MAS JAPS 9(3): 627-635, 2024

~ournal of Applied sciences
- Uygulamalr Bilimler Dergisi

DOI: http://dx.doi.org/10.5281/zenodo.13314044 &)

Ciftlik Hayvanlarinda Markor Destekli Seleksiyon Uygulamalari

Ali KEPEZKAYA 1 Yunus Emre BOGA 2, Omer CIMEN **
! Cukurova Universitesi, Ziraat Fakiiltesi Zootekni Boliimii, Adana
2 Igdir Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Boliimii, Igdir
3 Nigde Omer Halisdemir Universitesi, Tarim Bilimleri ve Teknolojileri Fakiiltesi, Hayvansal Uretim ve
Teknolojileri Bolimii, Nigde
*Sorumlu yazar (Corresponding author): omercimen0101@gmail.com

Gelis Tarihi (Received): 15.05.2024 Kabul Tarihi (Accepted): 25.06.2024

Ozet

Son yillarda ki molekiiler genetikte ki ilerlemeler, ¢iftlik hayvanlarinin seleksiyon siire¢lerinde ve genetik ilerleme
hizinim artirilmasinda biiyiik 5nem tasimaktadir. Ozellikle molekiiler markérler, hayvancilik sektdriinde genis bir
uygulama alani bulmustur. Molekiiler belirtegler sayesinde hayvanlarin istenilen verim 6zelliklerini belirlemede,
anne-baba tayininde ve genetik hastaliklarin kontroliinde 6nemli rol oynamaktadir. Molekiiler markéorlerin en
onemli kullanim alanlarindan biri genomik seleksiyon uygulamalaridir. Bu uygulama, hayvanlarin genetik yapisini
molekiiler diizeyde analiz ederek, istenen 6zellikleri sergileme potansiyelini dnceden tahmin etmeyi saglar. Bu
sayede, sadece fenotipik 6zelliklere dayali geleneksel yontemlerden daha dogru ve hizli bir sekilde damizlik
hayvanlarin segilmesi miimkiin olur. Molekiiler markdorlerin kullanimi, geleneksel 1slah yontemlerinin
siirlamalarint asarak ekonomik degere sahip 6zellikler agisindan seleksiyon siirecini hizlandirabilir. Sonug olarak,
molekiiler biyolojideki ilerlemeler ve molekiiler markdrlerin hayvancilik sektoriindeki uygulamalari, hayvanlarin
genetik potansiyellerinin daha hizli bir sekilde artirilmasini saglayarak iilke ekonomisine 6nemli katkilar yapabilir.
Bu teknolojiler, gelecekte de hayvan islahi ve hayvancilik yonetimi alaninda daha fazla yeniligin ve gelismenin
kapilarini agabilir.

Anahtar Kelimeler: Islah, gen, markor uygulamalari, genetik ilerleme

Marker Assisted Selection Applications in Farm Animals

Abstract

Recent advances in molecular genetics have been of great importance in the selection process of livestock and in
increasing the rate of genetic progress. Especially molecular markers have found a wide range of applications in
the livestock sector. Molecular markers play an important role in determining the desired yield characters of
animals, in parentage determination and in the control of genetic diseases.One of the most important applications
of molecular markers is genomic selection. This application analyzes the genetic structure of animals at the
molecular level to predict their potential to exhibit desired traits. In this way, it is possible to select breeding
animals more accurately and quickly than traditional methods based solely on phenotypic traits. The use of
molecular markers can overcome the limitations of traditional breeding methods and accelerate the selection
process for traits of economic value. In conclusion, advances in molecular biology and applications of molecular
markers in the livestock sector can make significant contributions to the national economy by enabling the genetic
potential of animals to be increased more rapidly. These technologies can open the doors to further innovations
and developments in animal breeding and livestock management in the future.
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1. Giris

Son yiizyillda kantitatif Ozelliklerin
tahmininde ve gelistirilmesinde fenotipe
dayali bir yaklagim kabul goérmiistiir, ancak
bu  yaklasimin  genotipi  yeterince
yansitamamasindan dolay1 fenotipe dayali
seleksiyon uygulamalar1 bazi sorunlar1 ve
sinirlamalar1 ortaya koymustur (Montoldo
ve ark., 1998). Verim ile ilgili baz
Ozelliklerin sadece yetiskin hayvanlarda
Ol¢iilebilmesi sonucu generasyon araligi
artmakta ve yillik olarak genetik ilerleme
diizeyi  diismekle beraber  kantitatif
degerlerin  genetik  ilerlemesi  bazi
Ozelliklerin bir cinsiyette Olgiilmesi ve
cevresel faktorlerin genler tizerindeki etkisi
nedeniyle yavas gelisim gostermektedir
(Lara ve ark., 2002).

Molekiiler belirteglerin ciftlik
hayvanlarinda kullanimi, 1990'lara degin,
ciftik hayvanlarinda ¢esitli  kantitatif
Ozellikler ve protein polimorfizmleri
arasindaki  iliskileri  arastirmak igin
molekiiler markorler kullanilmuastir.
Ozellikle sigirlarda, kan gruplan ile siit
verimi arasindaki iliskiyi anlamlandirmaya
calismis ve siit ile kan proteinlerindeki
genetik varyasyonlarin ¢esitli  verimler
tizerindeki etkisi arastirilmistir. Fakat bu
protein  odakli  ¢alismalar, fenotipik
ozelliklerle yeterince
iligkilendirilememistir. (Bal ve Akyliz,
2014; Ozsensoy ve Kurar, 2013). DNA
markdrlerine  dayali  seleksiyon  fikri,
ekonomik degere sahip verim Ozellikleri
tizerinde etkili olan genlerin 6nemli bir rol
oynadig1 rapor edilmistir. Ancak, bu siire
zarfinda, bu karakterleri etkileyen genlerin
sayisinin ¢oklugu ve bu genler arasindaki
karmasik  iliskilerin  yeterli  diizeyde
aciklanamamasi sebebiyle, bu yoOntemin
kullanimi smirh kalmistir. Ancak 2000'1
yillarin  basindan  itibaren,  genetik
arastirmalarda  ve teknolojilerindeki
ilerlemeler sayesinde, DNA markdrlerine
dayal1 seleksiyonun pratik uygulamalari
miimkiin olmustur. (Hayes ve ark., 2009)
Molekiiler genetikte ki gelismelerle beraber
ciftlik hayvanlarinda genetik ilerleme ve
ekonomik degeri olan verim O6zelligine
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sahip hayvanlarin seleksiyonunda heyecan
verici gelismeler olmustur. DNA’lardaki
ortaya c¢ikan niikleotid dizilimi ile ilgili
farklilig1 ¢esitli yontemlerle ortaya ¢ikaran
DNA markerleri, genis bir uygulama
alanina sahip, ancak ger¢ekte kullanimlari
marker destekli seleksiyon gibi genotipik
seleksiyon uygulamalar1 i¢in kantitatif
karakter lokuslarinin ortaya ¢ikmasi tizerine
olacagi rapor edilmistir (Hillel ve ark.,
1992; Nicholas, 1996). Ciftlik
hayvanlarinda  kalitatif ve Kkantitatif
karakterler olmak tizere 2 karakter grubu
vardir. Fenotipik karakterler genellikle az
sayida gen ¢ifti tarafindan kontrol edilir ve
cevresel faktorlerden hemen hemen
etkilenmezler. Bu nedenle, bu karakterler
icin istenilen genetik yapilarin hizli ve
kolay  bir sekilde olusturulabilmesi
miimkiindiir.

Ergin ve yavru hayvanlarda basta olmak
lizere, verimi ilgilendiren karakterler genel
olarak  kantitatif ~ karakterlerdir.  Bu
karakterler ~ekonomik deger tasiyan
ozelliklerden olusur ve genellikle c¢ok
sayida gen tarafindan kontrol edilirler.

Ayrica, cevresel  faktorlerin  etkisi
altindadirlar. Bu karmagsiklik sebebiyle,
bireyin ~ fenotipi  temelinde  genotipi

hakkinda her zaman kesin ve dogru
sonuclarin = elde  edilmesi  mimkiin
olmayabilir (Das, 2015; Ozkan ve Yakan,
2017).

1.1.Morfolojik markérler ve DNA
markorleri
Morfolojik markorler, genetik

calismalarda Onemli rol oynayan gorsel
ozelliklerdir. Insan, hayvan ve bitki genetik
arastirmalarinda kullanilan bu markorler,
ozellikle  baslangigta  genlerin  ve
kromozomlarin  anlasilmasinda  biiyiik
oneme sahiptir. Ornegin, goéz rengi, kanat
yapisi, boynuzluluk gibi basit kalitim
ozellikleri tizerinde yapilan calismalar,
Mendel'in kaliim yasalarmin ilkelerini
anlamamiza yardimci olmustur. Bu tiir
morfolojik karakterler, genellikle belirli
genlerin varligini1 veya yoklugunu gosteren
giivenilir igaret¢iler olarak kullanilabilir. Bu
genlerin kromozom tizerindeki
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konumlarinin belirlenmesi, genetik
haritalama ve gen lokasyon analizleri i¢in
biiyiilk 6nem tagir. Morfolojik markorlerin
avantaji, gbozlemlenmelerinin kolay
olmasidir. Ancak, alel sayilarinin sinirh
olmasi, bu markorlerin genetik calismalarda
kullanimimi  kisitlayabilir.  Bu nedenle,
genetik arastirmalarda morfolojik
markdrlerin yani sira, molekiiler markdrler
gibi daha spesifik ve genis bir genetik
cesitliligi yansitan markorler de
kullanilmaktadir ancak, bu markorlerin
siirlamalari da g0z Oniinde
bulundurulmalidir (Liu, 1998). Genetikte
bu alanla ilgili yapilan aragtirmalarda doku
ve kan proteinleri markor olarak uzun siire
kullanilmis olsa da, bu sistemlerin bazi
sinirlamalar1 bulunmaktadir. Ozellikle, kan
gruplar1 ve protein markorlerinin genomda
belirli bolgelere yogunlasmis olmalar1 ve
polimorfizm degerlerinin sinirli olmasi, bu
markorlerin kullanimint kisitlamaktadir ve
bu kisitlamalar 6rnek alimi i¢in kan gibi
0zglin materyallere ihtiyag duyulmasi,
analizlerin zaman alici1 ve is giicii gerektiren
siirecler olmast da bu smirlamalar
arasindadir ve bu nedenlerden dolayi,
molekiiler biyolojideki ilerlemeler ve DNA
temelli  markorlerin - gelisimi, — genetik
aragtirmalarda bu tip markorlerin yerini
almistir. DNA temelli markorler, daha
yiiksek ¢oziiniirliikte ve genetik ¢esitliligi
daha 1yi yansitabilen araglar olarak kabul
edilir. Bu markdrler, genetik haritalama,
gen lokasyon analizleri ve genetik g¢esitlilik
calismalar1 gibi alanlarda yaygin olarak
kullanilmaktadir (Kurar, 2001).

2.Markor destekli seleksiyon

Ciftlik hayvanlarinda markor destekli
seleksiyon uygulamalarin temel hedefi
genotiplerin dogru tahminiyle birlikte
genetik olarak istenilen Ozellige sahip
hayvanlarin fenotipi yeterince yansitarak
kisa siire icerisinde ekonomik sekilde
hayvanlarin  elde  edilmesi ilkesine
dayanmaktadir (Das, 2015; Ozdemir ve
Dogru, 2008). Molekiiler markoérlerin
baslica uygulama alanlar1 kisa ve uzun
donem olarak 2 temel baslik halinde
tanimlanabilecegi bildirilmistir. Anne baba
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hatlarinin
belirlenmesi,

tayini, Yavru cinsiyetinin

ikizlik ve freemartinismus
olgularinin  tespiti, genetik uzakligin
tahmini, hastalik tasiyicilarinin  tespit
edilmesi ve genetik hastaliklarin kontrolii
gibi kisa donem uygulamalar1 ile beraber
kantitatif  karakter lokuslarinin ortaya
cikarilmast  ve  genom  haritalarinin
olusturulmasi uzun donem uygulamalari
olarak tanimlanabilmektedir (Mitra ve ark.,
1999). Kantitatif ozelliklerin
degerlendirilmesinde kan gruplari, spesifik
protein  polimorfizmleri  (kan  serum
proteinleri ve siit proteinleri) ve DNA
polimorfizmleri gibi genetik tahminin
dogrulugunu yiikseltecek ve seleksiyonun
erken yaslarda kullanilabilmesine olanak
gosteren yontemlere gereksinim oldugunu
rapor etmiglerdir (Lin ve ark., 1992).

2.1. Molekiiler markorlerin uygulama
alanlan
2.1.2. Ebeveyn tayini yontemi

Molekiiler =~ Markoérlerin Uygulama
alanlarindan olan ebeveyn tayin yontemi,
bir hayvanin yetistiricilik 6zelliklerinin
olusturulmasinda  kullanilan  verilerin
akrabalardan yararlanilmasi sebebiyle kritik
Ooneme sahiptir. Bu tlir analizlerde
molekiiler markerler kullanilarak yapilan
ebeveyn tayinleri, kan gruplart ve diger
biyolojik markerler kullanilarak yapilan
testlere gore daha yiiksek giivenilirlik
saglar.  Ogzellikle, vyiiksek diizeyde
polimorfik mikrosatellit DNA markerleri
ebeveyn tayini i¢in uygun ve etkilidirler. Bu
markerler, % 90 ve iizeri giivenilirlik
saglayabilirken, kan gruplar1 % 70-90, diger
biyolojik markerler ise % 40-60 araliginda
giivenilirlik  saglayabildigi  bildirilmistir
(Jeffreyes ve ark.,, 1985). Ciftlik
hayvanlarinda markoérlerin  kullanimi ile
gerceklestirilen PCR temelli anne-baba
tayinleri basarili olarak kullanilmaktadir
(Mitra ve ark., 1999).

2.1.3. Yavrularda cinsiyetin belirlenmesi
yontemi

Yavrularda cinsiyet tayini, hayvan
yetistiriciliklerinde popiilasyonun olmasi
gereken niteliklere gore dizayn edilmesine
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onemli  katki  saglayan  yOntemdir.
Implantasyon 6ncesinde kullanilan cesitli
teknikler olmasina ragmen, en Onemli
oncelik bu yontemlerin embriyonun saglikli
gelisimini  koruyarak uygulanabilmesidir.

Ayrica bu yontemler kolaylikla
uygulanabilir  olmali, tekrarlandiginda
tutarli sonuglar vermelidir ve zaman

kazandirmalidir. 'Y kromozomuna 0zgii
kullanilarak yapilan hibridizasyon gibi
sitogenetik teknikler, implantasyon Oncesi
yavru cinsiyetinin giivenilir bir sekilde
belirlenmesinde  etkilidir. ~ Ancak  bu
metodlarin uygulamasinin saglanabilmesi
icin yiiksek oranda embriyonik materyale
gereksinim duyulmasi bir dezavantaj olarak
goriilmektedir (Mitra ve ark., 1999).

2.14. Ikizlik ve
olgularinin belirlenmesi

Farkli cinsiyetli (XX/XY) ikizlik
olgularinin  saptanmasi, monoovulator
hayvanlarda biiylik 6nem tasir (Mitra ve
ark., 1999). Ozellikle, biri erkek ve digeri
disi olan ikizlerden disi olanin steril
olabilecegi freemartinizm olgusu,
yetistiriciler ~ icin  6nemli  ekonomik
kayiplara yol agabilir. Bu durum sitogenetik
ve molekiiler teknikler  kullanilarak
belirlenebilir (Nowacka ve ark., 2004). Bu
amagla, farkli tekniklerden yararlanilarak
farkli  cinsiyetli  ikizlik  olgularinin
belirlenmesi miimkiindiir. Bunlar arasinda
DNA polimorfizmleri analizi
bulunmaktadir (Rejduch ve ark., 2001,
Plante ve ark., 1992). Ayrica, cinsiyet
kromozomlar1 iizerinde yer alan belirli
genlerin (SRY, AMELX/AMELY,
ZFX/ZFY) analizi (Justi ve ark., 1995;
Schellander ve ark., 1992) ve sadece tek
kromozoma  (Y) 0Ozgli  markorlerin
(BOV97M, BRY.1 ve BRY.4a gibi)
kullanomi da yaygin olarak tercih
edilmektedir (Olsaker ve ark., 1993;
Nowacka ve ark., 2004).

2.1.5. Genetik uzakh@n tahmini

Genetik uzakligin tahmini, birden fazla
popiilasyonda soyagacinin dogruluguna,
popiilasyon igerisinde ki farkli irklarin veya
hatlarin belirlenmesine ve zamanla tiirler

freemartinismus
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arasinda  ortaya c¢ikan  varyetelerin
degerlendirilmesine imkan saglayan énemli
bir durumdur (Mitra ve ark., 1999). Bu tiir
genetik uzaklik analizlerinde mikrosatellit
DNA  belirtegleri AFLP  (amplified
fragment length polymorphisms) ve RAPD
(random amplified polymorphic DNA) gibi
yontemler sikca tercih edilebilmektedir.
(Elmaci ve ark., 2007).

Kuzey Asya bolgesinde yapilan bir
calismada Tapio ve ark. (2010), yetistirilen
52 adet koyun 1irki arasindaki genetik
uzakligini, 20 mikrosatellit  belirteg
kullanimi ile bulmuglardir. Negrini ve ark.
(2007), Avrupa’nin farkli bolgelerinde
AFLP yontemi ile sigirlar arasindaki
genetik  mesafeyi  Negrini  ve ark.,
(2007)yaptiklar1  calisma  da  tespit
etmiglerdir. Elmaci ve ark. (2007) yaptiklari
caligmada Gokgeada, Kivircik ve Sakiz
koyun 1rklar1 arasindaki genetik araligi
RAPD yéntemiyle bulmuslardir.

2.1.6. Hastalik tasiyicilarinin saptanmasi
ile ortaya cikabilecek genetik
hastalhiklarin kontrolii

Hastalik tasiyicilarinin  tayini, genel
olarak fenotipik olarak normal bireylerden
ayirt edilemeyen ancak zararh alleli tagiyan
heterozigot bireylerin stiriiden
uzaklastirilmasinda ~ kritik ~ bir  rol
oynamaktadir. Bu  siireg, genetik
hastaliklarin ~ siirii  iginde  yayilmasini
onlemeye yardimci olur ve genetik kaynakli
saglik  sorunlarmin  kontrol  altinda
tutulmasina katki saglar. Bir¢ok tedavi
edilemeyen ciddi hastaligin kaynag: genetik

kusurlar olup, bunlar bakteri veya
viriislerden  ziyade genomdaki bazi
bozukluklardan kaynaklanmaktadir.

Hayvanlarin genetik varyasyonlari, belirli
hastaliklara karst duyarliligi veya direnci
etkileyebilir (Mitra ve ark., 1999). igirlarda
16kosit baglanma eksikligi (LBE), {iridin
monofosfat senteaz eksikligi (UMSE),
omur anormallikleri ve sitriilin birikimi gibi
genetik kusurlar, tek nokta mutasyonlari
sonucu olusan otozomal resesif
hastaliklardir. Bu tiir hatal1 ¢ekinik allellere
sahip tastyict  hayvanlar, PCR-RFLP
yonteminin kullanimi ile basit sekilde
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bulunabilir ve siiriiden uzaklastirilabilir
(Mitra ve ark., 1999, Meydan ve ark., 2010).

3. Aday gen yaklasim

Aday gen yaklasimi, genellikle tiim
genomun taranmasi yerine belirli bir
fenotipi etkileyen genlerin veya gen
bolgelerinin QTL (Kantitatif Karakter
Lokusu- Quantitative Trait Loci) aranmasi
seklinde uygulanir. Once fenotip {izerinde
etkili olan genler veya gen bdlgeleri
belirlenir, daha sonra bu genlerin QTL olup
olmadigr iligki veya baglant1 analizleri ile
dogrulanir. Bu yaklasim genotipleme
maliyetlerini  diislirebilir, c¢linkii sadece
belirli aday genler veya gen bolgeleri icin
genotipleme yapilir. Fakat aday genler icin
kullanilan analiz metotlart o6zellikle pek
fazla bilinmeyen oOzellikler i¢in uygun
olmayabilir. Cilinkii bu tir 6zelliklerde,

etkileyen genler veya gen bolgeleri 6nceden
bilinmeyebilir ve aday genlerin
belirlenmesi zor olabilir. Buna karsin, genel
genom taramasi (genom-wide scanning),
ozellikle iyi bilinen 6zellikler i¢in avantajl
olabilir. Ciinkii bu yaklasimda tiim genom
taranarak Onceden siiphelenilmemis
lokuslar da ortaya ¢ikarilabilir. Bu sayede
fenotip ile iliskili genetik faktorler daha
kapsamli bir sekilde kesfedilebilir. Sonug
olarak, aday gen yaklasimi ve genom
taramas1 her birinin kendi avantajlarina
sahiptir. Hangi yaklagimin kullanilacagi,
arastirilan ozelliklerin bilinirligi,
genotipleme maliyetleri ve aragtirmacinin
amaglarina bagli olarak degisebilecegi
rapor edilmistir (Beuzen ve ark., 2000).
Sigir, tavuk, koyun ve kegilerde kantitatif
karakter lokuslarinin durumu tablo 1’de
verilmistir.

Tablo 1. Sigir, tavuk, koyun ve kecilerde kantitatif karakter lokuslarinin giincel durumu (Anonim,

2024).
Sigir | Tavuk Koyun Keci
Ozellik Tipi QTL Ozellik Tipi QTL Ozellik QTL Ozellik | QTL
Tipi Tipi
Siit Yag 111.785 | Viicut agirligi 2.863 Siit yagi 344 Siit 319
Yiizdesi verimi protein
yiizdesi
Siit Protein 9.663 | Yem doniisiim 787 Viicut 253 Siit yag 134
Yiizdesi orant agirlig yiizdesi
Siit Yag 9.088 Yumurta 746 Siit verimi 227 Viicut 119
Verimi kabugu agirlig
kalinlig:
Siit Verimi 7.411 | Yumurta sayist 637 Toplam 223 Siit 39
kuzu sayis1 verimi
Siit C14 4.848 Yumurta 338 Siit protein 114 Siit yag 24
indeksi agirhig verimi verimi
Siit Kappa- 4.832 Viicut agirlhigt 262 Giinliik 72 Siit 20
Kazein artist canli enerji
Yiizdesi agirlik icerigi
kazanci
Metabolik 4.275 Tiy 251 Govde 68 Siit 17
Viicut pigmentasyonu yiiksekligi laktoz
Agirhg yiizdesi
Siit Protein 3.676 Cilt rengi 223 Boynuz 124 Viicut 98
Verimi tipi uzunlugu

4. Gen kaynaklarimin korunmasi ve
genetik cesitlilik

Ciftlik hayvanlarinda genotipik
kaynaklarin korunmasi esasinda temel
olarak 3 yontem kullanilmaktadir. Bu 3
yontem ise; genetik materyalin yetistirme
siiriileri halinde (in situ), dondurularak
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korunmasi (ex situ) ve genetik bilgiyi DNA
segmentileri halinde korumadir (Primo,
1987; Turner, 1987; Henson 1992; Ertugrul
ve ark., 2005). Tiirkiye’de Tarim ve Orman
Bakanlig1 vasitasi ile 2005°de baglatilan
"Evcil Hayvan Genetik Kaynaklarinin
Yerinde Korunmasi ve Gelistirilmesi
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Ulkesel Projesi" kapsaminda, Tiirkiye
genelinde 60 ilde 23 koyun ve 7 ke¢i irki
yerel irklarin korunmasi ve gelistirilmesi

hedeflenmektedir. Bu projede 7000
yetistirici ve 180 popiilasyon
bulunmaktadir.  Projede  toplam 1.2

milyondan fazla koyun, irk esasina gore
1slah ve saf yetistirme yoluyla kontrol
edilmektedir. Ayn1 kapsamda yiiriitiilen
Anadolu Mandasi Islah Projesi'nde ise 18
ilde 3400 yetistirici bulunmaktadir. Proje
kapsaminda 900 anaglik 32 popiilasyon
olmak tizere toplam 28.000 ana¢ ve
yavrulart 1slah programi kapsami altindadir.
Bu projeler, yerel hayvan irklarinin genetik
cesitliligini  korumayr ve bu irklarin
verimliligini artirmay1 hedeflendigini rapor
etmistir (Ayar, 2019).

Secilim, akrabali ¢iftlestirme ve
melezleme gibi 1slah yontemleri, bir hayvan
rki iginde genetik varyasyon kaybina neden
olabilir ve 1rkin genetik gesitliligini
azaltarak kendini yok etme riskiyle karsi
karsiya kalabilir. Bu durum, bilim
insanlarimin  ¢iftlik  hayvan1  genetik
kaynaklarmin  korunmas1  gerekliligini
ortaya koyulmus ve Birlesmis Milletler
Gida ve Tarm Orgiiti (FAO), 1992
senesinde  ¢iftlik  hayvanlari  genetik
kaynaklarmin kiiresel yOnetimi icin bir
program baslatmistir. Bu programin ana
hedefi, kiiresel diizeyde genetik kaynaklarin
olas1 kayiplar1 konusunda farkindalik
yaratmak ve  koruma faaliyetlerini
belirlemektir. Bu cabalar, diinya genelinde
cesitli hayvan irklariin genetik
cesitliliginin korunmasi ve siirdiiriilebilir
kullaniminin saglanmasi amaciyla 6nem arz
ettigi bildirilmistir (Gandini, 1999; Qwabe,
2011).

5.Sonuc¢

Molekiiler belirtecler sayesinde c¢iftlik
hayvanlarmin  performanslart  dnceden
tahmin edilerek hayvan genetigine ve
yetistiricilige onemli katkilar1  olmast
distiniilmektedir. Molekiiler markorler,
klasik 1slah metotlarin bazi dezavantaj ve
sinirlamalarini yok ederek iilke ve yetistirici
ekonomisine 6nemli katkilar ve olanaklar
saglayacaktir =~ Gliniimiizde ki  MAS
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yontemleri 1slah metotlarinin aktivitesini
arttirmanin  yam1 sira  yeni  6zelliklerin
secilimi i¢in de imkanlar tantyacaktir. MAS
uygulamalari, kesim sonrasi
degerlendirilebilen ozellikler veya sadece
bir cinsiyette belirtilen 6zellikler i¢in biiyiik
bir avantaj saglar et verimliligi gibi
Ozellikler genellikle hayvan kesildikten
sonra anlasilabilir. Ancak, hayvanlar
gengken genetik yapilarina dayanarak bu
tir Ozellikler i¢in se¢im yapilabilir.
Ozellikle bogalar veya spermalarin
seleksiyonunda MAS kullanilmasi, tilke
genelinde hizli ve etkin genetik ilerleme
saglar. Bu, istenen Ozelliklere sahip
hayvanlarin  {iretimine yonelik olarak
genetik potansiyelin maksimize edilmesine
yardimci olabilir. Sonu¢ olarak, MAS
sayesinde hayvan yetistiriciliginde genetik
ilerlemenin hizlandirilmasi1 ve istenen
ozelliklere sahip hayvanlarin segilmesi
miimkiin hale gelerek, verimliligi artirabilir
ve liretim maliyetlerini azaltabilir. Markor
destekli seleksiyon uygulamalar1 sayesinde,
ozellikle farkli hayvan irklart ve cesitli
ozellikler icin QTL'lerin belirlenmesini ve
bu QTL'lerin genetik etkilerinin daha iyi
anlasilmasini saglayabilir. Bu aragtirmalar,
genotipik seleksiyonun kapsamini
genisleterek daha fazla ozellik igin
uygulanabilirligini artirabilir. Ayrica, yeni
nesil DNA dizileme teknolojileri ve analiz
yontemlerinin  gelistirilmesi, QTL'lerin
daha hassas bir sekilde haritalanmasina ve
genetik varyasyonlarin daha ayrintili bir
sekilde incelenmesine olanak tanir. Sonug
olarak, ciftlik hayvanlarinda genotipik
seleksiyon yoOntemlerinin daha genis bir
sekilde kullaniminin yayginlastirilmasi ile
etkisinin artirilmasi i¢in kantitatif karakter
lokuslarinin ifade edilmesi bakimindan
arastirma ve gelistirme calismalarinin
arttirtlmas1 ~ gereklidir.  Bu,  hayvan
yetistiriciliginde genetik iyilestirmenin
daha etkili ve siirdiiriilebilir olmasina katki
saglayabilir.
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Yazarlarin Katki Beyam

Yazarlar makaleye esit katkida
bulunduklarini, makalenin yayina hazir son
halini gordiiklerini/okuduklarini ve
onayladiklarin1 beyan ederler.

Cikar Catismasi1 Beyam

Tim yazarlar, bu ¢alisma i¢in herhangi
bir ¢ikar catigmasi olmadigin1  beyan
etmektedir.
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