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DNA  dizilimlerinde  genetik  polimorfizmlerin  kesfedilmesi,
hayvanlarda gozlemlenen fenotipik varyasyonu agiklamak igin yeni
araglar sunmustur. Belirli lokuslarda allelik varyasyonun ortaya
koyulmasi, bu gesitliligin anlasilmasi amaciyla genetik belirtegler
kullanilmasi yaygin hale gelmektedir. Bu da, ¢iftlik hayvanlarindaki
genetik ¢esitliligin degerlendirilmesine, ebeveyn kontroliine ve hastalik
vektorlerinin  belirlenmesinin  yaninda ekonomik o6neme sahip
ozelliklerde rol oynayan 6nemli gen ve/veya genlerin tanimlanmasina
(QTL ve MAS) olanak saglamistir. Bu calismada, son yillarda
hayvansal tretimde yaygin olarak kullanilan genetik belirteglerin
belirlenmesinde kullanilan yaygin yontemlere (AFLP, RAPD, RFLP,
SSCP, mikrosatellit isaretleyiciler, STR ve SNP) yer verilmis ve
uygulama alanlart degerlendirilmistir.
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The discovery of genetic polymorphisms in DNA sequences has opened
up new possibilities for explaining phenotypic variation in animals. It
is becoming increasingly common to uncover allelic variations at
specific loci and to use genetic markers to understand these variations.
This has made it possible to find disease-carrying animals and measure
genetic diversity in animal breeding. It has also helped to find important
genes and genes involved in economically important traits (QTL and
MAS). In this study, common methods (AFLP, RAPD, RFLP, SSCP,
microsatellite markers, STR and SNP) that have been used in recent
years in the determination of genetic markers widely used in animal
production were included and their areas of application were evaluated.
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Ustiin, Koyun
Giris

Hayvancilik, insanoglunun binlerce yi1l boyunca temel besin kaynagi olmus ve
giiniimiizde, hala Onemini koruyan, son derece gereksinim duyulan bir gida sektoriidiir.
Hayvancilik et, siit ve siit {iriinleri, dol, yumurta, bal vb. verimleri ile yapagi, deri gibi diger
hayvansal iiriinleri elde etmeyi saglamakla kalmaz, tarim sektoriiniin ekonomik agidan
devaminda 6nemli bir yere sahiptir. Dolaysiyla verimli ve saglikli hayvanlarin yetistirilmesi
(hayvancilik), tarim sektoriiniin siirdiiriilebilirligi ve ekonomik karlilig1 agisindan kritik bir
oneme sahiptir.

Son kirk yil igerisinde 6zellikle molekiiler diizeyde arastirma yapabilme sansi saglayan,
gelismekte olan teknolojilerle birlikte molekiiler genetik basta olmak tiizere hayvancilik
aragtirmalarinda (genetik, 1slah-yetistirme, besleme ve hastaliklar) kullanilmak tizere 6zgiin
yontemler gelistirilmistir.

Bu yontemler pratikte uygulanabilir hale gelmis, farkli canli tiirlerinde gerceklesen
karmagik fizyolojik olaylarin (hastalik, besleme, iireme) ve ¢ogu verim kalitimimin gen
diizeyinde saptanabilmesi yoniinde kolaylik saglamistir. Boylece hayvancilikla iligkili genis ve
yeni c¢alisma alanlarima olanak saglamistir. Bu sebeple molekiiler genetigin c¢alisma
yontemlerinden saglanan yeni gelismeler, karmasik gen yapilarimin ve islevlerinin
saptanmasina ve anlasilmasina yonelik oldukc¢a onemli bilgilerin elde edilmesine olanak
saglamistir (Mitra ve ark., 1999; Vaiman, 1999; Koyun ve Okut, 2007; Qureshi ve ark., 2014).

Molekiiler Genetik Belirtecler (isaretleyiciler)

Genetik belirte¢ veya isaretleyici; canlinin bir kromozomu iizerinde fiziksel konumu
bilinen bir DNA dizisidir. ister fenotipik ister genotipik olsun, bir farklilik, eger bir bireyin
genotipi ve/veya fenotipinin 6zelliklerini tanimliyorsa ve kalitim1 farkli nesiller boyunca takip
edilebiliyorsa, genetik bir belirte¢ gorevi gorebilir. Genetik belirtecler, canli genomuna sikca
dagilmis, kimi zaman diizgiin tekrarli motiflerde rastlanilan, genellikle, amino asit kodlamasi
yapmayan yani iglevsel olmayan intron DNA boélgelerinde bulunurlar (mini ve mikrosatellitler
gibi). Bu belirtegler, genlerin yan1 sira genomun belirli 6zgilin noktalar1 igaret etme ve tespit
edilmelerine yardimci olurlar. Bagka bir deyimle belirtegler canlinin genomik yapisinda
meydana gelen degisiklikleri belirlemeye yardimeci olur. Bundan dolay: genetik belirtecler
genetik analiz ve arastirmalarda kullanilan 6nemli araglardir. Genomlarin 6zgiin bolgelerini
saptaylp tanimlamak icin birden fazla belirte¢ sistemi kullanilmaktadir. Bunlar morfolojik,
protein ve niikleik asit tabanli (DNA, RNA) belirtegler olmak {iizere 3 tiptedir (Liu, 1998;
Beuzen ve ark., 2000; Teneva, 2009; Yorgancilar ve ark., 2015; Dumbovic ve ark., 2017).

Morfolojik belirtecler

Morfolojik belirtecler insan, hayvan ve bitkilerde fenotipik verileri degerlendirerek
genotipik farkliliklar1 tespit etmek i¢in kullanilan bir yontem olmakla beraber genetik
caligmalarinda kullanilmaktadir. Geleneksel olarak, hayvan irklarinin genetik 1slahi fenotipik
seleksiyona dayanmaktadir. Gegtigimiz yiizyil, genetik tepkinin dogru se¢imi ve tahminine
yonelik niceliksel teori ve metodolojinin gelismesiyle karakterize edilmistir. Morfolojik
belirteglerde yapilan ilk calismalar kanatlilarda kanat yapisi, biiyiikk ve kiigiikbaslarda post
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rengi, boynuzluluk gibi kolay gozlemlenebilir Mendel kalitimi {izerine yapilmistir. Ancak
morfolojik belirteglerin gozlemlenmesi kolay olmasina ragmen karakterin cinsiyete bagliligi,
diistik kalittm derecesi gostermesi, alel sayilarinin yetersiz, polimorfizmin nispeten diigiik
olmasi, epistatik etkilere maruz kalmasi ve ayn1 zamanda ¢evresel faktorlerden etkilenmesi gibi
nedenlerden dolay1 hedef 6zelligin tespitinin zaman almasi sebebiyle kullanim alani sinirlidir
(Liu, 1998; Othman ve ark., 2012; Teneva, 2009).

Protein belirtecler

Protein belirtecler morfolojik belirteglere gore daha gilivenilir sonuglar vermektir. Ancak
bu yontem de genom isaretleyiciler pratik ve yeterli bulunmamistir. Ciinkii protein sistemleri
(kan antijenleri, izoenzim belirtegleri, kan ve doku proteinleri) polimorfizm bakimindan
yetersiz olup genomda bulunma dereceleri diistiktiir (Mercan ve Okumus, 2004).

Niikleik Asit Tabanh Belirtecler

RNA belirtecler

Organizmalarin filogenetik analizleri ile tiir ve tiir i¢i genetik varyantlarin tespitinde en
¢ok tercih edilen molekiiler belirteglerden biri Ribozomal RNA (rRNA) gen bolgesidir. Bu
etiketleme sisteminin avantajlar1 yiiksek polimorfizm, kolay analiz, kisa siirede sonug alinmast,
cevre kosullarindan etkilenmemesi ve diisiik maliyetidir. Ote yandan, rRNA belirtegler tiirler
arasindaki akrabalik derecelerinin belirlenmesi, genetik karakterizasyonu, 1slah ¢aligmalar1 ve
genetik materyallerin degerlendirilmesi acisindan 6nemli bulunup ve gelecekte yapilacak olan
daha gelismis ve genis kapsamli benzer caligsmalarin da 6niinii agacag: diisiiniilmektedir. Ayrica
domuzlar i¢in 1slah programlarinin ¢ogu et-kas kiitlesi, kas lifinin yapisi, et rengi ve pH gibi
kas 6zelliklerini iyilestirmeye odaklanmistir. Tiim genom ekspresyon profillerini analiz etmek
ve domuzlardaki ekonomik agidan 6nemli 6zelliklerle iliskili genleri segmek igin ¢cDNA
mikrodizi yontemi (RNA-seq) bu alanda oldukg¢a yaygin olarak kullanilmaktadir (Ropka-Molik
ve ark., 2014; Eker ve Koloren 2017).

DNA belirtecler

Gliniimiizde en fazla kullanilan yontem olan DNA belirtecler bir tiir i¢cindeki farkli
bireylerde goriilen polimorfizimleri gosteren 6zgiin DNA bolgelerine denir. Ayrica genetik
varyasyonun niikleotid mutasyonlarini belirleyecek yontemler arastirmacilart DNA belirteglere
yonlendirmistir. Polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) bulunmasi ile genetik c¢aligmalarda
PCR bazli belirtegler daha ¢ok tercih edilmeye baslanmistir. Bu yontem genomun 6zgiin
bolgelerini laboratuvar ortaminda agaroz jel- elektroforez yontemiyle goriintiilemesine olanak
saglamistir. Ayrica hizli gelismeye baglh olarak bu yontem daha ekonomik, kolay, hizli ve
polimorfik olmalarindan dolay1 daha ¢ok tercih edilmeye baglanmistir. DNA tabanh belirtegler
(RFLP, RAPD, AFLP, SSCP, STR ve SNP) gerek bitki gerek insan ve hayvan genomik
caligmalarinda yaygin olarak kullanilmaktadir (Liu, 1998; Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015;
Reshma ve Das, 2021).
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RAPD (Rastgele ¢cogaltilmig polimorfik DNA)

Bu yontem niikleotid dizisi rastgele se¢ilmis kisa zincirli PCR ile DNA da secilen
yerlerin ¢ogaltildig1 bir polimorfizm saptama yontemdir. Burada niikleotid uzunlugu 6-10 bg
olup DNA’lar kullanilarak genom iizerinde segilen bolgeler rastgele c¢ogaltilmaktadir.
Yontemin hizli sonug vermesi, diisiik maliyet, az i giicii ve az miktarda DNA ile polimorfizm
oraninin yiiksek olmasi gibi yararlari olsa da giivenirliginin, tekrarlanma oraninin diistikligi ve
dominant kalitim sergilemeleri ise istenmeyen Ozelliklere sahiptir (Kagamakli ve Aksit, 2011).

Bu yontemle hayvancilikta yapilan arastirmalara ise sigirlarda; genomik polimorfizm
(Rincén ve ark., 2000), akrabali yetistirme tahmini (Bhattacharya ve ark., 2003), genetik
cesitlilik (Hassen ve ark., 2007), mastitis (Mustopa ark., 2018). Koyunlarda; genetik tanimlama
ve gen haritalama (Cushwa ve ark., 1996), kuzularda et kalitesi 6zellikleri (Malau-aduli ve ark.,
2006) ve DNA Polimorfizmi (Elmaci ve ark., 2007) drnek verilebilir.

AFLP (Cogaltilnus par¢ca uzunlugu polimorfizmi)

Temelde genomik DNA’nin kesim enzimleri sayesinde parcalara ayrildiktan sonra
ortaya c¢ikan yeni pargalarin uygun primerlerle, PCR ile ¢cogaltma esasina dayanmaktadir. Bu
yontemin avantajlart polimorfizm oranin yiiksek olmasi ve masraf, is gilicii ve zamandan
tasarruf etmesidir. Ancak yontemin ¢ogunlukla dominant karakter sergilemesi, farkli genetik
haritalar arasinda transferin zor olmasi sebebiyle analizlerde giigliikler ¢gikmaktadir (Vos ve
ark., 1995; Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015).

Bu yontemle hayvancilikta yapilan calismalar sigirlarda; filogenetik iliski (Buntjer ve
ark., 2002), irk tayini (Negrini ve ark., 2007). Koyunlarda; genetik varyasyon analizleri
(Bogani ve ark., 2001). Kegilerde; genetik uzaklik (Ajmone-Marsan ark., 2002). Atlarda;
genetik hastaliklara kars1 seleksiyon (Silvestrelli ve ark., 1999), gen ekspiresyonu (Verini ve
ark., 2003), gibi aragtirmalar 6rnek verilebilir.

RFLP (Strl parca uzunluklart polimorfizmi)

DNA kesici enzim bolgelerinin farkli olan yerlerinde homolog DNA molekiilleri
arasindaki farkin ortaya koyulmasinda faydali bir yontemdir. RFLP, DNA’nin 6zgiin kesim
(endoniikleazlar) enzimleriyle olusan farkli uzunluklarda DNA parcalarinin analizidir. RFLP
yontemi sayesinde analiz, genom haritalama ve genetik hastalik tayininde 6nemli bir arag olarak
kullanilmistir ancak son ¢ikan yontemler ve teknikler sebebiyle yavas ve maliyetli bulundugu
i¢in kullanimi sinirhi kalmigtir (Chaudhary ve Kumar, 2020).

Bu yontemle hayvancilikta yapilan caligmalarda ise sigirlarda; biiylime o6zellikleri
(Zhang ve ark., 2009), et tiplerinin tanimlanmasi1 (Haider ve ark., 2012), tiiberkiiloz ve hastalik
tespiti (Oryan ve ark., 2022). Koyunlarda; filogenetik siniflandirma ve tiir tanimlamasi
(Sedighe ve ark., 2019). Domuzlarda; biiyiime hiz1 ve karkas kalitesi (Pierzchata ve ark., 2004),
biiyiime hormonu ve gen polimorfizmi (Biziené ve ark., 2011). Kanatlilarda; filogenetik
iligskinin belirlenmesi (Karsli ve ark. 2020) gibi 6rnek verilebilir.

SSR (Tek dizi tekrarlarlary)

SSR'ler veya STR'ler genom boyunca dagilmis olarak tlirden tiire ve kromozomdan
kromozoma degisiklik gosterirler. Bunlar yiiksek oranda korunmus diziler olup kisa ardisik
tekrarlar olarak da bilinen mini ve mikrosatellitler (STR) belirtecleridir. Prokaryotik ve
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okaryotik genomlarda yaygin ve daginik olarak bulunurlar. Mikrosatellit tekrar dizileri
genellikle ikili, Giclii ve dortlii kopya niikleotid dizilerdir. Memeli (6zellikle insan) genomunda
CA ve TG mikrosatellit tekrar dizileri en bol olanlardir. Baz dizisi olarak yaklagik 200-600 baz
cifti uzunlugunda degisebilir. Art arda tekrarlt motiflerin boyutlari 1 ila 6 bc arasinda degistigi
gibi baz1 genomlar 102 bc’ne kadar tekrarlanan motiflere sahip olabilirler. Mikrosatellitler fazla
polimorfik yapiya sahip olup, ko-dominant karakterlidirler. PCR ve kapillar elektroforez
teknolojisine uygunlugu, kolay ve hesapli genotipleme islemlerine olanak saglamaktadir.
Mikrosatellit belirtecler ¢iftilik hayvanlari ve diger organizmalarin gen tanimlama, gen ekleme-
cikarma, hastalik ve diger verimlere etkiyen kromozom ve genom bolgelerinin bulunmasi (gen
haritalama), DNA diizeyinde ebeveyn tayini, forenzik ve filogenetik parametrelerin tahmini
caligmalarinda olduk¢a yaygin olarak kullanilmaktadir (Koyun, 2004; Kalia ve ark., 2011;
Weber ve May, (1989) ve Liu (1998) atfen Ozsensoy ve Kurar, 2012; Marwal ve ark., 2014).

Bu yontemle yapilan arastirmalara sigirlarda; DNA mutasyonlarin belirlenmesi
(Machugh ve ark., 1994), ebeveyn kontrolii (Glowatzki-Mullis ve ark., 1995), siit verimi ve
somatik hiicre sayis1 (Ashwell ve ark., 1997), gen haritalama (lhara ve ark., 2004), genetik
cesitlilik (Pandey ve ark., 2006). Koyunlarda; ikizlik ve dol verimi (Montgomery ve ark., 1994),
genetik varyasyon (Vajed Ebrahimi ve ark., 2017). Domuzlarda; et kalitesinin gelistirilmesi
(Lee ve ark., 2011). Kanatlilarda ve Atlarda; gen haritalama (Cheng ve Crittenden, 1994; Shiue
ve ark., 1999); 6rnek verilebilir.

SNP (Tek niikleotit polimorfizmi)

SNP genomun herhangi bir bolgesinde olusan tek niikleotid’deki dizilim farkliliklaridir.
Bitkiler ve hayvanlar, tek niikleotid polimorfizmleri (SNP) ile karakterize edilen genomlara
sahiptirler. SNP'ler genomlardaki genetik ¢esitliligin en kiigiik birimi ve en yaygin tiirleridir.
SNP belirtegleri bialeliktir ve aleller hakkinda dogru bilgi verirler. SNP'ler ¢esitli sekillerde
kullanilabilir; 6rnegin; yiiksek ¢oztniirliikli insan ve hayvan genetik haritalari, ¢iftlik hayvan
genomlarindaki kantitatif verim Ozellikleri haritamada (QTL haritalama) yaygin sekilde
kullanilmaktadir (Ebegbulem ve Ozung, 2013; Yadav ve ark., 2019; Koyun ve ark., 2021).

Son donemlerde SNP’lerin tanimlanmas1 ve genomda yogun derecede bulunmas ile
genomda kararli bir sekilde dagilim gostermesi, net sonu¢ vermesi, basit olusu ve kolay
tekrarlanabilir olusu sebebiyle son zamanlarda tercih edilen bir yontem olmustur. Ancak bu
yontem de iki alelle sahip olan SNP belirtecinin polimorfizm orani diisiik oldugundan daha
fazla polimorfizm dizi bilgisine ihtiya¢ duyulmasi, her lokusta goriintiilenememesi gibi ¢esitli
handikaplar olusmaktadir ve dezavantaj olarak goriilmektedir (Smigielski ve ark., 2000; Gupta
ve ark., 2008).

Sigirlarda; genom dizilimi analizi (Stothard ve ark., 2011), akrabali yetistirme tahmini
(Zhang ve ark., 2015), siit tiretim 6zellikleri (Chamberlain ve ark., 2012), karkas ve et kalitesi
ozellikleri (Shin ve Chung, 2006). Koyunlarda; irklarda genetik yap1 (Kijas ve ark., 2009),
miyostanin geni ve kas hipertrofisi ile iliskisi (Gan ve ark., 2008), siitteki yag asidi igerigi
(Moioli ve ark., 2013). Domuzlarda; tireme 6zellikleri (Uimari ve ark., 2011), et kalitesi i¢in
QTL analizi (Kim ve ark., 2011). Atlarda; genetik ¢esitlilik (Petersen ve ark., 2013), popiilasyon
biiytikliik tahmini (Do ve ark., 2014) i¢in yapilan arastirmalar 6rnek verilebilir.
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SSCP (Tek iplikli konformasyon polimorfizmi)

Tek iplikli konformasyon polimorfizmi (SSCP) analizi, PCR ile gii¢lendirilmis olan
genomik DNA fragmanlarindaki bilinmeyen {iriinlerin ve dizileri farkli olan DNA 6rneklerinin
hizl1 tespitine olanak saglayan ucuz ve kullanigh bir genetik tarama yontemidir. Bu yontem
onko ve tiimor baskilayici genler ve genetik hastaliklardan sorumlu mutasyonlari tespit etmek
ve DNA polimorfizmlerinin saptanmasi i¢in kullanilmaktadir (Hayashi ve Yandell, 1993;
Vidal-Puig ve Moller, 1994).

Bu metodla yapilan arastirmalarda sigirlarda; siit performansi 6zellikleri (Brym ve ark.,
2004), et kalitesi ve karkas ozellikleri (Chung ve ark., 2008), mastitiste genetik polimorfizim
analizi (Sen ve ark., 2015), biiyiime hormonu varyasyonu (Yao ve ark., 1996). Koyunlarda;
kalpastanin ve kalpain genlerinin genetik varyasyonu (Dehnavi ve ark., 2012), miyostatin geni
polimorfizmi (Azari ve ark., 2012), kazein geni polimorfizmi (Othman ve ark., 2013) 6rnek
verilebilir.

Genetik Belirteclerin Uygulama Alanlar:

Ebeveyn tayini

Ebeveyn tayini, hayvanin potansiyel degerinin belirlenmesinde ve damizlik se¢iminde
biiyiilk 6nem tagimaktadir. Bu ydontemin amaci ise ana ve babadan gelen genlerin soy aktarim
ve kimlik tespitinde, yetistiriciler ve pedigree kayitlar1 i¢in giiglii ve etkili genetik aracglar
olusturmaktir (Cerit ve Avanus, 2007).

Dollerde cinsiyetin belirlenmesi

Yavru cinsiyetinin belirlenmesi, hayvan yetistiriciligi i¢in verim yonii bakimidan
olduk¢a 6nemlidir. Besicilik yapilacaksa erkek, siit liretimi yapilacaksa disi olmasi arzu edilir
yani siiride istenen amaca gore diizenlenmesine olanak saglayan olduk¢a 6nemli bir aractir.
Bundan dolay1 dogacak olan buzagilarin cinsiyetlerinin 6nceden belirlenmesi yetistiricilik i¢in
bazi avantajlar1 da beraberinde getirmektedir. Ornek olarak her isletme kendi programina gore
hayvan tedarik edebilir ve iiretim stratejisine 6-7 ay dncesinden baslayabilir ve uygulayabilir.
Erken donemde embriyo cinsiyetinin belirlenmesi i¢in 16-32 hiicre seviyesine ulasildiginda
blastomer hiicreleri almarak PCR ydntemiyle cinsiyet tayini yapilabilmektedir. In vitro
kosullarda biyopsi ile ¢ogaltilan embriyolar daha sonraki asamada Y kromozomuna 6zgii
dizileri taniyan primerlerin PCR ile ¢ogaltilmasi yeterli olmakta ve 5 giin gibi kisa siire
icerisinde %98 oraninda kesin sinyaller vermektedir (Peura ve ark., 1991; Machaty ve ark.,
1993; Thibier ve Nibart, 1995).

Freemartinizm olgusunun tespiti

Freematinizim sendromu farkli cinsiyetlerde (XX/XY) ikiz gebelik mevcut oldugunu
gostermektedir. Bu gebelikten dogan disi yavrularda kisirlik meydana gelebilmektedir ki,
yavrularin her ikisi disi oldugunda yaklasik %82.5 olan bu oran farkli cinsiyette olduklarinda
% 92 seviyelerine ¢ikabilmektedir. Biri erkek digeri disi olan ikiz yavrulardan disi olanin kisir
olmasi seklinde tanimlanan ve yetistiricilik ile ilgilenen iireticiler i¢in ciddi ekonomik kayiplara
neden olan freemartinizim olgusunun tespiti sitogenetik ve molekiiler yontemlerle
belirlenebilmektedir. Ancak buzagilarin damizlik potansiyelinin belirlenmesi agisindan
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freemartinizmin erken teshisi oldukca onemlidir. Freemartinizmin erken tanimlanmasi Y’
kromozomuna 0zgli primerler, aracifiyla PCR teknigi sayesinde sitogenetik ve molekiiler
yontemlerle gergeklestirilmektedir (Nowacka ve ark., 2004; Akyiiz ve ark., 2011).

Taswyict hastalik genlerinin belirlenmesi ve genetik hastaliklarin kontrolii

Kalitsal hastaliklar ebeveynlerden ddllere aktarilan genetik materyallerin mutasyonu
sonucunda kaynaklanmaktadir. Boylece hayvan sagligini ve verimini olumsuz etkileyerek veya
embriyonik 6liimlere neden olarak fertiliteyi azaltan hastaliklar olarak tanimlanmaktadir. Bu
tiir hastaliklara, mutasyonlarin aminoasit kodonlarinda degisim olusturmasina ve dolaysiyla
bozuk veya diizensiz protein sentezine ya da protein sentezinin durmasina neden olmaktadir.
Boylece ciftlik hayvanlarinda ciddi anlamda bir verim diislisii ve ekonomik kayiplar
goriilmektedir. Bu yiizden kalitsal hastaliklarin molekiiler diizeyde isleyislerini bilmek,
hastaliklari siiriiden uzaklastirmada oldukca 6neme sahiptir (Prajapati ve ark., 2017).

Genetik haritalarinin olusturulmasi

Hayvanlarda molekiiler belirte¢ uygulamalarinin gelismesi beraberinde yiiksek
yogunlukta genom haritalarinin olusturulmasina olanak saglar. Genom haritalar1 ile genlerin
ve belirteclerin kromozomlar {izerinde bulundugu yerler ve birbirleriyle olan uzakliklar
belirlenir. Krossing-over olayindan yararlanilarak bagli genlerin dizilisi ve aralarindaki uzaklik
bulunmasi sonucu genetik haritalar yapilmaktadir. Yani belirte¢ lokusu ile {izerinde durulan gen
bolgesi arasindaki krossing-over orani kullanilarak aralarindaki mesafe santi-Morgan (cM)
cinsinden tahmin edilebilmektedir (Genetik Baglantt Haritalar1). Gen haritalarinin
olusturulmasinda farkli tiirlerin genomlar1 arasinda homolog genlerin ve korunmus gen
bolgelerinin tanimlandig1 yazilim ¢atilari (synteny ), fiziki kromozom, baglanti ve kiyaslamali
haritalama gibi ¢ok cesitli haritalama yoOntemleri kullanilmaktadir. Bu yolla ¢iftlik
hayvanlarinin genom haritalar1 olusturulmasinda genel olarak baglanti haritalamasi ve
karsilagtirilmali haritalama yontemleri kullanilmaktadir (Womack ve ark.,1997; Passarge,
2000; Koyun, 2004).

QTL (kantitatif ¢zellik lokuslari)

Gen belirtecler temel alinarak yapilan Genetik Baglanti Haritasi’ndan sonraki asama
Kantitatif Ozellik Lokuslar1 (QTL) nin kromozom iizerinde belirlemesi yani haritalanmasidir.
Ekonomik 6neme sahip olan fenotipik varyasyonlarin, genetik orani birden ¢ok ¢evre etkenleri
ve eklemeli gen etkisine maruz kaldigindan dolay1, basit mendel kalitim1 géstermez. Bu nedenle
Ozeliklerin varyasyon kaynaklarini tespit etmek i¢in yapilacak genetik ¢alismalarda oldukca
karmasik ve zor olmaktadir. QTL ile gen belirtecleri arasindaki baglanti istatiksel olarak
belirlenmesi ilgili genomdaki QTL'lerin saptanip, giivenilir ve dogru bir sekilde kromozomlar
iizerinde haritalanmasi i¢in oldukca Onemlidir. Eger iligki istatiksel olarak anlamli ise
belirteglerin QTL ile ayn1 kromozomda birbirlerine baglilig1 s6z konusudur. Tiim bu asamada
gerceklesen istatiksel analiz siirecine QTL belirleme veya QTL haritalama denilmektedir. Her
seyden Once burada kullanilan genetik belirleyicinin es-baskin (co-dominant) yapida olmasi ve
polimorfik yapisinin yiiksek olmasi, QTL-belirte¢ arasindaki iliski varliginin istatistiksel agidan
ortaya ¢ikarmasinda olduk¢a 6nemli rol oynar. Boyle belirtecler istatistiksel analizin hem ¢ok
giiclii hem de ¢ok daha isabetli olmasini saglar. QTL belirleme s6z konusu gen etkileri yani1 sira
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QTL belirteg iliskisi lizerinden de damizlik deger belirleme ile birlikte istatiksel 6l¢limii daha
dogru yapilmasinda miimkiin kilmaktadir (Visscher ve ark., 1996; Bovenhius ve ark., 1997,
Hayes, 2007; Koyun ve Okut, 2007).

Tablo1. Bazi Ciftlik Hayvan Tiirlerindeki QTL Bolgeleri (Kaynak: QTL Databease, 2023).
QTL Bolgesi ve Kantitatif

Hayvan Verim Yonii Belirteg Tiirti Yazar ve Kaynakca
. . . (Meredith ve ark.,
BTA 10, siit protein verimi SNP 2012)
BTA 20, Karkas Verim Derecesi SNP (Saatchi ve ark., 2014)
Sigir 5
S BTA 03, BTAI3 Dogurganlik SNP (Hoglund ve ark., 2014)
Indeksi
BTA 10, Mastitis Somatik Hiicre SNP (Cole ve ark., 2011)
Skoru
OA 2, Siit Yag1 Yiizdesi Mikrosatellitler (Gunerrzzo'(%')l veark.,
Kovun OA 6, Karkas Kas Yogunlugu SNP (Matika, ve ark., 2016)
y OA 21, Gebelik Oran SNP (Ramos ve ark., 2023)
OA 23, immiinoglobulin E Mikrosatellitler (Crawford ve ark.,
diizeyi 2006)
SSC 17, Kaslar Aras1 Yag SNP (Fontanesi ve ark.,
Icerigi 2017)
Domuz SSC 16, ilk Yavrulama Yas1 SNP (Wang ve ark., 2018)
SSC 13, Bruselloz Duyarliligt SNP (Fabbri ve ark., 2022)
SSC 12, Agresif Davranis SNP (Guo ve ark., 2022)
GGA 20, Yumurta Uretim Orani SNP (Romé ve ark., 2015)
GGA 7, Kas Lifi Yogunlugu SNP (Chen ve ark., 2013)
Kanatl GGA 24, Yumurtalik Yiizdesi SNP (Sun ve ark., 2018)
o - (Drobik-Czwarno, ve
GGA 28, Kus Gribi Duyarlilig SNP ark., 2018)
EC 31, Yaris Perfomanst SNP (Velie ve ark., 2018)
EC 20, Genel Viicut Biiyiikligii SNP (Staiger ve ark., 2016)
A
t EC 26, Sperm Konsantrasyonu SNP (Gottscggilé)v eark,
EC 31, irtifa Adaptasyonu SNP (Hendrickson, 2013)

Belirteg destekli seleksiyon (MAS)

Hayvancilikta kantitatif 6zellikler genellikle yiiksek ekonomik degere sahip olup,
bireylerin genetik 1slah uygulamalarinda dikkatle ve sik¢a kullanilmaktadir. Bu 6zellikler daha
once de belirtildigi gibi ¢evresel faktorlerden etkilenmekte ve ¢ok sayida kiigiik etkili genler
tarafindan da kontrol edilmektedir. Hayvancilikta geleneksel yontemler araciligi ile uzun yillar
hayvanin fenotipik bilgilerine bakilarak damizliklar sec¢ilmekteydi. Ancak bu yontemler
giinlimiizde gerek ekonomik agidan gerekse de is ve zaman verimliligi agilarindan yetersiz
kalmaktadir. Son donemlerde molekiiler belirteclerin  gelistirilip, yayginlagstirilmasi
hayvanciliga ciddi katkilar saglamistir.

Belirte¢ Destekli Seleksiyon (MAS) dolayli olarak uygulanan bir seleksiyon yontemidir.
Bagka bir deyimle, 6zelligin kendisini se¢cmeyip, arzu edilen 6zellik ile iliskili veya yakin olan
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(morfolojik, biyokimyasal ve molekiiler) belirtecleri kullanarak se¢me isidir. Ote yandan,
MAS’1n uygulanabilmesi i¢in arzu edilen 6zellikten sorumlu kantitatif 6zellik lokuslar1 (QTL)
ile calisilan belirteg(ler) arasindaki baglanti ve iligkininin varligi saptanarak, kromozom
iizerindeki mesafelerinin bulunmasini da igermektedir. Potansiyel QTL bolgesinin, belirteglerle
test edebilecegi hedef popiilasyonlarda dogrulanmasi ve hayvanlarin genotiplerinin belirlenip,
belirtegler  arasindaki  baglantt  tanimlandig1  takdirde  seleksiyon  programinda
kullanilabilmektedir. Genel olarak 6l¢iimii zor ve pahali olan ve kalitim derecesi diisiik ve
cinsiyete bagli olan 6zellikler iizerinde MAS’1in etkisi oldukga yiiksek olabilmektedir Bir
belirtecin lokusu ile bir QTL arasindaki iliski kesin olarak netlestirililmesiyle bireylere aktarilan
QTL allelini belirlemek de miimkiindiir. Boylece edinilen genetik bilgiler 1slah programlarinda
kullanilabilmektedir. MAS, vyetistiriciligi yapilan popiilasyonlarda mevcut olan genetik
varyasyondan yararlanmay1 kolaylastirdigi gibi, istenilen 6zelliklerin genetik ilerlemesi ve
verim seviyelerinin yiikseltilmesinde de kullanilabilir. Ayrica klasik seleksiyon yontemlerine
gore generasyonlar arasi siire kisalacagi icin seleksiyonda isabet derecesinin artmasina ve
isletmelerde bakim-besleme-saglik masraflarinin diismesine yardimci olmaktadir.

Buna ek olarak, MAS uygulamalar: pratikte giiniimiiz 1slah yontemlerinin etkinligini
artirmakla kalmayacak, ayrica yeni 6zelliklerin seleksiyonu i¢in de yeni olanaklar saglayacaktir
(Haley ve Visscher, (1999) atfen Giirses ve Bayraktar, 2014; Mitra ve ark., 1999; Hayes, 2007,
Koyun ve Okut, 2007; Bayraktar, 2020).

Genom boyu iliskilendirme calismalari (GWAS)

QTL haritalamas1 1990'l1 yillarda biiyiik 6l¢lide mikrosatellit isaretleyicilerine dayali
yapilmistir. Bu haritalarin kisith veya siirli alel frekansli olmalari, gelistirilmeleri ve
glincellenmeleri diisiik hizda olup, yiiksek maliyet-emek gerektirmeleri gibi ¢esitli
dezavantajlar1 bulunmaktadir.

Ote yandan genom dizilemenin ortaya ¢tkmasiyla birlikte gelisen teknolojiler (dizileme,
biyoinformatik yazilimlar) ve ucuz fiyatla kullanima sunulmalari genomun bulunabilirligi
calismalarinda tek niikleotid polimorfizmleri (SNP) panellerine oncelik kazandirmistir.
Glinlimiizde GWAS uygulamalari, et kalitesi ve miktari, buzagilama kolayligi, siit verimi,
%yag ve %protein verimleri, dol ve yumurta verimi gibi yiiksek ekonomik 6nem gosteren QTL
haritalama c¢aligsmalarina popiilerlik kazandirmistir.

Genellikle irklarin farkli genetik yapilari, kantitatif 6zelliklerin poligenik dogasi, farkl
genom bolgelerde ve farkli genlerin ayn1 verim ya da 6zellik ile iligkili oldugu bulunmustur.
Cesitli fenotiplerle iliskili genleri tanimlamak ve kantitatif 6zelliklerin mekanizmalarini
aydinlatilmasinda GWAS'm ideal bir yontem oldugu kanitlanmistir. Genom boyu
iliskilendirme ¢alismalar1 (GWAS), genetik belirtecler olarak tek niikleotid polimorfizmlerini
(SNP'ler) kullanarak fenotipik 6zelliklerle iliskili hedef genler igin tiim genomu taramak igin
kullanilmaktadir. GWAS, daha yiiksek alel frekanslari, genis kapsamli genomik alanlar ve ¢ok
sayida kalitsal rekombinasyon olayimi tespit etme yetenegi saglayarak daha gilivenilir ve gen
haritalarina oranla daha kolay bir yaklasim sunar. Hayvancilikta 6nemli ekonomik 6zellikler
icin aday genlerin belirlenmesinde 6nemli bir yontem haline gelmislerdir (Lipkin ve ark., 1998;
Zhang ve ark., 2012; Sharma ve ark., 2015; Sahito ve ark., 2024).

Koyunlarda et verimi ve biiylime Ozellikleri (Zhang ve ark., 2013), atlarda kosu
performansina etkiyen genlerin belirlenmesi (Littiere ve ark., 2020), bal arilarinda sakinlik
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ozellikleri (Guichard ve ark., 2021), domuzlarda ateslenme ve nekroz sendromu (Gerhards ve
ark., 2023), tavuklarda gogiis etindeki yag asitleri genlerinin saptanmasi (Fan ve ark., 2023),
sigirlarda et ve biiylime Ozellikleri (Sanchez ve ark., 2023) GWAS yontemi ile yapilan
caligmalara 6rnek olarak verilebilir.

Sonug¢

Molekiiler genetikte yagsanan hizli gelismeler hayvancilik isletmeleri agisindan yeni bir
donemin bagladigin1 ve genetik aragtirmalara dayali bir yapilanmanin gerekli oldugunu ortaya
cikarmistir. Molekiiler belirtecler ¢iftlik hayvanlarinin verim ya da hastalik tahmini igin
kullanim1 hayvan yetistiricilifi ve genetigine Onemli katkilar saglayabilecektir. Bu yeni
yapilanma kantitatif 6zellik performansina dayali seleksiyon ve 1slah ¢alismalarinda genetik
bilginin eklenerek, fenotip veriler ile birlestirilerek kullanilmas1 gerektigini gostermistir. MAS
gibi genotipik 1slah uygulamalarinin daha fazla 6zellik igermesi, kullanimi, uygulamasi ve
etkinliginin arttirilmasi i¢in ¢iftlik hayvanlarinda kantitatif karakter lokuslarinin tespiti yoniinde
daha fazla arastirma yapilmasi gerekmektedir. Ciftlik hayvanlarinin ekonomik verim agisindan
onemli kantitatif 6zellik lokuslarinin (QTL) haritalanmas1 son yillarda dikkate deger sonuclar
elde etmis olsa da QTL haritalama ¢aligmalarinda kullanilan isaretleyicilerin diisiik yogunlugu
nedeniyle karmasik 6zelliklerdeki genetik cesitliligin tamami belirlenememistir.

Ote yandan, yiiksek yogunluklu tek niikleotid polimorfizmini (SNP) kullanan genom
boyu iligkilendirme ¢alismasi (GWAS), bizlere bu sorunun iistesinden gelmenin yeni bir yolunu
sunmaktadir. Boylece, GWAS ile bir hastalik veya ekonomik 6neme sahip 6zellik ile genetik
varyasyonlar arasindaki iligkilerin belirlenmesi i¢in genetik veriler taranarak, yakin bir
gelecekte ekonomik agidan Onemli Ozellikler ig¢in nedensel mutasyonlarin saptanip,
tanimlanmalar1 ¢cok daha kolay olabilecektir. Elde edilecek bulgular kaginilmaz olarak ¢iftlik
hayvanlardaki karmasik o6zelliklerin veya hastaliklarin genetik dokularinin anlasilmasini ve
yetistirme programlarinin pratik olarak iyilestirilmesini kolaylastiracaktir.

Kaynaklar

Ajmone-Marsan, P., Negrini, R., Milanesi, E., Bozzi, R., Nijman, 1.J., Buntjer, J.B., Valentini,
J., Lenstra, J.A., 2002. Genetic distances within and across cattle breeds as indicated by
biallelic AFLP markers. Animal Genetics. 33(4): 280-286.

Akyiiz, B., Bayram, D., Giirbulak, K., 2011. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) ile sigirlardaki
freemartinismus sendromunun tamisi. Kafkas Universitesi Veteriner Fakiiltesi Dergisi.
17(3): 339-344.

Al-Samarai, F.R., Al-Kazaz, A.A., 2015. Molecular markers and its applications in animal
breeding: A review. American Journal of Applied Scientific Research. 1(1): 1-5. doi:
10.11648/j.ajasr.20150101.11

Ashwell, M.S., JrC, R., Miller, R.H., VanRaden, P.M., Da, Y., 1997. Detection of loci affecting
milk production and health traits in an elite US Holstein population using microsatellite
markers. Animal Genetics. 28(3): 216-222.

Avanus K. 2007. Mikrosatellitler kullanilarak dna tipleme yontemi ile kopeklerde ebeveyn
tayini. Doktora Tezi. istanbul Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisii, 63 s.

175

Hayvan Bilimi ve Uriinleri Dergisi / Journal of Animal Science and Products (JASP)



Genetik Belirtegler ve Hayvancilikta Uygulamalari 7(2):166-184, 2024

Azari, M.A., Dehnavi, E., Yousefi, S., Shahmohamadi, L., 2012. Polymorphism of calpastatin,
calpain and myostatin genes in native Dalagh sheep in Iran. Slovak Journal of Animal
Science, 45(1): 1-6.

Bayraktar, M., 2020. Ciftlik hayvanlarinda markor destekli se¢im (MAS) uygulamasi.
International Eurasian Conference on Biotechnology and Biochemistry. Ankara,
Turkey, 16-18 December 2020, pp. 193.

Beuzen, N.D., Stear, M.J., Chang, K.C., 2000. Molecular markers and their use in animal
breeding. The Veterinary Journal. 160(1): 42-52.

Bhattacharya, T.K., Kumar, P., Joshi, J.D., Kumar, S., 2003. Estimation of inbreeding in cattle
using RAPD markers. Journal of Dairy Research. 70(1): 127-129.

Biziené, R., Miceikiené, I., Baltrénaité, L., Krasnopiorova, N., 2011. Association between
growth hormone gene polymorphism and economic traits in pigs. Vet. Med. Zoot.
56(78): 56-78.

Bogani, D., Capomaccio, S., Cappelli, K., Sarti, F.M., 2001. Use of AFLP and SAMPL markers
for the analysis of the genetic variability of three sheep groups belonging to the
Appenninica, Massese and Suffolk breeds. XLV Convegno Annuale della Societa
Italiana di Genetica Agraria. Atti XLV Convegno Annuale della Societa Italiana di
Genetica Agraria. Italy, 26-29 September 2001.

Bovenhuis, H., Van Arendonk, J.A.M., Davis, G., Elsen, J.M., Haley, C.S., Hill, W.G., Baret,
P.V., Hetzel, D.J.S., Nicholas, F.W., 1997. Detection and mapping of quantitative trait
loci in farm animals. Livestock Production Science, 52(2):135-144.

Brym, P., Kaminski, S., Rusc, A., 2004. New SSCP polymorphism within bovine STAT5A
gene and its associations with milk performance traits in Black-and-White and Jersey
cattle. Journal of Applied Genetics. 45(4): 445-452.

Buntjer, J.B., Otsen, M., Nijman, 1.J., Kuiper, M.T.R., Lenstra, J.A., 2002. Phylogeny of bovine
species based on AFLP fingerprinting. Heredity. 88(1): 46-51.

Cerit, H. and Avanus, K.. 2007. "Sex Determination by CHDW and CHDZ Genes of Avian Sex
Chromosomes in Nymphicus hollandicus,” Turkish Journal of Veterinary & Animal
Sciences. 31: 6-1.

Chamberlain, A.J., Hayes, B.J., Savin, K., Bolormaa, S., McPartlan, H.C., Bowman, P.J., Van

Der Jagt, C., MacEachern, S., Goddard, M.E., 2012. Validation of single nucleotide
polymorphisms associated with milk production traits in dairy cattle. Journal of Dairy
Science. 95(2): 864-875.

Chaudhary, R. and Kumar, G.M. 2020. Restriction fragment length polymorphism.
Encyclopedia of Animal Cognition and Behavior. 6(175): 1-3.

Chen, S., An, J.,, Lian, L., Qu, L., Zheng, J., Xu, G., Yang, N., 2013. Polymorphisms in AKT3,
FIGF, PRKAGS3, and TGF-B genes are associated with myofiber characteristics in
chickens. Poultry Science. 92(2): 325-330.

Cheng, H.H., Crittenden, L.B., 1994. Microsatellite markers for genetic mapping in the chicken.
Poultry Science. 73(4): 539-546.

Chung, E.R., Shin, S.C., Shin, K.H., Chung, K.Y., 2008. SNP discovery in the leptin promoter
gene and association with meat quality and carcass traits in Korean cattle. Asian-
Australasian Journal of Animal Sciences. 21(12): 1689-1695.

176

Cilt/Volume: 7, Sayi/Issue: 2, 2024



Ustiin, Koyun

Cole, J.B., Wiggans, G.R., Ma, L., Sonstegard, T.S., Lawlor, T.J., Crooker, B.A., Van Tassell,
C.P., Yang, J., Wang, S., Matukumalli, L.K., Da, Y., 2011. Genome-wide association
analysis of thirty one production, health, reproduction and body conformation traits in
contemporary US Holstein cows. BMC Genomics. 12(1): 1-17.

Crawford, A.M., Paterson, K.A., Dodds, K.G., Diez Tascon, C., Williamson, P.A., Roberts
Thomson, M., Bisset, S.A., Beattie, A.E., Greer, G.J., Green, R.S., Wheeler, R., Shaw,
R.J., Knowler, K., Mcewan, J.C., 2006. Discovery of quantitative trait loci for resistance
to parasitic nematode infection in sheep: I. Analysis of outcross pedigrees. BMC
Genomics. 7:1-10.

Cushwa, W.T., Dodds, K.G., Crawford, A.M., Medrano, J.F., 1996. Identification and genetic
mapping of random amplified polymorphic DNA (RAPD) markers to the sheep genome.
Mammalian Genome.7: 580-585.

Dehnavi, E., Ahani, A.M., Hasani, S., Nassiry, M.R., Mohajer, M., Khan, A.A.R., 2012.
Genetic variability of calpastatin and calpain genes in Iranian Zel sheep using PCR-
RFLP and PCR-SSCP methods. Iranian Journal of Biotechnology. 10(2): 136-139.

Do, K.T., Lee, J.H., Lee, HK., Kim, J., Park, K.D., 2014. Estimation of effective population
size using single-nucleotide polymorphism (SNP) data in Jeju horse. Journal of Animal
Science and Technology. 56(1): 1-6.

Drobik-Czwarno, W., Wolc, A., Fulton, J.E., Jankowski, T., Arango, J., O'sullivan, N.P.,
Dekkers, J.C.M., 2018. Genetic basis of resistance to avian influenza in different
commercial varieties of layer chickens. Poultry Science. 97(10): 3421-3428.

Dumbovic, G., Forcales, S.V., Perucho, M., 2017. Emerging roles of macrosatellite repeats in
genome organization and disease development. Epigenetics. 12(7): 515-526.

Ebegbulem, V.N., Ozung, P.O., 2013. Application of molecular markers in farm animal
improvement: prospects and challenges. Online Journal of Animal and Feed Research.
3(3): 149-152.

Eker, S., Koléren, O., 2017. Yabanci otlarin molekiiler teshisinde ribozomal RNA (rRNA)
internal transcribed spacer (ITS) gen bolgelerinin kullanimi. Ordu Universitesi Bilim ve
Teknoloji Dergisi. 7(1): 11-21.

Elmaci, C., Oner, Y., Ozis, S., Tuncel, E., 2007. Tiirk koyun 1rklarinda DNA polimorfizminin
RAPD analizi. Biyokimyasal Genetik. 45: 691-696.

Fabbri, M.C., Crovetti, A., Tinacci, L., Bertelloni, F., Armani, A., Mazzei, M., Fratini, F.,
Bozzi, R., Cecchi, F., 2022. Identification of candidate genes associated with bacterial
and viral infections in wild boars hunted in Tuscany (Italy). Scientific Reports. 12(1):
8145.

Fan, S., Yuan, P., Li, S., Li, H., Bin, Z,, Li, Y., Zhang, H., Gu, J., Li, H., Tian, Y., Kang, X.,
Zhang, Y., Li, G., 2023. Genetic architecture and key regulatory genes of fatty acid
composition in Gushi chicken breast muscle determined by GWAS and WGCNA. BMC
Genomics. 24: 434

Fontanesi, L., Schiavo, G., Galimberti, G., Bovo, S., Russo, V., Gallo, M., Buttazzoni, L.. 2017.
A genome-wide association study for a proxy of intermuscular fat level in the Italian
large white breed identifies genomic regions affecting an important quality parameter
for dry-cured hams. Animal Genetics. 48(4): 459-465.

177

Hayvan Bilimi ve Uriinleri Dergisi / Journal of Animal Science and Products (JASP)



Genetik Belirtegler ve Hayvancilikta Uygulamalari 7(2):166-184, 2024

Gan, S.Q., Du, Z,, Liu, S.R., Yang, Y.L., Shen, M., Wang, X.H., Yin, J.L., Hu, X.X., Fei, J.,
Fan, JJ., Wang, J.H., He, Q.H., Zhang, Y.S., Li, N., 2008. Association of SNP
haplotypes at the myostatin gene with muscular hypertrophy in sheep. Asian-
Australasian Journal of Animal Sciences. 21(7): 928-935.

Gerhards, K., Becker, S., Kuehling, J., Lechner, M., Bathke, J., Willems, H., Reiner, G., 2023
GWAS reveals genomic associations with swine inflammation and necrosis syndrome.
Mamm Genome. 34(4): 586-601.

Glowatzki-Mullis, M.L., Gaillard, C., Wigger, G., Fries, R., 1995. Microsatellite-based
parentage control in cattle. Animal Genetics. 26(1): 7-12.

Gottschalk, M., Metzger, J., Martinsson, G., Sieme, H., Distl, O., 2016. Genome-wide
association study for semen quality traits in German warmblood stallions. Animal
Reproduction Science: 171, 81-86.

Guichard, M., Dainat, B., Eynard, S., Vignal, A., Servin, B., 2021. Beestrong Consortium;
Neuditschko M. Identification of quantitative trait loci associated with calmness and
gentleness in honey bees using whole-genome sequences. Anim Genet. 52(4):472-481.

Guo, Y., Zhao, J., Xu, Q., Gao, S., Liu, M., Zhang, C., Shinckel, A.P., Zhou, B., 2022.
Identification of functional single nucleotide polymorphisms in the porcine SLC6A4
gene associated with aggressive behavior in weaned pigs after mixing. Journal of
Animal Science. 100(5): 1-14.

Gupta, P.K., Rustgi, S., Mir, R.R., 2008. Array-based high-throughput dna markers for crop
improvement. Heredity. 101(1): 5-18.

Gutiérrez-Gil, B., El-Zarei, M.F., Alvarez, L., Bayon, Y., De La Fuente, L.F., San Primitivo,
F., Arranz, J. J., 2009. Quantitative trait loci underlying milk production traits in sheep.
Animal Genetics. 40(4): 423-434.

Giirses, M., Bayraktar, M., 2014. Molekiiler markerlerin hayvan 6zellikleri ve genetiginde
kullanim1. Frrat Univ Saglik Bil Vet Derg. 28(2):99-106

Haider, N., Nabulsi, I., Al-Safadi, B., 2012. Identification of meat species by PCR-RFLP of the
mitochondrial COI gene. Meat Science. 90(2): 490-493.

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.

Hassen, F., Bekele, E., Ayalew, W., Dessie, T., 2007. Genetic variability of five indigenous
Ethiopian cattle breeds using RAPD markers. African Journal of Biotechnology. 6(19):
2274-2279.

Hayashi, K., Yandell, D.W., 1993. How sensitive is PCR-SSCP?. Human Mutation. 2(5): 338-
346.

Hayes, B., 2007. QTL mapping, MAS, and genomic selection. A short-course. Animal Breeding
& Genetics Department of Animal Science. lowa State University. 1(1): 3-4.

Hendrickson, S.L., 2013. A genome wide study of genetic adaptation to high altitude in feral
andean horses of the Paramo. BMC Evolutionary Biology. 13: 273.

Hoglund, J.K., Sahana, G., Brendum, R.F., Guldbrandtsen, B., Buitenhuis, B., Lund, M.S.,
2014. Fine mapping QTL for female fertility on BTA04 and BTA13 in dairy cattle using
HD SNP and sequence data. BMC Genomics. 15: 1-10.

Ihara, N., Takasuga, A., Mizoshita, K., Takeda, H., Sugimoto, M., Mizoguchi, Y., Hirano, T.,
Itoh, T., Watanabe, T., Reed, K.M., Snelling, W.M., Kappes, S.M., Beattie, C.W.,

178

Cilt/Volume: 7, Sayi/Issue: 2, 2024



Ustiin, Koyun

Bennet, G.L., Sugimoto, Y., 2004. A comprehensive genetic map of the cattle genome
based on 3802 microsatellites. Genome Research. 14(10a): 1987-1998.

Kagamakli, Z., Aksit, M., 2011. Mikrosatellit belirte¢lerin kanatlilarda kullanim olanaklari. VII.
Ulusal Zootekni Ogrenci Kongresi. Aydin, 20-22 Mayis 2011, s. 22-34.

Kalia, R.K., Rai, M.K,, Kalia, S., Singh, R., Dhawan, A.K., 2011. Microsatellite markers: an
overview of the recent progress in plants. Euphytica. 177(3): 309-334.

Karsli, T., Demir, E., Argun Karsli, B., Fidan, H.G., 2020. Comparing Autosomal SSR and
PCR-RFLP Markers to Determine Phylogenetic Relationship Based on Genetic
Distances in Livestock. Hayvansal Uretim. 61(2):135-141.
https://doi.org/10.29185/hayuretim.709504

Kijas, J.W., Townley, D., Dalrymple, B.P., Heaton, M.P., Maddox, J.F., McGrath, Wilson, P.,
Ingersoll, R.G., McCulloch, R., McWilliam, S., Tang, D., McEwan, J., Cockett, N.,
Hutton Oddy, V., Nicholas, F.W., Raadsma, H., 2009. A genome wide survey of SNP
variation reveals the genetic structure of sheep breeds. PloS One. 4(3): e4668.

Kim, S.\W., Li, X.P., Lee, Y.M., Choi, Y.I., Cho, B.W., Choi, B.H., Kim, T.H, Kim, J.J., Kim,
K.S., 2011. QTL scan for meat quality traits using high-density SNP chip analysis in
cross between Korean native pig and Yorkshire. Asian-Australasian Journal of Animal
Sciences. 24(9): 1184-1191.

Koyun, H., 2004. Developing of additional microsatellite markers on targeted regions
containing ovulation rate QTL of bovine chromosome 7 (BTA7). PhD Thesis. Van-
Yiiziincii Y1l University, Institute of Applied Natural Sciences.

Koyun, H., Okut, H., 2007. Gen belirte¢ liskili seleksiyon (Marker-Assisted Selection)
caligmalarinda son gelismeler. V. Ulusal Zootekni Kongresi. Van, Tiirkiye, 05-08
September 2007.

Koyun, H., Kiraz, S., Karaca, S., Koncagiil, S., Yilmaz, A., Karakus, K., Yesilova, A., Aygiin,
T., 2021. Single nucleotide polymorphisms of GDF9 gene/exon 2 region and their
associations with milk yield andmilk content traits in 14 Karakas and Norduz sheep
breeds. Turkish Journal of Veterinary & Animal Sciences. 45(5): 881-889.
https://doi.org/10.3906/vet-2010-26

Lee, Y.H., Kwon, S.G., Park, D.H., Kwon, E.J., Cho, E.S., Bang, W.Y ., Park, H.C., Park, B.Y .,
Choi, J.S., Kim, C.W., 2011. Development of high meat quality using microsatellite
markers in Berkshire pigs. Journal of Animal Science and Technology. 53(2): 89-97

Lipkin, E., Mosig, M.O., Darvasi, A., Ezra, E., Shalom, A., Friedmann, A., Soller, M., 1998.
Quantitative trait locus mapping in dairy cattle by means of selective milk DNA pooling
using dinucleotide microsatellite markers: analysis of milk protein percentage. Genetics.
149(3): 1557-1567.

Littiere, T.O., Castro, G.H.F., Rodriguez, M.D.P.R., Bonafé¢, C.M., Magalhaes, A.F.B.,
Faleiros, R.R., Vieira, J.I.G., Santos, C.G., Verardo, L.L., 2020. Identification and
Functional Annotation of Genes Related to Horses' Performance: From GWAS to Post-
GWAS. Animals (Basel). 10;10(7):1173. doi: 10.3390/ani10071173.

Liu, B.H., 1998. Statistical genomics: Linkage, mapping, and QTL analysis. CRC Press LLC,
Boca Raton New York.

Machaty, Z., Paldi, A., Caski, T., Varga, Z., Kiss, I., Barandi, Z., Vajta, G., 1993. Biopsy and
sex determination by PCR of IVF bovine embryos J Reprod Fertil. 98: 467-470.

179

Hayvan Bilimi ve Uriinleri Dergisi / Journal of Animal Science and Products (JASP)



Genetik Belirtegler ve Hayvancilikta Uygulamalari 7(2):166-184, 2024

Machugh, D.E., Loftus, R.T., Bradley, D.G., Sharp, P.M., Cunningham, P., 1994. Microsatellite
DNA variation within and among European cattle breeds. Proceedings of the Royal
Society of London. Series B: Biological Sciences. 256(1345): 25-31.

Malau-Aduli, A.E.O., Bignell, C.W., Hegarty, R.S., Oddy, H., Johns, W., Tavassoli-Salardini,
F., Smolenski, A.J., Malau-Aduli, B.S., Wells, B.B., Lane, P.A., Clark, R.J., 2006.
RAPD marker variation in meat quality traits of Poll Dorset second-cross lambs selected
for muscle or growth. 52nd International Congress of Meat Science and Technology,
13-18 Agust 2006, Dublin S.75-76.

Matika, O., Riggio, V., Anselme-Moizan, M., Law, A.S., Pong-Wong, R., Archibald, A.L.,
Bishop, S.C., 2016. Genome-wide association reveals QTL for growth, bone and in vivo
carcass traits as assessed by computed tomography in Scottish Blackface lambs.
Genetics Selection Evolution. 48: 1-15.

Mercan, L., Okumus, A., 2004. Hayvancilikta Genetik Cesitlilik ve DAD-IS. 4. Ulusal Zootekni
Bilim Kongresi. Isparta, 1-3 Eyliil 2004. ss. 585-588.

Meredith, B.K., Kearney, F.J., Finlay, E.K., Bradley, D.G., Fahey, A.G., Berry, D.P., Lynn,
D.J., 2012. Genome-wide associations for milk production and somatic cell score in
Holstein-Friesian cattle in Ireland. BMC Genetics. 13(1): 1-11.

Mitra, A., Yadav, B.R., Ganai, N.A., Balakrishnan, C.R., 1999. Molecular markers and their
applications in livestock improvement. Current Science. 77(8): 1045-1053.

Moioli, B., Scata, M.C., De Matteis, G., Annicchiarico, G., Catillo, G., Napolitano, F., 2013.
The ACACA gene is a potential candidate gene for fat content in sheep milk. Animal
Genetics. 44(5): 601-603.

Montgomery, G.W., Lord, E.A., Penty, J.M., Dodds, K.G., Broad, T.E., Cambridge, L., Sunden,
S.L.F., Stone, R.T., Crawford, A.M., 1994. The Booroola fecundity (FecB) gene maps
to sheep chromosome 6. Genomics. 22(1): 148-153.

Mustopa, A.Z., Puspitasari, I.F., Fatimah, F., Triratna, L., Kartina, G., 2018. Genetic diversity
of mastitis cow’s milk bacteria based on RAPD-PCR. Biodiversitas Journal of
Biological Diversity. 19(5): 1714-1721

Negrini, R., Milanesi, E., Colli, L., Pellecchia, M., Nicoloso, L., Crepaldi, P., Lenstra, J.A.,
Ajmone-Marsan, P., 2007. Breed assignment of Italian cattle using biallelic AFLP
markers. Animal Genetics. 38(2): 147-153.

Nowacka, J., Switonski, M., Mackowski, M., Slota, E., Radko, A., Zabek, T., Urbaniak, K.,
2004. The ambiguity of freemartinism diagnosis in cattle revealed by cytogenetic and
molecular techniques. Czech Journal of Animal Science. 49(6): 239-243.

Oryan, A., Yazdi, H.S., Alidadi, S., Doostmohammadi, S., 2022. Use of a gyrB PCR-RFLP
method to diagnose tuberculosis and identify the causative Mycobacterium sp. in cattle
and humans. Comparative Immunology. Microbiology and Infectious Diseases. 82:
101767.

Othman, O.E., El-Fiky, S.A., Hassan, N.A., Mahfouz, E.R., Balabel, E.A., 2013. Genetic
polymorphism detection of two a-Casein genes in three Egyptian sheep breeds. Journal
of Genetic Engineering and Biotechnology. 11(2): 129-134.

Ozsensoy, Y., Kurar, E., 2012. Markér sistemleri ve genetik karakterizasyon calismalarinda
kullanimlari. J Cell Mol Biol. 10: 11-19.

180

Cilt/Volume: 7, Sayi/Issue: 2, 2024



Ustiin, Koyun

Pandey, A.K., Sharma, R., Singh, Y., Prakash, B.B., Ahlawat, S.P.S., 2006. Genetic diversity
studies of Kherigarh cattle based on microsatellite markers. Journal of Genetics. 85:
117-122.

Passarge, E., 2000. Genetik atlasi, (Cev: G. Liileci, M. Sakizli, O. Alper). Istanbul: Nobel Tip
Kitabevleri.

Petersen, J.L., Mickelson, J.R., Cothran, E.G., Andersson, L.S., Axelsson, J., Bailey, E.,
Bannasch, D., Binns, M.M., Borges, A.S., Brama, P., Machado, A.C., Distl, O.,
Felicetti, M., Fox-Clipsham, L., Graves, K.T., Guérin, G., Haase, B., Hasegawa, T.,
Hemmann, K., Tepesi, E.W., Leeb, T., Lindgren, G., Lohi, H., Lopes, M.S., McGivney,
B.A., Mikko, S., Orr, N., Penedo, M.C.T., Piercy, R.J., Raekallio, M., Rieder, S., Reed,
K.H., Silvestrelli, M., Swinburne, H., Tozaki, T., Vaudin, M., Wade, C.M., McCue,
M.E., 2013. Genetic diversity in the modern horse illustrated from genome-wide SNP
data. PloS One. 8(1): e54997.

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

Pierzchata, M., Blicharski, T., Kuryl, J., 2004. Growth rate and carcass quality in relation to
GH/Mspl and GH/Haell PCR-RFLP polymorphism in pigs. Anim. Sci. Pap. Rep. 22(1):
57-64.

Prajapati, B.M., Gupta, J.P., Pandey, D.P., Parmar, G.A., Chaudhari, J.D., 2017. Molecular
markers for resistance against infectious diseases of economic importance. Veterinary
World. 10(1): 112.

Qureshi, M.1., Sabir, J.S.M., Mutawakil, M.H.Z., El Hanafy, A.A., Ashmaoui, H.E., Ramadan,
H., Anvar, Y., Sadek, M.A., Abou-Alsoud, M., Saini, K.S., Ahmed, M.M., 2014.
Review of modern strategies to enhance livestock genetic performance: From molecular
markers to next-generation sequencing technologies in goats. Journal of Food,
Agriculture & Environment. 12(2): 752-761

Ramos, Z., Garrick, D.J., Blair, H.T., Vera, B., Ciappesoni, G., Kenyon, P.R., 2023. Genomic
regions associated with wool, growth and reproduction traits in Uruguayan merino
sheep. Genes.14(1): 167.

Reshma, R.S., Das, D.N., 2021. Molecular markers and its application in animal breeding,
Editor(s): Sukanta Mondal, Ram Lakhan Singh, Advances in Animal Genomics,
Academic Press. Pages 123-140.

Rincén, G., D’angelo, M., Gagliardi, R., Kelly, L., Llambi, S., Postiglioni, A., 2000. Genomic
polymorphism in Uruguayan Creole cattle using RAPD and microsatellite markers.
Research in Veterinary Science. 69(2): 171-174.

Romé, H., Varenne, A., Hérault, F., Chapuis, H., Alleno, C., Dehais, P., Vignal, A., Burlot, T.,
Le Roy, P., 2015. GWAS analyses reveal QTL in egg layers that differ in response to
diet differences. Genetics Selection Evolution. 47(1): 1-11.

Ropka-Molik, K., Zukowski, K., Eckert, R., Gurgul, A., Piérkowska, K., Oczkowicz, M., 2014.
Comprehensive analysis of the whole transcriptomes from two different pig breeds
using rna-seq method. Animal Genetics. 45(5): 674-684.
https://doi.org/10.1111/age.12184

181

Hayvan Bilimi ve Uriinleri Dergisi / Journal of Animal Science and Products (JASP)



Genetik Belirtegler ve Hayvancilikta Uygulamalari 7(2):166-184, 2024

Saatchi, M., Schnabel, R.D., Taylor, J.F., Garrick, D.J., 2014. Large-effect pleiotropic or
closely linked QTL segregate within and across ten US cattle breeds. BMC Genomics.
15(1): 1-17.

Sahito, J.H., Zhang, H. Gishkori, Z.G.N., Ma, C., Wang, Z., Ding, D., Zhang, X., Tang, J.,
2024. Advancements and Prospects of Genome-Wide Association Studies (GWAS) in
Maize. Int. J. Mol. Sci. 25, 1918. https://doi.org/10.3390/ijms25031918

Sanchez, M.P., Tribout, T., Kadri, N.K., Chitneedi, P.K., Maak, C.H., Hoze, C., Boussaha, M.,
Croiseau, P., Philippe, R., Spengeler, M., Kiihn, C., Wang, Y., Li, C., Plastow, G.,
Pausch, H., Boichard, D., 2023. Sequence-based GWAS meta-analyses for beef
production traits. Genet Sel Evol. 55: 70. https://doi.org/10.1186/s12711-023-00848-5

Sedighe, M.L.R., Dabirzadeh, M., Rokni, M.B., Aryaeipour, M., Shahraki, M.K., Azizi, H.,
2019. Identification and Phylogenetic Classification of Fasciola species Isolated from
Sheep and Cattle by PCR-RFLP in Zabol, in Sistan and Baluchistan Province, Southeast
Iran. Iranian Journal of Public Health. 48(5): 934.

Sen, S., Shukla, R., Ranjan, R., Parmar, S.N.S., 2015. Analysis of genetic polymorphism of
IL8R receptor gene a marker associated with bovine mastitis among crossbred cattle.
Indian Journal of Animal Research. 49(3): 292-294.

Sharma, A., Lee, J.S., Dang, C.G., Sudrajad, P., Kim, H.C., Yeon, S.H., Kang, H.S., Lee, S.H.,
2015. Stories and challenges of genome wide association studies in livestock-a review.
Asian-Australasian Journal of Animal Sciences. 28(10): 1371.

Shin, S.C., Chung, E.R., 2006. Association of SNP marker in the thyroglobulin gene with
carcass and meat quality traits in Korean cattle. Asian-Australasian Journal of Animal
Sciences. 20(2): 172-177.

Shiue, Y.L., Bickel, L.A., Caetano, A.R., Millon, L.V., Clark, R.S., Eggleston, M.L.,
Michelmore, R., Bailey, E., Guerin, G., Godard, S., Mickelson, J.R., Valberg, S.J.,
Murray, J.D., Bowling, A.T., 1999. A synteny map of the horse genome comprised of
240 microsatellite and RAPD markers. Animal Genetics. 30(1): 1-10.

Silvestrelli, M., Pieramati, C., Verini Supplizi, A., 1999. Breeding of saddle horse. From
tradition to biotechnologies.(Selection against genetic diseases). Annali dell'’Accademia
di Agricoltura di Torino. s.305-320.

Smigielski, E.M., Sirotkin, K., Ward, M., Sherry, S.T., 2000. dbSNP: a database of single
nucleotide  polymorphisms.  Nucleic  Acids Research. 28(1): 352-355.
https://doi.org/10.1093/nar/28.1.352

Staiger, E.A., Al Abri, M.A., Pflug, K.M., Kalla, S.E., Ainsworth, D.M., Miller, D., Raudsepp,
T., Sutter, N.B., Brooks, S.A., 2016. Skeletal variation in Tennessee Walking Horses
maps to the LCORL/NCAPG gene region. Physiological Genomics. 48(5): 325-335.

Stothard, P., Choi, J.W., Basu, U., Sumner-Thomson, J.M., Meng, Y., Liao, X., Moore, S.S.,
2011. Whole genome resequencing of black Angus and Holstein cattle for SNP and
CNV discovery. BMC Genomics. 12: 1-14.

Sun, Y., Liu, R., Zhao, G., Zheng, M., Li, P., Liu, L., Wen, J., 2018. Genome-wide linkage
analysis identifies loci for testicle and ovary traits in chickens. Animal Biotechnology.
29(4): 309-315.

Teneva, A., 2009. Molecular markers in animal genome analysis. Biotechnology in Animal
Husbandry. 25(5-6-2): 1267-1284.

182

Cilt/Volume: 7, Sayi/Issue: 2, 2024



Ustiin, Koyun

Thibier, M., Nibart, M., 1995. The sexing of bovine embryos in the field. Theriogenology. 43:
71-80.

Uimari, P., Sironen, A., Sevon-Aimonen, M.L., 2011. Whole-genome SNP association analysis
of reproduction traits in the Finnish Landrace pig breed. Genetics Selection Evolution.
43: 1-8.

Vaiman, D., 1999. The molecular genetics of cattle. In: The genetics of cattle (Eds: R.Fries and
A. Ruvinski), CAB International. s.123-161

Vajed Ebrahimi, M.T., Mohammadabadi, M., Esmailizadeh, A., 2017. Using microsatellite
markers to analyze genetic diversity in 14 sheep types in Iran. Archives Animal
Breeding. 60(3): 183-189.

Velie, B.D,, Fegraeus, K.J., Sol¢, M., Rosengren, M.K., Reed, K.H., lhler, C.F., Strand, E.,
Lindgren, G., 2018. A genome-wide association study for harness racing success in the
Norwegian-Swedish coldblooded trotter reveals genes for learning and energy
metabolism. BMC Genetics. 19(1): 1-13.

Verini Supplizi, A., Cappelli, K., Silvestrelli, M., 2003. Analysis of gene expression in
endurance horses using cDNA-AFLP. 54th Annual Meeting of the European
Association for Animal Production, 31 August - 3 September 2003, Rome, Wageningen,
pp. 389-3809.

Vidal-Puig, A., Moller, D.E., 1994. Comparative sensitivity of alternative single-strand
conformation polymorphism (SSCP) methods. Biotechniques. 17(3): 490-492.

Visscher, P.M., Thompson, R., Haley, C.S., 1996. Confidence intervals in QTL mapping by
bootstrapping. Genetics. 143: 1013-1020

Vos, P., Hogers, R., Bleeker, M., Reijans, M., Lee, T.V.D., Hornes, M., Friters, A., Pot, J.,
Paleman, J., Kuiper, M., Zabeau, M., 1995. AFLP: a new technique for DNA
fingerprinting. Nucleic Acids Research. 23(21): 4407-4414.

Wang, Y., Ding, X., Tan, Z., Xing, K., Yang, T., Pan, Y., Wang, Y., Mi, S., Glines, D., Wang,
C., 2018. Genome-wide association study for reproductive traits in a Large White pig
population. Animal Genetics. 49(2): 127-131.

Weber, J.L., May, P.E., 1989. Abundant class of human DNA polymorphisms which can be
typed using the polymerase chain reaction. Am J Hum Genet. 44: 388-396.

Womack, J.E., 1997. Mapping animal genomes. Advances in Veterinary Medicine. 40: 157-
189.

Yadav, A.K., Tomar, S.S., Jha, A.K., Singh, J., 2017. Importance of molecular markers in
livestock improvement: a review. International Journal of Agriculture Innovations and
Research. 5(4): 614-622.

Yao, J., Agarey, S.E., Zadworny, D., Hayes, J.F., Kiihnlein, U., 1996. Sequence variations in
the bovine growth hormone gene characterized by single-strand conformation
polymorphism (SSCP) analysis and their association with milk production traits in
Holsteins. Genetics. 144(4): 1809-1816.

Zhang, C., Liu, B., Chen, H., Lan, X., Lei, C., Zhang, Z., Zhang, R., 2009. Associations of a
Hinf | PCR-RFLP of POU1F1 gene with growth traits in Qinchuan cattle. Animal
Biotechnology. 20(2): 71-74.

183

Hayvan Bilimi ve Uriinleri Dergisi / Journal of Animal Science and Products (JASP)



Genetik Belirtegler ve Hayvancilikta Uygulamalari 7(2):166-184, 2024

Zhang, H., Wang, Z., Wang, S., Li, H., 2012. Progress of genome wide association study in
domestic animals. Journal of Animal Science and Biotechnology. 3(1): 1-10.
https://doi.org/10.1186/2049-1891-3-26

Zhang, L., Liu, J., Zhao, F., Ren, H., Xu, L., Lu, J., Zhang, X., Wei, C., Lu, G., Zheng, Y., Du,
L., 2013. Genome-Wide Association Studies for Growth and Meat Production Traits in
Sheep. PLoS ONE. 8(6): e66569. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0066569

Zhang, Q., Calus, M.P., Guldbrandtsen, B., Lund, M. S., Sahana, G., 2015. Estimation of
inbreeding using pedigree, 50k SNP chip genotypes and full sequence data in three cattle
breeds. BMC Genetics. 16(1): 1-11.

184

Cilt/Volume: 7, Sayi/Issue: 2, 2024



