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Ozet: Hayvan yetistiriciligi, yaklasik 10 bin y1l 6nce ilk 1slah ¢aligmasi olarak bilinen evciltme ile baglamaktadir. Evciltmeden bugiine,
etkili seleksiyon ve ciftlestirme programlari ile bir¢cok karakter bakimindan g¢esitli hayvan gruplarinda 6nemli genetik ilerlemeler
saglanmigtir. Damizlik degerinin tahminiyle yapilan fenotipe dayali seleksiyon uygulamalari ile seleksiyon yogunlugu artirilmis ve
generasyon araliklar1 kisaltilmistir. Yetistiricilik bakimindan genetik 1slahin amaci, mevcut ¢evre sartlarinda gelecek generasyonda
istenen karakterlerin iyilestirilmesini saglamaktir. Arzu edilen 6zelliklere ulasilabilmesi icin ¢evre faktorleri ile birlikte genotipin de
gelistirilmesi gerekmektedir. Bu amagla REML, BLUP gibi klasik 1slah yéntemlerinin kullanilabilmekle beraber giiniimiiz teknolojisinde
meydana gelen gelismeler genomik bilginin de kullanilabilmesini saglamistir. Bu ¢alismada markor destekli seleksiyon ve genomik
seleksiyon agiklanmistir.

Anahtar kelimeler: Damizlik deger tahmini, Seleksiyon, Genetik 1slah

Genomic Breeding Value Estimation

Abstract: Animal breeding began approximately 10,000 years ago with domestication, known as the first breeding effort. From
domestication to the present day, effective selection and breeding programs have led to significant genetic advances in various animal
groups across many traits. Phenotype-based selection, based on breeding indicator prediction, has increased selection intensity and
shortened breeding intervals. The goal of genetic improvement in breeding is to enable the modification of desired traits in future
generations under current environmental conditions. To obtain improved traits, the genotype must be incorporated along with
environmental factors. For this purpose, advances in current technology have enabled the use of genomic methods, enabling the use of
classical breeding methods such as REML and BLUP. These traits are described in marker-assisted selection and genomic selection.
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ilgili olan karakterler genellikle kantitatif karakterlerdir.
Kantitatif karakterler ¢ok sayida gen tarafindan kontrol
ve c¢evreden etkilenirler. Bodyle karakterler
bakimindan bireyin fenotipi degerlendirilerek genotipi

1. Giris

Hayvan yetistiriciligi, yaklasik 10 bin yil 6nce ilk 1slah
¢alismasi olarak bilinen evciltme ile baslamaktadir edilir
(Anderson, 2001; Mc Gill ve Lievaart, 2011; Eggen, 2012).

Evciltmeden bugiine, etkili seleksiyon ve ciftlestirme
programlari ile bir¢ok karakter bakimindan cesitli hayvan
gruplarinda o6nemli genetik ilerlemeler saglanmistir.
Yetistirme degerinin tahminiyle yapilan fenotipe dayali
seleksiyon yogunlugu
artirllmis ve generasyon araliklar kisaltilmistir (Mc Gill ve
Lievaart, 2011).

Son 30 yillik periyotta inek basina yillik siit tiretimi 40-80
kg artis (yaklasik %1) gostermis, tavuklarda ise daha az
besleme ile ticari tiiketim agirligina ulasma siiresi 50 yil
icinde yaklasik % 65 oraninda azaltilmistir (Hayes, 2007).
Ciftlik hayvanlarinda karakterler Kkalitatif ve kantitatif
karakterler olarak gruplandirilir. Kalitatif karakterler bir
ya da birkac¢ gen c¢ifti tarafindan kontrol edilir ve cevre
faktorlerinden hemen hig etkilenmezler. Bu nedenle, bu
karakterler icin istenilen genetik yapilarin kisa siirede ve
kolayca olusturulabilmesi miimkiindiir. Ancak, verimle

seleksiyon uygulamalar1 ile

hakkinda her zaman isabetli sonuglar elde etmek miimkiin
olmamaktadir (Das, 2015).

Yetistiricilik bakimindan genetik 1slahin amaci, bir siirii ya
da popililasyondaki hayvanlarda belirli
artirmaktir. Verimleri artirmak icin ¢evre faktorleri ile
birlikte genotipin de gelistirilmesi gerekmektedir.
Genotipin  gelistirilmesinde ise c¢esitli seleksiyon
yontemleri kullanilmaktadir (Mc Gill ve Lievaart, 2011;
Giirses ve Bayraktar 2014).

verimleri

2. Modern Islah Yontemleri

2.1. Markor Destekli Seleksiyon

Yetistiricilik bakimindan genetik 1slahin amaci, bir siirii ya
da popililasyondaki hayvanlarda belirli
artirmaktir. Verimleri artirmak icin ¢evre faktorleri ile

verimleri

birlikte genotipin de gelistirilmesi gerekmektedir. Ancak,
verimle ilgili olan karakterler genellikle kantitatif
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karakterlerdir. Kantitatif karakterler ¢ok sayida gen
tarafindan kontrol edilir ve ¢evreden etkilenirler. Boyle
karakterler bakimindan bireyin fenotipi degerlendirilerek
genotipi hakkinda her zaman isabetli sonuglar elde etmek
miimkiin olmamaktadir (Das, 2015).

Seleksiyon uygulamalarinda hedef, genotipin dogru
tahminini saglayabilmenin yaninda istenilen genotipe
sahip olan ve bunu fenotipe yansitabilen hayvanlar kisa
stirede ve diisiik maliyetlerle elde edebilmektir (Ozdemir
ve Dogru, 2008; Das, 2015).

Seleksiyonda molekiiler yontemler {izerine yapilan

calismalar artmistir. 1990’h yillara kadar iftlik
hayvanlarinda baz kantitatif karakterler ile protein
polimorfizmleri arasindaki iliskiler arastirilmistir.

Sigirlarda kan gruplari ile siit verimi arasinda baglanti
kurulmaya c¢alisilmis, siit ve kan proteinlerindeki
polimorfizmlerle c¢esitli verimler arasindaki iliskiler
incelenmistir. Ancak proteinler {izerine yapilan bu
calismalar, karakterlerle yeterince iligkilendirilememistir
(Ozsensoy ve Kurar, 2013; Bal ve Akyiiz, 2014).

DNA markérlerine dayali seleksiyon fikri yaklasik 40 yil
oncesinden beri var iken, kantitatif karakterlerin
olusumunda rol alan genlerin ¢ok sayida olusu ve bu
genler iliskilerin  yeterince bilinmeyisi
nedeniyle kullanilabilirligi 2000’li yillarin basindan
itibaren miimkiin olabilmistir (Sekil 1) (Hayes vd, 2009).

arasindaki
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Sekil 1. Molekiiler markerlarin kullanima.

Kantitatif karakterlerin olusumunda etkili olan genetik
varyasyonu aciklamak i¢in “Infinitesimal model” ve “The
finite loci model” olmak tlizere 2 model Onerilmistir.
Hayvan yetistiriciliginde uzun stire olduk¢a 6neme sahip
olan Infinitesimal model’de, bir karakterin olusumunda
birbirinden bagimsiz ¢ok sayida genin az ancak toplamali
etkisinin oldugu 6nerilmistir. The finite loci model ile ise
genomun 20000 civarinda gen veya sinirli sayida lokustan

olustugu  belirlenmis,  kantitatif = karakterlerdeki
varyasyonda sinirlh  sayida lokusun etkili oldugu
anlasilmistir.

Herhangi bir karakterin olusumundan énemli derecede
sorumlu olan major genler ve ¢ok sayida lokusun etkileri

2000’li yillarda arastirilmis ve lokuslardaki (Quantitative
Trait Loci, QTL: Kantitatif o6zelliklerin belirlendigi
lokuslar) varyasyonlarin karakterler {zerine Onemli
etkilerinin olduguna yoénelik kanitlar artmistir. QTL
bolgelerinin belirlenmesi icin aday gen yaklasimi ve QTL
haritalama olmak {lizere 2 yaklasim bulunmaktadir
(Hayes, 2007).

TGDD'nin seleksiyonda kullanilmasi genomik seleksiyon
olarak adlandirilmistir. Genomik seleksiyon, belirteclerin
(SNP'ler) tiim popiilasyondaki QTL'lerle baglanti
dengesizligi (BD) icinde olmasini gerektirir. BD, iki
lokusun alelleri arasindaki (6rnegin, bir belirtecin ve bir
QTL'nin alelleri arasindaki) rastgele olmayan iliski olarak
tanimlanabilir. Ayni kromozom {izerinde bir belirteg
lokusu A (alelleri A1, A2) ve bir QTL lokusu B (alelleri B1 ve
B2) goz 6niine alindiginda, LD, belirteg ile QTL arasindaki
korelasyon (r2) olarak Esitlik 1 ve 2’de verildigi sekilde
olciilebilir:

D = frek.(A1B1)*frek.(AzB2) - frek.(A1Bz)*frek.(A2B1) (1)
r2 = D2/[frek.(A1)*frek.(Az)*frek.(B1)*frek.(Bz)] (2)

Belirte¢ ile QTL arasindaki r2, belirtecde agiklanabilen
QTL'ye ait varyansin oranini gosterir.

Aday gen yaklasiminda tek bir karakterin olusumunda
biiyiik etkiye sahip major genlerdeki varyasyonlarin,
karakterlerdeki varyasyonlardan sorumlu olabilecegi
diisiinilmistiir. Birgok gen ve gen bolimii ¢ok sayida
ciftlik ~ hayvaninda karakterlerdeki
varyasyonlarla iligkilendirilmistir. Koyunlarda; boorola
genindeki varyasyonla bir batinda ¢ok sayida yavru elde
etme ve Ostrojen reseptdr geni (ESR) ile bir batinda dogan

incelenerek

yavru sayist gibi iliskiler ortaya konulmustur. Bu
calismalara benzer ¢ok sayida aday gen ¢alismasi bircok
tiir i¢in 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 dezavantajlarini olusturmustur.
Ayrica aday gen yaklasiminda bir gende tespit edilen
varyasyonun fenotipe yansimasi ile ilgili yapilan
cikarimlar da yaniltict olabilmektedir (Hayes, 2007;
Komisarek ve Doynek, 2009).

ikinci yaklasimda herhangi bir karakterdeki varyasyonla
iliskisi olan kromozom bodlgeleri tanimlanmakta ve
incelenmektedir. QTL haritalama olarak bilinen bu
yaklasimda karakteri etkileyen gen ya da genler
bilinmemektedir. Bunun yerine gen ya da genlerle iliskili
DNA markorleri kullanilmakta, markérler ile varyasyonlar
arasindaki  iligkiler
kromozomlarda fonksiyonlar1 bilinmeyen fakat kalitimi

incelenmektedir. Markorler,

izlenilebilen sl bélgelerdir. haritalama
(Linkage Mapping) sayesinde belirli miktarda markér ile
QTL bolgeleri arasindaki iliskiler populasyon ¢apinda
incelenmis ve bir¢ok karakter igcin baglanti analizine
dayali QTL haritalama ¢alismalar1 neredeyse biitiin ciftlik

Baglanti

hayvanlarinda yapilmistir. RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism), SSCP (Single Strand Conformation
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Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA), AFLP(Amplified Fragment Length Polymorphism),
SNP (Single Nucleotide Polymorphism) gibi ¢cok sayida
DNA temelli genetik markor olmakla birlikte daha ¢ok
yliksek derecede degisken mikrosatellit markoér
kullanilarak yakin akrabali yetistirmelerin oldugu
siirtilerde baglanti analizi uygulamalar yapilmis ve gesitli
QTL bélgeleri haritalanmistir (Ozsensoy ve Kurar, 2013;
Sharma vd., 2015).

Ancak baglanti analizleri ile haritalanan markoér ve QTL
bolgeleri arasindaki uzakliklar fazla oldugu i¢in markér
kullanim1 ve varyasyon tespiti hayvan yetistirme
programlarinda yeterince etkili olamamistir. Baglanti
analizi ile yapilan haritalama calismalarinda ¢ok sayida
akraba igeren
gerekmektedir. Ayrica bu analiz yontemi ile bir
popiilasyonda herhangi bir karakterle iligkili markoér
baska popiilasyonlarda gegersiz olabilmektedir. Baglanti
analizi daha ¢ok siirii bazinda ¢alisilabilmekte ve biiyiik
popiilasyonlarda yeterince giivenilir
Genomda markoér ve QTL bolgeleri arasindaki mesafe fazla
oldugu icin generasyonlar boyunca baglanti analizine
dayali calismalar etkili degildir (Dekkers, 2004).

QTL tespiti, Linkage disequlibrium (Baglanti esitsizligi,

birden fazla siirii  kullanilmasi

olmamaktadir.

LD)dan yararlanilarak miimkiin olmustur. LD bir
popiilasyondaki bireylerin genomlarinin bazi
bolgelerinde beklenilen rekombinasyonun

sekillenmemesidir. Bir QTL boélgesi ile LD halinde olan

yani beraber kalitilan bdlgelerin markér olarak

kullanimiyla QTL bolgeleri tespit edilebilmistir (Goddard
ve Hayes, 2009; Ozbeyaz ve Kocakaya, 2011). ABD Tarim
Bakanlig1 tarafindan ciftlik hayvanlarina ait QTL haritalar1
genis bir saklanmaktadir
(http://www.animalgenome. org/QTLdb).

2.2. Genomik Seleksiyon

Meuwissen vd. (2001) yilinda ¢ok sayida LD markér ile
QTL bolgelerinin genomdaki konumlari kesin bir sekilde
bilinmeden hayvanlarin tahmini yetistirme degerlerinin
ortaya konulabilecegini bildirmistir. GS, bireyler arasinda
herhangi bir karakterde varyasyona sebep olan genetik
varyasyonu ¢ok sayida markortin, QTL bolgeleri ile
arasindaki LD durumunu kullanarak tespit etme
prensibine dayanmaktadir. Yontem,
kapsayan yogun markoér kullanimiyla bir populasyonda
bulunan adaylarin, yetistirme degerlerinin istatistiksel
metotlar kullanilarak tahmin edildigi bir ¢esit MAS
yontemidir (Hayes vd., 2013; Cole ve Silva, 2016).
Genomik seleksiyonda Genomik Damuzlik Degeri’nin
(GDD) belirlenebilmesi i¢in referans populasyonlar
kullanilmaktadir. Referans populasyondaki hayvanlarin
genotip ve fenotip bilgilerinin kombinasyonuyla
hesaplanan Tahmini Genomik Damizlik Degeri (GEBV),
fenotip bilgisi olmayan ve sadece markorlerle
genotiplendirilmis olan aday populasyondaki hayvanlarin

veritabani olarak

tim genomu

GDD’nin hesaplanmasinda kullanilir. Bu hesaplamalar ile
aday populasyonda iistiin oldugu tespit edilen hayvanlar
gelecek generasyon i¢in ebeveyn olarak segilir (Sekil 2 ve
3).

TESTI

1.YIL |
|

[2.vIL |
|

2L 2.YIL

Sekil 2. Genomik seleksiyonda boga ve inegin se¢imi.
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Sekil 3. Fenotipi bilinen referans bir populasyonun genotiplendirilmesi ile elde edilen GYD’'nin sadece genotiplendirilmis

aday populasyonda kullanimu ile aday populasyondaki hayvanlarin TGDD’nin belirlenmesi ve en iyilerin se¢imi.

2.3. Genomik
Giivenilirligi
Referans populasyonun biiyiikligiine, hedef populasyon

Seleksiyon Uygulamalarinin

ile referans populasyon arasindaki genetik iliskiye,
markoér  yogunluguna,
karakterlerin kaliim derecelerine baghdir.
derecesi diistik karakterlerde GDD dogrulugunun ytiksek
olmasi igin referans populasyondaki hayvan sayisinin

metotlarina ve
Kalitim

hesaplama

fazla olmas1 gerekmektedir. Genomik seleksiyon
uygulamalarinda GDD’yi hesaplamak i¢in Least Squares
(En Kiigtik Kareler Yontemi), BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction) ve Bayes (Bayesian Estimation) yontemleri
kullanilmaktadir. GDD’nin giivenilir olabilmesi icin ¢ok
sayida genom dizisi ve SNP (Sekil 4) verisi gerekmektedir.
Her gecen giin 6nemli ciftlik hayvan tiirlerinde cesitli
karakterlerin varyasyonlarindan sorumlu oldugu tespit
edilen spesifik SNP’ler tanimlanmaktadir. Sigirlarda
simdiye kadar 3 milyon SNP tanimlanmistir. Tanimlanmis
SNP’ler
gliniimiizde en yaygin uygulama alani bulan yontem ¢ip
teknolojisidir. Bu teknoloji
populasyonlardaki durumlar tespit edilebilmektedir. SNP
¢ip, DNA baglayan binlerce kii¢iik noktadan olusur ve her
nokta spesifik bir SNP’den sorumludur. Kii¢iik bir plastik
ya da cam ile DNA'nin incelenmesine olanak veren bu
teknoloji sayesinde SNP’ler ile karakterler
iliskilendirilmekte ve seleksiyonda énemli bir parametre
olarak degerlendirilmektedir.

Sigirlarda, yasadigi stire icerisinde normalde verebilecegi
yavru sayisindan 3-4 kat fazla sayida yavru almak

siiperovulasyon ve embriyo transferi gibi uygulamalar ile

bircok yontemle Dbelirlenebilmekle birlikte

ile on binlerce SNP’in

miimkiin olmaktadir. Bir boga ise dogal yontemlerle 6mrii

boyunca 10-100 bas buzagl verebilmektedir. Suni

tohumlama teknolojisi sayesinde bir boga bir siiriideki

genetik ilerlemenin % 90'1ndan daha fazlasini etkileyebilir
ve siiriide binlerce yavru ile temsil edilebilir. Bu nedenle,
seleksiyon uygulamalarinda genellikle baba hattinin
belirlenmesi amaciyla Progeny Testing (d6l kontrolii)
yapilmaktadir (Kappes, 1999; Koning, 2008; Bouquet ve
Juga, 2013). PT uygulamasinin saglayacagi genetik
ilerleme, yliksek genetik degere sahip bogalarin dogru bir
sekilde ve PT'nin etkili bir sekilde
yapilabilmesine baghdir (Vishwanath, 2003).

secilebilmesi

GTCATAGCATTATTATTATTATTCAGGACTA
AGTATCGTAATAATAATAATAAGTCCTGAT

1bp 15 I 30

GTCATAGCATTATTATTATTATTCAGGCCTA
AGTATCGTAATAATAATAATAAGTCCGGAT

= DNA'daki tek nUkleotit degisiklikleri olarak adlandinlir.

= Genetik koddaki tek bir nUkleotit degisimine bagl olmasi
nedeniyle SNP'deki DNA varyasyonunun formu
mikrosatellitlere gére daha basittir.

Sekil 4. SNP: tek niikleotit polimorfizmi.

Uc SNP ile TGDD (Tahmini Genomik Damizhik Deger)
hesabinin basit bir 6rnegi Tablo 1'de verilmistir.
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Tablo 1. Ug SNP ile TGDD (Tahmini Genomik Damizlik
Deger) hesabinin basit bir 6rnegi (G: Genotip, D: Deger),
(Jonas ve de Koning, 2015).

HAYVAN SNP1 SNP2 SNP3 TYGD
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

Siit verimi ve kalitesi gibi ekonomik o6neme sahip
karakterlerin cogu
olctilebilmekte,

sadece disi
seleksiyonda
ulasmada PT uygulamalari 6zellikle béyle karakterler i¢in
Onemli avantaj saglamaktadir (Schefers ve Weigel, 2012).
PT  uygulamalari ilkeye, yetistiriciden
yetistiriciye degisiklik gostermekle birlikte benzer
prensiplerle uygulanmaktadir. Hedef, saglikli, en istiin
verim kapasitesine sahip ve bu dzellikleri en uzun siire
siirdiirebilen hayvanlar1 dogru bir sekilde tespit
edebilmektir. Uygulamada ¢ok sayida damizlik aday1 boga

hayvanlarda

hedeflenen basariya

ilkeden

kullanilir. Kullanilan her bir boganin kizlarinin verim
ortalamalari, teste giren biitlin bogalarin kizlarinin
ortalamalariyla kiyaslanir (Schaeffer,2006; Ozyurt, 2009;
Tirpan ve Tekin, 2014).

Kanada’da Holstein 1rki bir sigir populasyonunda
kullanilan PT yonteminde; bir boganin bakim, besleme,
sperma stoklanmasi gibi masraflar1 dahil maliyeti yaklasik
olarak 50000 dolar olmaktadir. Her y1l 500 boga teste tabi
tutulmakta, dolayisiyla yilik 25 milyon dolar
harcanmaktadir. Bir boga i¢in testin tamamlanma siiresi
64 ay1 bulmaktadir. 500 aday bogadan sadece en iyi 20
tanesi testi gecmekte, boylece bu 20 boganin her birinin
maliyeti 1,25 milyon dolar olmaktadir.

2.4. Genomik Damizlik Deger Hesaplama

Genomik damizlik deger hesaplama ile ilgili formiiller
esitlik (3) ve (4) de verilmistir. Matris gosterimi esitlik (5)
de verilmistir.

m
y=Xb+ZMigi+e 3)
i

m
y=Xb+ZMigi+Wu+e 4)
7

Xb= sabit etki, Mi ve gi= genomik etki, Wu=pedigri, e=
hata.

XRX X'RX X'R1Z Bl [XR'y
ZR7X  Z'R7X 7Rz gl=1ZRr"y| (5)
WR™'X W'RX WR™W + A 'allg W'R 'y

Ornek veri setleri Sekil 5’de gdsterilmistir. Esitlik 6’daki
matris kullanilarak elde edilen her bir hayvana ait GEBV
degerleri matrisi Sekil 6'da te gosterilmistir. Sonug olarak
hesaplanan damizlik degerleri Sekil 7’de gosterilmistir.

Fat

Animal Sire Dam Mean EDC DYD SNP Genotype

13 0 0 1 558 90 2 0 1t 1 0 O 0 2 1 2
14 0 0 1 722 i34 1 0 0 0 0 2 0 2 1 0
15 13 4 1 127 1 1 2 1 1 0 0 2 1 2
16 15 2 1 73 154 0 0 2 1 0 1 0 2 2 1
17 15 5 1 52 59 0 1 1t 2 0 0 0 2 1 2
18 14 6 1 87 77 1 1 0 1 0 2 0 2 2 1
19 14 9 1 64 102 0 0 1 1 0 2 0 2 2 0
20 14 9 1 103 48 0 1 1 0 0O 1 0 2 2 0
21 1 3 1 13 76 2 0 0 0 0 1 2 2 1 2
22 14 8 1 125 88 0 0 0 1 1 2 0 2 0 O
23 14 1 1 93 98 0 1t 1 0 O 1t 0 2 2 1
Sekil 5. Ornek veri seti.
y=Xb+Zg+Wu+e (6)
r 1,357 —0,357 0,286 1

0,357 —0,357 -0,714

0,357 0,643 1,286

7= —-0,643 -—0,357 1,286

~1-0,643 0,643 0,286

0,357 0,643 —-0,714

-0,643 -0,357 0,286

| —0,643 0,643 0,286

Sekil 6. Elde edilen her bir hayvana ait GEBV degerleri.

Mean effects
6,895
EBVs for animals with records
13 3,114
14 1,697
15 4,200
16 3,842
17 2,861
GEBYV for genotyped animals
18 1,477
19 1,410
20 0,572
21 0,691
22 1,526
23 0,036
24 0,564
25 1,765
26 0,527

Sekil 7. Hesaplanan damizlik degerleri.

2.5. Genomik Seleksiyonun Avantajlari
e Genetik kazanci arttirir.
e Sec¢im dogrulugunu arttirir.
¢ Generasyonlar arasi siireyi kisaltir.
e Verim ¢agindan 6nce hayvanlar segilir.
e Dol Kontrolil ihtiyacini azaltir.
2.6. Genomik Seleksiyonun Dezavantajlari
e Dogru marker tahminler i¢in yeterince biiyiik bir
hayvan
gerekmektedir.

grubunun fenotiplendirilmesi

e Daha az kalitsallik, daha fazla kayit gerektirir.

¢ Daha pahalidir.

e Bazi tiirlerin haritalar1 tamamlanmamistir.

e Generasyon araligl zaten diisiik oldugundan genetik
secimden dolay1 genetik kazan¢ daha az olacaktir.

2.7.Baska Neler Yapilabilir?
e Genetik varyasyonun daha net resmini elde etmek
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icin daha fazla SNP gereklidir.
e Genotip icin daha fazla hayvan kaydi gereklidir.
e Tahmin yontemleri hassaslastirilmalidir.

e BLUP ve Bayesin ne zaman kullanilacag:
belirlenmelidir.
3. Sonug

GEBV Daha yiiksek dogruluk ve daha kisa iiretim araligiyla
daha hizli genetik ilerleme miimkiindiir. Bir¢ok tilkede
uygulanmaktadir. Klasik ve genetik seleksiyon
birlestirilmelidir. Son zamanlarda DNA ¢ip
teknolojisindeki bu ilerlemeler sayesinde molekiiler
genetik  yontemlerin hayvan genetigi ve
¢alismalarinda  kullanomi da  artmistir.
degerlendirmenin belirlenmesindeki isabet genomik
degerlendirmeyle cok ylikselmistir. Hayvan
populasyonlarindaki genetik varyasyonlar1 belirlemek
icin DNA diizeyinde ¢alismak ¢ok daha isabetli sonuglar

1slahi
Damizlik

vermektedir. Bu amagla DNA polimorfizmlerini
belirlemek i¢in bir¢ok yontem kullanilmaktadir. Bunlar;
SNP, Mikrosatelliter, RFLP, RAPD gibi yontemlerdir. Bu
teknolojiler gen fonksiyonlarinin belirlenmesi, ebeveyn
tayini ebeveyn dogrulama ¢alismalary, gesitli karakterlerle
ilgili markerlerin tespiti, genom haritalarinin ¢ikarilmasi
gibi bircok konuda yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu
yontemler icerisinde genetik ilerlemenin saglanmasinda
SNP yontemi diger yontemlere oranla daha fazla
potansiyele  sahiptir. SNP  yontemiyle
degerlendirme sistemlerine molekiiler diizeyde katki
saglanmistir. Geleneksel damizlik secimi ile genomik
seleksiyonun kombine edilmesi ve bdéylelikle genetik
ilerleme hizinin arttirilmasina yonelik ¢alismalar biiytik
hiz kazanmistir. Damizlik se¢iminde gelecekte SNP

damizlik

teknolojisinin tek alternatif olmasi, siirpriz bir gelisme
olmayabilir.

Katki Orani1 Beyam
Yazarlarin katki yiizdeleri asagida verilmistir. Yazarlar
makaleyi incelemis ve onaylamistir.

ES. S.G.
K 50 50
T 50 50
Y 50 50
VTI 50 50
VAY 50 50
KT 50 50
YZ 50 50
GR 50 50

K= kavram, T= tasarim, Y= yonetim, VTI= veri toplama ve/veya
isleme, VAY= veri analizi ve/veya yorumlama, KT= kaynak
tarama, YZ= Yazim, GR= gonderim ve revizyon.

Catisma Beyani
Yazarlar bu ¢alismada higbir c¢ikar iligkisi olmadigini
beyan etmektedirler.
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