyon (mevcut nükleotidin farklı bir 
nükleotide dönüşmesi) olarak sınıflandırılır. 
SNP’lere, genomun hem genetik bilgi taşıyan 
(kodlanan) hem de genetik bilgi taşımayan 
(kodlanmayan) bölgelerinde, rastlanmakla 
birlikte bilgi taşımayan intron bölgelerinde 
daha çok rastlanmaktadır. Yeni çip 
teknolojisiyle daha açığa çıkarılıyor olması 
SNP kullanmanın avantajlarındandır.Çok 
sayıda SNP marker için, birkaç saat içerisinde 
yüzlerce hatta binlerce genotiplendirme 
yapmak mümkün olmaktadır (24).  

Sığır genom projesi 2003 yılında 
başlatılmış ve genom dizisinin ilk taslağı 2004 
yılının Kasım ayında yayımlanmıştır. İnsan 
genom projesinde olduğu gibi sığır genom 
projesinde de genomda çok sayıda SNP 
tanımlanmıştır (24). 

 
Şekil 1. Tek Nükleotit Polimorfizmi (SNP) (16 
nolu kaynaktan uyarlanmıştır)        

4. SNP TEKNOLOJİSİ  

Sığırda 30 çift kromozom 
bulunmaktadır. Bu 30 çift kromozom üzerinde 
bulunan yaklaşık 3.0 milyar nükleotid çifti ana 
ve babadan yavrulara aktarılmaktadır. Sığır 
genomu 4 harften (nükleotitten) oluşan bir 
koddur. Bu nükleotitler Adenin, Guanin, 
Citosin ve Timin’dir. İşte bu kodlardaki 
varyasyonlar ve farklı kombinasyonlar inekler 
arasındaki performans farklılıklarından büyük 
ölçüde sorumludurlar. Bilimsel çalışmalar bu 
kod farklılıklarını yani SNP’leri tespit etmeye 
yönelik olarak yapılmaktadır. Tespit edilenler 
teknolojik olarak kullanılmaya hazır hale 
getirilmektedirler (4). 3,0 milyar baz çiftinin 
tamamını tanımlamak çok pahalı olabileceği 
için bu bazların bir alt kümesi olan SNP’ler 
analiz edilerek genotiplendirme yapılmaktadır.  

Sığırlar üzerinde yapılan çalışmalarda 
yaygın olarak Illumina şirketine ait olan SNP 
çipleri kullanılmaktadır. Bu çip yaklaşık 
54.000 SNP’e sahiptir ve "50K SNP chip" 
olarak adlandırılmaktadır (3, 17). Bu 50.000 
SNP’in çeşitli nedenlerle yaklaşık olarak 
40.000’i kullanılabilmektedir. Çünkü bazı 
SNP’ler gereksiz ya da belirsiz bilgiler 
sağlamaktadır (17).  
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İnek ve boğalar Bovine SNP 50 çipi ile 
250 Amerikan Doları karşılığında genomik 
olarak test edilebilmektedir. Teknoloji 
(Illumina) müseccel bir markadır. Bu nedenle 
sütçü boğalar sadece Suni Tohumlama 
organizasyonları tarafından desteklenirse 
genotiplendirilmektedir. Bu ayrıcalık 2013 
yılına kadar etkili olacaktır. Ancak inekler 
yetiştiriciler tarafından genotiplendirilebilmek-
tedir. Genomik testten geçmiş elit dişilerin 
satışları başlamıştır ve satış fiyatları da oldukça 
yüksektir. Şubat 2009’da 22344 sütçü sığırın 
SNP 50 çipi ile genotiplendirildiği 
bildirilmiştir (3).  

Genomik seleksiyonun diğer moleküler 
genetik yöntemlerine göre daha güvenilir ve 
hızlı olması nedeniyle genomik seleksiyon 
uygulamalarının yaygınlaşması sonucunda 
birçok firma yeni SNP çipleri üretmeye 
başlamıştır. Tablo 1’de SNP çipleri konusunda 
çalışmalar yapan ve bu teknolojiyi üreten bazı 
firmalar gösterilmektedir. 

5. GENOMİK DEĞERİN 
TAHMİNİNDE SNP VERİLERİNİN 
KULLANILMASI 

Elde edilen SNP verilerinden genomik 
değerin tahmin edilmesi için üç yöntem 
kullanılmaktadır.  

5.1. EN KÜÇÜK KARELER 
YÖNTEMİ (Least Squares): Bu yöntemde 
genler istatistik önemlerine göre teker teker test 
edilir, etkisi önemli olmayan genlerin değeri 

sıfır kabul edilir ve diğer genlerin etkileri test 
edilirken en küçük kareler yöntemi kullanılır.  

5.2. EN İYİ DOĞRUSAL 
ÖNYARGISIZ TAHMİN (Best Linear 
Unbiased Prediction-BLUP): Rastgele 
meydana gelen allelik etkilerde uygulanır.  
Tüm allelik etkiler eş zamanlı olarak 
belirlenebilir. Rastgele etkiler de allelik 
etkilerin varyansının hesaplanması 
gerekmektedir. Ancak her gen için aynı 
varyansın bulunması problem oluşturmaktadır. 
Genlerin çoğu karakterler üzerinde çok az 
etkili olduklarından ve allelik etkileri dominant 
olduğundan, bu tahmin değeri sıfıra yakın 
olabilir.   

5.3. BAYESİAN ESTİMATİON 
(Bayes):  Bu tahmin yöntemi, allelik etkilerin 
varyansının her gen için farklı varsayılması 
dışında, BLUP’a benzerlik göstermektedir ve 
varyanslar aşağıdaki dağılım kullanılarak 
tahmin edilmektedir. i (Vai) geninin 
varyansının dağılımı şu şekildedir:  

 Vai=0                 olasılık p ile 

 Vai~X-2(v,S)      olasılık (1-p) ile 

p gendeki mutasyon oranına bağlıdır, X-2(v,S) 
dağılımında, v serbestlik derecesi, S ölçek 
parametresidir ve bu dağılım Ki-kare 
dağılımının ters ifadesidir.  v ve S 
parametreleri mutasyonel etkilerin dağılımına 
bağlıdır ve uygulamadan tahmin edilmesi 
gerekmektedir (13,14).  
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Tablo 1. SNP Çalışmaları Yapan ve Bu Teknolojiyi Üreten Bazı Firmalar (18) 

Firma Üretilen Teknoloji Ürün Durum 

Affymetrix (ABD) 

% 98’i Sığır genom projesinden, % 8’i 
Avustralya Milletler Topluluğu Bilim 
ve Endüstriyel Araştırma 
Organizasyonu Tarafından Sağlanan 
10.000 SNP 

GeneChip Bovine 
Mapping 10K Kullanılmaktadır 

Igenity İstenilen 15 karakterin genetik 
komponentlerinin ölçümü Igenity Profile (dairy) Kullanılmaktadır 

Illumina (ABD) 

Sığır ırkları için genom üzerinde 
dağılmış 54.001 SNP 

BovineSNP50 DNA 
analysis BeadChip 

Kullanılmaktadır 
20’den fazla ırk bilgisi içeren 500.000-
800.000 SNP 

High Density Bovine 
BeadChip 

Pfizer Animal 
Genetics 14 karakter için 50.000 SNP 

HD 50K for Angus, 
GeneStar MVP,  
GeneStar Black,  
GeneStar tender Elite, 
Sire TRACE,  
Sure TRAK and genetic 
defect testing 

Geliştirme çalışmaları 
başlatılmıştır. 

Metamorphix (ABD) DNA tabanlı ebeveyn doğrulama ve 
tanısal testler 

Tru-Marbling 

Kullanılmaktadır 
Tru-Tenderness 

DNA certified beef 
programs 

Horned polled diagnostic 

Quantum Genetics 
(Kanada) 

Obezite kontrolü ve yağ depolanması 
için genom manipülasyonu 

Quantum Management 
Protocol 

Geliştirme çalışmaları 
devam etmektedir 

Genetic Visions 
(ABD) 

Don rengi, yaşama gücü, hayvan sağlığı 
ve verim özelliklerine etkiyen genlerin 
test edilmesi 

Genetic marker test, 
various tests 

Geliştirme çalışmaları 
başlatılmıştır. 

DNA Genotek 
(Kanada) Örnek toplanma aşamasında Performagene livestock Geliştirme çalışmaları 

başlatılmıştır. 

6. SNP KULLANIMINI SINIRLAYICI 

DURUMLAR 

Daha doğru veriler elde edilebilmesi için 
incelenen populasyonlardaki  hayvan sayısının 
fazla olması gerekmektedir (9). Örneğin, 
Amerikan Siyah Alaca boğalarda test yapılan 
hayvan sayısı 1151’den 3576’ya çıktığında, 
doğruluk oranı belirgin bir şekilde artmıştır 
(20).  

En doğru değeri elde etmek için her 
populasyona farklı bir sistemin kurulması 
gerekmektedir (17). Örneğin, her iki ırkta 

(Siyah Alaca, Jersey) da aynı aleller 
istenmesine karşın Siyah Alacalar için 
geliştirilmiş olan sistem Jerseyler için 
kullanışlı olmamaktadır. Populasyondaki her 
yeni generasyonda, mayoz bölünme sırasında 
meydana gelen “crossing-over” nedeniyle 
SNP’lerin kombinasyonlarının farklılaşması 
söz konusudur (17). 

Sistemin kuruluş maliyeti yüksektir, 
belli özelliklere ait SNP çiplerinin 
geliştirilmesi yüksek teknolojiyi gerektirmekte 
ve üretimi pahalı olmaktadır (17). Günümüzde 
fiyatlardaki yükseklik nedeniyle, yüksek 
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yoğunluklu SNP genotiplendirme testleri elit 
boğalar ve sürülerle sınırlı kalmaktadır. Daha 
fazla hayvanın değerlendirilebilmesi için; 
uygun maliyetli, düşük yoğunluklu çipler 
kullanılmalıdır (15). Weigel ve ark. (22), tek 
bir karakter için düşük yoğunluklu SNP 
testlerinin yüksek yoğunluklu testlerin sunduğu 
kazancın büyük bir kısmını sunabileceği 
belirtilmektedir (Şekil 2). Ancak, birden fazla 
karakter için çok sayıda SNP gerekiyorsa 
düşük yoğunluklu SNP çiplerinin 
kullanılmasındaki avantaj ortadan kalmaktadır. 
Çünkü, fazla sayıda düşük yoğunluklu çip 
kullanmanın maliyeti, yüksek yoğunluklu 
çiplerin maliyetine yakın olmaktadır (15). 
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Şekil 2. Bovine3K ile BovineSNP50 Çipinin bazı 
özelliklerde doğruluk oranlarının karşılaştırılması (1) 

7. SNP TEKNOLOJİSİNİN 
GELECEĞİ 

İlk yüksek yoğunluklu genotiplendirme 
testi Affymetrix tarafından piyasaya sürülen 
10K SNP çipleridir. Bununla birlikte, bu 
çiplerdeki SNP yoğunluğu birçok çalışma 
(genomik seleksiyon vb) için yetersiz 
kaldığından daha yüksek yoğunluklu çiplere 
gereksinim duyulmuştur. Bu amaçla, Siyah 
Alaca, Angus ve etçi sığır melezlerinde 

SNP’ler ile çalışan bilim adamlarından oluşan 
bir ekip tarafından Illumina BovineSNP50 çipi 
geliştirilmiştir ve önceki testlerden daha 
yüksek yoğunluk (her hayvan için ~50.000 
SNPs) sağlanmıştır. Bu test, ineklerde 
Genomik Seleksiyon için uluslar arası bir 
standart haline gelmiştir (5,12).      

2010 yılında iki yeni yüksek yoğunluklu 
çip tanıtılmıştır. İlki piyasada bulunan 
BovineSNP50K çipi ile aynı teknoloji ve 
kimyasallara sahip Illumina testidir. 
Illumina’nın ürettiği çipte hayvan başına 
yaklaşık 800.000 SNP vardır. İkinci yüksek 
yoğunluklu çip ise Affymetrix’e aittir ve bu 
çipte yaklaşık 800.000 SNP’e sahiptir. 
Affymetrix’in ürettiği çip Illumina firmasının 
çipinden farklı bir kimyasal yapıya sahiptir 
(16).     

SNP alanında çok daha fazla gelişmenin 
olması beklenmektedir. Bu da çiplere daha çok 
SNP eklenmesi ile olacaktır. Örneğin,  50K 
SNP’ler ile genomda bulunan 3 milyara yakın 
baz çiftinden yaklaşık olarak 60Kb’da bir 1 
SNP’e rastlanmaktayken, 800K SNP’ler ile her 
3.8Kb’da bir SNP’e rastlanılması 
beklenmektedir. Markerler arası bu mesafe 
mutasyonların haritalandırılması için daha iyi 
olanaklar sağlamaktadır. Bu da Genomik 
Seleksiyon’da kullanılmak üzere hayvanlarda 
mutasyonlar şekillendiğinde genotipin tahmin 
edilmesini kolaylaştırabilecektir (16).     

8. GENOMİK DAMIZLIK DEĞER-
LENDİRMENİN GÜVENİLİRLİLİĞİ 

SNP’leri genotiplendirmek için yüksek 
yoğunluklu testlerin kullanılabiliyor olması çok 
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sayıda süt sığırının genotiplendirilmesini 
kolaylaştırmıştır. Bu genotiplendirmeler 
çoğunlukla, suni tohumlama programlarındaki 
projeni test boğaları veya aday genç boğalarla 
BovineSNP50 çipi veya benzer çipler 
kullanılarak yapılmaktadır (20).  

Boğalar için genomik ve geleneksel 
projeni test değerlendirmeleri kombine edilmiş 
ve çok sayıda kızı ile değerlendirilmiş boğalara 
genomik sonuçların katkısı çok az olmuştur. 
Genomik değerlendirme en büyük avantajı 
inekler ile henüz hiç kızı olmamış boğa 
adaylarına sunmaktadır. Boğa adaylarının 
seçiminde pedigri bilgilerinin yanında genomik 
bilgilerin kullanılması güvenirliliği önemli 
ölçüde artırmaktadır. Hiçbir kızı olmayan boğa 
adayının (Holştayn) tüm karakterler için 
güvenilirliği %60-70 olarak tahmin edilmiştir.    
Daha önce ise güvenilirlik %35 veya daha 
düşük seviyelerde kalmaktaydı (4). 

ABD’de genomik veriler, süt sığırlarının 
verimliliği, adaptasyonu ve sağlığı konularında 
2009 yılı başlarından itibaren kullanılmaktadır. 
Genomik verilerin eklenmesi ile değişik 
karakterlerde genotipi tahmin etmedeki 
güvenilirlikte meydana gelen değişiklikler 
Tablo 2’de gösterilmektedir (20).  

Wisconsin Üniversitesi’nden (Madison, 
ABD) Dr. Kent Weigel, genç bir Holştayn 
boğa ve düvenin "genomik PTA’sını", Pedigri 
bilgilerinin (ebeveyn ortalaması) genomik 
bilgilerle kombine edilmesiyle % 60-70 
güvenilirlikte tahmin ettiklerini bildirmektedir. 
Bu durum sadece pedigri bilgilerine göre elde 
edilen % 30-40’lık güvenilirliğe göre çok 
mükemmel bir gelişmedir (7).      

Tablo 2. ABD’de Damızlık Değerlendirmesine 

Genomik Verilerin Dahil Edilmesi Sonucunda 

Güvenilirlikte Meydana Gelen Değişiklikler (3 nolu 

kaynaktan uyarlanmıştır) 

Karakter Siyah 
Alaca Jersey İsviçre 

Esmeri 

Net Değer + % 24 + % 8 + % 9 

Süt Verimi + % 26 + % 6 + % 17 

Yağ Oranı + % 32 + % 11 + % 10 

Protein 
Oranı + % 24 + % 2 + % 14 

Yağ 
Yüzdesi + % 50 + % 36 + % 8 

Protein 
Yüzdesi + % 38 + % 29 + % 10 

Damızlık 
Süresi + % 32 + % 7 + % 12 

Somatik 
Hücre 
Sayısı 

+ % 23 + % 3 + % 17 

Kızlarının 
Gebelik 
Oranı 

+ % 28 + % 7 + % 18 

 

9. GENOMİK SELEKSİYON VE 
DOĞRULUĞUNUN ARTTIRILMASI 

ABD ve Kanada arasındaki işbirliği 
neticesinde genomik çalışmalarda üretkenlik 
artmış ve artmaya da devam etmektedir. 
Araştırma yöntemlerinin geliştirilmesi, ülkeler 
arasındaki farklılıkların en aza indirilmesi ve 
doğruluğun artması konusunda olumlu 
ilerlemeler kaydedilmiştir (23). 

Amerika kıtasındaki bu işbirliğinin bir 
örneği de Avrupa’da Interbull tarafından 
gerçekleştirilmektedir.  
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10. GENOMİK SELEKSİYON VE 
YETİŞTİRME PROGRAMLARINA 
DAHİL EDİLMESİ 

Siyah alaca ve Jersey ırkı sığırlarda yağ 
ve protein oranının tahmininde kullanılabilen 
ancak İsviçre esmeri için çok güvenilir 
sonuçlar vermeyen, çoğunlukla süt sığırlarında 
verimliliği etkileyen önemli genlerden biri olan 
“DGAT1” geni SNP 50 çipleri tarafından 
kolaylıkla tespit edilebilmektedir. Bu amaçla 
yapılan araştırmada, genç boğalarda yağ oranı 
tahminindeki güvenilirlik % 70 ve üzerinde 
tespit edilmiştir (3).  

Genomik veriler sayesinde,  Siyah 
alacalarda döl verimi özellikleri, SHS (Somatik 
Hücre Sayısı) ve kızlarının gebe kalma oranı 
tahminlerindeki güvenilirlikte artış 
sağlanmıştır. Bu üç karakter yetiştiriciler 
açısından oldukça önemlidir. Ancak 
yetiştiriciler hangi özelliğin kendileri için daha 
önemli olduğunu seçme konusunda 
zorlanmaktadırlar. Ayrıca genç yaştaki boğalar 
için de hangilerinin seleksiyon programlarına 
alınacağının değerlendirilmesi zor olmaktadır. 
Bu güçlüklerin yanı sıra genomik tahminler, 
geçmişte projeni testlerde sıklıkla rastlanan 
genetik sapmaların belirlenmesinde ek bilgiler 
sağlamakta ve suni tohumlama boğaları 
geçmişte olduğundan daha çabuk 
belirlenebilmektedir (3).   

Genomik değerlendirmenin pazara 
sunulmasıyla hayvan ıslahı programlarına 
büyük katkılar sağlanmıştır. Projeni testle bir 
boğanın sahada aktif olarak kullanılabilmesi 
için en az 5 yıl geçmesi gerekmektedir. Şimdi 
ise boğanın genetik potansiyeli hakkında 

damızlıkta kullanılabileceği en erken yaşta 
bilgi sahibi olunabilmektedir. Böylece ıslah 
kuruluşları projeni teste alınacak boğa 
sayılarını düşürecek ve belki de sadece bazı 
özellikler için projeni teste devam edeceklerdir. 
Genomik değerlendirme ile generasyon aralığı 
azalacağı için gelecekte genetik ilerleme çok 
hızlı olacaktır. Gelecek birkaç yıl içerisinde 
üzerinde durulan özelliği etkileyen genetik 
yapısı daha iyi tahmin edilmiş boğaların elde 
edilmesi söz konusu olabilecektir. Öte yandan, 
genomik testler sayesinde bir ineğin genetik 
değerlendirmesine olan güvenin çok fazla 
artmasına paralel olarak elit ineklerin değeri de 
çok artacaktır (4).  

USDA genomik seleksiyonda kullanmak 
suretiyle 29 karakterde düzeltme yapmaktadır. 
Bunlar 5 verim özelliği (süt, yağ, protein, % 
yağ, % protein), 7 fitness (sağlık) özelliği 
(verimli ömür, SHS, kızlarının gebelik oranı, 
boğanın buzağılama kolaylığı, kızlarının 
buzağılama kolaylığı, boğaya ait ölü doğum 
oranı, kızlarına ait ölü doğum oranı), 16 
konformasyon özelliği (PTAT ve 15 linear tip 
karakterleri) ile Net Kazanç ($)’tır. Bu 
karakterlerin kalıtım dereceleri farklı olduğu 
için güvenilirliklerinde de çok değişkenlik 
vardır. En yüksek kazanç döl verimi 
karakterlerinde görülmektedir (2). 

11. IRKLAR BAKIMINDAN 
GENOMİK SELEKSİYON  

İlk resmi olmayan genomik 
değerlendirmeler USDA tarafından 2008 
yılında yayımlanmış ve 2009 yılında Siyah 
alaca, Jersey ve İsviçre Esmeri için resmi hale 
getirilmiştir (23). Her ne kadar genomik 
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değerlendirme ile ıslahta büyük sıçrama 
kaydedilmişse de henüz günümüzde tek başına 
kullanılabilecek çok mükemmel, bir sistem 
değildir. Holştayn dışındaki ırklarda 
hesaplanan güvenilirlikler veya katkılar 
tatminkar değildir. Jersey boğalardaki kazanç 
Holştaynların yarısı kadardır. Esmerlerde 
güvenilirlikler daha düşük olmaktadır. SNP’in 
etkisini doğru bir şekilde tahmin edebilmek 
için çok sayıda döl kontrolünden geçmiş 
boğanın bulunması ve bunlarla 
karşılaştırmaların yapılabilmesi gerekmektedir. 
Söz konusu güvenilirliklerin tahmininde 
Holştaynlarda 7000’den fazla, Jerseylerde 
2000’den az, Esmerlerde ise 500’den az boğa 
kullanılabilmiştir. Tek bir genomik 
değerlendirme yapılabilmesi için tüm ırkların 
kombine edilmesine yönelik çalışmalarda 
henüz tam başarı sağlanabilmiş değildir (4). 

ABD ve Kanada’nın genomik 
değerlendirmeler konusunda işbirliğine 
gitmeleri sonucunda doğruluk ve güvenilirlikte 
artışlar olmuş, bu durum her iki ülkeye de 
kazanç sağlamıştır (24). 

ABD ve Kanada arasındaki işbirliğinin 
bir benzeri de Avrupa’da Interbull tarafından 
gerçekleştirilmiştir. Başta Siyah alaca ve 
İsviçre Esmeri ırklarında sağlanan gelişmeler 
olmak üzere Montbeliard ve Normande 
ırklarında da olumlu ilerlemeler görülmektedir 
(10).  

Çoğu ülke benzer genotiplendirme 
çalışmaları yapmakla birlikte hesaplamalarda 
farklılıklar bulunmaktadır. Bu farklılık 
Interbull değerlendirme sistemi kullanılarak 
mümkün olduğunca giderilmektedir. Ancak, bu 

aşamada genomik veriler sadece ilgili hayvanın 
USDA sonuçları üzerinde 
uygulanabilmektedir. Henüz Interbul’un 
genomik değerlendirmeyi kullanabilecek bir 
sistemi yoktur. Diğer ülkelerde genomik 
düzeltmelerin yapılmadığı PTA değerleri 
kullanılmaktadır (2).  

VanRaden ve Sullivan (21) yaptıkları bir 
araştırmada, ülkeler arası genomik bilgi alış-
verişinin basit dönüşüm eşitlikleri (ülkeler 
arası çoklu karakter değerlendirilmesi-MACE 
sistemlerinin modifikasyonu) ya da 
genotiplerin aynı referans hayvanlar 
kullanılarak birden fazla karakter için farklı 
ülkelerde analizi sonucunda yapılabileceğini 
bildirmektedirler. 

12. SONUÇ 

Son zamanlarda DNA çip 
teknolojisindeki bu ilerlemeler sayesinde 
moleküler genetik yöntemlerin hayvan genetiği 
ve ıslahı çalışmalarında kullanımı da artmıştır. 
Damızlık değerlendirmenin belirlenmesindeki 
isabet genomik değerlendirmeyle çok 
yükselmiştir. Genomik değerlendirmeye göre 
seçilen genç boğalar suni tohumlama 
organizasyonlarınca satın alınmaktadır. 
Böylece 2 yaşlı boğaların pazarlanmasında 
geniş imkanlar doğmuştur. Islah 
çalışmalarındaki başarı genetik yapının iyi 
bilinmesine bağlıdır. Hayvan 
populasyonlarındaki genetik varyasyonları 
belirlemek için DNA düzeyinde çalışmak çok 
daha isabetli sonuçlar vermektedir. Bu amaçla 
DNA polimorfizmlerini belirlemek için birçok 
yöntem kullanılmaktadır. Bunlar; SNP, 
Mikrosatelliter, RFLP, RAPD gibi 
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yöntemlerdir. Bu teknolojiler gen 
fonksiyonlarının belirlenmesi, ebeveyn tayini-
ebeveyn doğrulama çalışmaları, çeşitli 
karakterlerle ilgili markerlerin tespiti, genom 
haritalarının çıkarılması gibi birçok konuda 
yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu yöntemler 
içerisinde genetik ilerlemenin sağlanmasında 
SNP yöntemi diğer yöntemlere oranla daha 
fazla potansiyele sahiptir. SNP yöntemiyle 
damızlık değerlendirme sistemlerine moleküler 
düzeyde katkı sağlanmıştır. Geleneksel 
damızlık seçimi ile genomik seleksiyonun 
kombine edilmesi ve böylelikle genetik 
ilerleme hızının arttırılmasına yönelik 
çalışmalar büyük hız kazanmıştır. Damızlık 
seçiminde gelecekte SNP teknolojisinin tek 
alternatif olması, sürpriz bir gelişme 
olmayabilir.  
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