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Ozet

Son 30 yilda molekiiler biyolojideki gelismeler ciftlik hayvanlarinin seleksiyonuna ve genetik ilerleme hizinin
artirllmasina 6énemli katkilar saglamaktadir. Giiniimiizde hayvancilik sektdériinde molekiiler markorler, hayvanlarin
istenilen verim karakterleri bakimindan tanimlamasinda, ebeveyn tayininde ve genetik hastaliklarin kontroliinde
yaygin uygulama alanlar1 bulmaya baslamistir. Ciftlik hayvanlarinda molekiiler markérlerin gercek kullanimi genomik
seleksiyon uygulamalar1 icin Kkantitatif karakter lokuslarinin belirlenmesi yo6niinde olmaktadir. Molekiiler
markorlerin, hayvanlarin gelecekteki verim performansini 6nceden tahmininde kullanimi hayvan islahina dnemli
katkilar saglamaktadir. Molekiiler markoérlerin hayvan islahindaki uygulama alanlar pratik veya kisa dénem ve uzun
dénem olmak tizere iki ana baslik altinda toplanmaktadir. Pratik veya kisa dénem uygulamalar bireyin istenilen
karakter bakimindan tanimlanmasini, ebeveyn tayinini, genetik hastaliklarin kontroliinii ve genetik uzakligin
tahminini kapsamaktadir. Uzun doénem uygulamalar ise genom haritasinin olusturulmasini, kantitatif karakter
lokuslarinin ve genetik cesitliligin belirlenmesini kapsamaktadir. Molekiiler markoérler geleneksel 1slah yontemlerinin
bazi sinirlamalarini ortadan kaldirarak istenilen dzellikler bakimindan seleksiyonu hizlandirabilmektedir. Molekiiler
markorler ile istenilen verim karakterlerini sergilemeyen hayvanlar erken dénemde damizlifa secilebilmekte ve
sadece tek cinsiyette ifade edilen karakterler (siit verimi) her iki cinsiyette tespit edilerek bunlarin seleksiyonda
kullanim1 saglanabilmektedir. Ozellikle genomik seleksiyon ile secilmis bogalarin spermalarinin kullanimi, iilke
capinda hizli ve etkin bir genetik ilerleme saglanmasina yardimci olabilir. Sonug olarak, bu yontemler ile hayvanlarin
genetik kapasiteleri daha kisa siirede arttirilabilir ve iilke ekonomisine dnemli 6l¢tide katki saglanabilir.

Anahtar sézciikler: Gen, Hayvan 1slahi, Molekiiler biyoloji, Markér destekli seleksiyon
Marker Assisted Selection in Farm Animals

Abstract: The developments in molecular biology in the last 30 years have made significant contributions to the
selection of livestock and to the speed of genetic progress. Today, in the livestock sector, molecular markers have
begun to find common application areas in defining the desired yield characteristics of animals, in parent
identification and in the control of genetic diseases. The real use of molecular markers in farm animals is to
determine quantitative character loci for genomic selection applications. The use of molecular markers in
predicting the future yield performance of animals provides important contributions to animal breeding. The
application areas of molecular markers for animal breeding are divided into two main categories; practical or short
term and long term. Practical or short-term applications include identification of the individual with respect to the
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desired character, parental assignment, control of genetic diseases and prediction of genetic distance. Long-term
applications include genomic mapping, quantitative characterization, and genetic diversity. Molecular markers can
speed up selection in terms of desired characteristics by removing some of the limitations of conventional
breeding methods. Animals that do not exhibit desired yield characteristics with molecular markers can be
selected early on and only characters expressed in single sex (milk yield) can be detected in both sexes and used in
a selective manner. The use of selected spermatozoa, particularly by genomic selection, can help to ensure rapid
and effective genetic progress across the country. As a result, genetic capacities of animals can be increased in a
shorter time with these methods, and significant contribution can be made to the country's economy.

Keywords: Gen, Animal breeding, Molecular biology, Marker assisted selection
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1. Giris

Gectigimiz yiizyilda, ciftlik hayvanlar1 yetistiricilik
degerlerinin tahmininde geleneksel olarak fenotip ve
ebeveynlerine ait bilgiler kullanilmis, genetik ilerleme
fenotipik seleksiyona dayandirilmistir (Montoldo ve
ark, 1998). Ekonomik 6neme sahip bazi ozelliklerde
fenotipik performansa dayali seleksiyon ¢alismalarinda
onemli ilerlemeler elde edilmistir. Ancak, bircok gen
tarafindan etkilenen kantitatif karakterlerde fenotipin
cogu kez genotipi iyi bir sekilde yansitamamasi ve
seleksiyon i¢in her zaman iyi bir kriter olusturmamasi
nedeniyle fenotipik performansa dayali seleksiyon
metotlar1 yetersiz  hale gelmeye
baslamistir. Fenotipe dayali seleksiyon siit verimi ve
siitiin protein orani gibi aralarinda negatif korelasyon
bulunan bazi 6zellikler icin uygulandiginda yeterince
etkili olamayabilmektedir. Ayrica verim o6zelliklerinin
sadece ergin hayvanlarda Olgiilebilmesi
generasyon aralifl uzamakta ve yillik genetik ilerleme
orani diismektedir (Lara ve ark., 2002) Dolayisiyla
herhangi bir kantitatif karakterle ilgili genetik degerin
tahmininde dogruluk derecesi daha ytiksek ve gilivenilir
metotlarin  gelistirilmesine ihtiya¢ duyulmaktadir
(Dogan ve Kaygisiz, 1999). Son 30 yilda molekiiler
biyolojinin gelisimi ¢iftlik hayvanlarinin seleksiyonu ve

giinlimiizde

sonucu

genetik ilerlemesi i¢in o6nemli yeni yaklasimlar
olusturmustur. Farkli genotiplere ait DNA’lardaki
niikleotid dizilim farkliliklarini gesitli sekillerde ortaya
koyan DNA markérleri, bireysel tanimlama, ebeveyn
tayini ve genetik hastaliklarin kontroliinde simdiden
yaygin bir uygulama alam1 bulmustur. Fakat asil
kullanimlar1 markér destekli seleksiyon (Markor
Assisted Selection, MAS) gibi genotipik seleksiyon
uygulamalar1 i¢in Kkantitatif karakter lokuslarinin
(Quantitative Trait Loci, QTL) belirlenmesi y6niinde
olacaktir (Hillel ve ark. 1992). Molekiiler markorlerin
kullanilmasiyla birlikte geleneksel 1slah metotlariyla
sinirlamalarin da oniine
(Kinghorn ve ark, 1994). Bu
derlemenin ciftlik hayvanlarinda
destekli seleksiyonun uygulama

kullanim sekli incelenmistir.

asilamayan bazi
gecilebilecektir
amaci, markor

allanmalarn1  ve

2. Gen Markorleri

Gen markorleri baghh gen markorleri ve direkt gen
markorleri olmak tzere iki sekilde incelenmektedir.
Bagli gen markarleri, ayn1 kromozom tizerinde bir ya da
daha fazla genin komsu olarak bulunmasindan
kaynaklanmaktadir. Bu durumda genler arasindaki
uzaklik genellikle 30 cM’a kadardir. Bu gibi markérler
genellikle gen haritalamalarinda yaygin
kullanilmakta buna karsilik, et sigirciligl endiistrisinde
pek fazla kullanilmamaktadir (Kinghorn ve ark.,, 1994).
Et sigirciiginda daha yaygin kullanim alani bulan direkt
markorler ise bir gen bolgesi icindeki (coding ve/veya
non-coding bolge) DNA sirasindaki varyantlar olarak
tanimlanmaktadir (Kinghorn ve ark., 1994). Siirii icinde
istenen genlerin frekansinin artirmak icin yapilan gen
markorlerine dayali seleksiyon; 06zellikle dogru bir
bicimde ol¢lilmesi zor ya da nispeten pahali olan,
yasamin ileriki donemlerinde veya sadece tek cinsiyette
ortaya c¢ikan ozelliklerinde kullanimi oldukg¢a yararh
sonuglar ortaya c¢ikarmaktadir. Bu gibi karakterlere
biiylime etkinligi, hastaliklara direng, karkas-et kalitesi
ve lireme performansi 6rnek olarak verilebilir.

olarak

2.1. Leptin

Leptin adipoz doku tarafindan salgilanan ve yem
degerlendirme, metabolizma ve liremenin denetiminde
onemli rol oynayan bir hormondur. Pomp ve ark.
(1997)
polimorfik oldugunu gostermislerdir. Pomp ve ark.
(1997), 1820 bg¢’lik olan leptin genine iliskin PCR
trtinlerini Sau3Al restriksiyon enzimi kullanarak
fragmentlere ayirmistir. Zwierzchowski ve ark. (2001),
farkl etci sigir irklar ile yaptiklar: arastirmada leptin
genindeki polimorfizm ile yem tiiketimi ve yemden
yararlanma arasinda bir ilginin oldugunu ve bazi

yaptiklar1  ¢alismalarda leptin  geninin

karkas o6zelliklerinin genotipik farkliliktan etkilendigini
gostermistir. Bu arastirmadan elde edilen sonuglar AA
genotipli (A alleli 3 restriksiyon fragmenti meydana
getirmektedir) bogalarin daha yiiksek yem tiiketimine
sahip oldugunu, AB (B alleli 4 fragment meydana
getirir) genotiplilerin ise parcalanan karkastan secilen
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orneklerde daha fazla yagsiz et iirettiklerini ortaya
cikarmistir.  Arastiricilar elde ettikleri sonuglar
dogrultusunda leptin geninin karkas 6zellikleri ve yem
tiketimi icin markoér gen olarak kullanilabilecegini
ifade etmektedirler. Benzer bir sekilde Oprzadek ve ark.
(2003) Siyah-Alaca 1rkiyla yaptiklar1 arastirmada
karkas ozellikleri ile polimorfik leptin geni varyantlar
arasinda 6nemli iliskiler bulundugunu bildirmislerdir.
Hale ve ark. (2000), tarafindan Angus sigir irki ile
yapilan bir baska ¢alismada, leptin geninin karkas
ozelligi icin markor olarak kullanilmasinin yararh
olabilecegi dne stirtilmektedir (Hale ve ark. 2000).

2.2. Insiilin Benzeri Biiyiime Faktérleri

Etci sigirlarda instilin benzeri biiytime faktorleri (IGF I-
II) geni icinde verim ozellikleri ile iliskili olan iki
polimorfik sistem belirlenmistir. Moody ve ark. (1996)
Hereford sigirlarinda, promotor bolgedeki (CA)
mikrosatalit polimorfizmi ile dogum agirhg ve
dogumdan bir yasina kadar gegen siirede saglanan canl
agirlik artisi arasinda bir iligki saptamistir. Ancak, Ge ve
ark. (2001) Hereford sigirlarinda gozlenen bu tip
polimorfizmin  Angus sigirlarinda  bulunmadiginm
bildirmektedir. Bununla birlikte Ge ve ark. (2001),
promotor bolgede bir baska mutasyon belirlemis (T--C
transitionu) ve mutasyon sonucu meydana gelen BB
genotipinin siitten kesimi takiben ilk 20 giindeki
yliksek canli agirhk artisi ile iliskili olduklarii
gostermislerdir.

2.3 Bilyiime Hormonu Reseptor Geni

Biiyiime hormonu reseptér (Bhr) geni biiyiime
hormonu aktivitesinde olduk¢a 6nemli role sahiptir.
Angus sigirlarinda Bhr geninin promotor bélgesindeki
bir mikrosatelit (TG kisa tandem
tekrarlar) tanimlanmistir (Hale ve ark. 2000). Bos
indicus’larda kisa allel (ardisitk 12 TG sirasi) olarak
bilinen bu siralar yaygin iken, Bos taurus sigirlarinda
ise daha uzun alleller (16-20 tekrar) yaygindir. Uzun
tekrarlar bakimindan homozigot genotipli Angus
bogalarinin karsilastirilmasi ile elde edilen sonuglar bu

polimorfizmi

genotipin siitten kesim agirhigl ve karkas agirligina
onemli etkileri oldugunu gostermistir (Hale ve ark.
2000). Arastiricilar bu polimorfizmin markér destekli
seleksiyon  programlarinda potansiyeli
bulundugunu da bildirmektedirler. Pituitary-specific

kullanim

transcription factor (Pit-1) Memeli organizmalarda
biliylime hormonu geninin ekspresyonundan sorumlu
olan Pit-1 geninin (Renaville ve ark. 1997) sigirlarin 1
numarali kromozomu lizerinde yer aldig1 ve Hinfl
enzimi kullanilarak da polimorfik varyantlarinin
saptanabilecegi belirlenmistir (Moddy ve ark. 1995).
Renaville ve ark. (1997) italyan siyah alaca bogalari ile
yaptiklar1  ¢alismada s6z konusu  polimorfik
varyantlarda, A allelinin siit ve protein verimi, viicut
derinligi, kalca dolgunlugu ve arka bacaklarin yapisi

lizerine pozitif etkileri oldugunu bildirmislerdir.

Oprzadek ve ark. (2003) siyah alaca irkiyla yaptiklar
arastirmada karkas ozelliklerine Pit-1 genotiplerinin
etkileri oldugunu gostermislerdir. Bununla birlikte etgi
sigirlarinin  bogalarinda Pit-1 geni ve et verimi
ozellikleri arasinda (Di Stasio ve ark. 2002) ve Angus
sigirlarinda da gelisme ve karkas ozellikleri arasinda
(Zhao ve ark. 2004) herhangi bir iliski bulunamamistir.

3. Molekiiler
Alanlar

Markorlerin Uygulama

Ginimizde molekiiler markorler,

yetistiriciliginde olduk¢a genis uygulama alani1 bulmaya

hayvan

baglamigtir. Bu uygulama alanlarim1 pratik veya kisa
donem ve uzun doénem olmak iizere iki ana bashk
altinda incelemek miimkiindiir (Mitra ve ark., 1999).

3.1 Pratik veya Kisa Dénem Uygulama Alanlari
3.1.1. Ebeveyn tayini

Ebeveyn tayini, bir hayvanin yetistiricilik degerinin
belirlenmesinde akrabalarindan elde edilen verilerin
kullanilmasi nedeniyle dnemlidir. Molekiiler markorler
kullanilarak yapilan ebeveyn tayinlerinden elde edilen
sonuglar (=2 %90), kan gruplan (%70-90) ve diger
biyolojik markorler (%40-60) kullanilarak yapilan
testlerden daha giivenilirdir (Geldermann, 1990).
Yiksek derecede polimorfik mikrosatellit DNA
markérleri bu amag icin olduk¢a uygundur (Jeffrey ve
ark, 1985). Ciftik hayvanlarinda mikrosatellit
markérlerin kullanilmasiyla gergeklestirilen PCR temelli
ebeveyn tayinleri basariyla uygulanmaktadir (Mitra ve
ark, 1999). Glowatzki-Mullis ve ark. (1995), sigirlarda
iki adet Uclii mikrosatellit amplifikasyon sistemini
kullanarak yaptiklari ¢calismada yanlis ebeveyn tayininin
hemen hemen %99 dogruluk oraninda dislanabilecegini
ortaya koymuslardir. Kurar ve ark. (Kurar ve ark., 2012),
koyunlarda yaptiklar1 ¢alismada 12 mikrosatellit
lokusun ebeveyn tayini c¢alismalarinda basar1 ile
kullanilabilecegini bildirmislerdir. Tirkiye’de 2005
yilindan itibaren soy kiitiigline kayith atlarin DNA
analizi yapilarak veri tabani olusturulmaya baslanmistir.
DNA mikrosatellit markérleri ile soy kiitiigiine kayith
atlarin DNA kimliginin saptanmasi ve ebeveyn tayinleri
Tarim Bakanligina bagh enstitillerde yapilmaktadir
(Anonim, 2017). Ayrica DNA markdrleri, hayvanlarin
tanimlanmas1 ve suni tohumlamada kullanilan
spermanin dogrulanmasi amaciyla da
kullanilmaktadirlar (Geldermann, 1990).

3.1.2. Yavru cinsiyetinin belirlenmesi

Yavru cinsiyetinin belirlenmesi, hayvan yetistiriciliginde
slirlinlin istenen amaglara gore diizenlenmesine olanak
saglayan 6énemli bir aractir. Implantasyon éncesi yavru
cinsiyetinin belirlenmesine yonelik pek ¢ok ydntem
olmasina karsin 6nemli olan embriyonun gelisimine
zarar vermeyecek yontemlerin kullanilmasidir. Ayrica
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bu yontemler kolay uygulanabilmeli, tekrarlandiginda
ayni sonuglar1 vermeli ve zaman kazandirmaldir.
implantasyon éncesi Y kromozumuna spesifik problarla

hibridasyon {zerine dayali giivenilir sitogenetik
teknikler olmasina ragmen bu tekniklerin
uygulanabilmesi i¢in yiliksek miktarda embriyonik

parcaya ihtiya¢ duyulmaktadir (Mitra ve ark, 1999).
Ayrica
belirlenmesinde Y kromozomuna spesifik bir DNA
sekansinin prob olarak kullanildig1 molekiiler yontemler
de mevcuttur (Vaiman ve ark, 1988). Fakat bu
yontemler zaman alici ve embriyoya zarar verebilen
yontemlerdir (Mitra ve ark., 1999). Gliniimiizde embriyo
cinsiyetinin belirlenmesinde Y kromozomuna spesifik
fragmentlerin PCR ile c¢ogaltilarak,
elektroforezinde goriintiilendigi PCR temelli yaklasimlar
da kullanilmaktadir (Peura ve ark. 1991). Bu yontemler
digerlerine gore olduk¢a avantajlidir. Embriyonun 16-32
hiicreye ulastigt  embriyonik gelisiminin erken
dénemlerinde uygulanabilmekte, PCR icin diger
yontemlere gore daha az miktarda DNA'ya ihtiyag
duyuldugundan embriyodan 2-8 hiicre alinmasi yeterli
olmakta, 5 saatten kisa siirede ve %100 dogrulukta
sonuglar alinabilmektedir (Peura ve ark, 1991).
Agrawala ve ark. (1992), 6-7 giinliik sigir embriyolarin
cinsiyetini mikromanipiilasyon yéntemi ile embriyodan
alinan hiicrelerde Y kromozomuna spesifik primerlerin
kullanildig1 PCR ile belirlemislerdir. Chrenek ve Bulla
(2002), da sigirlarda blastosist evresindeki embriyolarin
cinsiyetini ayn1 yontemle tespit etmislerdir. Son yillarda,
implantasyon embriyo cinsiyetinin
belirlenmesinde izotermal niikleik asit amplifikasyon
yontemleri (Loop mediated isothermal amplification,
LAMP) ve oligoniikleotid mikroarray teknigi de basari
ile kullanilmaktadir (Kageyama ve ark., 2012).

implantasyon  Oncesi yavru cinsiyetinin

agaroz jel

oncesi

3.1.3. Freemartinizm olgusunun tespiti

Farkl cinsiyetli (XX/XY) ikizlik olgularinin belirlenmesi
monoovulator hayvanlarda olduk¢a 6nemlidir (Mitra ve
ark., 1999). Biri erkek digeri disi ikiz yavrulardan disi
olanin steril olmasi seklinde tanimlanan ve yetistiriciler
icin  biiyiik ekonomik kayiplara
freemartinizm olgusu sitogenetik ve
tekniklerle belirlenebilmektedir (Nowacka ve ark,
2004). Bu FISH
hybridization), minisatellit ve

neden olan
molekiiler
amagla (fluorescence in situ
DNA
polimorfizmleri, cinsiyet kromozomlar1 tizerindeki bazi
genlerin (SRY, AMELX/AMELY, ZFX/ZXY) analizi ve Y
kromozomuna spesifik markér (BOV97M, BRY.1 ve
BRY.4a) uygulamalarindan yararlanilmaktadir (Olsaker
ve ark,, 1993).

mikrosatellit

3.1.4. Genetik uzakligin tahmini

iki popiilasyon arasindaki genetik uzakligin tahmini
pedigrinin dogrulanmasina, ayni tiir igerisindeki farkl
irk ya da hatlarin karakterizasyonuna ve zamanla
tiirlerde meydana gelen varyasyonlarin

degerlendirilmesine olanak taniyan 6nemli bir aractir
(Mitra ve ark., 1999). Genetik uzakligin belirlenmesinde
mikrosatellit DNA markdrleri, AFLP (amplified fragment
length polymorphisms) ve RAPD (random amplified
polymorphic DNA, RAPD) yontemleri kullanilmaktadir
(Elmaci ve ark, 2007). Tapio ve ark. (2010), Kuzey
Avrasya bolgesinde yetistirilen 52 koyun 1rki arasindaki
genetik uzaklhigt 20 mikrosatellit markor kullanarak
belirlemislerdir. Negrini ve ark. (2007), Avrupa’nin
farkli bolgelerinde yetistirilen sigirlar arasindaki genetik
uzakligi AFLP yontemi ile tespit etmislerdir. Elmaci ve
ark. (Elmaci ve ark, 2007), Kivircik, Gokgeada ve Sakiz
koyun 1rklar1 arasindaki genetik uzakligi RAPD teknigi
ile belirlemislerdir.

3.1.5. Hastalik tasiyicilarimin belirlenmesi ve
genetik hastaliklarin kontrolii

Hastalik tasiyicilarinin belirlenmesi 6zellikle fenotipik
olarak normal bireylerden ayirt edilemeyen zararh alleli
taslyan heterozigot bireylerin
uzaklastirilmasinda kullanilan 6énemli bir aractir. Tedavi
edilemeyen ciddi hastaliklarin bir¢ogu bakteri veya
viriislerden ziyade genomdaki bazi
meydana gelmektedir. Hayvanlarin genomlarindaki bazi
allelik varyasyonlar belirli bir hastaliga karsi duyarliliga
ya da dirence yol acabilmektedir (Mitra ve ark. 1999).
Kingsbury (1990), sigirlarin prion protein genindeki
belirli bir RFLP’nin siingerimsi beyin hastaliginin
(bovine spongiform encephalopathy, BSE) siiresi ve
hastalilk  ajanlarna  karst  konak  yanitindaki
varyasyondan sorumlu oldugunu bildirmistir. Bir gen
bolgesinde meydana gelen polimorfizm baz1 genetik ve
metabolik diizensizliklerin molekiiler mekanizmanin
anlagilmasina ve genetik olarak kontroliine yardim
edebilmekte ve fenotipik olarak normal bireylerden
ayirt edilemeyen heterozigot tasiyict hayvanlarin
belirlenmesine olanak tamimaktadir (Mitra ve ark,
1999). Sigirlarda l6kosit baglanma eksikligi (LBE),
iiridin monofosfat senteaz eksikligi (UMSE), omur

striiden

kusurlardan

anormallikleri ve sitriilin birikimi (lire doéngiisiinde
bozulmaya neden olan otozomal resesif hastalik),
atlarda periyodik hiperkalemik felcler gibi genetik
kusurlara tek nokta mutasyonunun neden oldugu
durumlarda kusurlu resesif allele sahip tasiyici
PCR-RFLP teknigi kullanilarak kolayca

belirlenebilmekte ve heterozigot tasiyict hayvanlar

hayvanlar

stirtiden uzaklastirilabilmektedir (Mitra ve ark., 1999,
Meyda ve ark., 2010). Norouzy ve Nassiry (2005),
fenotipik olarak normal goériinmesine karsin LBE'ye
neden olan resesif “BL” allelini tasiyan bogalari
PCRRFLP teknigi ile tespit etmistir. Meydan ve Yildiz
(2010), Tirkiye'de yetistirilen sigirlarinda sigirlarda
LBE, UMSE, omur anormallikleri tasiyicilarini PCR-RFLP
yontemiyle taramis ve 350 sigirda 14 LBE ve 11 omur
anormallikleri tasiyicisi tespit ederken, UMSE ve sitriilin
birikimi tasiyicisina rastlamamislardir.

BS] Agri. / Fatmanur ABAYLI

97



Black Sea Journal of Agriculture

3.2 Uzun Dé6nem Uygulama Alanlar1
3.2.1. Genom haritalarinin olusturulmasi

Genom haritalamasi, 1990 yilinda insan genomunda
30.000 genin tespit edilecegi haritayr olusturmak
amaciyla 15 yillik bir proje olarak tasarlanan, 2003
yilinda 20000-25000 genin tanimlanmasiyla
tamamlanan insan genom projesi ile hemen hemen es
anlamlidir (Baltimore, 2001). insan genom projesi aym
zamanda diger tiirlerin genom haritalarinin da belirli bir
siire sonra olusturulabilecegi anlamimi tasimasi
nedeniyle o6nemlidir (Baltimore, 2001). Genom
haritalarinin olusturulmasinda synteny haritalama, in

situ  hibridizasyon,  baglanti  haritalamas1  ve
karsilagtirmali  haritalama gibi ¢esitli haritalama
yontemleri kullanilmaktadir. Ciftlik hayvanlarinin

genom haritalarinin olusturulmasinda daha ¢ok baglanti
haritalamas1  ve karsilastirmali
yararlanilmistir (Womack ve ark. 1997). Farkl tiirlerin
karsilastirmali genom haritalarinin olusturulmasi igin
harcanan ¢abalardan hizli bir ilerleme beklenebilir
(Rubin, 2001). insan genomu ve cesitli ¢iftlik hayvan
tiirlerinin genomlari karsilagtirmali

haritalanmistir (Dodgson ve Cheng, 1999).
genomu ve tavuk genomu arasinda insan genetigi ve
hastaliklarinda faydali olabilecek ortak toplam 154
otozomal parca tespit edilmistir (Schmid ve ark., 2000).
Womack ve ark. (1997), fare ve insan genomlariyla
benzer bolgeleri dikkate alarak sigir genomunun
karsilastirmali haritasini olusturmaya ¢alismislardir.
Band ve ark. (2000), insan ve sigir genomlar1 arasinda
yaklasik 105 ortak parg¢a oldugunu tespit etmislerdir.
Karsilagtirmali haritalama tiirler arasinda muhafaza
edilen bolgelerin belirlenmesi, kantitatif karakterler
lokusu ve gen ifadesi ¢alismalarina katki saglamasi gibi
bazi avantajlara  sahiptir. Genom  haritalarinin
olusturulmasinda Tip I (RFLP ve PCR-RFLP) ve Tip II
(Mikrosatellitler) olmak iizere iki grup molekiiler
markér kullanilmaktadir. Tip I markérler protein

haritalamadan

olarak
Insan

kodlayan ve genellikle tiirler arasinda korunan dizileri
temsil etmeleri nedeniyle karsilastirmali haritalarin
olusturulmasinda kullanilirlar. Tip II markorler protein
kodlamayan fakat DNA'nin anonim kollar1 tzerinde
bulunan ve yiiksek derecede polimorfik dizileri temsil
etmeleri nedeniyle baglanti haritalarinin
olusturulmasinda kullanilirlar. Tip II markoérler, Tip I
markorlere gore daha fazla polimorfizm gostermeleri,
hizli ve kolay bir sekilde c¢ogaltilabilmeleri nedeniyle
genom haritalarinin hazirlanmasinda kullanilan baslica
markorlerdir (Womack, 1997). Genom haritalarinin
olusturulmasinda, bilinen lokus ya da markorler
birbirleri ile iligkili olarak aralarindaki rekombinasyon
sirasina gore bir genetik harita lizerine yerlestirilirler.
Rekombinasyon birimi santimorgandir (centimorgans,

cM). Bir cM yaklasik olarak 106 bazdir. (Rhodes ve ark,

1998). Hayvan yetistiriciligi ve genetiginde molekiiler
markor uygulamalarinin gelismesi yliksek yogunlukta
genom haritalarinin olusturulmasina baghdir. At, sigir,
koyun, Kkegi, domuz gibi baz1 ¢iftlik
hayvanlarinin genom haritalarina Roslin Enstitiisi,
INRA Biyoteknolojileri ve A.B.D. Ulusal Hayvan Genomu
Arastirma Programi web sayfalarindan
ulasilabilmektedir (Beuzen ve ark., 2000; Sonstegard ve
ark, 2001).

tavuk ve

3.2.2. Kantitatif karakter lokuslarinin belirlenmesi

Sit verimi, canli agirlik artisi, bir dogumdaki yavru
sayisi, hastaliklara direng ve Kkirli yapagi verimi gibi
ozellikler hem genetik hem de cevre faktdrlerinden
etkilenen, multifaktériyel kaliim gosteren kantitatif
karakterlere birka¢ ornektir. Ciftlik hayvanlarinda
ekonomik o©neme sahip genetik o6zelliklerin ¢ogu
kantitatif varyasyonun Kantitatif
karakterleri etkileyen genlerin yerlestigi lokuslar QTL
olarak adlandirilmaktadir (Casas ve ark., 2000). QTL'nin
tespiti ve dogrulanmasi kompleks, zaman alic1 ve
olduk¢a masrafli bir c¢abadir fakat karhh ticari geri
doniisiimleri de beraberinde getirme potansiyeline
sahiptir. Ciftlik hayvanlarinda QTL'nin haritalanmasi
icin genom taramasi ve aday gen yaklasimi olmak {izere
iki alternatif strateji kullanilmaktadir (Casas ve ark,
2000).

sonucudur.

3.2.2.1. Genom taramasi

Genom taramasi, belirli bir 6zellik icin QTL'yi belirlemek
amac ile bircok hayvanin farkli kromozomlarina ait
genetik yapmin ¢ok sayida polimorfik markor
aracihigiyla tespit edilerek, ayni o6zellik icin fenotipik
veriler ile elde edilen genetik verilerin istatistiksel
yontemler araciligiyla birlestirilerek belirli bir 6zellikten
sorumlu QTL’nin kromozom izerindeki en uygun
yerlesiminin  belirlenmesiyle gerceklestirilmektedir
(Casas ve ark, 2000). Genom taramasi, bir 6zelligin
kalitimi ile genom boyunca ¢ok sayidaki polimorfizmin
kalitim1  arasindaki arastirir.  Kritik nokta
polimorfizmleri tek tek ¢alismaktansa birbirini izleyen
bitisik markér c¢iftinin kalittminin anlasilmasidir. Bu ayni
zamanda aralik haritalamasi olarak da bilinir. Bu iki

iliskiyi

markorin 6zellikle iligkili olmasa bile, bunlarin arasina
yerlesen bir QTL tespit edilebilir. Prensipte, eger yeterli
saylda hayvanin Kkantitatif bir o6zellik icin fenotipi
belirlenir ve tim kromozomlarinin polimorfik markoér
seti ile genotipi tespit edilirse, tim QTL yerlesimlerini
haritalamak miimkiin olabilir (Haley ve Visscher, 1999).
Sigirlarda boynuz gelisimi, sigir ve koyunlarda kas
hipertrofisi, sigirlarda siit verimi, domuzlarda et kalitesi,
koyunlarda do6l verimi gibi 06zellikler genom
taramasiyoluyla haritalanmis QTL bulgularina ait

ornekler olarak verilebilir (Vaiman, 1999).
3.2.2.2. Aday gen yaklasimi

Eger bir 6zellik iyi biliniyorsa, ozellikle degisiklige yol
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actigindan siliphelenilen bir veya daha fazla gen soz
konusu olabilir. Bunlar aday genlerdir. Aday gen
yaklasiminda ¢ogu durumda tiim genomun taranmasi
yerine QTL’yi arama yolu izlenir. Ozellik iizerinde etkili
olan genler tespit edildikten sonra, iligki analizleri ya da
baglanti aday genlerin QTL olup
olmadiklari Aday gen  yaklasimi
genotiplendirme maliyetlerini biiyiik ol¢lide diislirebilir
fakat aday genler i¢in kullanilan metotlar iyi bilinmeyen
odzellikler icin uygun degildir. Iyi bilinen 6zellikler icin
dahi gen yapisi genelinde tarama yapmanin avantajlari
vardir, sayede onceden siiphelenilmemis
lokuslar ortaya cikarilabilir (Haley ve Visscher, 1999).
Domuzlarda 0strojen reseptorii ve bir dogumdaki yavru
sayisl, sigirlarda renk kalitimi, sigir ve kecilerde kazein

analizleri ile
belirlenir.

zira bu

lokusu ve siit protein verimi, biiyiime hormonu geni ve
slit protein aday gen yaklasimina gore
haritalanmis QTL ornekleri olarak verilebilir (Vaiman,
1999). Et sigirlar1 tlizerinde yapilan calismalarda et
kalitesi,
lokuslar hayli fazla ilgi toplamistir. Casas ve ark. (2000),
sigirlarda miyostatin ile iliskili QTL'nin hem biiylime
hem de kompozisyonunu etkiledigini
bildirmislerdir. Siit verimi yoniinde yetistirilen sigirlar
tizerinde yapilan molekiiler ¢alismalarda siit verimi,
protein ve yag iceriginden sorumlu lokuslar hayli fazla
ilgi toplamgtir. Oncelikle siit verimi ve siitiin protein
kalitesi sirasiyla 14 ve 21. kromozomla iliskilendirmistir
(Davis ve Denise, 1998). Bu calismalar daha sonra siit ve
protein veriminin 1. kromozom, siit verimi ile yag ve
protein oraninin 6. kromozom, yag ve protein veriminin
9. kromozom, yag veriminin 10. kromozom ve protein
oraninin 20. kromozom {izerinde muhtemel 5 bolgeyle
iliskilendirilmesine yol agmistir (Davis ve Denise, 1998).
Siit verimi ve stit¢li form ile iligkili yapisal 6zelliklerin
27. kromozom lzerinde oldugu tespit edilmistir (Davis
ve Denise, 1998). Kanath yetistiriciliginde biliylime ve
hastaliklarin ekonomik ©6nem tasimasindan dolay:
QTL’yi arama calismalarinda bu o6zellikler tizerinde
onemle durulmustur (Van Kaam ve ark., 1998). Van
Kaam ve ark. (1998), tavuklarda canh
etkileyen QTL'yi tespit etmek amaci ile tiim genomu 368
markor ile taramislar ve 1. kromozom iizerindeki en
uygun yerlesimi belirlemislerdir.

orani

yumusakligt ve mermerlesmeden sorumlu

karkas

agirhgim

3.2.3. Genetik Cesitlilik ve Gen Kaynaklarinin
Korunmasi

Genetik cesitlilik kavrami belirli bir bolgeye adapte
olmus, yaygin olarak yetistirilen canl tirlerindeki
kalitsal bilginin zenginligini ifade etmektedir. Bu
bolgelerde yer alan ve 1rk olarak tanimlanan genotipler
icinde belirli bir gen havuzu meydana gelmekte ve 1slah
programlarinin temelini bu havuz olusturmaktadir. Islah
programlarinin hazirlanmasinda gen kaynagi olarak
ifade edilen bu havuzdan faydalanilmasina ragmen yeni
1slah edilen tiplerin, bu havuzu genetik erozyona maruz
biraktig1 séylenebilir. Seleksiyon, akrabali yetistirme ve

melezleme gibi 1slah yontemleri, irk i¢inde genetik
varyasyon kaybina yol acabilmekte ve 1irk kendi kendini
yok etme ihtimali ile karsi karsiya kalmaktadir. Bu
nedenle bilim insanlar ¢iftlik hayvani gen kaynaklarinin
korunmasi ihtiyacimi belirlemistir. FAO 1992 yilinda
ciftlik hayvanlar1 genetik kaynaklarinin kiiresel idaresi
icin bir program baslatmistir. Programin temel amaci
alanda genetik kaynaklarin muhtemel
kayiplar1 hakkinda bir farkindalik olusturmak ve
koruma faaliyetlerini belirlemektir. Genis ¢aph ve
uluslararasi bir veri tabani olan DADIS (domestic animal
diversity system) bu organizasyon
kapsaminda giivenilir ve giincel bilginin uluslararasi
paylasimini  kolaylastirmak amaciyla hazirlanmistir.
Kiiresel program ciftlik hayvani tirlerinin genetik
karakterizasyonu icin DNA markdrlerinin
kullanilmasiyla  baglatilmistir.  DFP, RAPD ve
mikrosatellitler gibi genetik markorler sigir, koyun, keci,
tavuk, domuz ve atlarda genetik ¢esitliligin arastirilmasi
icin kullanilmaktadir.

uluslararasi

information

3. Markor Destekli Seleksiyon

Seleksiyon Seleksiyona katkida bulunmak amaciyla
polimorfik lokus bilgilerini kullanan markér destekli
seleksiyon kavrami 1900’li yillarin basinda ortaya
atilmasina ragmen uygun  genetik
markérlerin olmayisi nedeniyle sinirli kalmigtir. 1980°li
yillarda DNA seviyesindeki polimorfizmlerin kesfi ve
sonrasinda molekiller markér olarak kullanilmasi
genetik markorlerin seleksiyonda kullanilmasina olan
ilgiyi tekrar arttirmistir (Mitra ve ark., 1999; Haley ve
Visscher, 1999). MAS'in pratikte uygulanabilmesi igin
ilgili 6zellikten sorumlu QTL'nin belirlenmesi, QTL'nin
markorlerin test edilebilecegi hedef popiilasyonlarda
dogrulanmasi ve genotiplerinin
belirlenebilecegi, damizlik degerin tahmini i¢in fenotipik
ve genetik Dbilginin Dbirlestirilebilecegi
uygulanarak kesinlestirilmesi gerekmektedir (Haley ve
Visscher, 1999). Bir markoér lokusu ile bir QTL
arasindaki iliski kesinlestirildiginde kalitim yoluyla
aktarilan QTL
mimkiindiir.  Bu  bilgi
seleksiyonunda kullanilabilmektedir (Mitra ve ark,
1999). Yararh bir QTL alleli ile iliskili oldugu bilinen bir
markor, secilmis bir allelin frekansim1 arttiracak ve
(Coppieters 1998).
Bununla birlikte markére iliskin bilgi yanlis ise genetik

kullanimlari

hayvanlarin

siiriilerde

bireylere allelini  belirlemek de

damizlhik  hayvanlarin

verimi ylikseltecektir ve ark,

yanitin azaltilmasi riski de mevcuttur (Haley ve
Visscher, 1999). MAS, yetistiriciligi  yapilan
popiilasyonda mevcut genetik cesitlilikten

faydalanmamizi kolaylastirir ve bir alanda arzu edilen

ozelliklerin  tlimiiniin ilerletilmesinde kullanilabilir
(Haley ve Visscher, 1999). Kalitm derecesi diisiik,
o6lctilmesi zor ya da masrafly, tek cinsiyette ifade edilen,

ileri yaslarda hatta kesimden sonra 6lciilebilen 6zellikler
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icin hayatin erken dénemlerinde isabetli bir seleksiyon
yapma imkan1 sunmaktadir. Hayvanlarin genotipleri
dogar dogmaz kan, tiikiiriik ve idrar gibi biyolojik sivilar
yardimiyla belirlenebilmektedir. Boylece markér bilgisi,
ilgili 6zellik ifade edilmeden 6nce, hatta hi¢cbir zaman
ifade edilmeyecek olsa bile, genotipinin tahminde
kullanilmaktadir. Erkek hayvanlarin siit verimi veya disi
ireme performansiyla ilgili istenen genotipe sahip olup
olmadigi
edilebilmektedir (Coppieters ve ark., 1998; Casas ve ark,,
2000).
almaktansa nesiller arasi siirenin kisaltilmasi ve genetik

ya da kesim oOncesi et kalitesi tahmin

MAS geleneksel 1slah yontemlerinin yerini

tahmin dogrulugunun arttirilmasi yoniinde
tamamlayicis1 olacaktir (Mitra ve ark, 1999). MAS
uygulamalar1 giiniimiiz 1slah ydntemlerinin etkinligini
arttirmakla kalmayacak, ayrica yeni 6zelliklerin
seleksiyonu icin de olanaklar saglayacaktir (Hillel ve
ark, 1992). Giiniimiizde ABD, Ingiltere, Kanada,
Brezilya, Avustralya ve Yeni Zelanda’da faaliyetgosteren
ticari test merkezleri yetistiricilere markoér destekli
seleksiyon imkani sunmaktadir. Sigirlarda et ve siit
verim Ozellikleri tizerine etkili genler izerindeki
polimorfizmlerin  tespit edildigi testler
yetistiriciler arzu edilen genotipe sahip hayvanlar

sonucu

damizlik olarak segebilmektedir. Yetistiriciler sigirlarin
kuyruk ucundan aldiklar1 20-30 adet kil o6rnegini
laboratuvara géndermek suretiyle testi uygulamaktadir.
Test sunucunda ineklerin yaninda bogalarda da erken
yaslardan itibaren genotipik seleksiyon
uygulanabilmektedir. Bu baglamda, GeneSTAR MVPs
isimli molekiiler deger tahmin kiti et sigirlarinda
yemden yararlanma, mermerlesme ve et gevrekligi
tizerine etkili 56 markdr ile genomu tarayarak yiiksek
performansh dogumdan itibaren
belirlenmesi ve genetik ilerleme oraninin arttirilmasi
yoniinde yetistiricilere yardimci olmaktadir.

hayvanlar

5. Sonug

Molekiiler ~markérlerin hayvan performanslarinin
Onceden tahmini i¢in kullanimi hayvan yetistiriciligi ve
genetigine onemli katkilar saglayacaktir. Molekiiler
yontemler geleneksel 1slah ydntemlerinin baz
sinirlamalarin ortadan kaldiracak ve yeni 6zelliklerin
seleksiyonu i¢in de MAS

uygulamalar ile birlikte hayvanlarin gelecekte ifade

olanaklar sunacaktir.

edecekleri verim o6zellikleri yoniinden heniiz bu

ozellikleri sergilemedikleri erken yaslarda, kesim
sonrasit degerlendirilebilen 6zellikler yoniinden heniiz
hayattayken, sadece tek cinsiyette ifade edilen 6zellikler
yonlinden her iki cinsiyette seleksiyon
uygulanmas1 miimkiin hale gelecektir. Ozellikle

bogalarin veya spermalarinin seleksiyonu ile {ilke

birden

capinda hizli ve etkin bir genetik ilerleme saglanabilir.
Molekiiler biyolojide yasanan gelismeler hayvan
1slahinda yeni bir yapilanmanin gerekliligini ortaya
cikartmistir. Bu yeni yapida fenotipik performansa

dayali geleneksel seleksiyon ve i1slah programlarina
genetik bilgi de dahil edilmeli ve fenotipik veriler ile
birlestirilerek kullanilmalidir. MAS gibi genotipik
seleksiyon uygulamalarinin daha fazla 6zellik icin
uygulanmasi ve etkinliginin arttirilmasi igin ciftlik
hayvanlarinda  kantitatif
belirlenmesi yoniinde daha fazla arastirma yapilmalhdir.

karakter lokuslarinin

Kaynaklar
Agrawala PL, Wagner VA, Geldermann H.
determination  and milk

1992. Sex

protein  genotyping  of
preimplantation stage bovine embryos using multiplex PCR.
Theriogenology, 38: 969-978.

Anonim. 2017. Etlik Veteriner Kontrol ve Arastirma Enstitiisii.
http://www.etlikvet.gov.tr/tr/page.asp?id=28/. 27.01.2017.
Ashwell MS, Da Y, Vanraden PM, Rexroad CE Jr, Miller RH. 1998.
Detection of putative loci affecting conformational type traits
in an elite population of United States Holsteins using

microsatellite markers. ] Dairy Sci, 81: 1120-1125.

Baltimore D. 2001. Our genome unveiled. Nature, 409: 814-816.

Band MR, Larson JH, Reibeiz M, Green CA, Heyen DW, Donovan J,
Windish R, Steining C, Mahyuddin P, Womack JE, Lewin HA.
2000. An ordered comparative map of the cattle and human
genomes. Genome Res, 10: 1359-1368.

Beuzen ND, Stear MJ, Chang KC. 2000. Molecular markers and
their use in animal breeding. Vet ], 160: 42-52.

Casas E, Shackelford SD, Keele JW, Stone RT, Kappes SM,
Koohmaraie M. 2000. Quantitative trait loci affecting growth
and carcass composition of cattle segregating alternate forms
of myostatin. ] Anim Sci, 78: 560-569.

Chrenek P, Bulla J. 2002. Simultaneous analysis of sex
determination and genotypes
preimplantation embryos. Czech ] Anim Sci, 47: 1-5.

Coppieters W, Riquet ], Arranz J], Berzi P, Cambisano N, Grisart
B, Karim L, Marcq F, Moreau L, Nezer C, Simon P,
Vanmanshoven P, Wagenaar D, Georges M. 1998. A QTL with
major effect on milk yield and composition maps to bovine
chromosome 14. Mamm Genome, 9: 540-544.

K-casein from bovine

Davis GP, Denise SK. 1998. The impact of genetic markers on
selection. ] Anim Sci, 76: 2331-2339

Di Stasio L, Sartore S, Albera A. 2002. Lack of association of GH1
and POU1F1 gene variants with meat production traits in
Piemontese cattle. Anim Genet, 33: 61-64.

Dogan M, Kaygisiz A. 1999. Tiirkiye'deki isvicre Esmer
Sigirlarda Siit Protein Polimorfizmi ile Siit Verim Ozellikleri
Arasindaki iligkiler. Turk ] Vet Anim Sci, 23: 47-49.

Elmaci C, Oner Y, Ozis S, Tuncel E. 2007. RAPD analysis of DNA
polymorphism in Turkish sheep breeds. Biochem Genet, 45:
691-696.

Ge W, Davis ME, Hines HC, Irvin KM, Simmen RCM. 2001.
Association of a genetic marker with blood serum insulin-like
growth factor-I concentration and growth traits in Angus
cattle. ] Anim Sci, 79: 1757-1762.

Geldermann H. 1990. Application of Genome Analysis in Animal
Breeding. In: Geldermann H, Ellendorf F. (Editors). Genome
Analysis in Domestic Animals. VCH Verlagsgesellschaft,
Weinheim, New York, 291-323.

Glowatzki-Mullis ML, Gaillard C, Wigger G, Fries R. 1995.
Microsatellite-based parentage control in cattle. Anim Genet,
26:7-12.

Hale CS, Herring WO, Shibuya H, Lucy MC, Lubahn DB, Keisler
DH, Johnson GS. 2000. Decreased growth in Angus ster with

BS] Agri. / Fatmanur ABAYLI

100



Black Sea Journal of Agriculture

short TGmicrosatellite allele in the P1 promoter of the growth
hormone receptor gene. ] Anim Sci, 78: 2099-2104.

Haley C, Visscher P. 1999. DNA markers and genetic testing in
farm animal improvement: Current applications and future
prospects. Annual Report, (98-99), 28-39.

Hillel ], Dunnington EA, Siegel PB. 1992. DNA Markers in poultry
breeding and genetic analyses. Poultry Sci, 4: 169-186.

Jeffreys A], Wilson V, Thein SL. 1985. Individual-specific
'fingerprints’ of human DNA. Nature, 316: 76-79.

Kageyama S, Hirayama H. 2012. Sexing
Preimplantation Embryos using Loop-Mediated Isothermal
Amplification (LAMP). ] Mam Ova Res, 29: 113-118.

Kinghorn BP, van Arendonk JAM, Hetzel ]. 1994. Detection and
use of major genes in animal breeding. AgBiotech News Infor,
6:297-302.

Kingsbury DT. 1990. Genetics of response to slow virus (prion)
infection. Annu Rev Genet, 24: 115-132.

Kurar E, Bulut Z, Caglayan T, Garip M, Yilmaz A, Nizamlioglu M.
2012. Investigation of genetic diversity and paternity in

of Bovine

Kangal White Karaman rams using microsatellite markers.
Kafkas Univ Vet Fak Derg, 18: 973-977.

Lara MAC, Gama LT, Bufarah G, Sereno JRB, Celegato EML, de
Abreu UP. 2002. Genetic polymorphisms at the k-casein locus
in pantaneiro cattle. Arch Zootec, 51: 99-105.

Meydan H, Yildiz MA, Agerholm JS. 2010. Screening for bovine
leukocyte adhesion deficiency, deficiency of uridine
monophosphate synthase, complex vertebral malformation,
bovine citrullinaemia, and factor XI deficiency in Holstein
cows reared in Turkey. Acta Vet Scand, 7: 52-56.

Mitra A, Yadav BR, Nazir A, Balakrishnan CR. 1999. Molecular
markers and their applications in livestock improvement.
Current Sci, 77: 1045-1053.

Moddy DE, Pomp D, Newman S, MacNeil MD. 1996.
Characterization of DNA polymorphism in three populations
of Hereford cattle and their associations with growth and
maternal EDP in line 1 Herefords. ] Anim Sci 74: 1784-1793.

Montoldo HH, Herrera CA. 1998. Use of moleculer markers and
major genes in the genetic improvement of livestock. Electron
] Biotechn, 1: 83-89

Negrini R, Nijman I, Milanesi E, Moazami-Goudarzi K, Williams
JL, Erhardt G, Dunner S, Rodellar C, Valentini A, Bradley DG,
Olsaker I, Kantanen ], Ajmone-Marsan P, Lenstra JA. 2007.
Differentiation of European cattle by AFLP finger printing.
Anim Genet, 38: 60-66

Norouzy A, Nassiry MR, Shahrody FE, Javadmanesh A,
Mohammad Abadi MR, Sulimova GE. 2005. Identification of
bovine leucocyte adhesion deficiency (BLAD) carriers in
Holstein and Brown Swiss Al Bulls in Iran. Russ ] Genet, 41:
1409-1413.

Nowacka ], Switonski M, Mackowski M, Urbaniak K. 2004. The
ambiguity of freemartinism diagnosis in cattle revealed by
cytogenetic and molecular techniques. Czech ] Anim Sci, 49:
239-243.

Olsaker I, Jorgensen CB, Hellemann AL, Thomsen PD, Lie O.
1993. A fast and highly sensitive method for detecting
freemartinism in bovine twins using immunomagnetic beads
and Y-specific PCR primers. Anim Genet, 24: 311-313.

Oprzadek ], Flisikowski K, Zwierzchowski L, Dymnicki E. 2003.

Polymorphisms at loci of Leptin (LEP), Pit1l and STAT5A and
their association growth, feed conversion and carcass quality
in Black-and White bulls. Anim Sci Pap Rep, 21(3): 135-145.

Peura T, Hyttinen JM, Turunen M, Janne J. 1991. Areliable sex
determination assay for bovine preimplantation embryos
using the polymerase chain reaction. Theriogenology, 35:
547-555.

Pomp D, Zout T, Clutter A, Barende W. 1997. Rapid
communication: Mapping of leptin to bovine chromosome 4
by linkage analyses of a PCR based polymorphism. ] Anim Sci,
75:1427-1427.

Renaville R, Gengler N, Vrech E, Prandi A, Massart S, Corradini C,
Bertozzi C, Mortiaux F, Burny A, Portetelle D. 1997. Pit-1 Gene
polymorphism, milk yield, and conformation traits for Italian
Holstein-Friesian Bulls. ] Dairy Sci, 80: 3431-3438.

Rhodes M, Straw R, Fernando S, Evans A, Lacey T, Dearlove A,
Greystrong J, Walker ], Watson P, Weston P, Kelly M, Taylor D,
Gibson K, Mundy C, Bourgade F, Poirier C, Simon D, Brunialti
AL, Montagutelli X, Gu'enet JL, Haynes A, Brown SD. 1998.
High resolution microsatellite map of the mouse genome.
Genome Res, 8: 531-542.

Rubin GM. 2001. The Draft sequences: Comparing species.
Nature, 409: 820-821

Sonstegard TS, van Tassel CP, Ashwell MS. 2001. Dairy cattle
genomics: Tools to accelerate geneticimprovement. ] Anim Sci,
79:307-315.

Tapio M, Ozerov M, Tapio I, Toro MA, Marzanov N, Cinkulov M,
Goncharenko G, Kiselyova T, Murawski M, Kantanen J. 2010.
Microsatellite-based genetic diversity and population
structure of domestic sheep in northern Eurasia. BMC Genet,
10:11-76.

Vaiman D. 1999. The molecular genetics of cattle. In: Fries R,
Ruvinsky A. (Editors). The Genetics of Cattle. Wallingford, UK:
CABI Publishing,123-161.

Vaiman M, Cotinot C, Kirszenbaum M. 1988. Sexing of bovine
embryos using male-specific nucleic acid probes. Third World
Congress on Sheep and Beef Cattle Breeding, 3: 93-105.

Van Kaam J]BCHM, van Arendonk JAM, Groenen MAM,
Bovenhuisa H, Vereijkenb ALJ, Crooijmansa RPMA, van der
Poela JJ, Veenendaala A. 1998. Whole genome scan for
quantitative trait loci affecting body weight in chickens using
a three generation design. Livest Prod Sci, 54: 133-150.

Womack JE, Johnson JS, Owens EK, Rexroad CE 3rd, Schlapfer J,
Yang YP. 1997. A wholegenome radiation hybrid panel for
bovine gene mapping. Mamm Genome, 8: 854-856.

Womack JE. Mapping Animal Genomes. In: Dodds W], Womack
JE. 1997. Molecular Genetics, Gene Transfer and Therapy
(Advances in Veterinary Medicine). San Diego: Academic
Press, 40: 157-190.

Zhao Q, Davis ME, Hines HC. 2004. Associations of
polymorphisms in the Pit-1 gene with growth and carcass
traits in Angus beef cattle. ] Anim Sci, 82: 2229-2233.

Zwierzchowski L, Oprzadek ], Dymnicki E, Dzierzbicki P. 2001.
An association of growth hormone, k-kazein, B-lactoglobulin,
leptin and Pit-1 loci polymorphism with growth rate and
carcass trait in beef cattle. Anim Sci Pap Rep, 19:65-78.

BS] Agri. / Fatmanur ABAYLI

101



