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Oz: Ekonomik 6nemi olan verim &zelliklerinin cok sayida gen tarafindan belirleniyor olmasi, hayvan islahini karmasik bir bilim
haline getirmektedir. Hayvan islahinin temel taslarindan biri olan damizlik segiminde, kullaniimakta olan yontemlerde
generasyon araliginin uzun olmasi nedeniyle genetik ilerleme hizi da yavas olmaktadir. Bu nedenle, genomik seleksiyon
damizlk se¢imi, damizlik kontroli ve islah galismalarina hiz kazandirmaktadir. Bu seleksiyon yoluyla boga sec¢imi sayesinde,
bogalar daha buzag iken aranan 6zellikler agisindan DNA’da yapilacak incelemeler buzaginin ileride uygun bir boga olup
olmayacagina karar verilmektedir. Ciftlik hayvanlarinda genetik ilerlemenin artiriimasi ve hizlandiriimasi igin DNA markirlarinin
kullaniimasi fikri uzun zamandir var olmasina ragmen, bu yontem gelisen teknolojiler ile birlikte hayvan islahinda kullaniimaya
baslanmistir. Bu teknoloji sayesinde, gen markirlari kullaniimaya baslanmis ve hayvan tirlerinin gen haritalar
olusturulmustur. Gen markirlarinin kullanilmasi ile yapilacak damizlik segimi sonucu suni tohumlama (ST) uygulamalari
acisindan ¢ok daha hizli ilerlemeler kaydedilebilecektir. Ornegin; bu ilerlemelerden birisi, test bogalarindan alinan
spermalarinin uzun sire saklanmasina bagl sperma depolama maliyetinin ortadan kalkmasidir. Bu ilerlemelerin bir tanesidir.
Bu derlemede, damizlik boga se¢iminde genomik seleksiyon yéntemlerinin ST teknolojisine saglayabilecegi katkilar ele
alinmigtir.

Anahtar Kelimeler: Boga secimi, Genomik seleksiyon, Suni tohumlama, Tek niikleotit polimorfizmi.

Genomic Selection: A Perspective of Artificial Insemination in Cattle

Abstract: Economically important traits, determined by multiple genes, make the animal breeding a complex science.
Because of the long generation intervals in the methods used for selection, as the main component of genetic improvement,
the improvement rates are lower. Therefore, the genomic selection accelerates the selection procedures, breeding control
and genetic improvement studies. By means of bull selection with genomic selection, it can be decided if the calf would be a
suitable bull in future with DNA investigations of that calf for the required properties of a bull. Although the idea using DNA
markers for improving and accelerating the genetic progress in farm animals had existed for a long time, this method has
been used in animal breeding with improving technologies. By doing so, gene markers have started to be used; gene maps of
animal species have been created. As a result of selection by using the genes markers for artificial insemination (Al) practices
will be able to allow the progress to occur faster. For example, one of these advances is to minimise the extra costs due to
prolonged storage of test bull semen. In this review, benefits of genomic selection methods on the selection of breeding bulls
and Al technology are discussed.

Keywords: Artificial insemination, Bull selection, Genomic selection, Single nucleotide polymorphism.
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GiRiS

H

verim elde edilmesidir. Bu yolla, fenotipik 6zellikler

ayvansal Uretimde temel amag, hayvanlarin

genetik ozelliklerinin gelistirilerek daha fazla

temel ahlinarak hayvaninin dogumundan itibaren
de

Verim

kendisinde var olan
iyi  bir

ozelliklerine gore se¢im yapildigl takdirde, oldukga

Uretim potansiyelini
kullanarak tretim  yapilabilir.
uzun bir zaman gerekmektedir. Ornegin; siitci

ineklerde bogalarin segimi Progeny test ile

yapilmaktadir. Cunkii sit Uretiminde bir boganin
kalitesini belirleyen en 6nemli verim kizlarinin sit
verimidir. Bu ydntemle bogalarin segimi ise uzun
(1).
fenotipik

yillar  almaktadir Hayvancilikta geleneksel

genetik 1slahta ve pedigri Dbilgileri
kullanilarak yetistirme derecesi tahmin edilebilir ve
basaril sonuglar alnabilir (2). Fakat, yetistirme
derecesinin belirlenmesiyle bu slire¢ daha da
hizlanmaktadir (3). Bu baglamda, hayvanin genomik
degeri ve genomik seleksiyonu devreye girmektedir.
Genomik seleksiyon, tim genom boyunca genetik
markirlarin  kullanilmasi ile segilen hayvanlarin
yetistirme derecesinin belirlenmesine dayanir (4).
Genomik seleksiyon ile hayvanin o6ncelikle gen

haritasi  ¢ikartilmaktadir. Tum gen haritasinin

cikartilmasi ise gunimiiz sartlarinda neredeyse
Clinka,

milyonlarca 6zellik aktariimaktadir.

olanaksizdir. erkek ve disiden yavruya
Bu aktarilan
(kalitatif

ozellikleri; et, sut, yapagi, yavru verimi) genler

ozelliklerden verim yonlinli etkileyen
oncelikle ele alinmaktadir. Quantitive Trait Loci
(QTL) denen ve genom boyunca bu gen bolgelerini
etkileyen ozellikler ele alinmaktadir. Quantitive Trait
Loci’ler ele alinip, QTL'de olusacak tek nikleotit
degisimleri olarak adlandirilan “Single Nukleotide
(SNP)”

seleksiyon yapilmaktadir. Bu gelismeler seleksiyon

Polymorphism kullanilarak  genomik
programlarina katkilar saglamistir. Progeny testte,
bir boganin pazarda aktif olarak kullanilmasi igin
yaklasitk 5 yiIl gegcmesi gerekirken, bu teknoloji
hakkinda

erken donemde bilgi sahibi olunabilir. Boylelikle,

sayesinde boganin genetik potansiyeli

generasyon sliresi kisalarak genetik ilerleme ¢ok
daha hizlanabilir (5).

DNA

Kimyasal olarak Deoksiribonikleik asit (DNA),
cift halka seklinde niikleotitlerden olusan bir
molekildir ve genetik bilginin aktariimasindan
sorumludur. DNA'nin basglica roli bilginin uzun sureli
(6). DNA (Protein ve RNA gibi

hicrenin ana bilesenlerinin yapimi igin gerekli olan

saklanmasidir

bilgileri bulundurmasindan dolayi), bir kalip, sablon
veya receteye benzetilebilir. Bu genetik bilgileri
iceren DNA bolimleri nikleotitlerin siralanmasiyla
gen olarak adlandirilan  genomun  temelini
olusturmaktadir (7). DNA, kromozom adi verilen
yapilarin igcinde paketlenir ve cekirdekte saklanir.
Vicuttaki kolektif

birlesmesiyle

bitlin hticreler olarak

kromozomlarin genomu
olusturmaktadir. DNA’nin bir pargasi olan genler,
aminoasitlerin  6zel

bitin olarak proteinlerini

olusturmaktadirlar (Sekil 1). Proteinler ise hayatin

yap! taslaridir ve memelilerde gen kodlan ile
belirlenmis  binlerce  protein  bulunmaktadir.
Proteinlerin yapisi ve etkilesimi ile birlikte

gorilebilen karakterlerin ifade edilmesine ‘fenotip’,
bunu meydana getiren canhdaki genetik bilginin
tamamina ise ‘genotip’ denir. Genler, canlilarda
nikleotitlerin siralanmasiyla olusturdugu kodlarla
Bu kodlar

farkhhklar gostermektedir. Kodlarin olusturdugu bu

olugmaktadir. canlilarda  oldukga

farkliiga ‘genetik varyans’ denir. Nikleotidlerin
olusturdugu ayni karakteri determine eden genler
Genlerin bu
biri

|II

organizmalarda farkhliklar gosterir.
farkli

anneden digeri ise babadan gelir ki, bunlara “alle

formlari organizmalari olustururken,
denir. Bu allellerin ayni olmasina ‘homozigotluk’;
farkh olmasina ise ‘heterozigotluk’ denir (6,8,9).
Nikleotit degisikliginden dolayi, genetik varyans ve
alleller proteinleri olusturan aminoasit dizilisinde
farklihklar gosterir veya proteinlerin olusturdugu

degisik kantitatif 6zelliklerin (verim yonlu ozellikler)
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farkli olusmasini saglar. Bu farkhlik ise fenotipi

etkiler.

Sekil 1. DNA’nin Temel Yapisi (6).
Figure 1. The basic structure of DNA (6).

Hayvan Yetistirmede Marked Assisted Selection
(MAS)

1990’larda, fenotipik
bir

yogunlasma baslamistir. Bu yeni ydntem, temel

hayvan vyetistirmede

ozelliklerden  molekller genetige dogru
olarak 2 bélimden olusmaktadir. Bunlardan ilki
markirlarla iliskili olan QTL, digeri ise markirlarin
kullanildigi MAS’tir. Bu yeni seleksiyon tipi (MAS)
yeni olanaklar sunmaktadir (10). Markir-destekli
seleksiyon sayesinde ilgilenilen ozelliklerin
genlerinin secimi ¢ok kolay bir sekilde yapilmaktadir.
Bu

kombine edildigi takdirde; deri rengi, et kalitesi

seleksiyon yontemi geleneksel yontemlerle
(mermerlesme), hastaliklara direng gibi ilgilenilen
bir

tim genomu

ozelliklerin  segciminde 6nemli yere sahip

olacaktir. Genomik seleksiyon,
kapsayan ve QTL'lerin en az bir markir ile baglanti
dengesizligi (linkage disequilibrium- LD) icerisinde
olacagi sekilde genetik markerlerin kullanildigi bir
tir MAS yontemidir (5,11). Baglanti dengesizligi
(LD),

frekanslardan sapan bir haplotipin belli allellerinin

populasyonda beklenen miinferit (degisik)

rastgele olmayan dagilimlandir (12). Bu yontem,
genom dizisinde bulunan ¢ok sayidaki Tek Nukleotit
Polimorfizmi’nin (Single Nucleotide Polymorphism-
SNP) genotiplendirilmesi
(5).

populasyonun yeteri derecede genis olmasi; uygun

sayesinde uygulanabilir

hale gelmistir Baglanti dengesizligi ve

bir

populasyon yapisinin anlasiimasi ve genetik yapinin

yetistirme  programinin  belirlenebilmesi,
ortaya ¢ikarilmasi agisindan énemlidir (13).
Markir-destekli

ozelliklerin secilerek seleksiyon yapilmasidir. Yani;

se¢imin  temeli, istenen

st kalitesi, sutteki yag orani, bacak yapisi, Greme

ozellikleri gibi parametrelerin genotipteki

yansimalari referans alinan hayvan tirlerinde

karsilastirilarak seleksiyon yapilmasidir. Genotip,

fenotip olmadan o6nemli markirlar sayesinde
belirlenebilir ve daha sonra bunlara birka¢ ekleme
yapilarak  Genomic
(GEBV)

sonucunda,

Estimated Breeding Values
(10).

kullanilacak hayvanlar

ortaya konulabilmektedir Bunun
yetistirmede
GEBV’ye bakilarak secilebilir ve tim genomun
genetik icerigi markirlar sayesinde tahmin edilebilir
(24).

verilen bir seleksiyon yodntemidir. GEBV, genetik

Genomik seleksiyon, GEBV’ye gore karar
markirlarin etkisine gore veya bu markirlarin tim
genomdaki o 6zellik icin QTL'deki etkisine bakilarak
hesaplanmaktadir. QTL'in etkisi ya haplotiplerle ya
da SNP markirlari
fenotipik bilgiye bakilarak ortaya c¢ikartilmaktadir.

ile biyuk popllasyonlarda

Bundan sonra gelecek generasyonlarda ise sadece
markirlara bakilarak GEBV hesaplanmaktadir (15).
Kisacasi, GEBV istenen kantitatif karakterde tasidigi

markirlara bakilarak degerlendirilmektedir.

Quantative Trait Loci (QTL) ve Single Nuklotide
Polymorphizm (SNP)'in Genomik Seleksiyonda
Kullanilmasi

Yetistiriciler hangi genin ekonomik olarak
onem tasidigini, hangi ozellikleri etkiledigini ve ne
oranda diger generasyonlara aktarildigini her zaman
merak etmistir. Bu durum, bir asirdan daha fazla bir
Mendel’in

yapilmaktadir (16). MAS, kantitatif yani o6l¢im ve

zamandan  beri kanunlarina gore
tartimla belirlenen ve fenotipe yansiyan ozellikleri
gosteren DNA’da kromozomlar lizerinde bulunan bu
bolgeleri inceleyerek yeni bir seleksiyon yontemi
gelistirmistir. Quantitative trait loci (QTL) denen bu
bolgeler; sit verimi, sttteki yag orani, karkas kalitesi
gibi ekonomik olarak 6nem tasiyan oOzellikler ya

birden fazla gen ile ya da QTL ile temsil edilmektedir

(17). Kromozomlardaki bu lokuslarda bulunan
farklihklardan dolayr ise genetik varyasyonlar
olusmaktadir. Sigir genomu 30 kromozomda
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bulunan vyaklasik 3 milyar nikleotid ciftinden

olusmaktadir. Nikleotid giftleri izerindeki kodlarda
bulunan  varyasyonlar inekler

biylik olgtde

arasindaki performans farkhhklarindan
sorumludurlar. Ornegin; bir boganin DGAT1 geninde
IIAII

kizlarinin

“G”'nin  bulunmasi
%15
oraninda bir artis oldugu tespit edilmistir (12). Son

(14. Kromozom) yerine

durumunda sit yag oraninda
10 yilda DNA’daki polimorfizimleri agiga ¢ikarmak
icin genetik ¢alismalarda molekiler markirlarin
kullanilmasinda artiglar gorilmustir. Bu genetik
¢alismalarda, DNA markirlarina

diger ragmen

Mikrosatellitlerin, PCR’da kullanimi sirasinda jel

elektroforez  denaturasyonu asamasinda allel
uzunlugunun belirlenmesinde ve her bir lokusta
bulunan fazla sayidaki allellerden daha fazla bilgi
vermesinden dolayr c¢ok kullanilmaktadir. Buna
ragmen, son zamanlarda yeni bir markir olan SNP
(Single Nukleotide Polymorphism) diye adlandirilan
ve ‘Snip’ diye okunan bir markir bulunmustur (Sekil
2), (18). SNP adindan da anlasilacagi lizere, tim
genlerde oldugu gibi bazi spesifik genlerde de anne
ve babadan cocuklara transfer edilebilen degisik
nukleotidlerin degismesi ve mutasyona ugramasi ile
olusur. SNP’lerin temelini tek niikleotid polimorfizmi
(16).

boyunca her 100-300 baz araliklarla mutasyonlar ile

olusturmaktadir Evrimsel silregte genom
binlerce SNP olusturulmustur. Yaklasik 2.8 milyon
insan SNP’si bulunurken bu sayiya yakin olarak sigir
SNP’si de bulunmaktadir. SNP markirlarinin, disiik
bilgi

konular

maliyetli oldugu ve yiksek oranda

icermesinden dolayr gelecekte ¢esitli

hakkinda olusturulacak haritalarda kullanigh ve
popiiler olacagl diisiiniilmektedir. Tim genomlarin
dizilislerinin sagladigi olanaklar ve markirlarin
sundugu kolayliklar sayesinde, SNP’ler kromozomlar
SNP’ler, kod

bolgelerine vyerlesir ve proteinlerin yapisini ve

boyunca aciklanir. Bazl genlerin
fonksiyonunu etkiler. Varyasyon, bazen ekonomik
onem taslyan fenotipik ozelliklere dayal olabilir.
Bazen de, bu varyasyon kod bdlgelerinde olur ve bu
gen dizilisinin diizenlenmesini saglar. Digerleri ise
protein Uretiminin yapisini olusturan genlere girmez.
SNP farkli

mutasyona ugramaz, bu da genlerin nesilden nesile

mikrosatellitten olarak  rastgele
aktarilmasinda kontrol agisindan ¢ok iyi bir avantaj

saglamaktadir.

ACGTGAA T TCACTAG
ACGTGAA T TCACTAG
ACGTGAA C TCACTAG
ACGTGAA T TCACTAG
ACGTGAA C TCACTAG

Sekil 2. Single Nikleotid Polimorfizm (18).
Figure 2. Single Nucleotide Polymorphism (18).

Single Niikleotid Polimorphisim (SNP)’lerin Tespit
Edilmesi ve Kullanilmasi

Fenotipte degisiklige sebep olabilecek DNA
dizilimindeki varyasyonlari bulmak igin uzun
zamandan beri calismalar yapilmaktadir. Ozellikle
ekonomik 6nemi olan karakterleri tasiyan hayvan
irklari gelistirmek adina ¢alismalar yiratilmektedir.
Bazi karakterler tek gen tarafindan kontrol edildigi
icin bu calismalar daha basarili olmustur. Bunlar
hakkinda DNA dizilisinde olusabilecek degisiklikler
DNA DNA

varyasyonlarinin biri de SNP’dir. DNA dizilisindeki

varyasyonlarina sebep olmaktadir.
tek niikleotid bilinyesinde olusan bir degisikliktir.
Ornegin; bazi hayvanlarda bir gende ayni karakter
icin “T” nikleotidi yerine “G” bulunmaktadir. Bu
yuzden, hayvanlar DNA dizilislerinin bir kopyasini
anneden digerini babadan almaktadirlar; boylece,
hayvanlarda GG, TT, GT seklinde li¢ degisik genotip
olabilir (19). SNP’leri tespit etmek i¢in bircok yéntem
bulunmaktadir. Molekiiler teknikler olan Polimeraz
Zincir Reaksiyonu (PCR), Denaturing Gradient Gel
(DGGE), Stranded

Conformation Polymorphism (SSCP) gibi yontemler

Electrophoresis Single
gelistirilmistir. Son zamanlarda ise SNP’lerin tespit
edilmesi icin DNA ¢ip teknolojisi gelistirilmistir (20).
Yaygin olarak kullanilan SNP giplerinden yaklasik
50.000 SNP bulunmustur ve ekonomik dnem taslyan
karakterlerin genetik markirlarinin bulunmasi adina
veni beklentiler olusturmaktadirlar. Bu 50.000 SNP,
diger degisikliklerle kombine edilerek hayvanin o
karakterler icin genetik veya yetistirme degeri

(29).
yaygin
kullanilan “lllumina® sirketine ait olan SNP cipleri
kullaniimaktadir (Sekil 3). Bu ¢ip yaklasik 54.000

bulunarak seleksiyon yapilabilinir Sigirlar

lizerinde vyapilan c¢alismalarda olarak
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SNP’ye ve 50K SNP ¢ip olarak

adlandirlmaktadir. inek ve bogalar “Bovine SNP 50”

sahiptir

¢ipi ile genomik olarak test edilebilmektedir. Bu
islemin maliyeti yaklagsik 250 Amerikan Dolari’dir
(12,21).

Sekil 3. SNP gipleri (22).
Figure 3. SNP chips (22).

Genomik’ in Suni Tohumlama ve Reprodiiksiyon
(Ureme) igin Onemi

Dinyada artan nifusla birlikte hayvansal
kaynaklara duyulan gereksinimler de artmaktadir.
Artan bu gereksinimlerin temelini et ve slt Urinleri
olusturmaktadir. Bunlari karsilayabilmek igin Gstlin
verim ozellikli sirilerin olusturulmasi
gerekmektedir. Yani; stt ve sit Urlnleri ihtiyacinin
karsilanmasi igin ylksek sit verimli sirilerin, et
ihtiyaci icin ise karkas kalitesi ylksek etgi 6zellikli
surtlerin  olusturulmasi

gerekir. Verim ozelligi

ylksek sirtlerin olusturulmasinin  temelini ise

seleksiyon olusturmaktadir. Seleksiyonun
gerceklestiriimesinde ST'nin 6nemi buyuktir. Boga
seleksiyon c¢alismalarinda yaygin olarak progeny
testing yontemi uygulanmaktadir. Bu yontemde,
Gstin verim 6zellikli babalarin buzagilari secilmekte,
secilen buzagilar pubertaya gelinceye kadar uygun
bakim ve cevre sartlarinda yetistiriimektedir. Daha
sonra secilen erkeklerden sperma alinmaya
bu

tohumlamalar yapilarak secilen bogalarin kizlarinin

baslanmaktadir.  Alinan spermalar ile

performanslari incelenmektedir. Tium bu islemler ise
vaklasik 5 veya daha uzun yillari kapsamaktadir.

Fakat genomik seleksiyon ile boga segiminde,

bogalar daha buzagi iken aranan 6zellikler agisindan
DNA’da yapilacak incelemeler sayesinde buzaginin
ileride uygun bir boga olup olmayacagina karar
verilir (23,24). Bunun sonucunda, 5-7 yil gibi uzun
siire beklenmeden ¢ok kisa silre igerisinde segim
yapilmis olunur. Yapilan seleksiyon c¢alismalar,
belirtildigi gibi uzun bir donemi kapsamaktadir. Bu
siire icerisinde bogalarin bakim ve beslemesi hem
olduk¢a zor hem de masraflidir. Ayrica, yapilan

test
uygun
cikmadigl takdirde maliyetin daha fazla artmasiyla

seleksiyon c¢alismalari  sonrasinda segilen

bogalarinin  kizlarinin  performanslari
ile birlikte harcanan zaman da bosa gidecektir.
Genomik ise yaptigimiz tim bu bakim besleme
masraflarini asgari diizeye indirecek, seleksiyon
calismalarinin siiresini de olduk¢a kisaltarak kisa
zamanda sonuca ulastiracaktir.
Progeny testing uygulanirken segilen test
bogalarindan pubertadan sonra rutin olarak sperma
alinip ST yapilmakta ve spermalar depolanmaktadir.
Test bogalari ile yapilan tohumlamalar sonrasinda,
eger boganin kizlarinin verimleri uygun bulunmazsa
depolanan spermalar ve sperm alma sirasinda
harcanan zaman ile yikli miktarda maddi kayip s6z
konusu olmaktadir. Ayrica, alinan spermalarin 5-7 yil
gibi uzun bir siire depolanmasi da oldukg¢a maliyetli

bir islemdir.

SONUC

Sonug olarak; giftlik hayvanlarindan elde edilen
yararin artirilmasi, mevcut hayvan potansiyelininin
verimli kullaniimasina baglidir. Dolayisiyla, damizlik
secimi ve sperma ithalatini mevcut veriler 1siginda
gerceklestirmek gerekmektedir. Damizlik boga
seciminde Ustiin verimli suridler elde etmek igin
uygulanan seleksiyon

calismalarinda genomik

seleksiyonun kullanilmasinin, uzun vadede

geleneksel boga segimine gore (progeny testing)

olduk¢a ekonomik ve hizli sonug¢ verecegi
diisiintilmektedir. Genomik ¢ahismalarinin
gelistiriimesiyle boga sec¢imi konusunda farkl

ozellikler (karakterler) hakkinda dnceden bilgi sahibi
olunabilecektir. Ornegin; bir boganin dél verimi
hakkinda bulunabilecek bir marker ile bogalarin dol
verimi kabiliyeti saptanabilir. Bunun sonucunda,

vavrularina aktaracagi dol verimi 6zelligi sayesinde

143



Sigirlarda Suni Tohumlam...

inang ve Daskin

seleksiyon hizli bir sekilde sonuglandiriimis olur.
Yakin ST

beklentilerimiz asagida siralanan konular 1s18inda

gelecekte, uygulamalari  agisindan
olacaktir:

1-Dondurulmus sperma uretiminde kullanilan
bogalar Uretimdeyken donmaya karsi direnglerine
gore siniflandirilarak degerlendirilebilir. Spermasi
daha iyi donan bir boganin, yavrularindaki gen
markerini DNA’sinda tasiyan bogalar tespit edilip
damizlk secimi daha erken yasta belirlenebilecektir.

2- Sperma dUretiminde kullanilan bogalarin
spermatolojik parametreleri devamli
degerlendiriimekte, motilite, yogunluk ve anormal
spermatozoa orani gibi temel parametreler
incelenmektedir. incelemeler sonucu spermatolojik
parametreleri iyi olan bogalarin yavrulari yine markir
belirleme yontemi ile belirlenip secim islemi
yapilabilinir.

3- Bogalardan sperma alimi ve suni vajinaya
uyum islemi oldukg¢a zor bir siire¢ oldugundan, igin
sperma vermeye alistirilmis bogalarin yavrularindaki
markirlar ile boga secimi yapilarak boga adaylar

belirlenebilecektir.
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