
Yazışma adresi / Correspondence: Arş.Gör. Hüseyin ÖZKAN, Mustafa Kemal Üniversitesi, Veteriner Fakültesi, Genetik AD, 
Antakya/HATAY     E-posta: huseyinozkan_66@hotmail.com

Lalahan Hay. Araşt. Enst. Derg. 2017, 57 (2) 112-117 Derleme / Review Article

Hayvan Yetiştiriciliğinde Genomik Seleksiyon: Dünü, Bugünü

Hüseyin Özkan, Akın Yakan

Mustafa Kemal Üniversitesi, Veteriner Fakültesi, Genetik Anabilim Dalı, HATAY

Geliş Tarihi / Received: 31.03.2017, Kabul Tarihi / Accepted: 05.09.2017

Özet: Hayvan yetiştiriciliğinde ıslah çalışmaları yaklaşık 10 bin yıl önce hayvanların evciltilmesi ile başlamıştır. Çeşitli 
hayvan gruplarında geçmişten bu yana farklı yetiştirme metotlarıyla birçok karakter üzerine önemli genetik ilerlemeler 
sağlanmıştır. Verimle ilgili karakterlerin çok sayıda gen ve lokustan oluştuğunun tespit edilmesi ile yetiştiricilikte mole-
küler yöntemler ön plana çıkmaya başlamıştır. DNA tabanlı seleksiyon yöntemleri ile karakterlerde önemli genetik iler-
lemeler sağlanmıştır. Teknoloji ve bilim alanlarındaki gelişmeler sayesinde, çok sayıda markör ile hayvanların yalnızca 
genotip bilgileri kullanılarak “Tahmini Genomik Yetiştirme Değerleri” ortaya konulabilmektedir. Genomik Seleksiyon 
olarak da bilinen bu yöntem, çiftlik hayvanlarında yapılan genom analizleri ve SNP çip teknolojisi ile son 10 yılda 
uygulanabilir hale gelmiştir. Bu sayede, düşük kalıtım dereceli, ölçümü masraflı ve zor olan karakterler generasyonlar 
boyunca analiz edilerek düşük maliyetle ve %90’a kadar güvenle seleksiyon yapılabilmektedir.
 Anahtar Kelimeler: Markör Destekli Seleksiyon, Genomik Seleksiyon, Islah, SNP Çip

Genomic Selection in Animal Breeding: Past, Present
Abstract: Breeding studies in animal breeding began with the domestication of animals about 10,000 years ago. 
Important genetic advances have been provided on many characters in various animal groups with various breeding 
methods. Molecular methods have begun to come to the forefront with the identification the characters about the yield 
related to genes and loci in animal breeding. DNA based selection methods have provided important genetic advances 
on characters. Thanks to advances in technology and science, it has been reported that only the genotype information of 
animals can be used to “Estimated Genomic Breeding Values” with a large number of markers. This method, known as 
Genomic Selection, has become possible over the last 10 years with genome analysis and SNP chip technology in farm 
animals. Characters with low inheritance, costly and difficult to measure are analyzed during generations and selection 
can be done with reliable up to 90 % and low cost. 
Keywords: Marker Assisted Selection, Genomic Selection, Improvement, SNP Chip

GİRİŞ

Hayvan yetiştiriciliği, yaklaşık 10 bin yıl önce ilk 
ıslah çalışması olarak bilinen evciltme ile başlamak-
tadır [1, 11, 26]. Evciltmeden bugüne, etkili selek-
siyon ve çiftleştirme programları ile birçok karakter 
bakımından çeşitli hayvan gruplarında önemli ge-
netik ilerlemeler sağlanmıştır. Yetiştirme değerinin 
tahminiyle yapılan fenotipe dayalı seleksiyon uygu-
lamaları ile seleksiyon yoğunluğu artırılmış ve ge-
nerasyon aralıkları kısaltılmıştır [26]. Son 30 yıllık 
periyotta inek başına yıllık süt üretimi 40-80 kg ar-
tış (yaklaşık %1) göstermiş, tavuklarda ise daha az 
besleme ile ticari tüketim ağırlığına ulaşma süresi 
50 yıl içinde yaklaşık % 65 oranında azaltılmıştır 
[15]. 

Çiftlik hayvanlarında karakterler kalitatif ve 
kantitatif karakterler olarak gruplandırılır. Kalitatif 
karakterler bir ya da birkaç gen çifti tarafından 

kontrol edilir ve çevre faktörlerinden hemen hiç 
etkilenmezler. Bu nedenle, bu karakterler için is-
tenilen genetik yapıların kısa sürede ve kolayca 
oluşturulabilmesi mümkündür. Ancak, verimle ilgi-
li olan karakterler genellikle kantitatif karakterler-
dir. Kantitatif karakterler çok sayıda gen tarafından 
kontrol edilir ve çevreden etkilenirler. Böyle karak-
terler bakımından bireyin fenotipi değerlendirilerek 
genotipi hakkında her zaman isabetli sonuçlar elde 
etmek mümkün olmamaktadır [8, 10]. Yetiştiricilik 
bakımından genetik ıslahın amacı, bir sürü ya da 
popülasyondaki hayvanlarda belirli verimleri artır-
maktır. Verimleri artırmak için çevre faktörleri ile 
birlikte genotipin de geliştirilmesi gerekmektedir. 
Genotipin geliştirilmesinde ise çeşitli seleksiyon 
yöntemleri kullanılmaktadır [13, 26].

Sığırlarda, yaşadığı süre içerisinde normalde 
verebileceği yavru sayısından 3-4 kat fazla sayıda 
yavru almak süperovulasyon ve embriyo transferi 
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gibi uygulamalar ile mümkün olmaktadır. Bir boğa 
ise doğal yöntemlerle ömrü boyunca 10-100 baş bu-
zağı verebilmektedir. Suni tohumlama teknolojisi 
sayesinde bir boğa bir sürüdeki genetik ilerlemenin 
% 90’ından daha fazlasını etkileyebilir ve sürüde 
binlerce yavru ile temsil edilebilir. Bu nedenle, se-
leksiyon uygulamalarında genellikle baba hattının 
belirlenmesi amacıyla Progeny Testing (PT, yavru 
kontrolü) yapılmaktadır. [5, 21, 23]. PT uygulama-
sının sağlayacağı genetik ilerleme, yüksek genetik 
değere sahip boğaların doğru bir şekilde seçilebil-
mesi ve PT’nin etkili bir şekilde yapılabilmesine 
bağlıdır [42]. Süt verimi ve kalitesi gibi ekonomik 
öneme sahip karakterlerin çoğu sadece dişi hay-
vanlarda ölçülebilmekte, seleksiyonda hedeflenen 
başarıya ulaşmada PT uygulamaları özellikle böyle 
karakterler için önemli avantaj sağlamaktadır [37]. 

PT uygulamaları ülkeden ülkeye, yetiştiriciden 
yetiştiriciye değişiklik göstermekle birlikte benzer 
prensiplerle uygulanmaktadır. Hedef, sağlıklı, en 
üstün verim kapasitesine sahip ve bu özellikleri en 
uzun süre sürdürebilen hayvanları doğru bir şekilde 
tespit edebilmektir. Uygulamada çok sayıda damız-
lık adayı boğa kullanılır. Kullanılan her bir boğanın 
kızlarının verim ortalamaları, teste giren bütün bo-
ğaların kızlarının ortalamalarıyla kıyaslanır [36, 32, 
40].

Kanada’da Holstein ırkı bir sığır populasyonun-
da kullanılan PT yönteminde; bir boğanın bakım, 
besleme, sperma stoklanması gibi masrafları dahil 
maliyeti yaklaşık olarak 50.000 dolar olmaktadır. 
Her yıl 500 boğa teste tabi tutulmakta, dolayısıyla 
yıllık 25 milyon dolar harcanmaktadır. Bir boğa için 
testin tamamlanma süresi 64 ayı bulmaktadır. 500 
aday boğadan sadece en iyi 20 tanesi testi geçmek-
te, böylece bu 20 boğanın her birinin maliyeti 1,25 
milyon dolar olmaktadır (Tablo 1) [36]. 

Tablo 1. Kanada’da Holstein Irkı Sığırlardan Oluşan Bir 
Populasyonda Örnek Bir Progeny Testing Uygulama Süresi [36]

0. Ay Üstün verimli dişilerin seçimi ve aday boğa ile tohumlanması

9. Ay Bu dişilerden aday adayı boğaların doğumu

21. Ay Aday boğaların belirlenerek rastgele seçilmiş dişilerle 
çiftleştirilmesi

30. Ay Aday boğaların dişi yavrularının doğumu

45. Ay Doğan dişi yavruların aday boğa ile tohumlanması

54. Ay Dişi yavruların doğum yapması ve ilk süt verimleri

64. Ay
İlk laktasyonlarını tamamlayan dişi yavruların verim 
ortalamalarının hesaplanması ve boğanın testi geçip 
geçmediğine karar verilmesi

Seleksiyonda başarı seviyesini etkileyen önem-
li faktörlerden biri, ilgilenilen karakterin kalıtım 
derecesidir (Tablo 2). Genotipin fenotipi belirleme 
ölçüsü olan kalıtım derecesi, popülasyonda fenotip, 
genotip ve çevre etkilerinin birlikte değerlendiril-
mesi ile belirlenmektedir. Kalıtım derecesi yüksek 
karakterler için fenotipe dayalı seleksiyon uygula-
maları ile yetiştiricilikte önemli ilerlemeler sağlan-
mıştır. Bununla birlikte fertilite, bir batındaki yav-
ru sayısı, hastalıklara direnç gibi kalıtım derecesi 
düşük olan karakterler için yapılan konvansiyonel 
seleksiyon uygulamalarıyla generasyon aralığının 
uzunluğu sebebiyle istenilen başarıya ulaşılama-
mıştır [35]. 

Markör Destekli Seleksiyon (Marker 
Assisted Selection, MAS)
Seleksiyon uygulamalarında hedef, genotipin doğ-
ru tahminini sağlayabilmenin yanında istenilen 
genotipe sahip olan ve bunu fenotipe yansıtabilen 
hayvanları kısa sürede ve düşük maliyetlerle elde 
edebilmektir [8, 30]. Seleksiyonda moleküler yön-
temler üzerine yapılan çalışmalar artmıştır. 1990’lı 
yıllara kadar çiftlik hayvanlarında bazı kantitatif 
karakterler ile protein polimorfizmleri arasındaki 
ilişkiler araştırılmıştır. Sığırlarda kan grupları ile 
süt verimi arasında bağlantı kurulmaya çalışılmış, 
süt ve kan proteinlerindeki polimorfizmlerle çeşit-
li verimler arasındaki ilişkiler incelenmiştir. Ancak 
proteinler üzerine yapılan bu çalışmalar, karakter-
lerle yeterince ilişkilendirilememiştir [3, 31]. DNA 
markörlerine dayalı seleksiyon fikri yaklaşık 40 yıl 
öncesinden beri var iken, kantitatif karakterlerin 
oluşumunda rol alan genlerin çok sayıda oluşu ve 
bu genler arasındaki ilişkilerin yeterince bilinmeyişi 
nedeniyle kullanılabilirliği 2000’li yılların başından 
itibaren mümkün olabilmiştir [16].

Kantitatif karakterlerin oluşumunda etkili olan 
genetik varyasyonu açıklamak için “Infinitesimal 
model” ve “The finite loci model” olmak üzere 2 mo-
del önerilmiştir. Hayvan yetiştiriciliğinde uzun süre 
oldukça öneme sahip olan Infinitesimal model’de, 
bir karakterin oluşumunda birbirinden bağımsız çok 
sayıda genin az ancak toplamalı etkisinin olduğu 
önerilmiştir. The finite loci model ile ise genomun 
20.000 civarında gen veya sınırlı sayıda lokustan 
oluştuğu belirlenmiş, kantitatif karakterlerdeki var-
yasyonda sınırlı sayıda lokusun etkili olduğu an-
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laşılmıştır. Herhangi bir karakterin oluşumundan 
önemli derecede sorumlu olan majör genler ve çok 
sayıda lokusun etkileri 2000’li yıllarda araştırılmış 
ve lokuslardaki (Quantitative Trait Loci, QTL) var-
yasyonların karakterler üzerine önemli etkilerinin 
olduğuna yönelik kanıtlar artmıştır. QTL bölgele-
rinin belirlenmesi için aday gen yaklaşımı ve QTL 
haritalama olmak üzere 2 yaklaşım bulunmaktadır 
[15].

Aday gen yaklaşımında tek bir karakterin 
oluşumunda büyük etkiye sahip majör genlerdeki 
varyasyonların, karakterlerdeki varyasyonlardan 
sorumlu olabileceği düşünülmüştür. Birçok gen ve 
gen bölümü çok sayıda çiftlik hayvanında incele-
nerek karakterlerdeki varyasyonlarla ilişkilendiril-
miştir. Koyunlarda; boorola genindeki varyasyonla 
bir batında çok sayıda yavru elde etme, domuzlarda; 
halotan genindeki varyasyon ile kas gelişimi, östro-
jen reseptör geni (ESR) ile bir batında doğan yavru 
sayısı gibi ilişkiler ortaya konulmuştur. Bu çalışma-
lara benzer çok sayıda aday gen çalışması birçok tür 
için yapılmış ve yapılmaya devam etmektedir. Fakat 
aday gen analizinde; çoğunlukla bir karakteri birden 
çok genin etkiliyor oluşu ve birçok hayvanda çok 
sayıda genin dizilenmesinin gerekliliği, dolayısıyla 
ortaya çıkan yüksek maliyet bu yöntemin dezavan-
tajlarını oluşturmuştur. Ayrıca aday gen yaklaşı-
mında bir gende tespit edilen varyasyonun fenotipe 
yansıması ile ilgili yapılan çıkarımlar da yanıltıcı 
olabilmektedir [15, 22].

İkinci yaklaşımda herhangi bir karakterdeki 
varyasyonla ilişkisi olan kromozom bölgeleri ta-
nımlanmakta ve incelenmektedir. QTL haritalama 
olarak bilinen bu yaklaşımda karakteri etkileyen gen 
ya da genler bilinmemektedir. Bunun yerine gen ya 
da genlerle ilişkili DNA markörleri kullanılmakta, 
markörler ile varyasyonlar arasındaki ilişkiler ince-
lenmektedir. Markörler, kromozomlarda fonksiyon-
ları bilinmeyen fakat kalıtımı izlenilebilen sınırlı 
bölgelerdir. Bağlantı haritalama (Linkage Mapping) 
sayesinde belirli miktarda markör ile QTL bölgeleri 
arasındaki ilişkiler populasyon çapında incelenmiş 
ve birçok karakter için bağlantı analizine dayalı 
QTL haritalama çalışmaları neredeyse bütün çift-
lik hayvanlarında yapılmıştır. RFLP (Restriction 
Fragment Length Polymorphism), SSCP (Single 
Strand Conformation Polymorphism), RAPD 
(Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism), SNP 
(Single Nucleotide Polymorphism) gibi çok sayıda 
DNA temelli genetik markör olmakla birlikte daha 
çok yüksek derecede değişken mikrosatellit markör 
kullanılarak yakın akrabalı yetiştirmelerin olduğu 
sürülerde bağlantı analizi uygulamaları yapılmış ve 
çeşitli QTL bölgeleri haritalanmıştır [18, 31, 39]. 
Ancak bağlantı analizleri ile haritalanan markör ve 
QTL bölgeleri arasındaki uzaklıklar fazla olduğu 
için markör kullanımı ve varyasyon tespiti hayvan 
yetiştirme programlarında yeterince etkili olama-
mıştır. Bağlantı analizi ile yapılan haritalama ça-
lışmalarında çok sayıda akraba içeren birden fazla 
sürü kullanılması gerekmektedir. Ayrıca bu analiz 
yöntemi ile bir popülasyonda herhangi bir karak-
terle ilişkili markör başka popülasyonlarda geçer-
siz olabilmektedir. Bağlantı analizi daha çok sürü 
bazında çalışılabilmekte ve büyük popülasyonlarda 
yeterince güvenilir olmamaktadır. Genomda markör 
ve QTL bölgeleri arasındaki mesafe fazla olduğu 
için generasyonlar boyunca bağlantı analizine daya-
lı çalışmalar etkili değildir [9]. 

QTL tespiti, Linkage disequlibrium (Bağlantı 
eşitsizliği, LD)’dan yararlanılarak mümkün olmuş-
tur. LD bir popülasyondaki bireylerin genomlarının 
bazı bölgelerinde beklenilen rekombinasyonun şe-
killenmemesidir. Bir QTL bölgesi ile LD halinde 
olan yani beraber kalıtılan bölgelerin markör ola-
rak kullanımıyla QTL bölgeleri tespit edilebilmiş-
tir [12, 29]. ABD Tarım Bakanlığı tarafından çiftlik 
hayvanlarına ait QTL haritaları geniş bir veritabanı 
olarak saklanmaktadır (http://www.animalgenome.
org/QTLdb). 

Genomik Seleksiyon (GS)
Meuwissen ve ark. 2001 yılında çok sayıda LD 
markör ile QTL bölgelerinin genomdaki konumla-
rı kesin bir şekilde bilinmeden hayvanların tahmini 
yetiştirme değerlerinin ortaya konulabileceğini bil-
dirmiştir [28]. GS, bireyler arasında herhangi bir ka-
rakterde varyasyona sebep olan genetik varyasyonu 
çok sayıda markörün, QTL bölgeleri ile arasında-
ki LD durumunu kullanarak tespit etme prensibine 
dayanmaktadır. Yöntem, tüm genomu kapsayan 
yoğun markör kullanımıyla bir populasyonda bu-
lunan adayların, yetiştirme değerlerinin istatistiksel 
metotlar kullanılarak tahmin edildiği bir çeşit MAS 
yöntemidir [7, 17]. 
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GS’da Tahmini Genomik Yetiştirme Değeri’nin 
(TGYD) belirlenebilmesi için referans populas-
yonlar kullanılmaktadır. Referans populasyondaki 
hayvanların genotip ve fenotip bilgilerinin kombi-
nasyonuyla hesaplanan Genomik Yetiştirme Değeri 

(GYD), fenotip bilgisi olmayan ve sadece markör-
lerle genotiplendirilmiş olan aday populasyondaki 
hayvanların TGYD’nin hesaplanmasında kullanılır. 
Bu hesaplamalar ile aday populasyonda üstün oldu-
ğu tespit edilen hayvanlar gelecek generasyon için 
ebeveyn olarak seçilir (Şekil 1), [11, 17, 25]. 

Şekil 1. Fenotipi Bilinen 
Referans Bir Populasyonun 
Genotiplendirilmesi ile Elde 
Edilen GYD’nin Sadece 
Genotiplendirilmiş Aday 
Populasyonda Kullanımı 
ile Aday Populasyondaki 
Hayvanların TGYD’nin 
Belirlenmesi ve En İyilerin 
Seçimi

GS uygulamalarının güvenilirliği referans po-
pulasyonun büyüklüğüne, hedef populasyon ile 
referans populasyon arasındaki genetik ilişkiye, 
markör yoğunluğuna, hesaplama metotlarına ve 
karakterlerin kalıtım derecelerine bağlıdır. Kalıtım 
derecesi düşük karakterlerde TGYD doğruluğunun 
yüksek olması için referans populasyondaki hayvan 
sayısının fazla olması gerekmektedir [41]. 

GS uygulamalarında TGYD’ni hesaplamak 
için Least Squares (En Küçük Kareler Yöntemi), 
BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) ve Bayes 
(Bayesian Estimation) yöntemleri kullanılmaktadır. 
TGYD’nin güvenilir olabilmesi için çok sayıda ge-
nom dizisi ve SNP verisi gerekmektedir [29]. Her 
geçen gün önemli çiftlik hayvanı türlerinde çeşitli 
karakterlerin varyasyonlarından sorumlu olduğu 
tespit edilen spesifik SNP’ler tanımlanmaktadır. 
Sığırlarda şimdiye kadar 3 milyon SNP tanımlan-
mıştır [19]. Tanımlanmış SNP’ler birçok yöntemle 
belirlenebilmekle birlikte günümüzde en yaygın uy-
gulama alanı bulan yöntem çip teknolojisidir [38]. 
Bu teknoloji ile on binlerce SNP’in populasyonlar-

daki durumları tespit edilebilmektedir [6]. SNP çip, 
DNA bağlayan binlerce küçük noktadan oluşur ve 
her nokta spesifik bir SNP’den sorumludur. Küçük 
bir plastik ya da cam ile DNA’nın incelenmesine 
olanak veren bu teknoloji sayesinde SNP’ler ile ka-
rakterler ilişkilendirilmekte ve seleksiyonda önemli 
bir parametre olarak değerlendirilmektedir (Tablo 
2), [19, 29].

Tablo 2. Üç SNP ile TGYD Hesabının Basit Bir Örneği (G: 
Genotip, D: Değer), [19]

Hayvan
SNP 1 SNP 2 SNP 3

TGYD
G D G D G D

1 AA 8 BB -4 AA 2 6
2 AA 8 AA 4 BB -2 10
3 AB 0 AB 0 AA 2 2
4 BB -8 AA 4 AA 2 -2

Markörlerin tespiti, geçerliliği ve maliyeti gibi 
faktörler yüzünden uygulanışı bir süre sınırlı kalmış 
olsa da genomda çok sayıda bulunan SNP’nin hızlı 
bir şekilde tanımlanması ve binlerce çiftlik hayvanı-
nın genomlarının dizilenmesi sayesinde yöntem son 
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5 yılda uygulanabilir hale gelmiştir [11]. Bu çalış-
maların ışığında SNP genotipleme çalışmaları sığır-
la birlikte koyun, keçi, tavuk ve domuz gibi diğer 
çiftlik hayvanı türlerinde de gerçekleştirilmektedir 
(Tablo 3), [2, 29, 39].

Pedigri ve verim kayıtları süt sığırcılığında dü-
zenli olarak kaydedilmektedir. Sütçü sığırlarda refe-
rans olarak kullanılabilecek geniş populasyonların 
mevcudiyeti süt sığırı yetiştiriciliğinde GS uygula-
malarını diğer çiftlik hayvanlarına göre daha müm-
kün hale getirmiştir [27, 29]. ABD, Kanada, Yeni 
Zelanda, Fransa ve Hollanda gibi birçok ülkenin 
işbirliği ile süt sığırcılığında GS uygulamaları etkili 
bir şekilde yapılmaktadır. Bu yöntem ile mastitis, 
vücut kondüsyon skoru ve topallık gibi karakterle-
rin genetik yapısı değerlendirilerek etkili seleksiyon 
uygulamaları yapılmaktadır. Süt sığırı yetiştirici-
liğinde, çok sayıda hayvana sahip referans popu-
lasyonların kullanımıyla yapılan GS uygulamaları 
ile PT’de kullanılan boğaların sayıları azaltılmıştır 
(Tablo 4) [34]. GS ile süt verimi için yetiştirilen sı-

ğırlarda generasyon aralığı 2 yıla düşmüş ve genetik 
ilerleme oranı % 60’tan fazla artmıştır. SNP çip tek-
nolojisi sayesinde PT’de kullanılan boğalar %35-90 
güvenilirlikle belirlenebilmektedir [4, 20, 24].

Tablo 3. Günümüzde Ticari Olarak Kullanılan Bazı SNP Çipler

Tür Tanımlama Sağlayıcı SNP
Sığır BovineLD v2 Illumina 7.931
Sığır BovineSNP50 v3 Illumina 53.714
Sığır BovineHD Illumina 777.962

Koyun Ovine Illumina 5.409
Koyun OvineSNP50 Illumina 54.241
Keçi GoatSNP50 Illumina 52.295

Domuz PorcineSNP60 v2 Illumina 64.232
Sığır BOS 1 Affymetrix 648.000
Sığır Axiom Ovicap Affymetrix 54.260

Koyun Axiom Ovicap Affymetrix 54.236
Keçi Axiom Ovicap Affymetrix 60.034

Manda Axiom Buffalo Affymetrix 90.000
At Axiom Equine Affymetrix 670.796

Domuz Axiom Porcine Affymetrix 658.692
Tavuk Axiom Chicken Affymetrix 580.000

Tablo 4. Bazı Ülkelerin GS Uygulamaları Hakkında Önemli Bazı Bilgiler [34]

Avustralya İrlanda Fransa Almanya Hollanda ABD-Kanada
Ulusal olarak Genomik Seleksiyona Başlama Yılı 2011 2009 2009 2010 2010 2008
Referans Populasyon Büyüklüğü (Erkek) 2247 4500 19377 19377 19377 12152
Her Yıl Genotiplenen Hayvan Sayısı 300 1000 12-15000 6000 2100 13070
Her Yıl Progeny Testinge Giren Boğa Sayısı 100 70 0 <500 140 2000

Sonuç

Günümüzde hayvanların genotipleri doğumları-
nı takiben alınan kıl, süt, kan gibi biyolojik ma-
teryaller ile belirlenebilmektedir. Ancak, GS’de 
kullanılan markörler farklı türlerde ve aynı türün 
farklı ırklarında geçerli olmamaktadır. Sütçü sığır 
ırklarında gerek moleküler uygulamaların yoğun 
olarak yapılması, gerekse referans popülasyonların 
büyük olması, GS uygulamalarını güvenli kılmak-
tadır. Bununla birlikte, diğer çiftlik hayvanları için 
referans popülasyonlardaki yetersizlikler, pedigri 
kayıtlarındaki eksiklikler, yetiştirme metotlarındaki 
farklılıklar gibi birçok faktör yüzünden uygulama 
geliştirilmeye gereksinim duymaktadır. 

Yetiştiricilikte konvansiyonel uygulamalar ve 
moleküler yaklaşımlar sayesinde birçok karakterde 
genetik ilerleme sağlanırken, fertilite gibi bazı ka-
rakterlerde gerileme meydana gelmiştir. Gerileyen 

karakterlerle birlikte günümüzde davranış, stres ve 
metan gazı üretimi gibi daha önce önemsenmeyen 
karakterler üzerine de iyileştirmeler amaçlanmakta-
dır. Yüksek nem ve sıcaklık seviyelerinin süt verimi 
ve süt proteinini olumsuz etkilediği bilinmektedir. 
Bu nedenle, küresel ısınmanın verim ve kalite üze-
rine olan etkileri de dikkate alınmaktadır. 

GS, yetiştiricilikte heyecan uyandıran bir tek-
noloji olmakla birlikte tek başına yeterli değildir. 
Dünya çapında birçok hayvan türünde DNA taban-
lı çalışmalar hızla devam etmektedir. DNA tabanlı 
verilerin yanında proteomik, metabolomik, metage-
nomik, transkriptomik verileri içeren diğer –omik 
teknolojilerinin kullanımıyla elde edilen verilerin 
GS’ye entegrasyonu başarı oranını artırabilecektir.
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