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Ozet

Hayvan besleme alaninda yakin bir zamana kadar yapilan ¢aligmalar, hayvansal {iriin ve iiriin kalitesinde azalmaya yol agan,
eksikligi ya da fazlaliginda hayvan sagligini olumsuz etkileyen belli besin maddeleri ve bunlarm kullanimi {izerine
yogunlagmustir.  Ancak ¢iftlik hayvanlarinin genom dizilerinin aydinlatilmaya baslanmasi ayrica genomik, proteomik,
metabolomik ve biyoinformatik gibi yeni alanlardaki hizli gelismeler, besinler ile genler arasindaki etkilesimi ve besinlerin gen
ifadesi tizerindeki etkilerini anlamaya yonelik yogun calismalarin baglamasina yol agmustir. Sunulan bu calismada hayvan
beslemeye yeni yaklagimlar getiren, beslemeye bagli hastaliklardan uzak daha etkin bir hayvansal iiretim vadeden nutrigenomigin
hayvancilik uygulamalar1 6zetlenmeye ¢aligilmigtir.

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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ilk kez DellaPenna (1999) tarafindan besin maddelerinin
gen ekspresyonunda oynadiklari rolle ilgilenen bir bilim
Hizla artan insan populasyonun gida gereksiniminin  dali olarak kullanilmaya baslanmistir. Daha sonra gesitli
karsilanmas1 igin hayvansal {iretim sistemlerinde  arastiricilar tarafindan cesitli tanimlamalar1 yapilan
kullamlmak tizere molekiiler genetik ve molekiller nutrigenomik ya da nutrisyonel genomik saglik,
biyoloji alanlarinda yeni teknikler arayisina gidilmistir.  besleme ve genomik alanlarinda, molekiiler genetik ve
Stirdiiriilebilir ve karli bir hayvancilik i¢in ireticilerin = genomigin birlikte calismasi olarak diisiiniilebilir
hayvanlarin gereksinimlerini dogru belirlemeleri ve her  (Afman ve Miiller, 2006). Bu yeni arastirma alanmin
bir hayvanin genetik potansiyeline gore farkli besinlerin  temel yaklasimi, yaygin kullamlan gida kimyasallarinin
tiiketimlerine verdikleri tepkilerin belirlenmesi olduk¢a  genom iizerine dogrudan ya da dolayli olarak etki
Onemlidir. Besleme, ¢evre faktorleri igerisinde  ederek, gen ekpresyonunun ya da yapismin degistirmesi,
hayvanlarin saglik durumlarini ve verim Ozelliklerini  beslemenin belli sartlar altinda, bazi bireylerde risk
etkileyen en dnemli faktordiir. Hayvan besleme alaninda  faktérii olabilecegi, besleme ile regiile olan genlerin (ve
yapilan geleneksel arastirmalar, fazlalig1 ya da eksikligi ~ bunlarin normal ve yaygin varyantlarmm)  biiyiik
durumunda hayvanlarin saglik ve verimleri iizerine olasilikla gesitli kronik hastaliklarin baslamasi, etkisi ve
etkili olan bilesenleri iizerine yogunlasmigtir. Son ilerlemesi iizerinde etkili olmasi, saglik ve hastalik
yilarda molekiiler genetik alanda elde edilen durumlarinda  dengede beslenmenin etkisinin
gelismelere bagl olarak genomlarin kompozisyonlari ve  biiyiikliigiiniin bireyin genetik yapisina bagh olusu ve
islevleri hakkinda artan bilgi birikimi uygulamaya da  besin maddesi ihtiyaci, besleme diizeyi ve genotip
aktarilmaya baglanmustir. Bu gelismeler besinlerin gen  hakkindaki bilgilere gore gerceklestirilen beslemenin
ve protein ekpresyonun nasil degistirdigini, hiicre ve  (yani bireysellestirilmis besleme) kronik hastaliklarin
organizma metabolizmasi {izerinde nasil etkili oldugunu  §nlenmesi, hafifletilmesi ve tedavi edilmesinde
anlagilmasina olanak vermistir. “Nutrigenomik™ terimi
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kullanilabilir olusu seklinde ozetlenebilir (Kaput ve
Rodriguez, 2004).

Bahsedilen varsayimlarin dogrultusunda nutrigenomigin
amaci, bireylerin saglik ve iretkenliklerini optimize
etmek i¢in her bireyin genetik profiline uygun besleme
uygulamalarini bulmaktir (Miiller ve Kersten, 2003).

Nutrigenomigin, besin maddelerinin genom tizerindeki
etkilerini anlamaya yonelik aragtirmalar1 ii¢ Onemli
yardimci ¢alisma alani ile gergeklestirilir. “Omik™ ad1
verilen bu uygulamalar, genom ile gen ekspresyonu,
protein sentezlenmesi ve metabolik siireler arasindaki
kantitatif iliskileri inceleyen ve sirastyla transkriptomik,
proteomik ve metabolomik olarak isimlendirilen
arastirma dallarindan olusmaktadir (Dawson, 2006).
Ayrica bu gelismeler bilgisayar ve
biyoinformatik uygulamalardaki gelismelere paralel
olarak hizlanmistir (Hocquette ve ark., 2007).

alanlardaki

Molekiiler biyolojinin temeli biyokimyasal bilgilerin
DNA’dan RNA’ya ve daha sonra da proteine dogru
aktarilmasini igerir seklindeki bir dogmadir. Bu akigin
bir sonucu olarak DNA’da bulunan niikleotid baz
dizisi, proteindeki temel amino asit dizisi ve buna bagl
olarak sentezlenen proteinin tipini belirler. Bu
diizendeki tiim biyolojik olaylar, bu yolu izleyen
bilgilerin regiilasyonuna ya da kontroliine bagli olan
ireme ve iiriin performanslari ile de iliskilidirler. Bu
stire¢ temel genetik belirleyiciler tarafindan ¢ok siki bir
sekilde kontrol edilmesine ragmen, bir¢ok dis etken
bunlarin regiilasyonunda etkili olabilmektedir. Bu dis
etkiler arasinda toksik maddelere maruz kalma ve besin
maddeleri bilesimi gibi etkenler sayilabilir. Bu karmagik
regiilasyon siirecinin temel olarak anlasilmasi, gesitli
hayvan, bitki ve mikrobiyal genomlarin tanimlanmasi
ile miimkiin hale gelmis ve giliniimiizde bu regiilasyon
stirecleri ayrintili bir bigimde anlagilmustir.

Transkriptomik

Transgenomigin temel amaci, belli bir grup genin ya da
tim genlerin, dokularda bulunan RNA miktar
iizerindeki etki diizeyini belirlemektir (Zdunczyk ve
Parcek, 2009). Molekiiler biyolojide gen ekpresyon
diizeylerinin belirlenmesine yonelik olarak kullanilan
northern blotting, hibridizasyon differantial display,
SAGE (Serial Analysis of Gene Expression) veya RT-
PCR (Reverse Transcription Polimerase Chain
Reaction) gibi teknikler sayesinde transkripsiyonal
diizeyde gen ekspresyonunu olduk¢a anlasilabilir hale
gelmistir ve transkriptomik alanindaki gelismelere
onciiliik etmislerdir. Bu g¢aligmalar yillardir siirmesine
ragmen, oligoniikleotid ve c¢DNA mikroarrayler ile
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yapilan ¢alismalar gen ekspresyonu hakkinda daha hizli
ve  kolay degerlendirme yapilmasina  olanak
vermektedirler (Dawson, 2006; Cassar-Malek ve ark.,
2008). Microarraylerin gen ekpresyon diizeylerindeki
farkliliklar1 ortaya ¢ikarma giicleri yiiksek olan northern
blotting, differantial display, RT-PCR gibi tekniklere
gore iistiinliigii, bunlarin yiizlerce genin ekspresyonunu
ayni anda belirleyebilmeleridir (Dawson, 2006;
Zdunczyk ve Parcek, 2009). Cesitli mikroarray
teknikleri bulunmasina ragmen, bu farkli teknikler
prensip olarak ayni olup ayni asamalardan meydana
gelmektedirler. Tiim mikroarray teknikler, farkli genlere
ait fragmentlerin (problarin) naylon bir membran ya da
cam lamele ¢esitli yontemlerle sabitlenmesi ve ilgili
genin transkripsiyon {irinii olan RNA nin izole edilerek
bu problarla hibridize edilmeleri ile belirlenir
(Hocquette, 2005). Mikroarrayler genetik yapi, besleme
diizeyi, sekli, yetistirme kosulu gibi gesitli etkenler ve
uygulamalarin hiicre veya dokulardaki gen ekspresyonu
iizerindeki etkilerini 6lgmek i¢in kullanilirlar. Ayrica
fizyolojik etkiler ya da besleme diizeyi ile iligkisi daha
onceden bilinmeyen yeni genleri belirlemede de g¢ok
etkili bir yontemdir (Lehnert ve ark., 2007). Bu nedenle
mikroarray tekniklerin besleme ve gida alanlarinda
yapilan temel ve uygulamali arastirmalarinda
kullanilmalar1 yag, karbonhidrat, protein, karoten,
vitamin, flavonoid ve zenobiyotik gibi besin
maddelerinin etkilerinin molekiiler diizeyde
anlasilmasini saglayacaktir (Miiller ve Kersten, 2003).
Mikroarray kullanimindaki gelismelere ve sundugu
imkanlara ragmen, verilerin standarzisyonu ve elde
edilen sonuglarin aragtiricilar arasinda paylagilmasinda
¢Oziimlenmemis sorunlar bulunmaktadir (Kato ve ark.,
2005).

Proteomik

Proteomik yontemler ise belli bir hiicre, doku ya da
organdaki proteinlerin arastirilmasi temeline dayanir
(Banks ve ark., 2000). Bu teknik dokularda sentezlenen
proteinlerin ¢ok gii¢lii bir aymricist olup iki boyutlu
elektrophoresis (2DE=two dimentional electrophoresis)
ile ¢ok hassas bir teknik olan kiitle spetrofotomere
(mass spectometer) ile yiizlerce proteindeki kalitatif ve
kantitatif varyasyonun arastirilmasina olanak saglar
(Afman ve Miiller, 2006). Ayrica bu teknik
transkriptomigin tamamlayicisi niteligindedir (Picard ve
ark., 2010).

“Proteom” deyimi ilk defa Italya’da Marc Wilkins
tarafindan 1994°de kullanilmistir (Picard ve ark., 2010).
2011°de ise insan Genom Projesinden bagimsiz olan
Insan Proteom Organizasyonu (HUPO) kurulmustur
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(Hocquette, 2005). Proteomik sayesinde bir proteinin
farkli izoformlari, fosforilizasyon, glikolizasyon ve
proteolik  parcalanmalar gibi post translasyonal
modifikasyonlar ve mRNA’nin alternatif baglanmalari
sonucu degisen molekiil agirliklar1 ile izoelektrik
noktalari belirlenir (Bouley ve ark., 2005).

Proteomigin temel amact protein diizeylerini ve
bunlarda meydana gelen dinamik degisiklikleri
belirlemektir. Ancak bu alanda gelistirilen teknikler
hem proteinlerin ikincil ve tgiincill yapilarimin olmast,
hem de niikleik asitlerde oldugu gibi proteinler igin
standardize edilmis yontemler bulunmadigindan daha
yavas ilerlemektedir (Hocquette, 2005).

Son yillarda trankriptomik yonteminde oldugu gibi
proteomikte de mikroarrayler gelistirilmeye baslanmig
ve bunlarin kullanimi insan sagligi ile ilgili ¢alismalarda
kullanilmaya  baglanmigtir.  Ancak bu alandaki
calismalarin hiz kazanmasi i¢in biyokimyasal bilgi
birikiminin biyoinformatikte daha yaygin
kullanilmasiyla miimkiin olacaktir (Michaud ve ark.,
2004).

Metabolomik
Metabolomigin  amaci ise belirli kosullarda hiicre,
doku, organ veya organizma gibi bir biyolojik

sistemdeki  tiim  metabolitlerin  tanimlanmast  ve
miktarlarinin belirlenmesidir (Miiller ve Kersten, 2003;
Whitfield ve ark., 2004). Guniimiizde metabolomik
calismalarda, niikleer manyetik resonans (NMR),
yiksek performansh likit kromatografi (HPLC) ve gaz
kromatografi (GC), kiitle spetrofotomere gibi yiiksek
teknolojiye sahip bilgisayar kullanimi gibi ortak
ozellikleri olan teknikleri kullanilmaktadir (Corthesy-

Theulaz ve ark., 2005).

Mevcut metabolik g¢alismalar, giiniimiizde calisiimasi
memeli hayvanlardan daha az karmagsik olan bitkiler
tizerinde yogunlagmustir. Metabolik ¢alismalarin memeli
hayvanlarda da hiz kazanmalidir, bu sayede farkh
sayidaki metaboltin tanimlanmasi ile verimler iizerine
cevre faktorleri ile genetik faktorlerin etki diizeyi ortaya
konabilir ve bu genetik olarak kontrol edilebilir
(Weckwerth, 2003).

Metabolomik yontemde proteomik ydntemi gibi heniiz
gelisme asamasindadir. Mevcut ¢alismalar az sayida
olmasina ragmen bu caligmalar hayvanlar iizerindeki
calismalara yogunlasilmistir. Ancak yapilan
caligmalarin  ¢ok simirlt  oldugu da soylenebilir
(Zdunczyk ve Parcek, 2009).

Insanlarin idrar ve plazma 6rneklerinden yararlanilarak

endojen (organizmada olugan) metabolitlerin miktarlari
ile Dbesleme kaynakli ekzojen (distan alinan)
metabolitlerin miktarlar1 olglilebilmektedir (Afman ve
Miiller, 2006). Ancak yine de metabolimik alaninda
ilerleme saglanmasi i¢in pek ¢ok konuda gelismeye
ihtiyag  duyulmaktadir. Bunlarin basinda  viicut
stvilarindan  ya  da  doku  Orneklerinden  tiim
metabolitlerin elde edilebilmesi ve besleme ile ilgili
metabolitler hakkinda bilgileri kapsayan genis bir
veritaban1 olusturulmasi gelmektedir. Metabolomik
arastirmalar, ileri diizeyde makinelesme ve giiclii bir
veritabanina gereksinim duymaktadir (German ve ark.,
2004; Whitfield ve ark., 2004).

Nutrigenomik  Uygulamalarin
Kullanimi

Omik teknolojiler arasinda, proteomik ve metabomige
nazaran en gelismis c¢alisma alani transkriptomik
teknigidir. Bu teknikle hemen hemen tiim genlerin
ekpresyonu tek bir mikroarray uygulamasi ile
gozlenebilmektedir. Ancak bu teknik ile tiim proteom ya
da metabolimleri saptamak heniiz miimkiin degildir
(Hocquette, 2005).

Hayvancilikta

S6z konusu alanlardaki gelismeler daha ¢ok
prokaryotlar iizerinde olmus ve buradan elde edilen
sonuglar insanlara yonelik saglik ve eczacilik alaninda
kullamlmustir. Insanlarda gozlenen bu ilerleme c¢iftlik
hayvanlarinda ayni hizla olmamistir. Bunun birinci
nedeni ¢iftlik havyalarinda simdiye kadar yapilan
caligmalarin ekonomik olarak onemli 6zellikler ya da
kantitatif 6zellik lokuslar1 iizerinde yogunlasmis olmasi
ve ikincisi de ¢iftlik hayvanlarinda ekonomik olarak ¢ok
sayida dnemli hastaligin bulunmamasidir. Bu nedenlerle
bu alanda ciftlik hayvanlarina yapilan finansal destekler
yetersiz kalmistir (Kutzer ve ark., 2003).

Ciftlik hayvanlarinda fenotipik varyasyonu molekiiler
diizeyde agiklayan omik teknolojiler, fenotipik
varyasyonlar1 fizyolojik yollarla degerlendirmektedir.
Bu tekniklerin klasik yontemlere gore en Onemli
avantajlarindan birisi {izerinde durulan 6zelliklerle ilgili
On bilgi gerektirmiyor olmasidir (Cassar-Malek ve ark.,
2008) (Sekil 1). Yani bu teknikler, heniiz kesfedilmemis
DNA, RNA, proteinler ve metabolitler gibi molekiillerin
karakterizasyonunu gergeklestirip, bunlarla iizerinde
durulan karakterler arasindaki iligkileri
saptayabilmektedirler (Hocquette ve ark., 2007) (Sekil
1). Bu durum kiigiik etkileri olan ¢ok sayida gen
arasindaki etkilesimler tarafindan kontrol edilen
karmasik karakterlerin anlagilmasi agisindan onemlidir
(Hocquette ve ark., 2007).
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Aday gen yaklasimu

Fenotipik varyasyon Yem

Biyolojik hip otezin test
edilmesi

W

hipotez

Aday genin ekspresyon diizeyinin belirlenmesi
(mRNA veproteinler)

Mekanizmalarm anlagilmasi
Fenotipe ait markum belirlenmesi

bivolojik™ ™~

Omic yaklasim

Fenotipik varyasyonileiligkili genlerin belirlenmesi

t

Verilerin birlegtirilmesi

|

Tiim genomdaki ekspresyon
diizeylerinin belirlenmesi
(Omik teknolojiler)

Grenom

Sekil 1. Klasik yontemlerin ve omik teknolojilerin ¢alisma prensiplerinin karsilastirilmas: (Cassar-Malek ve ark.,

2008).

Besleme sekli ve yemlerin 6zelliklerinin verimler
tizerine dogrudan etkilerini géstermek miimkiin degildir.
Ancak giinlimiizde gen ekspresyon yontemi ile belli
besin maddeleri ile verim arasindaki iligkiler ortaya
konulabilmektedir (Dawson, 2006). Ornegin besin
yoluyla alinan selenyumun gen ekpresyonuna olan etkisi
fareler lizerinde yapilan bir c¢alisma ile ortaya
konmustur (Rao ve ark., 2001). Rao ve ark., (2001)
rasyondaki selenyum miktarini arttirarak kalin bagirsak
dokusunda 2500°den fazla genin ekpresyon diizeyinin
degistigini belirlemis ve bu genlerden en az 100
tanesinin tireme Ozellikleri ile dogrudan ya da dolayli
olarak iligskide olabileceklerini belirtmislerdir.

Nutrigenomik alaninda yapilan c¢alismalar insan
beslenmesi ve sagligi lizerine yogunlagmis olsa da
¢iftlik hayvanlarinda da anlamli sonuglar elde edilmeye

baglanmustir.

Gebeligin son dénemindeki (prepartum) siit sigirlarinda
beslemenin hepatik gen ekpresyonu iizerindeki etkileri
orta diizeyde yem kisitlamas1 ve serbest yemleme
uygulamalart ile test edilmistir (Loor ve ark., 2006). Bu
hayvanlarda enerji kisitlamasinin yag asidi oksidasyonu,
glikogenesis ve kolestrol sentezi ile iliskili genlerin
ekpresyonunu arttirdigi, serbest yemlemenin ise yag
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asidi ile iliskili genlerin ekspresyonunu arttirarak siit
ineklerinde karaciger yaglanmasina zemin hazirladigi
bildirilmistir (Loor ve ark., 2006). Serbest yemleme
ayrica oksidatif stres ve DNA bozulmasina karsi
hassasiyeti arttirarak karaciger yaglanmasina yatkinlik
kazandirdig: bildirilmistir (Loor ve ark., 2006).

Misir  yagi ile zenginlestirilmis rasyonlarmm et
sigircilarinda  deri alti adipoz dokudaki lipogenik gen
ekspresyonu iizerine etkileri mikroarray ve qRT-PCR
(Real Time Quantitative Reverse Transcription PCR)
kullanilarak incelenmis ve lipogenik gen
ekspresyonunun rasyona baglh olarak degistigi bunun da
yag kompozisyonunu etkiledigi gézlenmistir (Joseph ve
ark., 2010).

Koyunlarda Stearil CoA deraturaz (SCD) geninin
yemleme bigimiyle iliskileri hem northern blot (Vasta
ve ark., 2009) hem de RT-PCR yo6ntemleri (Derwishi ve
ark., 2010) ile incelenmis ve kaba yemle beslemenin
SCD gen ekpresyon diizeyini azaltirken (Vasta ve ark.,
2009), yonca agirlikli yemlemenin bu genin ekspresyon
diizeyini arttirdig1 bildirilmigtir (Derwishi ve ark.,
2010).

Bertham ve ark. (2006)’'nin domuzlarda lif igerigi

yiiksek tahillarla zenginlestirilmis rasyonun
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biyokimyasal profilde meydana getirdigi degisikligi
gozlemek igin NMR-tabanli yontemler kullanarak
yaptiklar1 ¢aligmada ¢iftlik hayvanlarinda yok denecek
kadar az metabolomik c¢aligmalar igin bir &rnek
olusturmustur. Yapilan bu ¢alisma sonucunda yiiksek lif
iceren rasyonlarin plazma betain ve kreatinin
salgilanmasini etkiledigi belirlenmistir.

Kanatlilarda da konuyla ilgili olarak gerceklestirilmis
¢esitli caligmalar bulunmaktadir. (Rebel ve ark., 2006;
Liu ve ark., 2007; Kim ve ark., 2009). Broiler
anaglarinin beslenmesinde kullanilan rasyonlara mineral
madde ve vitamin ilavesinin civcivlerin bagirsaklarinda
cesitli genlerin ekpesyonlarini degistirdigini, bagirsak
islevselligi tizerinde etkili olduklar1 gozlenmistir (Rebel
ve ark, 2006). Arastiricilar anag
rasyonlarindaki bu degisikliklerin
bagirsagindaki en az 11 genin ekspresyon diizeyini
degistirdigini,  ekspresyonu yiiksek olan genlerin
bagirsak hiicrelerinin ¢ogalmasi ve yenilenmesi ile
iligkili genler olduklarimni, ekspresyon diizeyi diisiik olan
genlerin  ise metabolizmayr  diizenleyen  genler
olduklarin1 bildirmisler ve sonu¢ olarak anaglarin
rasyonlarindaki bu degisikligin, civcivlerin
metabolizmasinda, besin maddelerinin bagirsaklardaki
emilimine, bagirsak gelisimlerine ve bagirsaklardaki
bagigiklik
genlerin ekpresyon diizeyini degistirdikleri sonucuna
ulagmuslardir (Rebel ve ark., 2006). Yem katkisi olarak
kullanilan magnezyumun ve bunun kaynaginin hepatik
katalaz (CAT) aktivitesi ve CAT mRNA ekspresyonu
iizerindeki etkilerini arastirildiginda magnezyum
katkisinin hem kandaki magnezyumu, hem CAT mRNA
ekspresyonunu ve buna bagli olarak da CAT aktivitesini
arttirdigini, bunlarin yani sira organik magnezyumun
(MgAsp veya MgdiAsp) inorganik formundan (MgO)
¢ok daha etkin oldugu (Liu ve ark., 2007), konjuge
linoleik asid (CLA) elde edilmesi sirasinda agiga ¢ikan
yan driinlerin (CBP= Conjugated Linoleic Acid by
products) rasyonlarda kullanilmasinin lipojenik mRNA
ekpresyonu degistirmedigi ancak broiler kaslarinda
CLA Dbirikimini olumlu yonde etkiledigi ortaya
konulmustur (Kim ve ark., 2009).

tavuklarin
civeivlerin

sistemi Uzerinde etkili olabilecek bazi

Sonug¢

Omik teknolojilerin hayvancilik ve hayvan besleme
alanlarinda yapilan c¢aligmalara ileri bir boyut
kazandiracagt  aciktir.  Nutrigenomik  yaklagimlar
besinler ve gen yaniti arasindaki iligkilerin daha iyi
anlagilmasim1  saglayacaktir. yaklagimlar
sayesinde besleme ile indiiklenen gen ekspresyonu
degisimlerinin, performans Ozellikleri iizerine olan

Bu yeni

etkilerinin mekanizmasinin daha iyi anlagilmasim
saglayacak ve belli besin maddesinin ya da beslenme

sekillerinin  fizyolojik  etkilerinin  Ol¢iilmesinde
kullanilabileceklerdir. Nutrigenomik  ile ilgili
aragtirmalardan elde edilen Dbilgiler performans

ozelliklerinin besleme yoluyla degistirilmesinde ayrica
yeni hayvan yemlerinin ve besleme stratejilerinin
gelistirilmesinde  kullanilabilecektir. Insanlarda bile
henliz  geligme asamasinda olan nutrigenomik
uygulamalar ile ilgili olarak Tiirkiye’de hayvansal
tretimde gerceklestirilen yapilan higbir ¢aligmaya
Bu c¢alismalarin hiz ve etkinlik
kazanmasi, hem karmasik kalittim gosteren kantitatif
Ozelliklerin hem de hayvanlarda goriilen g¢esitli
ekonomik kayiplara yol agmakla birlikte insan sagligi
tizerinde de etkili olan hastaliklarin anlagilmasina
olanak saglayacak olmasi da g6z ardi edilmemelidir.

rastlanmamustir.
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