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Ozet: Hayvan yetistiriciliginde 1slah ¢alismalar1 yaklasik 10 bin y1l nce hayvanlarin evciltilmesi ile baglamustir. Cesitli
hayvan gruplarinda gegmisten bu yana farkli yetistirme metotlartyla birgok karakter iizerine dnemli genetik ilerlemeler
saglanmistir. Verimle ilgili karakterlerin ¢cok sayida gen ve lokustan olustugunun tespit edilmesi ile yetistiricilikte mole-
kiiler yontemler 6n plana ¢ikmaya baslamigtir. DNA tabanli seleksiyon yontemleri ile karakterlerde dnemli genetik iler-
lemeler saglanmistir. Teknoloji ve bilim alanlarindaki gelismeler sayesinde, ¢ok sayida markér ile hayvanlarin yalnizca
genotip bilgileri kullanilarak “Tahmini Genomik Yetistirme Degerleri” ortaya konulabilmektedir. Genomik Seleksiyon
olarak da bilinen bu ydntem, ¢iftlik hayvanlarinda yapilan genom analizleri ve SNP ¢ip teknolojisi ile son 10 yilda
uygulanabilir hale gelmistir. Bu sayede, diisiik kalitim dereceli, 6l¢timii masraflt ve zor olan karakterler generasyonlar
boyunca analiz edilerek diisiik maliyetle ve %90’a kadar giivenle seleksiyon yapilabilmektedir.
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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
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can be done with reliable up to 90 % and low cost.
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Hayvan yetistiriciligi, yaklasik 10 bin yil dnce ilk
1slah ¢alismasi olarak bilinen evciltme ile baslamak-
tadir [1, 11, 26]. Evciltmeden bugiine, etkili selek-
siyon ve ¢iftlestirme programlari ile bir¢ok karakter
bakimindan cesitli hayvan gruplarinda énemli ge-
netik ilerlemeler saglanmistir. Yetistirme degerinin
tahminiyle yapilan fenotipe dayali seleksiyon uygu-
lamalar ile seleksiyon yogunlugu artirilmis ve ge-
nerasyon araliklar1 kisaltilmigtir [26]. Son 30 yillik
periyotta inek basina yillik siit iiretimi 40-80 kg ar-
tis (yaklasik %1) gdstermis, tavuklarda ise daha az
besleme ile ticari tiiketim agirligina ulagsma siiresi
50 yil i¢inde yaklasik % 65 oraninda azaltilmistir
[15].

Ciftlik hayvanlarinda karakterler kalitatif ve
kantitatif karakterler olarak gruplandirilir. Kalitatif
karakterler bir ya da birka¢ gen c¢ifti tarafindan

kontrol edilir ve g¢evre faktorlerinden hemen hig
etkilenmezler. Bu nedenle, bu karakterler icin is-
tenilen genetik yapilarin kisa siirede ve kolayca
olusturulabilmesi miimkiindiir. Ancak, verimle ilgi-
li olan karakterler genellikle kantitatif karakterler-
dir. Kantitatif karakterler ¢ok sayida gen tarafindan
kontrol edilir ve ¢evreden etkilenirler. Boyle karak-
terler bakimindan bireyin fenotipi degerlendirilerek
genotipi hakkinda her zaman isabetli sonuglar elde
etmek miimkiin olmamaktadir [8, 10]. Yetistiricilik
bakimindan genetik 1slahin amaci, bir siirii ya da
popiilasyondaki hayvanlarda belirli verimleri artir-
maktir. Verimleri artirmak i¢in ¢evre faktorleri ile
birlikte genotipin de gelistirilmesi gerekmektedir.
Genotipin gelistirilmesinde ise c¢esitli seleksiyon
yontemleri kullanilmaktadir [13, 26].

Sigirlarda, yasadigi siire icerisinde normalde

verebilecegi yavru sayisindan 3-4 kat fazla sayida
yavru almak siiperovulasyon ve embriyo transferi
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gibi uygulamalar ile miimkiin olmaktadir. Bir boga
ise dogal yontemlerle 6mrii boyunca 10-100 bas bu-
zag1 verebilmektedir. Suni tohumlama teknolojisi
sayesinde bir boga bir siirlideki genetik ilerlemenin
% 90’mdan daha fazlasini etkileyebilir ve stirtide
binlerce yavru ile temsil edilebilir. Bu nedenle, se-
leksiyon uygulamalarinda genellikle baba hattinin
belirlenmesi amaciyla Progeny Testing (PT, yavru
kontrolil) yapilmaktadir. [5, 21, 23]. PT uygulama-
sinin saglayacagi genetik ilerleme, yiiksek genetik
degere sahip bogalarin dogru bir sekilde secilebil-
mesi ve PT’nin etkili bir sekilde yapilabilmesine
baghdir [42]. Siit verimi ve kalitesi gibi ekonomik
oneme sahip karakterlerin ¢cogu sadece disi hay-
vanlarda olciilebilmekte, seleksiyonda hedeflenen
basariya ulasmada PT uygulamalari 6zellikle boyle
karakterler i¢in 6nemli avantaj saglamaktadir [37].

PT uygulamalari iilkeden tilkeye, yetistiriciden
yetistiriciye degisiklik gostermekle birlikte benzer
prensiplerle uygulanmaktadir. Hedef, saglikli, en
iistiin verim kapasitesine sahip ve bu 6zellikleri en
uzun siire slirdlirebilen hayvanlar1 dogru bir sekilde
tespit edebilmektir. Uygulamada ¢ok sayida damiz-
lik aday1 boga kullanilir. Kullanilan her bir boganin
kizlariin verim ortalamalari, teste giren biitiin bo-
galarin kizlarinin ortalamalariyla kiyaslanir [36, 32,
40].

Kanada’da Holstein 1rki bir sigir populasyonun-
da kullanilan PT yo6nteminde; bir boganin bakim,
besleme, sperma stoklanmasi gibi masraflar1 dahil
maliyeti yaklasik olarak 50.000 dolar olmaktadir.
Her y1l 500 boga teste tabi tutulmakta, dolayisiyla
yillik 25 milyon dolar harcanmaktadir. Bir boga igin
testin tamamlanma siiresi 64 ay1 bulmaktadir. 500
aday bogadan sadece en iyi 20 tanesi testi gegmek-
te, boylece bu 20 boganin her birinin maliyeti 1,25
milyon dolar olmaktadir (Tablo 1) [36].

Tablo 1. Kanada’da Holstein Irki Sigirlardan Olusan Bir
Populasyonda Orek Bir Progeny Testing Uygulama Siiresi [36]

0. Ay Ustiin verimli disilerin segimi ve aday boga ile tohumlanmasi

9. Ay Bu disilerden aday aday1 bogalarn dogumu

Aday bogalarin belirlenerek rastgele secilmis disilerle
ciftlestirilmesi

30. Ay Aday bogalarin disi yavrularinin dogumu

21. Ay

45. Ay Dogan disi yavrularin aday boga ile tohumlanmasi

54. Ay Disi yavrularin dogum yapmast ve ilk siit verimleri
IIk laktasyonlarmni tamamlayan disi yavrularm verim

64. Ay ortalamalarmin hesaplanmasi ve boganin testi gecip
gecmedigine karar verilmesi

Seleksiyonda bagar1 seviyesini etkileyen nem-
li faktorlerden biri, ilgilenilen karakterin kalitim
derecesidir (Tablo 2). Genotipin fenotipi belirleme
Olciisii olan kalitim derecesi, popiilasyonda fenotip,
genotip ve ¢evre etkilerinin birlikte degerlendiril-
mesi ile belirlenmektedir. Kalitim derecesi yiiksek
karakterler icin fenotipe dayali seleksiyon uygula-
malar1 ile yetistiricilikte 6nemli ilerlemeler saglan-
mistir. Bununla birlikte fertilite, bir batindaki yav-
ru sayist, hastaliklara direng gibi kalitim derecesi
diisiik olan karakterler i¢in yapilan konvansiyonel
seleksiyon uygulamalariyla generasyon arali§inin
uzunlugu sebebiyle istenilen basariya ulasilama-
mustir [35].

Markor Destekli Seleksiyon (Marker
Assisted Selection, MAS)

Seleksiyon uygulamalarinda hedef, genotipin dog-
ru tahminini saglayabilmenin yaninda istenilen
genotipe sahip olan ve bunu fenotipe yansitabilen
hayvanlar kisa siirede ve diigsiik maliyetlerle elde
edebilmektir [8, 30]. Seleksiyonda molekiiler yon-
temler lizerine yapilan ¢alismalar artmistir. 1990’11
yillara kadar ¢iftlik hayvanlarinda bazi kantitatif
karakterler ile protein polimorfizmleri arasindaki
iligkiler arastirilmigtir. Sigirlarda kan gruplan ile
stit verimi arasinda baglant1 kurulmaya calisilmas,
stit ve kan proteinlerindeki polimorfizmlerle ¢esit-
li verimler arasindaki iliskiler incelenmistir. Ancak
proteinler iizerine yapilan bu calismalar, karakter-
lerle yeterince iliskilendirilememistir [3, 31]. DNA
markorlerine dayali seleksiyon fikri yaklasik 40 yil
Oncesinden beri var iken, kantitatif karakterlerin
olusumunda rol alan genlerin ¢ok sayida olusu ve
bu genler arasindaki iligkilerin yeterince bilinmeyisi
nedeniyle kullanilabilirligi 2000’li yillarin bagindan
itibaren miimkiin olabilmistir [16].

Kantitatif karakterlerin olusumunda etkili olan
genetik varyasyonu aciklamak igin “Infinitesimal
model” ve “The finite loci model” olmak {lizere 2 mo-
del 6nerilmistir. Hayvan yetistiriciliginde uzun siire
oldukga 6neme sahip olan Infinitesimal model de,
bir karakterin olusumunda birbirinden bagimsiz ¢ok
sayida genin az ancak toplamali etkisinin oldugu
onerilmistir. The finite loci model ile ise genomun
20.000 civarnda gen veya smirli sayida lokustan
olustugu belirlenmis, kantitatif karakterlerdeki var-
yasyonda smirli sayida lokusun etkili oldugu an-
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lasilmistir. Herhangi bir karakterin olusumundan
onemli derecede sorumlu olan major genler ve ¢cok
sayida lokusun etkileri 2000’li yillarda arastirilmig
ve lokuslardaki (Quantitative Trait Loci, QTL) var-
yasyonlarin karakterler {izerine 6nemli etkilerinin
olduguna yonelik kanitlar artmistir. QTL bolgele-
rinin belirlenmesi i¢in aday gen yaklasimi ve QTL
haritalama olmak iizere 2 yaklasim bulunmaktadir
[15].

Aday gen yaklasiminda tek bir karakterin
olusumunda biiyiik etkiye sahip major genlerdeki
varyasyonlarin, karakterlerdeki varyasyonlardan
sorumlu olabilecegi diistiniilmiistiir. Bir¢ok gen ve
gen boliimii ¢ok sayida ¢iftlik hayvaninda incele-
nerek karakterlerdeki varyasyonlarla iliskilendiril-
mistir. Koyunlarda; boorola genindeki varyasyonla
bir batinda ¢ok sayida yavru elde etme, domuzlarda;
halotan genindeki varyasyon ile kas gelisimi, dstro-
jen reseptor geni (ESR) ile bir batinda dogan yavru
sayisi gibi iliskiler ortaya konulmustur. Bu ¢alisma-
lara benzer ¢ok sayida aday gen ¢alismasi birgok tiir
i¢cin yapilmis ve yapilmaya devam etmektedir. Fakat
aday gen analizinde; cogunlukla bir karakteri birden
¢ok genin etkiliyor olusu ve bir¢ok hayvanda ¢ok
sayida genin dizilenmesinin gerekliligi, dolayisiyla
ortaya ¢ikan yiiksek maliyet bu yontemin dezavan-
tajlarin1 olusturmustur. Ayrica aday gen yaklasi-
minda bir gende tespit edilen varyasyonun fenotipe
yansimasi ile ilgili yapilan ¢ikarimlar da yaniltici
olabilmektedir [15, 22].

Ikinci yaklasimda herhangi bir karakterdeki
varyasyonla iligkisi olan kromozom bdlgeleri ta-
nimlanmakta ve incelenmektedir. QTL haritalama
olarak bilinen bu yaklagimda karakteri etkileyen gen
ya da genler bilinmemektedir. Bunun yerine gen ya
da genlerle iligskili DNA markérleri kullanilmakta,
markdrler ile varyasyonlar arasindaki iligkiler ince-
lenmektedir. Markdrler, kromozomlarda fonksiyon-
lar1 bilinmeyen fakat kalitimi izlenilebilen sinirh
bolgelerdir. Baglant haritalama (Linkage Mapping)
sayesinde belirli miktarda markor ile QTL bolgeleri
arasindaki iligkiler populasyon ¢apinda incelenmis
ve bircok karakter i¢in baglanti analizine dayali
QTL haritalama c¢aligmalar1 neredeyse biitiin ¢ift-
lik hayvanlarinda yapilmistir. 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 ¢ok sayida
DNA temelli genetik markor olmakla birlikte daha
cok yiiksek derecede degisken mikrosatellit markor
kullanilarak yakin akrabali yetistirmelerin oldugu
stiriilerde baglant1 analizi uygulamalar1 yapilmis ve
cesitli QTL bolgeleri haritalanmistir [18, 31, 39].
Ancak baglant1 analizleri ile haritalanan markor ve
QTL bolgeleri arasindaki uzakliklar fazla oldugu
icin markor kullanimi ve varyasyon tespiti hayvan
yetistirme programlarinda yeterince etkili olama-
mistir. Baglanti analizi ile yapilan haritalama ca-
lismalarinda ¢ok sayida akraba iceren birden fazla
stirii kullanilmas1 gerekmektedir. Ayrica bu analiz
yontemi ile bir popiilasyonda herhangi bir karak-
terle iliskili markdr baska popiilasyonlarda geger-
siz olabilmektedir. Baglant1 analizi daha ¢ok stirii
bazinda ¢alisilabilmekte ve biiyiik popiilasyonlarda
yeterince giivenilir olmamaktadir. Genomda markor
ve QTL bolgeleri arasindaki mesafe fazla oldugu
icin generasyonlar boyunca baglanti analizine daya-
l1 calismalar etkili degildir [9].

QTL tespiti, Linkage disequlibrium (Baglanti
esitsizligi, LD)’dan yararlanilarak miimkiin olmus-
tur. LD bir popiilasyondaki bireylerin genomlarinin
bazi bolgelerinde beklenilen rekombinasyonun se-
killenmemesidir. Bir QTL bélgesi ile LD halinde
olan yani beraber kalitilan bolgelerin markor ola-
rak kullanimiyla QTL bolgeleri tespit edilebilmis-
tir [12, 29]. ABD Tarim Bakanlig: tarafindan ciftlik
hayvanlarina ait QTL haritalar1 genis bir veritabani
olarak saklanmaktadir (http://www.animalgenome.
org/QTLdb).

Genomik Seleksiyon (GS)

Meuwissen ve ark. 2001 yilinda ¢ok sayida LD
markor ile QTL bolgelerinin genomdaki konumla-
11 kesin bir sekilde bilinmeden hayvanlarin tahmini
yetigtirme degerlerinin ortaya konulabilecegini bil-
dirmistir [28]. GS, bireyler arasinda herhangi bir ka-
rakterde varyasyona sebep olan genetik varyasyonu
¢cok sayida markoriin, QTL bolgeleri ile arasinda-
ki LD durumunu kullanarak tespit etme prensibine
dayanmaktadir. Yontem, tim genomu kapsayan
yogun markdr kullanimiyla bir populasyonda bu-
lunan adaylarin, yetistirme degerlerinin istatistiksel
metotlar kullanilarak tahmin edildigi bir ¢cesit MAS
yontemidir [7, 17].
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GS’da Tahmini Genomik Yetistirme Degeri’nin
(TGYD) belirlenebilmesi icin referans populas-
yonlar kullanilmaktadir. Referans populasyondaki
hayvanlarin genotip ve fenotip bilgilerinin kombi-
nasyonuyla hesaplanan Genomik Yetistirme Degeri

(GYD), fenotip bilgisi olmayan ve sadece markor-
lerle genotiplendirilmis olan aday populasyondaki
hayvanlarin TGYD’nin hesaplanmasinda kullanilir.
Bu hesaplamalar ile aday populasyonda iistiin oldu-
gu tespit edilen hayvanlar gelecek generasyon i¢in
ebeveyn olarak secilir (Sekil 1), [11, 17, 25].

/ [ Referans Populasyon

J
J

Genotip + Fenotip

L |

/ Seleksiyon Yapilacak Populasyon\\

\ Genotip
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GS uygulamalarinin gilivenilirligi referans po-
pulasyonun biyukliigiine, hedef populasyon ile
referans populasyon arasindaki genetik iligkiye,
markdr yogunluguna, hesaplama metotlarina ve
karakterlerin kalittim derecelerine baghdir. Kalitim
derecesi diisiik karakterlerde TGYD dogrulugunun
yiiksek olmasi i¢in referans populasyondaki hayvan
sayisinin fazla olmasi gerekmektedir [41].

GS uygulamalarinda TGYD’ni hesaplamak
icin Least Squares (En Kiiciik Kareler Yontemi),
BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) ve Bayes
(Bayesian Estimation) yontemleri kullanilmaktadir.
TGYD’nin giivenilir olabilmesi i¢in ¢ok sayida ge-
nom dizisi ve SNP verisi gerekmektedir [29]. Her
gecen giin onemli ¢iftlik hayvani tiirlerinde c¢esitli
karakterlerin varyasyonlarindan sorumlu oldugu
tespit edilen spesifik SNP’ler tanimlanmaktadir.
Sigirlarda simdiye kadar 3 milyon SNP tanimlan-
mistir [19]. Tanimlanmig SNP’ler bir¢cok yontemle
belirlenebilmekle birlikte giiniimiizde en yaygin uy-
gulama alan1 bulan yontem ¢ip teknolojisidir [38].
Bu teknoloji ile on binlerce SNP’in populasyonlar-

daki durumlari tespit edilebilmektedir [6]. SNP ¢ip,
DNA baglayan binlerce kii¢iik noktadan olusur ve
her nokta spesifik bir SNP’den sorumludur. Kiigiik
bir plastik ya da cam ile DNA’nin incelenmesine
olanak veren bu teknoloji sayesinde SNP’ler ile ka-
rakterler iliskilendirilmekte ve seleksiyonda dnemli
bir parametre olarak degerlendirilmektedir (Tablo
2),[19, 29].

Tablo 2. Ug SNP ile TGYD Hesabimin Basit Bir Ornegi (G:
Genotip, D: Deger), [19]

SNP 1 SNP2 SNP3
Hayvan D G D G TGYD
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 AA 2

Markorlerin tespiti, gecerliligi ve maliyeti gibi
faktorler ylizilnden uygulanist bir stire sinirlt kalmis
olsa da genomda ¢ok sayida bulunan SNP’nin hizli
bir sekilde tanimlanmasi ve binlerce ¢iftlik hayvani-
nin genomlarinin dizilenmesi sayesinde yontem son
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5 yilda uygulanabilir hale gelmistir [11]. Bu ¢alis-
malarin 15181inda SNP genotipleme ¢aligmalari sigir-
la birlikte koyun, keci, tavuk ve domuz gibi diger
ciftlik hayvani tiirlerinde de gergeklestirilmektedir
(Tablo 3), [2, 29, 39].

Pedigri ve verim kayitlar siit sigirciliginda dii-
zenli olarak kaydedilmektedir. Siit¢ii sigirlarda refe-
rans olarak kullanilabilecek genis populasyonlarin
mevcudiyeti siit sigir1 yetistiriciliginde GS uygula-
malarini diger ¢iftlik hayvanlarina gére daha miim-
kiin hale getirmistir [27, 29]. ABD, Kanada, Yeni
Zelanda, Fransa ve Hollanda gibi bir¢ok iilkenin
isbirligi ile siit sigirciliginda GS uygulamalar etkili
bir sekilde yapilmaktadir. Bu yontem ile mastitis,
viicut kondiisyon skoru ve topallik gibi karakterle-
rin genetik yapist degerlendirilerek etkili seleksiyon
uygulamalar1 yapilmaktadir. Siit sigir1 yetistirici-
liginde, ¢ok sayida hayvana sahip referans popu-
lasyonlarin kullanimiyla yapilan GS uygulamalari
ile PT’de kullanilan bogalarin sayilar1 azaltilmigtir
(Tablo 4) [34]. GS ile siit verimi igin yetistirilen si-

girlarda generasyon araligi 2 yila diismiis ve genetik
ilerleme orani % 60’tan fazla artmistir. SNP ¢ip tek-
nolojisi sayesinde PT’de kullanilan bogalar %35-90
giivenilirlikle belirlenebilmektedir [4, 20, 24].

Tablo 3. Giiniimiizde Ticari Olarak Kullanilan Bazi SNP Cipler

Tablo 4. Bazi1 Ulkelerin GS Uygulamalari Hakkinda Onemli Bazi Bilgiler [34]

Avustralya irlanda

Ulusal olarak Genomik Seleksiyona Baslama Y1l 2011
Referans Populasyon Biiyiikliigii (Erkek) 2247
Her Y1l Genotiplenen Hayvan Sayist 300
Her Y1l Progeny Testinge Giren Boga Sayist 100

Tiir Tammlama Saglayici SNP
Sigir BovineLD v2 [lumina 7.931
Sigir BovineSNP50 v3 [llumina 53.714
Sigir BovineHD [llumina 777.962
Koyun Ovine [llumina 5.409
Koyun OvineSNP50 [llumina 54.241
Kegi GoatSNP50 Illumina 52.295
Domuz PorcineSNP60 v2 [llumina 64.232
Sigir BOS 1 Affymetrix 648.000
Sigir Axiom Ovicap Affymetrix 54.260
Koyun Axiom Ovicap Affymetrix 54.236
Kegi 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
Fransa Almanya Hollanda ABD-Kanada
2009 2009 2010 2010 2008
4500 19377 19377 19377 12152
1000 12-15000 6000 2100 13070
70 0 <500 140 2000

Sonu¢

Gliniimiizde hayvanlarin genotipleri dogumlari-
m takiben alinan kil, siit, kan gibi biyolojik ma-
teryaller ile belirlenebilmektedir. Ancak, GS’de
kullanilan markorler farkl tiirlerde ve ayni tiiriin
farkli irklarinda gegerli olmamaktadir. Siit¢ii sigir
wrklarinda gerek molekiiler uygulamalarin yogun
olarak yapilmasi, gerekse referans popiilasyonlarin
biiylik olmasi, GS uygulamalarini giivenli kilmak-
tadir. Bununla birlikte, diger ¢iftlik hayvanlar1 ig¢in
referans popiilasyonlardaki yetersizlikler, pedigri
kayitlarindaki eksiklikler, yetistirme metotlarindaki
farkliliklar gibi birgok faktor yliziinden uygulama
gelistirilmeye gereksinim duymaktadir.

Yetistiricilikte konvansiyonel uygulamalar ve
molekiiler yaklagimlar sayesinde bir¢ok karakterde
genetik ilerleme saglanirken, fertilite gibi bazi ka-
rakterlerde gerileme meydana gelmistir. Gerileyen

karakterlerle birlikte giiniimiizde davranis, stres ve
metan gazi lretimi gibi daha 6nce dnemsenmeyen
karakterler iizerine de iyilestirmeler amaglanmakta-
dir. Yiiksek nem ve sicaklik seviyelerinin siit verimi
ve siit proteinini olumsuz etkiledigi bilinmektedir.
Bu nedenle, kiiresel 1sinmanin verim ve kalite tize-
rine olan etkileri de dikkate alinmaktadir.

GS, yetistiricilikte heyecan uyandiran bir tek-
noloji olmakla birlikte tek basma yeterli degildir.
Diinya capinda bir¢ok hayvan tiirinde DNA taban-
I1 calismalar hizla devam etmektedir. DNA tabanli
verilerin yaninda proteomik, metabolomik, metage-
nomik, transkriptomik verileri igeren diger —omik
teknolojilerinin kullanimiyla elde edilen verilerin
GS’ye entegrasyonu basari oranini artirabilecektir.

Kaynaklar

1. Andersson L (2001): Genetic dissection of phenotypic diversity in
farm animals. Nature Reviews Genetics, 2: 130-138.

Lalahan Hay. Arast. Enst. Derg.

http://arastirma.tarim.gov.tr/lalahanhmae

Cilt 57, Say1 2, 2017, 112-117



Ozkan H ve Yakan A. Hayvan Yetistiriciliinde Genomik Seleksiyon: Diinii, Bugiinii

117

w

wn

o]

Bai Y, Sartor M, Cavalcoli J (2012): Current status and future per-
spectives for sequencing livestock genomes. Journal of Animal
Science and Biotechnology, 3(8): 10-1186.

. Bal O, Akyiiz B (2014): Halk elinde yetistirilen holstayn, dogu

anadolu kirmizis1 ve yerli kara sigir irklarinda diacylglycerol
O-Acyltransferase 1 (DGAT 1) gen polimorfizminin PCR-RFLP
yontemi ile belirlenmesi. Erciyes Universitesi Veteriner Fakiiltesi
Dergisi, 11 (1): 7-13.

. Beerda B, Wyszynska-Koko J, Pas MEW, Wit de AAC, Veerkamp RF

(2008): Expression profiles of genes regulating dairy cow fertility:
recent findings, ongoing activities and future possibilities. Animal,
2(8): 1158-1167.

. Bouquet A, Juga J (2013): Integrating genomic selection into dairy

cattle breeding programmes: a review. Animal, 7(5): 705-713.

Carvalheiro R (2014): Proceedings, applied to livestock production
genomic selection in nelore cattle in Brazil. 10th World Congress
of Genetics, Canada, 17-22 August 2014.

. Cole JB, Silva MVGB (2016): Genomic selection in multi-breed

dairy cattle populations. Revista Brasileira de Zootecnia, 45(4):
195-202.

. Das H (2015): QTL tespiti i¢in hayvanlarda kullanilan populasyonlar

ve istatistiksel metotlar. Giimiishane Universitesi Saglik Bilimleri
Dergisi, 4(2): 27 -297.

. Dekkers JCM (2004): Commercial application of marker-and gene-

assisted selection in livestock: Strategies and lessons. Journal of
Animal Science, 82(13): 313-328.

10. Dikmen S, Alpay F, Ustiiner H (2011): Temel Zootekni. T.C.

11.

13.

Anadolu Universitesi Yaymni, 1. Baski, Anadolu Universitesi
web-offset Tesisleri, Eskisehir, 128-148.

Eggen A (2012): The development and application of genomic se-
lection as a new breeding paradigm. Animal Frontiers, 2(1): 10-15.
. Goddard ME, Hayes BJ (2009): Mapping genes for complex traits
in domestic animals and their use in breeding programmes. Nat
Rev Genet., 10(6): 381-91.

Giirses M, Bayraktar M (2014): Molekiiler markerlerin hayvan
yetistiriciligi ve genetiginde kullamimi. Firat Universitesi Saglik
Bilimleri Tip Dergisi, 28 (2): 99-106.

14. Haskell MJ, Simm G, Turner SP (2014): Genetic selection for tem-

perament traits in dairy and beef cattle. Frontiers in Genetics, 5:
368.

. Hayes BJ (2007): QTL mapping, mas, and genomic selec-
tion. a short-course organized by Animal breeding & Genetics,
Department of Animal Science, lowa State University, 4-8 Haziran
2007.

16. Hayes BJ, Bowman PJ, Chamberlain AJ, Goddard ME (2009):

Invited review: Genomic selection in dairy cattle: Progress and
challenges. Journal of Dairy Science, 92(2): 433-443.

17. Hayes BJ, Lewin HA, Goddard ME (2013): The future of livestock

breeding: genomic selection for efficiency, reduced emissions in-
tensity, and adaptation. Trends in Genetics, 29(4): 206-214.

. Hayes H, Elduque M, Gautier L, Schibler E, Cribiu E, Eggenn A
(2002): Gene mapping progress in cattle and updated comparative
map with man, mouse, rat and pig. proc. XXVIII Int. Conf. Anim.
Gen. Almanya, 11-15 Agustos 2002.

19. Jonas E, de Koning DJ (2015): Genomic selection needs to be care-

fully assessed to meet specific requirements in livestock breeding
programs. Frontiers in Genetics, 6 (1): 49.

20. Kadarmideen HN (2010): The use of genetic and genomic technolo-

21

gies to improve reproductive performance in cattle. Conference:
Australian College of Veterinary Scientists, Australia, 36.

. Kappes SM (1999): Utilization of Gene mapping mformation in
livestock animals. Theriogenology, 51: 135-147.

22.

23.

24.

25.

26.

27.

28.

29.

30.

31

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

40.

41.

42.

Komisarek J, Dorynek Z (2009): Effect of ABCG2, PPARGCIA,
OLR1 and SCDI gene polymorphism on estimated breeding val-
ues for functional and production traits in polish holstein-friesian
bulls. Journal of Applied Genetics, 50(2): 125-132.

Koning DJD (2008): Application of molecular information in sus-
tainable animal breeding, Revista Brasileira de Zootecnia, 37: 122-
126.

Kurar E, Kaya A, Giizeloglu A, Memili E (2010): Sigir yetistirici-
liginde genomik seleksiyon: Diinii, bugiinii ve gelecegi, 5. Ulusal
Veteriner Zootekni Kongresi, 29 Mayis-01 Haziran 2014, Burdur.

Maraghi OA (2011): Farelerde bir batinda dogan yavru sayisinin
kantitatif 6zellik lokusu (qtl) belirlenmesinde bayesian genelles-
tirilmis dogrusal model yaklasimi. Doktora Tezi, Fen bilimleri
Enstitiisii, Ankara Universitesi, Ankara.

Mcgill D, Lievaart JJ (2011): Genomic selection in dairy cattle: A
review and discussion on some possible applications. Conference:
Dairy Research Foundation (DRF) Symposium, July 2011.

Mello F, Kern E, Bertoli CD (2014): Progress in dairy cattle selec-
tion. Advances in Dairy Research, 2(1).

Meuwissen TH, Hayes BJ, Goddard ME (2001): Prediction of total
genetic value using genome-wide dense marker maps. Genetics,
157(4): 1819-1829.

Ozbeyaz C, Kocakaya A (2011): Siit sigirlarinda genomik deger-
lendirme (derleme). Lalahan Hayvancilik Arastirma Enstitiisii
Dergisi, 51(2): 93-104.

Ozdemir M, Dogru U (2008): Sigirlarm verim 6zellikleri iizerine
etkili 6nemli molekiiler markorler. Atatiirk Univ. Ziraat Fak. Derg.,
39(1): 127-135.

Ozsensoy Y, Kurar E (2013): Genetik baglant1 analizi ve uygulama
alanlari. Erciyes Univ Vet Fak Derg, 10(1): 53-62.

Ozyurt A (2009): TIGEM Esmer popiilasyonunda dol kontrolii
(progeny testing) ve uygulama olanaklari. JOTAF/Tekirdag Ziraat
Fakiiltesi Dergisi, 6(3):257-264.

Picard B, Lebret B, Cassar-Malek I, Liaubet L, Berri C, Bihan-
Duval Le, Hocguettea JF, Renand G (2015): Recent advances in
omic technologies for meat quality management. Meat Science,
109(1), 18-26.

Pryce JE, Daetwyler HD (2012): Designing dairy cattle breeding
schemes under genomic selection: a review of international re-
search. Animal Production Science, 52(3): 107-114.

Schaeffer LR (2005): Selection: Traditional methods. Encyclopedia
of Animal Science, 784-786.

Schaeffer LR (2006): Strategy for applying Genome-wide selection
dairy cattle. J. Anim. Breed. Genet., 123: 218-223.

Schefers JM, Weigel KA (2012): Genomic selection in dairy cat-
tle: Integration of DNA testing into breeding programs. Animal
Frontiers, 2(1): 4-9.

Seidel GE (2009): Brief introduction to whole-genome selection
in cattle using single nucleotide polymorphisms. Reproduction,
Fertility and Development, 22(1) : 138-144.

Sharma A, Leea JS, Dang CG, Sudrajad P, Kim HC, Yeon SY, Kang
HS, Lee SH (2015): Stories and challenges of genome wide as-
sociation studies in livestock- a review. Asian-Australasian Journal
of Animal Sciences, 1-9.

Tirpan MB, Tekin N (2014): Tiirkiye’deki progeny test ¢aligmalari-
na genel bir bakis. Erciyes Universitesi Veteriner Fakiiltesi Dergisi,
11(3): 197-203.

Van Eenennaam AL, Weigel KA, Young AE, Cleveland MA,
Dekkers JC (2014): Applied animal genomics: results from the
field. Annu. Rev. Anim. Biosci., 2(1): 105-139.

Vishwanath R (2003): Artificial insemination: The State of The Art.
Theriogenology, 59 (2): 571-584.

Lalahan Hay. Arast. Enst. Derg.

http://arastirma.tarim.gov.tr/lalahanhmae

Cilt 57, Say1 2, 2017, 112-117



