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Özet 

Hayvan besleme alanında yakın bir zamana kadar yapılan çalışmalar, hayvansal ürün ve ürün kalitesinde azalmaya yol açan, 

eksikliği ya da fazlalığında hayvan sağlığını olumsuz etkileyen belli besin maddeleri ve bunların kullanımı üzerine 

yoğunlaşmıştır.  Ancak çiftlik hayvanlarının genom dizilerinin aydınlatılmaya başlanması ayrıca genomik, proteomik, 

metabolomik ve biyoinformatik gibi yeni alanlardaki hızlı gelişmeler, besinler ile genler arasındaki etkileşimi ve besinlerin gen 

ifadesi üzerindeki etkilerini anlamaya yönelik yoğun çalışmaların başlamasına yol açmıştır. Sunulan bu çalışmada hayvan 

beslemeye yeni yaklaşımlar getiren, beslemeye bağlı hastalıklardan uzak daha etkin bir hayvansal üretim vadeden nutrigenomiğin 

hayvancılık uygulamaları özetlenmeye çalışılmıştır.  

Anahtar kelimeler: Biyoinformatik, nutrigenomik,transkriptomik, proteomik, metabolomik 

Nutrigenomic and Its Applications in Animal Nutrition 

Abstract 

The recent studies in animal nutrition had been concentrated on certain nutrition components and their use that diminish the 

product quality by much or less use of them have adverse effect on animal health. However, rapid developments in new areas 

such as genomics, proteomics, metabolamics and bioinformatics as well as the start out of enlightenments about animal genome 

series led to intense studies to understand interactions between foods and nutrition, and effects of foods on gene expression. 

Nutrigenomics bringing new approaches on animal nutrition and promising animal production free from diseases caused by 

nutrition will be attempted to summarize from animal production perspective. 
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Giriş 

Hızla artan insan populasyonun gıda gereksiniminin 

karşılanması için hayvansal üretim sistemlerinde 

kullanılmak üzere moleküler genetik ve moleküler 

biyoloji alanlarında yeni teknikler arayışına gidilmiştir. 

Sürdürülebilir ve karlı bir hayvancılık için üreticilerin 

hayvanların gereksinimlerini doğru belirlemeleri ve her 

bir hayvanın genetik potansiyeline göre farklı besinlerin 

tüketimlerine verdikleri tepkilerin belirlenmesi oldukça 

önemlidir. Besleme, çevre faktörleri içerisinde 

hayvanların sağlık durumlarını ve verim özelliklerini 

etkileyen en önemli faktördür. Hayvan besleme alanında 

yapılan geleneksel araştırmalar, fazlalığı ya da eksikliği 

durumunda hayvanların sağlık ve verimleri üzerine 

etkili olan bileşenleri üzerine yoğunlaşmıştır. Son 

yıllarda moleküler genetik alanda elde edilen 

gelişmelere bağlı olarak genomların kompozisyonları ve 

işlevleri hakkında artan bilgi birikimi uygulamaya da 

aktarılmaya başlanmıştır. Bu gelişmeler besinlerin gen 

ve protein ekpresyonun nasıl değiştirdiğini, hücre ve 

organizma metabolizması üzerinde nasıl etkili olduğunu 

anlaşılmasına olanak vermiştir. “Nutrigenomik” terimi 

ilk kez DellaPenna (1999) tarafından besin maddelerinin 

gen ekspresyonunda oynadıkları rolle ilgilenen bir bilim 

dalı olarak kullanılmaya başlanmıştır. Daha sonra çeşitli 

araştırıcılar tarafından çeşitli tanımlamaları yapılan 

nutrigenomik ya da nutrisyonel genomik sağlık, 

besleme ve genomik alanlarında, moleküler genetik ve 

genomiğin birlikte çalışması olarak düşünülebilir 

(Afman ve Müller, 2006). Bu yeni araştırma alanının 

temel yaklaşımı, yaygın kullanılan gıda kimyasallarının 

genom üzerine doğrudan ya da dolaylı olarak etki 

ederek, gen ekpresyonunun ya da yapısının değiştirmesi, 

beslemenin belli şartlar altında, bazı bireylerde risk 

faktörü olabileceği, besleme ile regüle olan genlerin (ve 

bunların normal ve yaygın varyantlarının)  büyük 

olasılıkla çeşitli kronik hastalıkların başlaması, etkisi ve 

ilerlemesi üzerinde etkili olması, sağlık ve hastalık 

durumlarında dengede beslenmenin etkisinin 

büyüklüğünün bireyin genetik yapısına bağlı oluşu ve 

besin maddesi ihtiyacı, besleme düzeyi ve genotip 

hakkındaki bilgilere göre gerçekleştirilen beslemenin 

(yani bireyselleştirilmiş besleme) kronik hastalıkların 

önlenmesi, hafifletilmesi ve tedavi edilmesinde 
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kullanılabilir oluşu şeklinde özetlenebilir (Kaput ve 

Rodriguez, 2004).  

Bahsedilen varsayımların doğrultusunda nutrigenomiğin 

amacı, bireylerin sağlık ve üretkenliklerini optimize 

etmek için her bireyin genetik profiline uygun besleme 

uygulamalarını bulmaktır (Müller ve Kersten, 2003).  

Nutrigenomiğin, besin maddelerinin genom üzerindeki 

etkilerini anlamaya yönelik araştırmaları üç önemli 

yardımcı çalışma alanı ile gerçekleştirilir. “Omik” adı 

verilen bu uygulamalar, genom ile gen ekspresyonu, 

protein sentezlenmesi ve metabolik süreçler arasındaki 

kantitatif ilişkileri inceleyen ve sırasıyla transkriptomik, 

proteomik ve metabolomik olarak isimlendirilen 

araştırma dallarından oluşmaktadır (Dawson, 2006). 

Ayrıca bu alanlardaki gelişmeler bilgisayar ve 

biyoinformatik uygulamalardaki gelişmelere paralel 

olarak hızlanmıştır (Hocquette ve ark., 2007).  

Moleküler biyolojinin temeli biyokimyasal bilgilerin 

DNA’dan RNA’ya ve daha sonra da proteine doğru 

aktarılmasını içerir şeklindeki bir doğmadır. Bu akışın 

bir sonucu olarak  DNA’da bulunan nükleotid baz 

dizisi, proteindeki temel amino asit dizisi ve buna bağlı 

olarak sentezlenen proteinin tipini belirler. Bu 

düzendeki tüm biyolojik olaylar, bu yolu izleyen 

bilgilerin regülasyonuna ya da kontrolüne bağlı olan 

üreme ve ürün performansları ile de ilişkilidirler. Bu 

süreç temel genetik belirleyiciler tarafından çok sıkı bir 

şekilde kontrol edilmesine rağmen, birçok dış etken 

bunların regülasyonunda etkili olabilmektedir. Bu dış 

etkiler arasında toksik maddelere maruz kalma ve besin 

maddeleri bileşimi gibi etkenler sayılabilir. Bu karmaşık 

regülasyon sürecinin temel olarak anlaşılması, çeşitli 

hayvan, bitki ve mikrobiyal genomların tanımlanması 

ile mümkün hale gelmiş ve günümüzde bu regülasyon 

süreçleri ayrıntılı bir biçimde anlaşılmıştır.  

Transkriptomik 

Transgenomiğin temel amacı, belli bir grup genin ya da 

tüm genlerin, dokularda bulunan RNA miktarı 

üzerindeki etki düzeyini belirlemektir (Zduńczyk ve 

Parcek, 2009). Moleküler biyolojide gen ekpresyon 

düzeylerinin belirlenmesine yönelik olarak kullanılan 

northern blotting, hibridizasyon differantial display, 

SAGE (Serial Analysis of Gene Expression) veya RT-

PCR (Reverse Transcription Polimerase Chain 

Reaction) gibi teknikler sayesinde transkripsiyonal 

düzeyde gen ekspresyonunu oldukça anlaşılabilir hale 

gelmiştir ve transkriptomik alanındaki gelişmelere 

öncülük etmişlerdir. Bu çalışmalar yıllardır sürmesine 

rağmen, oligonükleotid ve cDNA mikroarrayler ile 

yapılan çalışmalar gen ekspresyonu hakkında daha hızlı 

ve kolay değerlendirme yapılmasına olanak 

vermektedirler (Dawson, 2006; Cassar-Malek ve ark., 

2008). Microarraylerin gen ekpresyon düzeylerindeki 

farklılıkları ortaya çıkarma güçleri yüksek olan northern 

blotting, differantial display, RT-PCR gibi tekniklere 

göre üstünlüğü, bunların yüzlerce genin ekspresyonunu 

aynı anda belirleyebilmeleridir (Dawson, 2006; 

Zduńczyk ve Parcek, 2009). Çeşitli mikroarray 

teknikleri bulunmasına rağmen, bu farklı teknikler 

prensip olarak aynı olup aynı aşamalardan meydana 

gelmektedirler. Tüm mikroarray teknikler, farklı genlere 

ait fragmentlerin (probların) naylon bir membran ya da 

cam lamele çeşitli yöntemlerle sabitlenmesi ve ilgili 

genin transkripsiyon ürünü olan RNA’nın izole edilerek 

bu problarla hibridize edilmeleri ile belirlenir 

(Hocquette, 2005). Mikroarrayler genetik yapı, besleme 

düzeyi, şekli, yetiştirme koşulu gibi çeşitli etkenler ve 

uygulamaların hücre veya dokulardaki gen ekspresyonu 

üzerindeki etkilerini ölçmek için kullanılırlar. Ayrıca 

fizyolojik etkiler  ya da besleme düzeyi ile ilişkisi daha 

önceden bilinmeyen yeni genleri belirlemede de çok 

etkili bir yöntemdir (Lehnert ve ark., 2007). Bu nedenle 

mikroarray tekniklerin besleme ve gıda alanlarında 

yapılan temel ve uygulamalı araştırmalarında 

kullanılmaları yağ, karbonhidrat, protein, karoten, 

vitamin, flavonoid ve zenobiyotik gibi besin 

maddelerinin etkilerinin moleküler düzeyde 

anlaşılmasını sağlayacaktır (Müller ve Kersten, 2003). 

Mikroarray kullanımındaki gelişmelere ve sunduğu 

imkanlara rağmen, verilerin standarzisyonu ve elde 

edilen sonuçların araştırıcılar arasında paylaşılmasında 

çözümlenmemiş sorunlar bulunmaktadır (Kato ve ark., 

2005).   

Proteomik 

Proteomik yöntemler ise belli bir hücre, doku ya da 

organdaki proteinlerin araştırılması temeline dayanır 

(Banks ve ark., 2000). Bu teknik dokularda sentezlenen 

proteinlerin çok güçlü bir ayırıcısı olup iki boyutlu 

elektrophoresis (2DE=two dimentional electrophoresis) 

ile çok hassas bir teknik olan kütle spetrofotomere 

(mass spectometer) ile yüzlerce proteindeki kalitatif ve 

kantitatif varyasyonun araştırılmasına olanak sağlar 

(Afman ve Müller, 2006). Ayrıca bu teknik 

transkriptomiğin tamamlayıcısı niteliğindedir (Picard ve 

ark., 2010).  

“Proteom” deyimi ilk defa İtalya’da Marc Wilkins 

tarafından 1994’de kullanılmıştır (Picard ve ark., 2010). 

2011’de ise İnsan Genom Projesinden bağımsız olan 

İnsan Proteom Organizasyonu (HUPO) kurulmuştur 
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(Hocquette, 2005). Proteomik sayesinde bir proteinin 

farklı izoformları, fosforilizasyon, glikolizasyon ve 

proteolik parçalanmalar gibi post translasyonal 

modifikasyonlar ve mRNA’nın alternatif bağlanmaları 

sonucu değişen molekül ağırlıkları ile izoelektrik 

noktaları belirlenir (Bouley ve ark., 2005).  

Proteomiğin temel amacı protein düzeylerini ve 

bunlarda meydana gelen dinamik değişiklikleri 

belirlemektir. Ancak bu alanda geliştirilen teknikler 

hem proteinlerin ikincil ve üçüncül yapılarının olması, 

hem de nükleik asitlerde olduğu gibi proteinler için 

standardize edilmiş yöntemler bulunmadığından daha 

yavaş ilerlemektedir (Hocquette, 2005). 

Son yıllarda trankriptomik yönteminde olduğu gibi 

proteomikte de mikroarrayler geliştirilmeye başlanmış 

ve bunların kullanımı insan sağlığı ile ilgili çalışmalarda 

kullanılmaya başlanmıştır. Ancak bu alandaki 

çalışmaların hız kazanması için biyokimyasal bilgi 

birikiminin biyoinformatikte daha yaygın 

kullanılmasıyla mümkün olacaktır (Michaud ve ark., 

2004). 

Metabolomik 

Metabolomiğin  amacı ise belirli koşullarda hücre, 

doku, organ veya organizma gibi bir biyolojik 

sistemdeki tüm metabolitlerin tanımlanması ve 

miktarlarının belirlenmesidir (Müller ve Kersten, 2003; 

Whitfield ve ark., 2004). Günümüzde metabolomik 

çalışmalarda, nükleer manyetik resonans (NMR), 

yüksek performanslı likit kromatografi (HPLC) ve gaz 

kromatografi (GC),  kütle spetrofotomere gibi yüksek 

teknolojiye sahip bilgisayar kullanımı gibi ortak 

özellikleri olan teknikleri kullanılmaktadır (Corthesy-

Theulaz ve ark., 2005). 

Mevcut metabolik çalışmalar, günümüzde çalışılması 

memeli hayvanlardan daha az karmaşık olan bitkiler 

üzerinde yoğunlaşmıştır. Metabolik çalışmaların memeli 

hayvanlarda da hız kazanmalıdır, bu sayede farklı 

sayıdaki metaboltin tanımlanması ile verimler üzerine 

çevre faktörleri ile genetik faktörlerin etki düzeyi ortaya 

konabilir ve bu genetik olarak kontrol edilebilir 

(Weckwerth, 2003). 

Metabolomik yöntemde proteomik yöntemi gibi henüz 

gelişme aşamasındadır. Mevcut çalışmalar az sayıda 

olmasına rağmen bu çalışmalar hayvanlar üzerindeki 

çalışmalara yoğunlaşılmıştır. Ancak yapılan 

çalışmaların çok sınırlı olduğu da söylenebilir 

(Zduńczyk ve Parcek, 2009).  

İnsanların idrar ve plazma örneklerinden yararlanılarak 

endojen (organizmada oluşan) metabolitlerin miktarları 

ile besleme kaynaklı ekzojen (dıştan alınan) 

metabolitlerin miktarları ölçülebilmektedir (Afman ve 

Müller, 2006). Ancak yine de metabolimik alanında 

ilerleme sağlanması için pek çok konuda gelişmeye 

ihtiyaç duyulmaktadır. Bunların başında vücut 

sıvılarından ya da doku örneklerinden tüm 

metabolitlerin elde edilebilmesi ve besleme ile ilgili 

metabolitler hakkında bilgileri kapsayan geniş bir 

veritabanı oluşturulması gelmektedir. Metabolomik 

araştırmalar, ileri düzeyde makineleşme ve güçlü bir 

veritabanına gereksinim duymaktadır (German ve ark., 

2004; Whitfield ve ark., 2004). 

Nutrigenomik Uygulamaların Hayvancılıkta 

Kullanımı 

Omik teknolojiler arasında, proteomik ve metabomiğe 

nazaran en gelişmiş çalışma alanı transkriptomik 

tekniğidir. Bu teknikle hemen hemen tüm genlerin 

ekpresyonu tek bir mikroarray uygulaması ile 

gözlenebilmektedir. Ancak bu teknik ile tüm proteom ya 

da metabolimleri saptamak henüz mümkün değildir 

(Hocquette, 2005).  

Söz konusu alanlardaki gelişmeler daha çok 

prokaryotlar üzerinde olmuş ve buradan elde edilen 

sonuçlar insanlara yönelik sağlık ve eczacılık alanında 

kullanılmıştır. İnsanlarda gözlenen bu ilerleme çiftlik 

hayvanlarında aynı hızla olmamıştır. Bunun birinci 

nedeni çiftlik havyalarında şimdiye kadar yapılan 

çalışmaların ekonomik olarak önemli özellikler ya da 

kantitatif özellik lokusları üzerinde yoğunlaşmış olması 

ve ikincisi de çiftlik hayvanlarında ekonomik olarak çok 

sayıda önemli hastalığın bulunmamasıdır. Bu nedenlerle 

bu alanda çiftlik hayvanlarına yapılan finansal destekler 

yetersiz kalmıştır  (Kutzer ve ark., 2003).  

Çiftlik hayvanlarında fenotipik varyasyonu moleküler 

düzeyde açıklayan omik teknolojiler, fenotipik 

varyasyonları fizyolojik yollarla değerlendirmektedir. 

Bu tekniklerin klasik yöntemlere göre en önemli 

avantajlarından birisi üzerinde durulan özelliklerle ilgili 

ön bilgi gerektirmiyor olmasıdır (Cassar-Malek ve ark., 

2008) (Şekil 1). Yani bu teknikler, henüz keşfedilmemiş 

DNA, RNA, proteinler ve metabolitler gibi moleküllerin 

karakterizasyonunu gerçekleştirip, bunlarla üzerinde 

durulan karakterler arasındaki ilişkileri 

saptayabilmektedirler (Hocquette ve ark., 2007) (Şekil 

1). Bu durum küçük etkileri olan çok sayıda gen 

arasındaki etkileşimler tarafından kontrol edilen 

karmaşık karakterlerin anlaşılması açısından önemlidir 

(Hocquette ve ark., 2007). 



Öner ve ark. 

Hayvansal Üretim 53(1), 2012 

52 

 

Şekil 1. Klasik yöntemlerin ve omik teknolojilerin çalışma prensiplerinin karşılaştırılması (Cassar-Malek ve ark., 

2008). 

Besleme şekli ve yemlerin özelliklerinin verimler 

üzerine doğrudan etkilerini göstermek mümkün değildir. 

Ancak günümüzde gen ekspresyon yöntemi ile belli 

besin maddeleri ile verim arasındaki ilişkiler ortaya 

konulabilmektedir (Dawson, 2006). Örneğin besin 

yoluyla alınan selenyumun gen ekpresyonuna olan etkisi 

fareler üzerinde yapılan bir çalışma ile ortaya 

konmuştur (Rao ve ark., 2001). Rao ve ark., (2001) 

rasyondaki selenyum miktarını arttırarak kalın bağırsak 

dokusunda 2500’den fazla genin ekpresyon düzeyinin 

değiştiğini belirlemiş ve bu genlerden en az 100 

tanesinin üreme özellikleri ile doğrudan ya da dolaylı 

olarak ilişkide olabileceklerini belirtmişlerdir.  

Nutrigenomik alanında yapılan çalışmalar insan 

beslenmesi ve sağlığı üzerine yoğunlaşmış olsa da 

çiftlik hayvanlarında da anlamlı sonuçlar elde edilmeye 

başlanmıştır.  

Gebeliğin son dönemindeki (prepartum) süt sığırlarında 

beslemenin hepatik gen ekpresyonu üzerindeki etkileri 

orta düzeyde yem kısıtlaması ve serbest yemleme 

uygulamaları ile test edilmiştir (Loor ve ark., 2006). Bu 

hayvanlarda enerji kısıtlamasının yağ asidi oksidasyonu, 

glikogenesis ve kolestrol sentezi ile ilişkili genlerin 

ekpresyonunu arttırdığı, serbest yemlemenin ise yağ 

asidi ile ilişkili genlerin ekspresyonunu arttırarak süt 

ineklerinde karaciğer yağlanmasına zemin hazırladığı 

bildirilmiştir (Loor ve ark., 2006). Serbest yemleme 

ayrıca oksidatif stres ve DNA bozulmasına karşı 

hassasiyeti arttırarak karaciğer yağlanmasına yatkınlık 

kazandırdığı bildirilmiştir (Loor ve ark., 2006).  

Mısır yağı ile zenginleştirilmiş rasyonların et 

sığırcılarında  deri altı adipoz dokudaki lipogenik gen 

ekspresyonu üzerine etkileri mikroarray ve qRT-PCR 

(Real Time Quantitative Reverse Transcription PCR) 

kullanılarak incelenmiş ve lipogenik gen 

ekspresyonunun rasyona bağlı olarak değiştiği bunun da 

yağ kompozisyonunu etkilediği gözlenmiştir (Joseph ve 

ark., 2010).  

Koyunlarda Stearil CoA deraturaz (SCD) geninin 

yemleme biçimiyle ilişkileri hem northern blot (Vasta 

ve ark., 2009) hem de RT-PCR yöntemleri (Derwishi ve 

ark., 2010) ile incelenmiş  ve kaba yemle beslemenin 

SCD gen ekpresyon düzeyini azaltırken (Vasta ve ark., 

2009), yonca ağırlıklı yemlemenin bu genin ekspresyon 

düzeyini arttırdığı bildirilmiştir (Derwishi ve ark., 

2010). 

Bertham ve ark. (2006)’nın domuzlarda lif içeriği 

yüksek tahıllarla zenginleştirilmiş rasyonun 
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biyokimyasal profilde meydana getirdiği değişikliği 

gözlemek için NMR-tabanlı yöntemler kullanarak 

yaptıkları çalışmada çiftlik hayvanlarında yok denecek 

kadar az metabolomik çalışmalar için bir örnek 

oluşturmuştur. Yapılan bu çalışma sonucunda yüksek lif 

içeren rasyonların plazma betain ve kreatinin 

salgılanmasını etkilediği belirlenmiştir.   

Kanatlılarda da konuyla ilgili olarak gerçekleştirilmiş 

çeşitli çalışmalar bulunmaktadır. (Rebel ve ark., 2006; 

Liu ve ark., 2007; Kim ve ark., 2009). Broiler 

anaçlarının beslenmesinde kullanılan rasyonlara mineral 

madde ve vitamin ilavesinin civcivlerin bağırsaklarında 

çeşitli genlerin ekpesyonlarını değiştirdiğini, bağırsak 

işlevselliği üzerinde etkili oldukları gözlenmiştir (Rebel 

ve ark., 2006). Araştırıcılar anaç tavukların 

rasyonlarındaki bu değişikliklerin civcivlerin 

bağırsağındaki en az 11 genin ekspresyon düzeyini 

değiştirdiğini,  ekspresyonu yüksek olan genlerin 

bağırsak hücrelerinin çoğalması ve yenilenmesi ile 

ilişkili genler olduklarını, ekspresyon düzeyi düşük olan 

genlerin ise metabolizmayı düzenleyen genler 

olduklarını bildirmişler ve sonuç olarak anaçların 

rasyonlarındaki bu değişikliğin, civcivlerin 

metabolizmasında, besin maddelerinin bağırsaklardaki 

emilimine, bağırsak gelişimlerine ve bağırsaklardaki 

bağışıklık sistemi üzerinde etkili olabilecek bazı 

genlerin ekpresyon düzeyini değiştirdikleri sonucuna 

ulaşmışlardır (Rebel ve ark., 2006).   Yem katkısı olarak 

kullanılan magnezyumun ve bunun kaynağının  hepatik 

katalaz (CAT) aktivitesi ve CAT mRNA ekspresyonu 

üzerindeki etkilerini araştırıldığında  magnezyum 

katkısının hem kandaki magnezyumu, hem CAT mRNA 

ekspresyonunu ve buna bağlı olarak da CAT aktivitesini 

arttırdığını, bunların yanı sıra organik magnezyumun 

(MgAsp veya MgdiAsp) inorganik formundan (MgO) 

çok daha etkin olduğu (Liu ve ark., 2007), konjuge 

linoleik asid (CLA) elde edilmesi sırasında açığa çıkan 

yan ürünlerin (CBP= Conjugated Linoleic Acid by 

products) rasyonlarda kullanılmasının lipojenik mRNA 

ekpresyonu değiştirmediği ancak broiler kaslarında 

CLA birikimini olumlu yönde etkilediği ortaya 

konulmuştur (Kim ve ark., 2009).   

Sonuç 

Omik teknolojilerin hayvancılık ve hayvan besleme 

alanlarında yapılan çalışmalara ileri bir boyut 

kazandıracağı açıktır. Nutrigenomik yaklaşımlar 

besinler ve gen yanıtı arasındaki ilişkilerin daha iyi 

anlaşılmasını sağlayacaktır. Bu yeni yaklaşımlar 

sayesinde besleme ile indüklenen gen ekspresyonu 

değişimlerinin, performans özellikleri üzerine olan 

etkilerinin mekanizmasının daha iyi anlaşılmasını 

sağlayacak ve belli besin maddesinin ya da beslenme 

şekillerinin fizyolojik etkilerinin ölçülmesinde 

kullanılabileceklerdir. Nutrigenomik ile ilgili 

araştırmalardan elde edilen bilgiler performans 

özelliklerinin besleme yoluyla değiştirilmesinde ayrıca 

yeni hayvan yemlerinin ve besleme stratejilerinin 

geliştirilmesinde kullanılabilecektir. İnsanlarda bile 

henüz gelişme aşamasında olan nutrigenomik 

uygulamalar ile ilgili olarak Türkiye’de hayvansal 

üretimde gerçekleştirilen yapılan hiçbir çalışmaya 

rastlanmamıştır. Bu çalışmaların hız ve etkinlik 

kazanması, hem karmaşık kalıtım gösteren kantitatif 

özelliklerin hem de hayvanlarda görülen çeşitli 

ekonomik kayıplara yol açmakla birlikte insan sağlığı 

üzerinde de etkili olan hastalıkların anlaşılmasına 

olanak sağlayacak olması da göz ardı edilmemelidir.  
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