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Ozet

Bu derlemenin amaci, sigirlarda genomik seleksiyonun tarihsel gelisimini ve dnemini
ortaya koymaktir. Ayrica genomik seleksiyonu degerlendirmeye yonelik terimler tanitilacaktir.
Insanlar yiizyillardir ciftlik hayvanlarindan daha fazla verim elde etmeye calismaktadir. Bu
amagcla hayvancilik endiistrisi gectigimiz yiizyilda yiiksek genetik kapasiteye sahip inek ve
bogalarin yetistirilmesi i¢in birgok yeni biyoteknolojik yontemden yararlanmistir. Genomik

seleksiyon, bu biyoteknolojik yontemlerden biri, belki de en dnemlisidir.
Anahtar Kelimeler: Genomik Seleksiyon, GYD, Sigir, SNP

Genomic Selection in Cattle
Abstract

This review aims to present the historical development and importance of genomic
selection in cattle. Human beings have been trying to obtain more yield from farm animals for
centuries. For this purpose, the livestock industry has utilized many new biotechnological
methods for breeding cows and bulls with high genetic capacity in the last century. Genomic
selection is one of these biotechnological methods (maybe the most important one). Therefore,
in this review, genomic selection and its terms to evaluate the genomic are introduced.
Keywords: Genomic Selection, GEBV, Cattle, SNP
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1.Giris

Hayvan yetistiriciligi, ilk 1slah ¢aligmas1 olarak bilinen evcillestirme ile yaklasik 10000
yil Once baslamistir. Evcillestirmeden giliniimiize kadar cesitli hayvan tiirlerinde, birgok
karakter acisindan, etkili seleksiyon ve g¢iftlesme programlari ile 6nemli genetik ilerlemeler
kaydedilmistir. Yetistirme degeri tahmin edilerek yapilan fenotipe dayali se¢im yontemi ile
seleksiyon yogunlugu artirilmis ve nesil araliklar1 kisaltilmistir. Sigirlarda yasam siiresi
boyunca siiperovulasyon ve embriyo transferi gibi biyoteknolojik teknikler kullanilarak
normalden 3-4 kat fazla yavru elde etmek miimkiindiir. Bir adet bogadan dogal yontemler ile
yasami boyunca 10 ila 100 bas buzag elde edilebilirken, ayn1 bogadan elde edilecek sperma
kullanilarak yapilacak bir biyoteknolojik yontem olan suni tohumlama caligmasi ile binlerce
yavruya ulasmak miimkiin olmakta, bu yontem ile siirli igerisinde %90’dan fazla genetik
ilerleme saglanabilmektedir. Bu nedenle, se¢im yontemlerinde babay1 belirlemek igin Progeny
Testing (PT, yavru kontrolii) kullanilmaktadir. PT yonteminin genetik gelisimi, yliksek genetik
degere sahip bogalarin dogru seg¢ilmesi ve PT'nin etkin bir sekilde gerceklestirilebilmesine
baghdir (Ozkan ve Yakan, 2017).

Genetik seleksiyonda, belirli bir 6zellik i¢in ifade, genlerin ve ¢evresel faktorlerin
etkisini birlestiren fenotiptir. Gegmiste, genetik bilesenin etkisi soy ve adaylarin veya soylarinin
performanslari/fenotiplendirmeleri dl¢iilerek degerlendirilmekteydi. Gliniimiizde, soy kaynaklt
bilgilerle baglantili olarak, Genomik Seleksiyon (GS), genlerin varligi ve/ veya bu genlerin
polimorfizmi, bir adayin genotipini gésteren uygun belirteclerin varligiyla ortaya ¢ikan genetik
degerini tahmin etmeyi saglar (Humblot ve ark., 2010).

Hayvanin gen haritas1 oncelikle GS ile belirlenir. Mevcut kosullarla tiim gen haritasini
belirlemek neredeyse imkansizdir. Ciinkii milyonlarca ozellik erkek ve disiden yavruya
aktarilmaktadir. Bu aktarilan Ozelliklerden verimi dogrudan etkileyen genler (kalitatif
ozellikler; et, siit, yiin, yavru verimi) oncelikli olarak ele alinmaktadir. Quantitive Trait Loci
(QTL) olarak adlandirilan ve bu gen bdlgelerini genom boyunca etkileyen Ozellikler
bulunmaktadir. QTL iizerinde "Single Nukleotide Polymorphism (SNP)" adi verilen tek
niikleotid degisiklikleri kullanilarak genomik seleksiyon yapilir. Bu gelismeler hayvan 1slah1
ve se¢imi programlarina katkida bulunmustur (Inang ve Dagkin, 2015).

Geleneksel hayvan seleksiyonu, ¢iftlik hayvani {iretiminin karliligini artirmak igin
fenotip ve soy bilgisine dayanmaktadir. Bununla birlikte, yogun tek niikleotid
polimorfizmlerinin (SNP'ler) mevcudiyeti ve bu bilgiyi edinme maliyetindeki carpict diisiis,

hayvanlarin tireme degerlerinin tahmininde genom boyu marker bilgisinin dahil edilmesine izin
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vermektedir (Verbyla ve ark., 2009). Genomik seleksiyonun geleneksel seleksiyondan
(yalnizca soy agaci ve fenotipe dayali) avantaji, hayvanlarin yagsamlarinin erken donemlerinde,
genomik tahminlerine ve Ol¢ililmesi zor veya pahali olan dogurganlik, hastalik direnci, metan
emisyonu ve yem doniisiimii gibi baslica 6zelliklere gore dogru sekilde secilebilmesine imkan
vermesidir. Ornegin, siit sigirlarinda, siit¢ii bogalar1 geleneksel olarak dol testlerinin ardindan
secilir, ¢linkii bir boganin siit liretimi i¢in genetik degeri ancak kizlarmin siit iiretimi yoluyla
dogru bir sekilde degerlendirilebilir. Progeny testi, 5 yil veya daha uzun bir liretim aralig ile
dogru secimle sonuglanir. Genomik secilim ile, iiretim aralig1r 2 yila indirilebilir ve bu da
potansiyel olarak genetik kazang¢ oraninda % 60-120 artisla sonuglanabilir (Hayes ve ark.,
2013).

Genomik seleksiyon, genomik damizlik degerlerine (GDD = Genomic Breeding Values;
GBYV) dayali se¢im kararlarini ifade eder. GDD' yi hesaplamak i¢in, 6nce SNP'ye dayal1 bir
tahmin denklemi tiiretilir. Tim genom, etkileri hayvanlarin hem fenotip hem de
genotiplendirildigi bir referans popiilasyonda tahmin edilen kiiciik boliimlere ayrilmistir. Bu
sekilde, bireysel lokuslarin etkileri ¢ok kiiciik olsa bile, genetik c¢esitlilige katkida bulunan tiim
lokuslarin etkileri yakalanir. Sonraki nesillerde, hayvanlar hangi kromozom bdliimlerini
tasidiklarini belirlemek i¢in belirtegler icin genotiplendirilebilir ve hayvanin tagidigi boliimlerin
tahmini etkileri daha sonra GDD' yi tahmin etmek i¢in tiim genom boyunca toplanabilir. Bu

sekilde hesaplanan damizlik degere GDD adi verilir (Hayes ve ark., 2009).

1.1.S1g1irlarda Genomik Seleksiyonun Tarihgesi

Siit sigirlarinda genetik kazang oranini gelistirmek igin DNA markerleri kullanma fikri
(Smith, 1967; Soller ve Beckman, 1983) on yillardir degerlendirilmesine ragmen, siit endiistrisi
tarafindan marker destekli segimin benimsenmesi ¢ok yakin zamana kadar bir kag kayda deger
istisna diginda oldukga sinirliyd1 (Boichard ve ark., 2002; Hayes ve ark., 2009).

Meuwissen ve ark. (2001), markerlerden tahmin edilen genetik degerler iizerindeki
secimin, Ozellikle tretim araligmi kisaltmak icin iireme teknikleriyle birlestirildiginde,
hayvanlarda ve bitkilerde genetik kazang oranini 6nemli Olgiide artirabilecegini gosterdi.
Tarimsal genomik arastirmalarinin ¢ogu, deneysel caprazlari veya mevcut aile iligkilerini
kullanarak kalitatif 6zellik lokuslarini (QTL) tespit etmeye odaklanmistir (Meuwissen ve ark.,
2001). Bu zaman zarfinda insan genomu tamamlanmaya yaklasiyordu, ancak heniiz hi¢bir canli

hayvan veya bitki genomu mevcut degildi (Koning, 2016).
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Meuwissen ve ark. (2001), calismasindan sonra, bu konuda elde edilmis veriler
kullanilarak bir¢ok arastirma ¢alismasi yapilmistir (Calus ve Veerkamp, 2007; Habier ve ark.,
2007; Kolbehdari ve ark., 2007; Calus ve ark., 2008; Solberg ve ark., 2008 ). Genom boyu
yogun SNP marker haritalarinin yakin zamanda elde edilebilirligi, GS'yi gergek verilerle
miimkiin kilmistir. Genomik tahminlerin dogruluguna iliskin ¢alismalar, fareler (Lee ve ark.,
2008; Legarra ve ark., 2008), tavuklar (Gonzalez-Recio ve ark., 2009) ve sigir (Hayes ve ark.,
2009) dahil olmak iizere bazi hayvan tiirlerinde ve bazi bitki tiirlerinde [6rnegin, arpa

(Shenggiang ve ark., 2009)] yapilmistir (Luan ve ark., 2009).

1.2.Genomik Seleksiyon Teknigi

Genomik seleksiyon, hayvan yetistiriciliginde devrim yaratmasi beklenen yeni bir
teknolojidir. Yetistirme degerlerini tahmin etmek igin fenotip ve soy bilgisinin birlestirildigi ve
bir tahmin i¢in en az bir kaynagin gerekli oldugu geleneksel se¢im yontemlerinden farklidir.
Sadece bir bireyden gelen veriler ile fenotipe dayanan geleneksel segilim ile karsilastirildiginda
daha fazla se¢im dogrulugu ve daha hizli genetik kazang saglar (Resende ve ark. 2008; Luan ve
ark, 2009; Seno ve ark., 2018).

Genomik seleksiyon devrimi iki gelismeyle basladi. ilki, SNP biciminde binlerce DNA
markerlerinin kesfedilmesine yol agan sigir genomunun dizilisinin giiniimiizdeki haliyle ortaya
konmasiydi. Ciftlik hayvanlarinin genomlar1 boyunca c¢ok sayida SNP belirtecinin
kesfedilmesiyle es zamanli olarak, genotiplendirmenin maliyetinde ¢arpici bir azalma olmustur.
Ikinci gelisme, GS adi verilen yontem kullanilarak, iireme degerleri yalnizca yogun marker
verilerinden tahmin edildiginde ¢ok dogru se¢im kararlar1 vermenin miimkiin oldugunun
gosterilmesiydi (Hayes ve ark., 2009; Meuwissen ve ark., 2001).

Hemen hemen tiim basarili yetistiriciler, ebeveynlerinden en iistlin gen
kombinasyonunu alan disileri belirlemek amaciyla inek ve diivelerin ¢ogu igin genomik
testlerden yararlanmaktadir. (Schefers ve Weigel, 2012).

Geng hayvanlarda tahmin edilen GDD dogrulugu, SNP'lerin etkilerini tahmin etmek i¢in
kullanilan referans popiilasyona dahil edilen hayvanlarin sayisina gore artar (Hayes ve ark.,
2009). Bu referans popiilasyonunu diger genotiplenmis hayvanlarla artirmak, genomik se¢im
maliyetlerini artiracaktir. Genotipleri tahmin edilebilen genotip degerleri ortaya konulmamis
hayvanlarin eklenmesi, GDD’ lerin dogrulugunu artirmanin daha ucuz bir yoludur. (Seno ve
ark., 2018). Referans popiilasyon, Genomik Se¢imde Genomik Damizlik Deger Tahminini
(GDDT) belirlemek i¢in kullanilir. Referans popiilasyondaki hayvanlarin genotip ve fenotip

bilgilerinin kombinasyonu ile hesaplanan GDD fenotipik verisi olmayan ve sadece segilecek
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poptilasyondaki belirtegler ile genotiplenen hayvanlarin GDDT’ sini hesaplamak i¢in kullanilir.
Secilecek popiilasyonda {istiin karakterlerle tespit edilen hayvanlar bu hesaplamayla gelecek

nesil igin ebeveyn olarak segilebilir (Sekil 1) (Ozkan ve Yakan, 2017).

f Referans Populasyonu Seleksiyon Yapilacak Populasyon \
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Sekil 1. Genomik Seleksiyon Uygulama Semasi

DNA bilgisinin ve sigir genom analizlerinin gelisimi, bu hayvanlarda yogun marker
haritalarin1 kullanilabilir hale getirmis ve isaretleyicilerin ilgili genlere gore konumlari
belirlenmistir. Bu imkan, hayvancilik endiistrisinin bugiin hayvanlar1 se¢mek i¢in binlerce
genetik marker setini kullanmasina izin vermektedir. Genomik tekniklerin gelistirilmesi,
muhtemelen birka¢ yil i¢inde secim amaciyla tiim genom bilgilerinin kullanilmasini
saglayacaktir. Tekli Niikleotid Polimorfizminin (SNP, yani bireyler veya birey gruplari
arasinda DNA'da tek bir baz farki) kullanimina dayali farkli tipte ¢ipler mevcuttur ve farkl
hedeflere ulasmak i¢in kullanilabilirler. Sigir 50 K SNP ¢ipi, siit sigirlarinda yetistirme
endiistrileri i¢in standart bir ara¢ haline gelmistir ve daha fazla genin taranmasi ve genomik
secimin daha derin bir sekilde uygulanmasi i¢in daha yliksek yogunluklu bir ¢ip (800 K SNP)
de mevcuttur. Daha kiiciik ve daha ucuz bir 3 K SNP ¢ipi biiyiik popiilasyonlari taramak igin
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kullanilabilir (Tablo 1). Giiniimiizde, Holstein 1rk1 ve diger biiyiik siit¢ii irklarda (Montbeliarde
ve Normande 1rklar1 gibi) daha 6nce klasik 1slah yontemleri kullanilarak degerlendirilen tiim
karakterlerin artik genomik bilgilerden yararlanilarak degerlendirilebilecegi 6nemli ilerlemeler
saglanmistir. Ornegin, Fransa'da son gelismeler, dnceki marker yardimi ile seleksiyon
degerlendirmesinde oldugu gibi karakter basina 30 QTL yerine karakter basina birkag yiiz
belirte¢ kullanilarak bu degerlendirmenin yapilmasina izin vermektedir. Bu teknik gelismeler
nedeniyle, GDDT’nin artik diger irklarda da uygulanmasi beklenebilir. Holstein irki ve diger
biiytik siit irklar1 kadar yogun bir sekilde galisilmamis olan irklar i¢in uygun fenotipik bilgilerin
alinmasi i¢in ¢aba gosterilmelidir (Humblot ve ark., 2010).

Tablo 1. Giiniimiizde Ticari Olarak Kullanilan Baz1 Sigir SNP Cipler (Ozkan H. ve Yakan A.,
2017)

Tiir Tanimlama Saglayici SNP
Sigir BovinelLD v2 [llumina 7.931
Sigir BovineSNP50 v3 [llumina 53.714
Sigir BovineHD [llumina 777.962
Sigir BOS 1 Affymetrix 648.000
Sigir Axiom Ovicap Affymetrix 54.260

Giinlimiizde genomik seleksiyon tiim diinya c¢apinda hizla yayilmaktadir. Genomik
seleksiyon kullanilarak verim performansini hizli bir sekilde iyilestirmek i¢in farkl ilkelerde
bazi sigir wrklart {izerinde arastirmalar yapilmaktadir. (Habier ve ark., 2007; Garcia-Ruiz ve
ark., 2016; Luan ve ark., 2009; Gaddis ve ark., 2014; Rolf ve ark., 2010; Su ve ark., 2012;
Verbyla ve ark, 2009). Baz iilkelerde bu teknoloji hayvancilik sektoriine uyarlanmistir.
Ornegin, Amerika Birlesik Devletleri'ndeki tiim suni tohumlama eslesmelerinin yarisindan
fazlas1 genomik secime gore yapilmaktadir. Ayrica dondurulmus sperma iiretimi icin

kullanilacak geng bogalar artik genomik testler ile segilmektedir (Garcia-Ruiz ve ark., 2016)

2.Sonuclar

Genomik seleksiyon sigir yetistiriciliginde yeni ve pratik bir tekniktir. Geligmis
ilkelerde yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu yontemi etkili bir sekilde kullanmak i¢in bir
referans popiilasyon olusturulmasi gerekliligi vardir. GDD' ler belirlenir ve GDDT’ ler igin tilke
capinda kullanilmalar1 gerekir. Dolayisiyla, yliksek verimli sigirlar1 segcmek ve yetistirmek i¢in
genomik seleksiyon uygulanabilir. Boylece hayvan islahi i¢in kullanilan klasik metodlarda

uzun generasyon siireleri kisaltilabilir.
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