Lalahan Hay. Arast. Enst. Derg. 2011, 51 (2) 93-104

SUT SIGIRLARINDA GENOMIK DEGERLENDIRME

(DERLEME)
(Genomic Evaluation in Dairy Cattle)
(A review)
Ceyhan OZBEYAZ* Afsin KOCAKAYA!

1+ Ankara Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Zootekni Anabilim Dali, ANKARA.

Gelis Tarihi: 18.11.2011 Kabul Tarihi: 23.12.2011

OZET

Sat sigirlarinda hizli bir genetik ilerleme saglanabilmesi igin generasyon araliginin miimkiin oldugu kadar
kisa olmasi gerekmektedir. Glinimizde yaygin olarak kullanilan islah yéntemlerinde generasyon araliginin uzun
olmasi nedeniyle genetik ilerleme hizi distik olmaktadir. Genomik degerlendirme yontemi sayesinde generasyon
arahginin  kisalmasi mimkiin olabilecektir. Islah cahismalarinin basarili olabilmesi icin genetik yapinin
tahmininde basarinin yiiksek olmasi gerekir. Hayvan populasyonlarindaki genetik varyasyonun belirlenebilmesi
icin DNA dizeyinde calismalar yapilmasi daha givenilir sonuclar vermektedir. Bu amacla DNA
polimorfizmlerini belirlemek i¢gin bircok yéntem kullanilmaktadir. Bunlar; SNP, mikrosatellitler, RFLP, RAPD
gibi yontemlerdir. Bu yontemler icerisinde genetik ilerlemenin saglanmasinda SNP yontemi diger yéntemlere
gore daha fazla potansiyele sahiptir. Bu derlemede sit sigirlarinda genomik degerlendirme ve SNP y6nteminden
yararlanma imkanlari ele alinmistir.

Anahtar Kelimeler: Genomik Degerlendirme, Islah, SNP, Siit Sigiri

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. GiRis

Sut
arttirtlmasi icin DNA markerlerin kullaniimasi

sigirlarinda  genetik ilerlemenin
fikri uzun zamandir var olmasina ragmen bu

yontemlerin st sigirt  yetistiriciliginde

kullanimi simirli - kalmistir.  Bunun  birgok
nedeni vardir (9). Marker Destekli Seleksiyon
(Marker Assisted Selection-MAS)
yontemlerinin en o6nemli sorunu kantitatif
Ozellik lokus (QTL)’larinin ¢ok zor tespit
edilebiliyor olmasidir (8, 9). Tespit edilebilen
sinirli sayidaki QTL’ler yardimiyla elde edilen
genetik ilerleme de dustik seviyede olmaktadir.
Diger taraftan QTL’lere 06zel markerlerin
genotiplendirme islemlerinin yiiksek maliyetli
olmasi bu cahismalari sinirlandiran bir baska
faktordir (9). Bununla birlikte genomik boga
degerlendirme sonuglari Ocak 2009°da ilk kez
yayilanmistir.  Bu sonuglar dondurulmus
spermanin kesfinden sonra hayvan islahindaki
en blyuk gelismelerden biri olmustur. Sigir
genomu 30 kromozomda bulunan yaklasik 3
milyar  nlkleotit c¢iftinden  olugmaktadir.
Nkleotit ciftleri tGzerindeki kodlarda bulunan
varyasyonlar inekler arasindaki performans
farkliliklarindan biyuk 6lgtide sorumludurlar.
Ornegin, bir boganin DGAT1 geninde (14.
kromozom)  "A" yerine "G"in bulunmasi
durumunda kizlarinin sut yagr oraninda %
0,15 artis oldugu tespit edilmistir (4). Bu
gelismeler seleksiyon programlarina Kkatkilar
saglamistir. Projeni testte bir boganin pazarda
aktif olarak kullaniimasi icin yaklasik 5 yil
gecmesi gerekirken, bu teknoloji sayesinde
boganin genetik potansiyeli hakkinda erken

donemde bilgi sahibi olunabilmesi mimkiin
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olabilmektedir. Boylelikle generasyon siresi
kisalarak genetik ilerleme c¢ok daha hizli
olabilecektir. Genomik degerlendirme c¢ok
biyik bir sicrama kaydetmis olmakla beraber
heniliz tek basina mikemmel bir sistem haline
de gelmemistir. Tm irklari igerisine alabilecek
"kombine genomik degerlendirme ydntemi*
Ancak hizla

gelisen bu teknoloji hakkinda bilgi sahibi

henuz gelistirilmis  degildir.
olunmasi ve Tirkiye’de de calismalarin bu

yone  kanalize edilmesi ¢ok  Onemli

bulunmaktadir.

2. GENOMIK DEGERLENDIRMENIN
TEMELI

Genomik  seleksiyon, tim genomu
kapsayan ve QTL’lerin en az bir marker ile
baglanti dengesizligi (linkage disequilibrium-
LD)

markerlerin

icerisinde  olacagl sekilde genetik

MAS
yontemidir (6). Bu ydntem, genom dizisinde
Tek  Nukleotit

Nucleotide

kullantldigi ~ bir  tar

bulunan  ¢ok  sayidaki

Polimorfizminin (Single
Polymorphism-SNP) (6, 9) genotiplendirilmesi
sayesinde  uygulanabilir  hale  gelmistir.
Similasyon calismalart ve sinirli sayidaki
deney sonuglari, genetik markerler kullanilarak
damizlik degerin belli dogrulukla tahmin
edilebilecegini ortaya koymaktadir. Genomik
verilerden damizlik degeri tahmin etmenin en
ideal yontemi, hayvanin genotipindeki her bir
QTL’e

degerinin hesaplanmasidir. Uygulamada, QTL

bagh olarak ortalama damizlik
dizilerinin yerleri tam olarak belirlenemez
ancak QTL lokuslari ile tam baglanti halinde
bulunan marker bolgeleri belirlenebilir. Bu

nedenle QTL genotipi yerine izerinde durulan
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QTL ile baglanti halinde olan marker genotipi
kullanilarak damizhik de@er tahmini yapilabilir.
Ancak damizlik deger tahmininin ideal bir
sekilde yapilabilmesi icin daha fazla genom
dizisi ve buna bagli olarak SNP verisinin
saglanmasi gerekmektedir (6).

Genomik damizlik deger (GEBV)’lerine
gore yapilan segcime Genomik Seleksiyon
denilmektedir. GEBV’i hesaplayabilmek igin
ilk 6nce SNP’e dayal bir tahmin denklemi elde
edilir. Fenotipleri ve genotipleri belli olan
populasyondan tahmin edilen verilerden olusan
bu hayvanlara ait genom kicik parcalara
bolundr. Boylece, bireysel etkileri ¢ok kiglk
bile olsa incelenen Ozelliklerdeki genetik
varyasyona katkida bulunan tim lokuslarin etki
elde olur. izleyen

dizeyleri edilmis

generasyonlarda kromozomun hangi

bolgesinde marker tasidiklarinin
belirlenebilmesi icin bireyler genotiplendirilir.
Daha
bolgelerin etkileri toplanir. Bu de@er "genomik

damizlik deger (GEBV)" olarak adlandirilir
(9).

sonra bireylerin  marker tasidi§i

Similasyon c¢alismalari boga adayi bir
buzag! icin GEBV dogrulugunun projeni test
sonrasi damizhk deger (EBV) sonuglari kadar
yiksek dogrulukta olabilecegini gdstermistir

(9).

Genomik seleksiyonun esasi; baglant
dengesizligine (LD) dayanmaktadir (8, 19).
(LD),
beklenen munferit frekanslardan sapan bir gen

Baglantt Dengesizligi populasyonda
kombinasyonunun belli allellerinin rastgele

olmayan dagilimlaridir (11).
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durumlarda bazi
daha stk
rastlanilirken bazilarina daha az rastlanilir. LD

LD’nin  bulundugu
haplotiplere beklenenden
genellikle seleksiyona bagl olarak ¢ikar (11).
Bununla birlikte LD; crossing-over, mutasyon
veya goc sonucu da sekillenebilmektedir (19).

LD haritalama icin gereklidir. Mayoz
bolinme sonucunda olusan ¢ok sayidaki
rekombinant gibi aile icindeki baglh genler
arasinda tam bir LD beklenebilir. Benzer
sekilde, ayni dengesizlik akrabali yetistirmeye
hatlarda da

bulunmaktadir. Ancak, birgok durumda genler

sistemine dayali yetistirilen

populasyon diizeyinde baglant
dengesindedirler (LE). Bir gende belirli bir

allel (6rnegin; marker) bulunsa bile diger

gende (6rnegin; QTL’de) hangi allelin
olabilecegini sdyleyememek LE’nin 6nemli bir
eksikligidir. Ancak, aile icinde ya da
populasyondaki kan yakinhgindan
faydalanarak  yetistirilen  hatlarda LD

bulundugunda bunu sdyleyebilmek mimkin
olabilmektedir (19).

3. SNP
Polymorphism-Tek Nukleotit Polimorfizmi)

(Single Nucleotide

"Single nucleotide polymorphism” SNP

olarak kisaltilmakta wve “snip” seklinde
okunmaktadir ve DNA’nin tek bir noktasindaki
nikleotit yapisinda bir populasyondaki bireyler
gozlenen farkhihk tarif
(3). SNP’lerin tek
nikleotit (baz cifti-bp) polimorfizmi (Sekil 1)
olusturmaktadir  (19). Sigir  genomunda
yaklasik olarak her 700 bp’de bir SNP

bulunmakta ve genom uzunlugu yaklasik

arasinda olarak

edilmektedir temelini

olarak 3,0 milyar bp oldugu igin toplamda 4



milyon kadar SNP oldugu tahmin edilmektedir
7). SNP’ler
belirlenebilmektedir

bircok yontemle

ancak ginimizde
kullanilan en pratik yontem plastik ya da
camdan yapilmis ve (izerinde ¢ok sayida DNA
baglayan nokta bulunduran SNP cipleridir (17,
19).
karsilik gelmektedir (17). SNP cipleri ile kisa
bir slirede, cok sayida ornekte biyiik oOlgekli

Bu noktalarin her biri 6zel bir SNP’e

taramalar yapilabilmektedir (19).

Genetik varyasyonlar, DNA dizisinin a)
(nukleotid
(nukleotid
transversiyon (mevcut nikleotidin farkl bir

insersiyonu eklenmesi)  b)

delesyonlari ¢tkmast) c)
nikleotide donismesi) olarak siniflandirtlir.
SNP’lere, genomun hem genetik bilgi tasiyan
(kodlanan) hem de genetik bilgi tasimayan
(kodlanmayan)  bélgelerinde,  rastlanmakla
birlikte bilgi tasimayan intron bolgelerinde
daha Yeni  ¢ip
teknolojisiyle daha aciga cikariliyor olmasi
SNP
sayida SNP marker igin, birka¢ saat icerisinde
hatta

yapmak mimkin olmaktadir (24).

cok  rastlanmaktadir.

kullanmanin  avantajlarindandir.Cok

yuzlerce binlerce  genotiplendirme

Sigir genom projesi 2003 yilinda
baslatilmis ve genom dizisinin ilk taslagi 2004
yilinin Kasim ayinda yayimlanmistir. insan
genom projesinde oldugu gibi sigir genom
projesinde de genomda cok sayida SNP

tanimlanmistir (24).
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Sekil 1. Tek Nukleotit Polimorfizmi (SNP) (16
nolu kaynaktan uyarlanmistir)

4. SNP TEKNOLOJiSi

Sigirda 30 cift
bulunmaktadir. Bu 30 c¢ift kromozom (zerinde

kromozom

bulunan yaklasik 3.0 milyar niikleotid ¢ifti ana
ve babadan yavrulara aktariimaktadir. Sigir
genomu 4 harften (nlkleotitten) olusan bir
koddur. Adenin,
Citosin ve Timin’dir. iste bu kodlardaki

Bu nukleotitler Guanin,
varyasyonlar ve farkl kombinasyonlar inekler
arasindaki performans farkliliklarindan buyik
Olgtide sorumludurlar. Bilimsel calismalar bu
kod farkliliklarini yani SNP’leri tespit etmeye
yonelik olarak yapilmaktadir. Tespit edilenler
teknolojik olarak kullanilmaya hazir hale
getirilmektedirler (4). 3,0 milyar baz ciftinin
tamamini tanimlamak cok pahali olabilecegi
icin bu bazlarin bir alt kiimesi olan SNP’ler

analiz edilerek genotiplendirme yapilmaktadir.

Sigirlar lzerinde yapilan calismalarda
yaygin olarak Illumina sirketine ait olan SNP
cipleri Bu c¢ip vyaklasik
54.000 SNP’e sahiptir ve "50K SNP chip"
olarak adlandirilmaktadir (3, 17). Bu 50.000

kullaniimaktadir.

SNP’in cesitli nedenlerle yaklasik olarak
40.000°i  kullanilabilmektedir. Cinki bazi
SNP’ler gereksiz ya da belirsiz bilgiler

saglamaktadir (17).
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inek ve bogalar Bovine SNP 50 cipi ile
250 Amerikan Dolar1 karsihiginda genomik
edilebilmektedir.

(IMumina) muiseccel bir markadir. Bu nedenle

olarak  test Teknoloji

sitcli  bogalar sadece Suni  Tohumlama

tarafindan  desteklenirse
Bu ayricalik 2013

yilina kadar etkili olacaktir. Ancak inekler

organizasyonlari
genotiplendirilmektedir.

yetistiriciler tarafindan genotiplendirilebilmek-
tedir. Genomik testten gecmis elit disilerin
satislar1 baslamistir ve satis fiyatlari da oldukca
yuksektir. Subat 2009°da 22344 sit¢l sigirin
SNP 50 cipi ile
bildirilmistir (3).

genotiplendirildigi

Genomik seleksiyonun diger molekuler
genetik yontemlerine gére daha givenilir ve
hizli olmasi nedeniyle genomik seleksiyon
uygulamalarinin  yayginlasmasi  sonucunda
SNP cipleri

baslamistir. Tablo 1’de SNP cipleri konusunda

bircok firma yeni uretmeye

calismalar yapan ve bu teknolojiyi Ureten bazi
firmalar gosterilmektedir.

DEGERIN
VERILERININ

5. GENOMIK
TAHMININDE SNP
KULLANILMASI

Elde edilen SNP verilerinden genomik
degerin tahmin edilmesi icin (¢ ydntem

kullaniimaktadir.

5. EN KUCUK KARELER
YONTEMI (Least Squares): Bu yéntemde
genler istatistik 6nemlerine gore teker teker test
edilir, etkisi 6nemli olmayan genlerin degeri
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sifir kabul edilir ve diger genlerin etkileri test
edilirken en kiguk kareler yontemi kullanilir.

5.2. EN Iyi DOGRUSAL
ONYARGISIZ TAHMIN (Best
Unbiased Prediction-BLUP):

meydana gelen allelik etkilerde uygulanir.
allelik

belirlenebilir.

Linear
Rastgele

zamanlh  olarak
de allelik
hesaplanmasi

Tdm etkiler es
Rastgele etkiler
etkilerin varyansinin

Ancak her

varyansin bulunmasi problem olusturmaktadir.

gerekmektedir. gen icin ayni
Genlerin ¢ogu karakterler (izerinde ¢ok az
etkili olduklarindan ve allelik etkileri dominant

oldugundan, bu tahmin degeri sifira yakin

olabilir.
53. BAYESIAN ESTIMATION
(Bayes): Bu tahmin yontemi, allelik etkilerin

varyansinin her gen icin farkli varsayilmasi
disinda, BLUP’a benzerlik gostermektedir ve
varyanslar asagidaki dagilim  kullanilarak
(Vai)

varyansinin dagilimi su sekildedir:

tahmin  edilmektedir. i geninin

V,i=0 olasilik p ile

Vi~X?(v,S)  olasilik (1-p) ile

p gendeki mutasyon oranina baghdir, X?*(v,S)
dagihminda, v serbestlik derecesi, S o6lcek
parametresidir ve bu dagihm Ki-kare

dagihminin  ters ifadesidir. v ve S
parametreleri mutasyonel etkilerin dagilimina
baghdir ve uygulamadan tahmin edilmesi

gerekmektedir (13,14).
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Firma Uretilen Teknoloji Uriin Durum
% 98’i Si§ir genom projesinden, % 8’i
Awvustralya Milletler Toplulugu Bilim GeneChip Bovine
Affymetrix (ABD) ve Endustriyel Arastirma Manpin plOK Kullaniimaktadir
Organizasyonu Tarafindan Saglanan Pping
10.000 SNP
. istenilen 15 karakterin genetik . . .
Igenity komponentlerinin dlctm Igenity Profile (dairy) Kullaniimaktadir
Sigir irklari icin genom Gizerinde BovineSNP50 DNA
. dagiimis 54.001 SNP analysis BeadChip
Illumina (ABD) — - - - Kullaniimaktadir
20°den fazla irk bilgisi igeren 500.000- | High Density Bovine
800.000 SNP BeadChip
HD 50K for Angus,
GeneStar MVP,
Pfizer Animal - Genetar Black, . Gelistirme calismalari
. 14 karakter icin 50.000 SNP GeneStar tender Elite,
Genetics baslatilmistir.

Sire TRACE,
Sure TRAK and genetic
defect testing

Metamorphix (ABD)

DNA tabanli ebeveyn dogrulama ve
tanisal testler

Tru-Marbling

Tru-Tenderness

DNA certified beef
programs

Horned polled diagnostic

Kullaniimaktadir

Quantum Genetics
(Kanada)

Obezite kontrol{ ve ya§ depolanmasi
icin genom manipiilasyonu

Quantum Management
Protocol

Gelistirme calismalari
devam etmektedir

Genetic Visions
(ABD)

Don rengi, yasama giicli, hayvan saghgi
ve verim Ozelliklerine etkiyen genlerin
test edilmesi

Genetic marker test,
various tests

Gelistirme calismalari
baslatilmistir.

(D}g ﬁafi-;mtek Ornek toplanma asamasinda Performagene livestock ngligttlilrmgt(_I;?hsmalan
6. SNP KULLANIMINI SINIRLAYICI (Siyah  Alaca, Jersey) da ayni aleller
DURUMLAR istenmesine  karsin  Siyah  Alacalar
gelistirilmis  olan  sistem  Jerseyler

Daha dogru veriler elde edilebilmesi igin

incelenen populasyonlardaki hayvan sayisinin
fazla olmasi gerekmektedir (9). Ornegin,
Amerikan Siyah Alaca bogalarda test yapilan
hayvan sayisi 1151°den 3576’ya ¢iktiginda,
dogruluk orani belirgin bir sekilde artmstir

(20).

En dogru degeri elde etmek icin her
populasyona farkli bir sistemin kurulmasi

gerekmektedir (17). Ornegin, her iki 1rkta
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kullanish olmamaktadir. Populasyondaki her
yeni generasyonda, mayoz bdlinme sirasinda
meydana gelen *“crossing-over” nedeniyle
SNP’lerin  kombinasyonlarinin  farklilasmasi

sz konusudur (17).

Sistemin kurulus maliyeti
belli SNP
gelistirilmesi yiksek teknolojiyi gerektirmekte

yuksektir,

Ozelliklere  ait ciplerinin

ve Uretimi pahali olmaktadir (17). Glnimizde

fiyatlardaki  ylkseklik nedeniyle, yiksek
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yogunluklu SNP genotiplendirme testleri elit
bogalar ve surtlerle sinirh kalmaktadir. Daha
fazla hayvanin

degerlendirilebilmesi igin;

uygun maliyetli, disuk yogunluklu cipler
kullanilmahidir (15). Weigel ve ark. (22), tek
bir karakter icin dustik yogunluklu SNP
testlerinin yliksek yogunluklu testlerin sundugu
kazancin baylk bir kismini  sunabilecegi
belirtilmektedir (Sekil 2). Ancak, birden fazla
karakter icin ¢cok sayida SNP gerekiyorsa
SNP

kullanilmasindaki avantaj ortadan kalmaktadir.

disuk yogunluklu ciplerinin

Clnku, fazla sayida dusik yogunluklu c¢ip

kullanmanin  maliyeti, ylksek yogunluklu

ciplerin maliyetine yakin olmaktadir (15).

80

60

40 +

Dogruluk(%)

20 41—
o LN NN

Protein %

Sut Verimi Fertilite

Bl Bovine3K

Ozellikler
H BovineSNP50

Sekil 2. Bovine3K ile BovineSNP50 Cipinin baz
oOzelliklerde dogruluk oranlarinin karsilastirilmasi (1)

7. SNP TEKNOLOJISININ

GELECEGI

Ik yilksek yogunluklu genotiplendirme
testi Affymetrix tarafindan piyasaya surilen
10K SNP cipleridir.
ciplerdeki SNP yogunlugu bircok calisma
vb)
kaldiindan daha ylksek yogunluklu ciplere

Bununla birlikte, bu

(genomik  seleksiyon icin  yetersiz

gereksinim duyulmustur. Bu amagla, Siyah

Alaca, Angus ve etci sigir melezlerinde
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SNP’ler ile calisan bilim adamlarindan olusan
bir ekip tarafindan Illumina BovineSNP50 cipi
gelistirilmistir ve onceki testlerden daha
yuksek yogunluk (her hayvan igin ~50.000
SNPs)

Genomik Seleksiyon igin uluslar arasi bir

saglanmistir.  Bu  test, ineklerde

standart haline gelmistir (5,12).

2010 yilinda iki yeni ylksek yogunluklu

¢ip tanitilmistir.  1lki piyasada bulunan
BovineSNP50K ¢ipi ile ayni teknoloji ve
kimyasallara  sahip IHlumina  testidir.

[llumina’nin  Urettigi  ¢ipte hayvan basina
yaklastk 800.000 SNP vardir. ikinci yiiksek
yogunluklu cip ise Affymetrix’e aittir ve bu
cipte yaklastk 800.000 SNP’e
Affymetrix’in Orettigi cip Illumina firmasinin

sahiptir.

cipinden farkh bir kimyasal yapiya sahiptir
(16).

SNP alaninda ¢ok daha fazla gelismenin
olmasi beklenmektedir. Bu da ciplere daha ¢ok
50K
SNP’ler ile genomda bulunan 3 milyara yakin
baz ciftinden yaklasik olarak 60Kb’da bir 1
SNP’e rastlanmaktayken, 800K SNP’ler ile her
3.8Kb’da bir SNP’e
beklenmektedir. Markerler arasi bu mesafe

SNP eklenmesi ile olacaktir. Ornegin,

rastlaniimasi

mutasyonlarin haritalandirilmasi igin daha iyi
olanaklar saglamaktadir. Bu da Genomik
Seleksiyon’da kullanilmak Uzere hayvanlarda
mutasyonlar sekillendiginde genotipin tahmin

edilmesini kolaylastirabilecektir (16).

8. GENOMIK DAMIZLIK DEGER-
LENDIRMENIN GUVENILIRLILIGI

SNP’leri genotiplendirmek igin yiksek
yogunluklu testlerin kullanilabiliyor olmasi ¢ok



sayida sut sigirinin
Bu

cogunlukla, suni tohumlama programlarindaki

genotiplendirilmesini
kolaylastirmistir. genotiplendirmeler
projeni test bogalari veya aday geng¢ bogalarla
BovineSNP50  cipi cipler
kullanilarak yapilmaktadir (20).

veya Dbenzer

Bogalar icin genomik ve geleneksel
projeni test degerlendirmeleri kombine edilmis
ve ¢ok sayida kizi ile de@erlendirilmis bogalara
genomik sonuglarin katkisi ¢ok az olmustur.
Genomik degerlendirme en blyik avantaji
inekler ile henliz hi¢ kizi olmamis boga
adaylarina sunmaktadir. Boga adaylarinin
seciminde pedigri bilgilerinin yaninda genomik
bilgilerin kullanilmasi glvenirliligi  énemli
6lcude artirmaktadir. Hicbir kizi olmayan boga
adayminin (Holstayn) tim karakterler igin
guvenilirligi %60-70 olarak tahmin edilmistir.
Daha o6nce ise guvenilirlik %35 veya daha

disiik seviyelerde kalmaktaydi (4).

ABD’de genomik veriler, sit sigirlarinin
verimliligi, adaptasyonu ve saghgi konularinda
2009 yili baslarindan itibaren kullanilmaktadir.
Genomik verilerin eklenmesi ile degisik

karakterlerde  genotipi tahmin  etmedeki
glvenilirlikte meydana gelen degisiklikler

Tablo 2’de gdsterilmektedir (20).

Wisconsin Universitesi’nden (Madison,
ABD) Dr. Kent Weigel, gen¢ bir Holstayn
boga ve divenin "genomik PTA’sin1", Pedigri
bilgilerinin  (ebeveyn ortalamasi) genomik
60-70
givenilirlikte tahmin ettiklerini bildirmektedir.

bilgilerle kombine edilmesiyle %
Bu durum sadece pedigri bilgilerine gore elde
edilen % 30-40’lik guvenilirlige gore cok

mukemmel bir gelismedir (7).
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Tablo 2. ABD’de Damizlik Degerlendirmesine

Genomik Verilerin Dahil Edilmesi Sonucunda
Guvenilirlikte Meydana Gelen Degisiklikler (3 nolu

kaynaktan uyarlanmistir)

Siyah isvigre
Karakter Alaca Jersey Esmeri
Net Deger + % 24 +%8 +%9
Sut Verimi + % 26 +%6 +9% 17
Yag Orani + 9% 32 +9% 11 + 9% 10
Protein +%24 +9%2 +%14
Orani
Yag +9%50 | +%36 +%8
Yiizdesi
Protein. +9%38 | +%29 | +%10
Yizdesi
Damizhik +9% 32 +%7 +9%12
Sdiresi
Somatik
Hicre + % 23 +%3 +9% 17
Sayisi
Kizlarinin
Gebelik + % 28 +%7 +9% 18
Orani

9. GENOMIK SELEKSIYON VE
DOGRULUGUNUN ARTTIRILMASI

ABD ve Kanada arasindaki isbirligi
neticesinde genomik calismalarda Uretkenlik
artmis ve artmaya da devam etmektedir.
Arastirma yontemlerinin gelistirilmesi, Glkeler
arasindaki farkliliklarin en aza indirilmesi ve
konusunda  olumlu

dogrulugun  artmasi

ilerlemeler kaydedilmistir (23).

Amerika kitasindaki bu isbirliginin bir

ornegi de Avrupa’da Interbull tarafindan

gerceklestirilmektedir.




SUT SIGIRLARINDA GENOMiK DEGERLENDIRME

10. GENOMIK SELEKSIYON VE
YETISTIRME PROGRAMLARINA
DAHIL EDILMESI

Siyah alaca ve Jersey irki sigirlarda yag
ve protein oraninin tahmininde kullanilabilen
ancak Isvigre esmeri icin cok guvenilir
sonuclar vermeyen, cogunlukla st sigirlarinda
verimliligi etkileyen 6nemli genlerden biri olan
“DGATL1” geni SNP 50 cipleri tarafindan
kolaylikla tespit edilebilmektedir. Bu amacla
yapilan arastirmada, gen¢ bogalarda yag orani
tahminindeki guvenilirlik % 70 ve (zerinde

tespit edilmistir (3).

Genomik veriler sayesinde, Siyah
alacalarda dol verimi 6zellikleri, SHS (Somatik

Hicre Sayisi) ve kizlarinin gebe kalma orani

tahminlerindeki givenilirlikte artis
saglanmistir. Bu (¢ Kkarakter yetistiriciler
acisindan oldukca  Onemlidir.  Ancak

yetistiriciler hangi 6zelligin kendileri icin daha

6nemli oldugunu secme konusunda
zorlanmaktadirlar. Ayrica geng yastaki bogalar
icin de hangilerinin seleksiyon programlarina
alinacaginin degerlendirilmesi zor olmaktadir.
Bu gicliklerin yani sira genomik tahminler,
gecmiste projeni testlerde siklikla rastlanan
genetik sapmalarin belirlenmesinde ek bilgiler

saglamakta ve suni tohumlama bogalari

gecmiste oldugundan daha cabuk
belirlenebilmektedir (3).
Genomik  degerlendirmenin  pazara

sunulmasiyla hayvan islahi  programlarina
blyuk katkilar saglanmistir. Projeni testle bir
bodanin sahada aktif olarak kullanilabilmesi
icin en az 5 yil gegmesi gerekmektedir. Simdi

ise  boganin genetik potansiyeli hakkinda
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damizlikta kullanilabilecegi en erken yasta
bilgi sahibi olunabilmektedir. Bodylece 1slah
kuruluglari  projeni teste alinacak boga
sayilarini disurecek ve belki de sadece bazi
Ozellikler igin projeni teste devam edeceklerdir.
Genomik degerlendirme ile generasyon arali§i
azalacagi icin gelecekte genetik ilerleme cok
hizli olacaktir. Gelecek birkag yil igerisinde
Uzerinde durulan ozelligi etkileyen genetik
yapisi daha iyi tahmin edilmis bogalarin elde
edilmesi s6z konusu olabilecektir. Ote yandan,
genomik testler sayesinde bir inegin genetik
degerlendirmesine olan glvenin c¢ok fazla
artmasina paralel olarak elit ineklerin degeri de

cok artacaktir (4).

USDA genomik seleksiyonda kullanmak
suretiyle 29 karakterde diizeltme yapmaktadir.
Bunlar 5 verim oOzelligi (sut, yag, protein, %
yad, % protein), 7 fitness (saglik) oOzelligi
(verimli 6mar, SHS, kizlarinin gebelik orani,
boganin  buza§ilama kolayhgi, kizlarinin
buzagilama kolayligi, bogaya ait 6li dogum
orani, kizlarina ait 6li dogum orani), 16
konformasyon 6zelligi (PTAT ve 15 linear tip
ile Net Kazang ($)'tir. Bu

karakterlerin kalitim dereceleri farkli oldugu

karakterleri)

icin guvenilirliklerinde de c¢ok degiskenlik

vardir. En ylksek kazang dol verimi
karakterlerinde gorilmektedir (2).

11. IRKLAR BAKIMINDAN
GENOMIK SELEKSIYON

Ik resmi olmayan genomik
degerlendirmeler USDA tarafindan 2008

yilinda yayimlanmis ve 2009 yilinda Siyah
alaca, Jersey ve Isvicre Esmeri icin resmi hale

getirilmistir (23). Her ne kadar genomik



degerlendirme ile slahta biylk sigrama
kaydedilmisse de heniiz giinimiizde tek basina
kullanilabilecek c¢ok mikemmel, bir sistem
disindaki

gavenilirlikler

irklarda
katkilar
tatminkar degildir. Jersey bogalardaki kazang
kadardir.
givenilirlikler daha dusiik olmaktadir. SNP’in

degildir. Holstayn

hesaplanan veya

Holstaynlarin  yarisi Esmerlerde

etkisini dogru bir sekilde tahmin edebilmek
icin ¢ok sayida dol kontroliinden gecmis

boganin bulunmasi ve bunlarla

karsilastirmalarin yapilabilmesi gerekmektedir.
konusu tahmininde

S0z glvenilirliklerin

Holstaynlarda 7000°’den fazla, Jerseylerde
2000°den az, Esmerlerde ise 500’den az boga
Tek bir

degerlendirme yapilabilmesi icin tum irklarin

kullanilabilmistir. genomik

kombine edilmesine yonelik calismalarda

heniiz tam basari saglanabilmis degildir (4).

ABD
degerlendirmeler

ve  Kanada’nin  genomik

konusunda isbirligine
gitmeleri sonucunda dogruluk ve guvenilirlikte
artislar olmus, bu durum her iki Glkeye de

kazang saglamistir (24).

ABD ve Kanada arasindaki isbirliginin
bir benzeri de Avrupa’da Interbull tarafindan
gerceklestirilmistir. Basta Siyah alaca ve
Isvicre Esmeri irklarinda saglanan gelismeler
olmak Uzere Montbeliard ve Normande
irklarinda da olumlu ilerlemeler gorilmektedir

(10).

ulke benzer genotiplendirme

Gogu
calismalari yapmakla birlikte hesaplamalarda
farkhhklar Bu  farkhhk

Interbull deg@erlendirme sistemi kullanilarak

bulunmaktadir.

mumkin oldugunca giderilmektedir. Ancak, bu
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asamada genomik veriler sadece ilgili hayvanin
USDA
uygulanabilmektedir.

sonuglari lzerinde

Henuz  Interbul’un
genomik degerlendirmeyi kullanabilecek bir
sistemi  yoktur.

Diger ulkelerde genomik

dizeltmelerin  yapiimadigi PTA  degerleri

kullanilmaktadir (2).

VanRaden ve Sullivan (21) yaptiklari bir
arastirmada, Ulkeler arasi genomik bilgi alis-
verisinin basit doéndstim esitlikleri (tlkeler
arasi coklu karakter degerlendirilmesi-MACE
ya da
hayvanlar

sistemlerinin modifikasyonu)

genotiplerin  ayni referans
kullanilarak birden fazla karakter icin farkli
ulkelerde analizi sonucunda yapilabilecegini

bildirmektedirler.

12. SONUC
Son zamanlarda DNA cip
teknolojisindeki bu ilerlemeler sayesinde

molekiler genetik yontemlerin hayvan genetigi
ve 1slahi calismalarinda kullanimi da artmistir.
Damizlik degerlendirmenin belirlenmesindeki
isabet  genomik

degerlendirmeyle  ¢ok

yukselmistir. Genomik degerlendirmeye gore
genc
organizasyonlarinca

secilen bogalar suni  tohumlama

satin alinmaktadir.
Boylece 2 yash bogalarin pazarlanmasinda
genis Islah

calismalarindaki basari genetik yapinin iyi

imkanlar dogmustur.

bilinmesine baghdir. Hayvan

populasyonlarindaki  genetik  varyasyonlari
belirlemek icin DNA diizeyinde calismak ¢ok
daha isabetli sonuclar vermektedir. Bu amacla
DNA polimorfizmlerini belirlemek igin birgok
SNP,

gibi

kullaniimaktadir.
RFLP,

yontem Bunlar;

Mikrosatelliter, RAPD
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yontemlerdir. Bu teknolojiler gen
fonksiyonlarinin belirlenmesi, ebeveyn tayini-
ebeveyn  dogrulama  calismalari,  gesitli

karakterlerle ilgili markerlerin tespiti, genom
haritalarinin ¢ikarilmasi gibi bir¢cok konuda
yaygin olarak kullaniimaktadir. Bu yoéntemler
icerisinde genetik ilerlemenin saglanmasinda
SNP yontemi diger yontemlere oranla daha
fazla potansiyele sahiptir. SNP yontemiyle
damizlik degerlendirme sistemlerine molekler

dizeyde katki saglanmistir.  Geleneksel
damizlik segimi ile genomik seleksiyonun
kombine edilmesi ve bdylelikle genetik
ilerleme  hizinin  arttinlmasina  yonelik

calismalar biyiuk hiz kazanmistir. Damizlik
seciminde gelecekte SNP teknolojisinin tek

alternatif ~ olmasi, sirpriz  bir  gelisme
olmayabilir.
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