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DNA dizilimlerinde genetik polimorfizmlerin keşfedilmesi, 

hayvanlarda gözlemlenen fenotipik varyasyonu açıklamak için yeni 

araçlar sunmuştur. Belirli lokuslarda allelik varyasyonun ortaya 

koyulması, bu çeşitliliğin anlaşılması amacıyla genetik belirteçler 

kullanılması yaygın hale gelmektedir. Bu da, çiftlik hayvanlarındaki 

genetik çeşitliliğin değerlendirilmesine, ebeveyn kontrolüne ve hastalık 

vektörlerinin belirlenmesinin yanında ekonomik öneme sahip 

özelliklerde rol oynayan önemli gen ve/veya genlerin tanımlanmasına 

(QTL ve MAS) olanak sağlamıştır. Bu çalışmada, son yıllarda 

hayvansal üretimde yaygın olarak kullanılan genetik belirteçlerin 

belirlenmesinde kullanılan yaygın yöntemlere (AFLP, RAPD, RFLP, 

SSCP, mikrosatellit işaretleyiciler, STR ve SNP) yer verilmiş ve 

uygulama alanları değerlendirilmiştir.  
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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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Giriş 

 

Hayvancılık, insanoğlunun binlerce yıl boyunca temel besin kaynağı olmuş ve 

günümüzde, hala önemini koruyan, son derece gereksinim duyulan bir gıda sektörüdür. 

Hayvancılık et, süt ve süt ürünleri, döl, yumurta, bal vb. verimleri ile yapağı, deri gibi diğer 

hayvansal ürünleri elde etmeyi sağlamakla kalmaz, tarım sektörünün ekonomik açıdan 

devamında önemli bir yere sahiptir. Dolaysıyla verimli ve sağlıklı hayvanların yetiştirilmesi 

(hayvancılık), tarım sektörünün sürdürülebilirliği ve ekonomik karlılığı açısından kritik bir 

öneme sahiptir. 

Son kırk yıl içerisinde özellikle moleküler düzeyde araştırma yapabilme şansı sağlayan, 

gelişmekte olan teknolojilerle birlikte moleküler genetik başta olmak üzere hayvancılık 

araştırmalarında (genetik, ıslah-yetiştirme, besleme ve hastalıklar) kullanılmak üzere özgün 

yöntemler geliştirilmiştir.   

Bu yöntemler pratikte uygulanabilir hale gelmiş, farklı canlı türlerinde gerçekleşen 

karmaşık fizyolojik olayların (hastalık, besleme, üreme) ve çoğu verim kalıtımının gen 

düzeyinde saptanabilmesi yönünde kolaylık sağlamıştır. Böylece hayvancılıkla ilişkili geniş ve 

yeni çalışma alanlarına olanak sağlamıştır. Bu sebeple moleküler genetiğin çalışma 

yöntemlerinden sağlanan yeni gelişmeler, karmaşık gen yapılarının ve işlevlerinin 

saptanmasına ve anlaşılmasına yönelik oldukça önemli bilgilerin elde edilmesine olanak 

sağlamıştır (Mitra ve ark., 1999; Vaiman, 1999; Koyun ve Okut, 2007; Qureshi ve ark., 2014).  

 

Moleküler Genetik Belirteçler (İşaretleyiciler) 

 

Genetik belirteç veya işaretleyici; canlının bir kromozomu üzerinde fiziksel konumu 

bilinen bir DNA dizisidir. İster fenotipik ister genotipik olsun, bir farklılık, eğer bir bireyin 

genotipi ve/veya fenotipinin özelliklerini tanımlıyorsa ve kalıtımı farklı nesiller boyunca takip 

edilebiliyorsa, genetik bir belirteç görevi görebilir. Genetik belirteçler, canlı genomuna sıkça 

dağılmış, kimi zaman düzgün tekrarlı motiflerde rastlanılan, genellikle, amino asit kodlaması 

yapmayan yani işlevsel olmayan intron DNA bölgelerinde bulunurlar (mini ve mikrosatellitler 

gibi). Bu belirteçler, genlerin yanı sıra genomun belirli özgün noktaları işaret etme ve tespit 

edilmelerine yardımcı olurlar. Başka bir deyimle belirteçler canlının genomik yapısında 

meydana gelen değişiklikleri belirlemeye yardımcı olur. Bundan dolayı genetik belirteçler 

genetik analiz ve araştırmalarda kullanılan önemli araçlardır. Genomların özgün bölgelerini 

saptayıp tanımlamak için birden fazla belirteç sistemi kullanılmaktadır. Bunlar morfolojik, 

protein ve nükleik asit tabanlı (DNA, RNA) belirteçler olmak üzere 3 tiptedir (Liu, 1998; 

Beuzen ve ark., 2000; Teneva, 2009; Yorgancılar ve ark., 2015; Dumbovic ve ark., 2017). 

 

Morfolojik belirteçler 

Morfolojik belirteçler insan, hayvan ve bitkilerde fenotipik verileri değerlendirerek 

genotipik farklılıkları tespit etmek için kullanılan bir yöntem olmakla beraber genetik 

çalışmalarında kullanılmaktadır. Geleneksel olarak, hayvan ırklarının genetik ıslahı fenotipik 

seleksiyona dayanmaktadır. Geçtiğimiz yüzyıl, genetik tepkinin doğru seçimi ve tahminine 

yönelik niceliksel teori ve metodolojinin gelişmesiyle karakterize edilmiştir. Morfolojik 

belirteçlerde yapılan ilk çalışmalar kanatlılarda kanat yapısı, büyük ve küçükbaşlarda post 
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rengi, boynuzluluk gibi kolay gözlemlenebilir Mendel kalıtımı üzerine yapılmıştır. Ancak 

morfolojik belirteçlerin gözlemlenmesi kolay olmasına rağmen karakterin cinsiyete bağlılığı, 

düşük kalıtım derecesi göstermesi, alel sayılarının yetersiz, polimorfizmin nispeten düşük 

olması, epistatik etkilere maruz kalması ve aynı zamanda çevresel faktörlerden etkilenmesi gibi 

nedenlerden dolayı hedef özelliğin tespitinin zaman alması sebebiyle kullanım alanı sınırlıdır 

(Liu, 1998; Othman ve ark., 2012; Teneva, 2009). 

 

Protein belirteçler 

Protein belirteçler morfolojik belirteçlere göre daha güvenilir sonuçlar vermektir. Ancak 

bu yöntem de genom işaretleyiciler pratik ve yeterli bulunmamıştır. Çünkü protein sistemleri 

(kan antijenleri, izoenzim belirteçleri, kan ve doku proteinleri) polimorfizm bakımından 

yetersiz olup genomda bulunma dereceleri düşüktür (Mercan ve Okumuş, 2004). 

 

Nükleik Asit Tabanlı Belirteçler 

 

RNA belirteçler 

Organizmaların filogenetik analizleri ile tür ve tür içi genetik varyantların tespitinde en 

çok tercih edilen moleküler belirteçlerden biri Ribozomal RNA (rRNA) gen bölgesidir. Bu 

etiketleme sisteminin avantajları yüksek polimorfizm, kolay analiz, kısa sürede sonuç alınması, 

çevre koşullarından etkilenmemesi ve düşük maliyetidir. Öte yandan, rRNA belirteçler türler 

arasındaki akrabalık derecelerinin belirlenmesi, genetik karakterizasyonu, ıslah çalışmaları ve 

genetik materyallerin değerlendirilmesi açısından önemli bulunup ve gelecekte yapılacak olan 

daha gelişmiş ve geniş kapsamlı benzer çalışmaların da önünü açacağı düşünülmektedir. Ayrıca 

domuzlar için ıslah programlarının çoğu et-kas kütlesi, kas lifinin yapısı, et rengi ve pH gibi 

kas özelliklerini iyileştirmeye odaklanmıştır. Tüm genom ekspresyon profillerini analiz etmek 

ve domuzlardaki ekonomik açıdan önemli özelliklerle ilişkili genleri seçmek için cDNA 

mikrodizi yöntemi (RNA-seq) bu alanda oldukça yaygın olarak kullanılmaktadır (Ropka‐Molik 

ve ark., 2014; Eker ve Kolören 2017). 

 

DNA belirteçler 

Günümüzde en fazla kullanılan yöntem olan DNA belirteçler bir tür içindeki farklı 

bireylerde görülen polimorfizimleri gösteren özgün DNA bölgelerine denir. Ayrıca genetik 

varyasyonun nükleotid mutasyonlarını belirleyecek yöntemler araştırmacıları DNA belirteçlere 

yönlendirmiştir. Polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) bulunması ile genetik çalışmalarda 

PCR bazlı belirteçler daha çok tercih edilmeye başlanmıştır. Bu yöntem genomun özgün 

bölgelerini laboratuvar ortamında agaroz jel- elektroforez yöntemiyle görüntülemesine olanak 

sağlamıştır. Ayrıca hızlı gelişmeye bağlı olarak bu yöntem daha ekonomik, kolay, hızlı ve 

polimorfik olmalarından dolayı daha çok tercih edilmeye başlanmıştır. DNA tabanlı belirteçler 

(RFLP, RAPD, AFLP, SSCP, STR ve SNP) gerek bitki gerek insan ve hayvan genomik 

çalışmalarında yaygın olarak kullanılmaktadır (Liu, 1998; Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015; 

Reshma ve Das, 2021). 
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RAPD (Rastgele çoğaltılmış polimorfik DNA) 

Bu yöntem nükleotid dizisi rastgele seçilmiş kısa zincirli PCR ile DNA da seçilen 

yerlerin çoğaltıldığı bir polimorfizm saptama yöntemdir. Burada nükleotid uzunluğu 6-10 bç 

olup DNA’lar kullanılarak genom üzerinde seçilen bölgeler rastgele çoğaltılmaktadır. 

Yöntemin hızlı sonuç vermesi, düşük maliyet, az iş gücü ve az miktarda DNA ile polimorfizm 

oranının yüksek olması gibi yararları olsa da güvenirliğinin, tekrarlanma oranının düşüklüğü ve 

dominant kalıtım sergilemeleri ise istenmeyen özelliklere sahiptir (Kaçamaklı ve Akşit, 2011).  

Bu yöntemle hayvancılıkta yapılan araştırmalara ise sığırlarda; genomik polimorfizm 

(Rincón ve ark., 2000), akrabalı yetiştirme tahmini (Bhattacharya ve ark., 2003), genetik 

çeşitlilik (Hassen ve ark., 2007), mastitis (Mustopa ark., 2018). Koyunlarda; genetik tanımlama 

ve gen haritalama (Cushwa ve ark., 1996), kuzularda et kalitesi özellikleri (Malau-aduli ve ark., 

2006) ve DNA Polimorfizmi (Elmacı ve ark., 2007) örnek verilebilir. 

 

AFLP (Çoğaltılmış parça uzunluğu polimorfizmi)  

Temelde genomik DNA’nın kesim enzimleri sayesinde parçalara ayrıldıktan sonra 

ortaya çıkan yeni parçaların uygun primerlerle, PCR ile çoğaltma esasına dayanmaktadır. Bu 

yöntemin avantajları polimorfizm oranın yüksek olması ve masraf, iş gücü ve zamandan 

tasarruf etmesidir. Ancak yöntemin çoğunlukla dominant karakter sergilemesi, farklı genetik 

haritalar arasında transferin zor olması sebebiyle analizlerde güçlükler çıkmaktadır (Vos ve 

ark., 1995; Al-Samarai ve Al-Kazaz, 2015).  

Bu yöntemle hayvancılıkta yapılan çalışmalar sığırlarda; filogenetik ilişki (Buntjer ve 

ark., 2002), ırk tayini (Negrini ve ark., 2007).  Koyunlarda; genetik varyasyon analizleri 

(Bogani ve ark., 2001). Keçilerde; genetik uzaklık (Ajmone‐Marsan ark., 2002). Atlarda; 

genetik hastalıklara karşı seleksiyon (Silvestrelli ve ark., 1999), gen ekspiresyonu (Verini ve 

ark., 2003), gibi araştırmalar örnek verilebilir.  

 

RFLP (Sınırlı parça uzunlukları polimorfizmi) 

DNA kesici enzim bölgelerinin farklı olan yerlerinde homolog DNA molekülleri 

arasındaki farkın ortaya koyulmasında faydalı bir yöntemdir. RFLP, DNA’nın özgün kesim 

(endonükleazlar) enzimleriyle oluşan farklı uzunluklarda DNA parçalarının analizidir. RFLP 

yöntemi sayesinde analiz, genom haritalama ve genetik hastalık tayininde önemli bir araç olarak 

kullanılmıştır ancak son çıkan yöntemler ve teknikler sebebiyle yavaş ve maliyetli bulunduğu 

için kullanımı sınırlı kalmıştır (Chaudhary ve Kumar, 2020).   

Bu yöntemle hayvancılıkta yapılan çalışmalarda ise sığırlarda; büyüme özellikleri 

(Zhang ve ark., 2009), et tiplerinin tanımlanması (Haider ve ark., 2012), tüberküloz ve hastalık 

tespiti (Oryan ve ark., 2022). Koyunlarda; filogenetik sınıflandırma ve tür tanımlaması 

(Sedighe ve ark., 2019). Domuzlarda; büyüme hızı ve karkas kalitesi (Pierzchała ve ark., 2004), 

büyüme hormonu ve gen polimorfizmi (Bižienė ve ark., 2011). Kanatlılarda; filogenetik 

ilişkinin belirlenmesi (Karslı ve ark. 2020) gibi örnek verilebilir. 

 

SSR (Tek dizi tekrarlarları) 

SSR'ler veya STR'ler genom boyunca dağılmış olarak türden türe ve kromozomdan 

kromozoma değişiklik gösterirler. Bunlar yüksek oranda korunmuş diziler olup kısa ardışık 

tekrarlar olarak da bilinen mini ve mikrosatellitler (STR) belirteçleridir. Prokaryotik ve 



Genetik Belirteçler ve Hayvancılıkta Uygulamaları  

170 
Cilt/Volume: 7, Sayı/Issue: 2, 2024 

7 (2):166-184, 2024 

ökaryotik genomlarda yaygın ve dağınık olarak bulunurlar. Mikrosatellit tekrar dizileri 

genellikle ikili, üçlü ve dörtlü kopya nükleotid dizilerdir. Memeli (özellikle insan) genomunda 

CA ve TG mikrosatellit tekrar dizileri en bol olanlardır. Baz dizisi olarak yaklaşık 200-600 baz 

çifti uzunluğunda değişebilir. Art arda tekrarlı motiflerin boyutları 1 ila 6 bc arasında değiştiği 

gibi bazı genomlar 102 bc’ne kadar tekrarlanan motiflere sahip olabilirler. Mikrosatellitler fazla 

polimorfik yapıya sahip olup, ko-dominant karakterlidirler. PCR ve kapillar elektroforez 

teknolojisine uygunluğu, kolay ve hesaplı genotipleme işlemlerine olanak sağlamaktadır. 

Mikrosatellit belirteçler çiftilik hayvanları ve diğer organizmaların gen tanımlama, gen ekleme-

çıkarma, hastalık ve diğer verimlere etkiyen kromozom ve genom bölgelerinin bulunması (gen 

haritalama), DNA düzeyinde ebeveyn tayini, forenzik ve filogenetik parametrelerin tahmini 

çalışmalarında oldukça yaygın olarak kullanılmaktadır (Koyun, 2004; Kalia ve ark., 2011; 

Weber ve May, (1989) ve Liu (1998) atfen Özşensoy ve Kurar, 2012; Marwal ve ark., 2014).  

Bu yöntemle yapılan araştırmalara sığırlarda; DNA mutasyonlarının belirlenmesi 

(Machugh ve ark., 1994), ebeveyn kontrolü (Glowatzki-Mullis ve ark., 1995), süt verimi ve 

somatik hücre sayısı (Ashwell ve ark., 1997), gen haritalama (Ihara ve ark., 2004), genetik 

çeşitlilik (Pandey ve ark., 2006). Koyunlarda; ikizlik ve döl verimi (Montgomery ve ark., 1994), 

genetik varyasyon (Vajed Ebrahimi ve ark., 2017).  Domuzlarda; et kalitesinin geliştirilmesi 

(Lee ve ark., 2011). Kanatlılarda ve Atlarda; gen haritalama (Cheng ve Crittenden, 1994; Shiue 

ve ark., 1999); örnek verilebilir. 

 

SNP (Tek nükleotit polimorfizmi) 

SNP genomun herhangi bir bölgesinde oluşan tek nükleotid’deki dizilim farklılıklarıdır. 

Bitkiler ve hayvanlar, tek nükleotid polimorfizmleri (SNP) ile karakterize edilen genomlara 

sahiptirler. SNP'ler genomlardaki genetik çeşitliliğin en küçük birimi ve en yaygın türleridir. 

SNP belirteçleri bialeliktir ve aleller hakkında doğru bilgi verirler. SNP'ler çeşitli şekillerde 

kullanılabilir; örneğin; yüksek çözünürlüklü insan ve hayvan genetik haritaları, çiftlik hayvan 

genomlarındaki kantitatif verim özellikleri haritamada (QTL haritalama) yaygın şekilde 

kullanılmaktadır (Ebegbulem ve Ozung, 2013; Yadav ve ark., 2019; Koyun ve ark., 2021). 

Son dönemlerde SNP’lerin tanımlanması ve genomda yoğun derecede bulunması ile 

genomda kararlı bir şekilde dağılım göstermesi, net sonuç vermesi, basit oluşu ve kolay 

tekrarlanabilir oluşu sebebiyle son zamanlarda tercih edilen bir yöntem olmuştur. Ancak bu 

yöntem de iki alelle sahip olan SNP belirtecinin polimorfizm oranı düşük olduğundan daha 

fazla polimorfizm dizi bilgisine ihtiyaç duyulması, her lokusta görüntülenememesi gibi çeşitli 

handikaplar oluşmaktadır ve dezavantaj olarak görülmektedir (Smigielski ve ark., 2000; Gupta 

ve ark., 2008). 

Sığırlarda; genom dizilimi analizi (Stothard ve ark., 2011), akrabalı yetiştirme tahmini 

(Zhang ve ark., 2015), süt üretim özellikleri (Chamberlain ve ark., 2012), karkas ve et kalitesi 

özellikleri (Shin ve Chung, 2006). Koyunlarda; ırklarda genetik yapı (Kijas ve ark., 2009), 

miyostanin geni ve kas hipertrofisi ile ilişkisi (Gan ve ark., 2008), sütteki yağ asidi içeriği 

(Moioli ve ark., 2013). Domuzlarda; üreme özellikleri (Uimari ve ark., 2011), et kalitesi için 

QTL analizi (Kim ve ark., 2011). Atlarda; genetik çeşitlilik (Petersen ve ark., 2013), popülasyon 

büyüklük tahmini (Do ve ark., 2014) için yapılan araştırmalar örnek verilebilir.  
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SSCP (Tek iplikli konformasyon polimorfizmi) 

Tek iplikli konformasyon polimorfizmi (SSCP) analizi, PCR ile güçlendirilmiş olan 

genomik DNA fragmanlarındaki bilinmeyen ürünlerin ve dizileri farklı olan DNA örneklerinin 

hızlı tespitine olanak sağlayan ucuz ve kullanışlı bir genetik tarama yöntemidir. Bu yöntem 

onko ve tümör baskılayıcı genler ve genetik hastalıklardan sorumlu mutasyonları tespit etmek 

ve DNA polimorfizmlerinin saptanması için kullanılmaktadır (Hayashi ve Yandell, 1993; 

Vidal-Puig ve Moller, 1994).  

Bu metodla yapılan araştırmalarda sığırlarda; süt performansı özellikleri (Brym ve ark., 

2004), et kalitesi ve karkas özellikleri (Chung ve ark., 2008), mastitiste genetik polimorfizim 

analizi (Sen ve ark., 2015), büyüme 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) örnek 

verilebilir.  

 

Genetik Belirteçlerin Uygulama Alanları 

 

Ebeveyn tayini 

Ebeveyn tayini, hayvanın potansiyel değerinin belirlenmesinde ve damızlık seçiminde 

büyük önem taşımaktadır. Bu yöntemin amacı ise ana ve babadan gelen genlerin soy aktarım 

ve kimlik tespitinde, yetiştiriciler ve pedigree kayıtları için güçlü ve etkili genetik araçlar 

oluşturmaktır (Cerit ve Avanus, 2007). 

 

Döllerde cinsiyetin belirlenmesi 

Yavru cinsiyetinin belirlenmesi, hayvan yetiştiriciliği için verim yönü bakımından 

oldukça önemlidir. Besicilik yapılacaksa erkek, süt üretimi yapılacaksa dişi olması arzu edilir 

yani sürüde istenen amaca göre düzenlenmesine olanak sağlayan oldukça önemli bir araçtır. 

Bundan dolayı doğacak olan buzağıların cinsiyetlerinin önceden belirlenmesi yetiştiricilik için 

bazı avantajları da beraberinde getirmektedir. Örnek olarak her işletme kendi programına göre 

hayvan tedarik edebilir ve üretim stratejisine 6-7 ay öncesinden başlayabilir ve uygulayabilir. 

Erken dönemde embriyo cinsiyetinin belirlenmesi için 16-32 hücre seviyesine ulaşıldığında 

blastomer hücreleri alınarak PCR yöntemiyle cinsiyet tayini yapılabilmektedir. İn vitro 

koşullarda biyopsi ile çoğaltılan embriyolar daha sonraki aşamada Y kromozomuna özgü 

dizileri tanıyan primerlerin PCR ile çoğaltılması yeterli olmakta ve 5 gün gibi kısa süre 

içerisinde %98 oranında kesin sinyaller vermektedir (Peura ve ark., 1991; Machaty ve ark., 

1993; Thibier ve Nibart, 1995). 

 

Freemartinizm olgusunun tespiti  

Freematinizim sendromu farklı cinsiyetlerde (XX/XY) ikiz gebelik mevcut olduğunu 

göstermektedir. Bu gebelikten doğan dişi yavrularda kısırlık meydana gelebilmektedir ki, 

yavruların her ikisi dişi olduğunda yaklaşık %82.5 olan bu oran farklı cinsiyette olduklarında 

% 92 seviyelerine çıkabilmektedir. Biri erkek diğeri dişi olan ikiz yavrulardan dişi olanın kısır 

olması şeklinde tanımlanan ve yetiştiricilik ile ilgilenen üreticiler için ciddi ekonomik kayıplara 

neden olan freemartinizim olgusunun tespiti sitogenetik ve moleküler yöntemlerle 

belirlenebilmektedir. Ancak buzağıların damızlık potansiyelinin belirlenmesi açısından 
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freemartinizmin erken teşhisi oldukça önemlidir. Freemartinizmin erken tanımlanması Y’ 

kromozomuna özgü primerler, aracığıyla PCR tekniği sayesinde sitogenetik ve moleküler 

yöntemlerle gerçekleştirilmektedir (Nowacka ve ark., 2004; Akyüz ve ark., 2011). 

 

Taşıyıcı hastalık genlerinin belirlenmesi ve genetik hastalıkların kontrolü 

Kalıtsal hastalıklar ebeveynlerden döllere aktarılan genetik materyallerin mutasyonu 

sonucunda kaynaklanmaktadır. Böylece hayvan sağlığını ve verimini olumsuz etkileyerek veya 

embriyonik ölümlere neden olarak fertiliteyi azaltan hastalıklar olarak tanımlanmaktadır. Bu 

tür hastalıklara, mutasyonların aminoasit kodonlarında değişim oluşturmasına ve dolaysıyla 

bozuk veya düzensiz protein sentezine ya da protein sentezinin durmasına neden olmaktadır. 

Böylece çiftlik hayvanlarında ciddi anlamda bir verim düşüşü ve ekonomik kayıplar 

görülmektedir. Bu yüzden kalıtsal hastalıkların moleküler düzeyde işleyişlerini bilmek, 

hastalıkları sürüden uzaklaştırmada oldukça öneme sahiptir (Prajapati ve ark., 2017).  

 

Genetik haritalarının oluşturulması 

Hayvanlarda moleküler belirteç uygulamalarının gelişmesi beraberinde yüksek 

yoğunlukta genom haritalarının oluşturulmasına olanak sağlar. Genom haritaları ile  genlerin 

ve belirteçlerin kromozomlar üzerinde bulunduğu yerler ve birbirleriyle olan uzaklıkları 

belirlenir. Krossing-over olayından yararlanılarak bağlı genlerin dizilişi ve aralarındaki uzaklık 

bulunması sonucu genetik haritalar yapılmaktadır. Yani belirteç lokusu ile üzerinde durulan gen 

bölgesi arasındaki krossing-over oranı kullanılarak aralarındaki mesafe santi-Morgan (cM) 

cinsinden tahmin edilebilmektedir (Genetik Bağlantı Haritaları). Gen haritalarının 

oluşturulmasında farklı türlerin genomları arasında homolog genlerin ve korunmuş gen 

bölgelerinin tanımlandığı yazılım çatıları (synteny ), fiziki kromozom, bağlantı ve kıyaslamalı 

haritalama gibi çok çeşitli haritalama yöntemleri kullanılmaktadır. Bu yolla çiftlik 

hayvanlarının genom haritaları oluşturulmasında genel olarak bağlantı haritalaması ve 

karşılaştırılmalı haritalama yöntemleri kullanılmaktadır (Womack ve ark.,1997; Passarge, 

2000; Koyun, 2004).  

 

QTL (kantitatif özellik lokuslari) 

Gen belirteçler temel alınarak yapılan Genetik Bağlantı Haritası’ndan sonraki aşama 

Kantitatif Özellik Lokusları (QTL)’nın kromozom üzerinde belirlemesi yani haritalanmasıdır. 

Ekonomik öneme sahip olan fenotipik varyasyonların, genetik oranı birden çok çevre etkenleri 

ve eklemeli gen etkisine maruz kaldığından dolayı, basit mendel kalıtımı göstermez. Bu nedenle 

özeliklerin varyasyon kaynaklarını tespit etmek için yapılacak genetik çalışmalarda oldukça 

karmaşık ve zor olmaktadır. QTL ile gen belirteçleri arasındaki bağlantı istatiksel olarak 

belirlenmesi ilgili genomdaki QTL'lerin saptanıp, güvenilir ve doğru bir şekilde kromozomlar 

üzerinde haritalanması için oldukça önemlidir. Eğer ilişki istatiksel olarak anlamlı ise 

belirteçlerin QTL ile aynı kromozomda birbirlerine bağlılığı söz konusudur. Tüm bu aşamada 

gerçekleşen istatiksel analiz sürecine QTL belirleme veya QTL haritalama denilmektedir. Her 

şeyden önce burada kullanılan genetik belirleyicinin eş-baskın (co-dominant) yapıda olması ve 

polimorfik yapısının yüksek olması, QTL-belirteç arasındaki ilişki varlığının istatistiksel açıdan 

ortaya çıkarmasında oldukça önemli rol oynar. Böyle belirteçler istatistiksel analizin hem çok 

güçlü hem de çok daha isabetli olmasını sağlar. QTL belirleme söz konusu gen etkileri yanı sıra 
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QTL belirteç ilişkisi üzerinden de damızlık değer belirleme ile birlikte istatiksel ölçümü daha 

doğru yapılmasında mümkün kılmaktadır (Visscher ve ark., 1996; Bovenhius ve ark., 1997; 

Hayes, 2007; Koyun ve Okut, 2007). 

 

Tablo1. Bazı Çiftlik Hayvan Türlerindeki QTL Bölgeleri (Kaynak: QTL Databease, 2023). 

Hayvan 
QTL Bölgesi ve Kantitatif 

Verim Yönü 
Belirteç Türü Yazar ve Kaynakça 

Sığır 

BTA 10, süt protein verimi SNP 
(Meredith ve ark., 

2012) 

BTA 20, Karkas Verim Derecesi SNP (Saatchi ve ark., 2014) 

BTA 03, BTA13 Doğurganlık 

İndeksi 
SNP (Höglund ve ark., 2014) 

BTA 10, Mastitis Somatik Hücre 

Skoru 
SNP (Cole ve ark., 2011) 

Koyun 

OA 2, Süt Yağı Yüzdesi Mikrosatellitler 
(Gutiérrez-Gil ve ark., 

2009) 

OA 6, Karkas Kas Yoğunluğu SNP (Matika, ve ark., 2016) 

OA 21, Gebelik Oranı SNP (Ramos ve ark., 2023) 

OA 23, İmmünoglobulin E 

düzeyi 

Mikrosatellitler 

 

(Crawford ve ark., 

2006) 

Domuz 

SSC 17, Kaslar Arası Yağ 

İçeriği 
SNP 

(Fontanesi ve ark., 

2017) 

SSC 16, İlk Yavrulama Yaşı SNP (Wang ve ark., 2018) 

SSC 13, Bruselloz Duyarlılığı SNP (Fabbri ve ark., 2022) 

SSC 12, Agresif Davranış SNP (Guo ve ark., 2022) 

Kanatlı 

GGA 20, Yumurta Üretim Oranı SNP (Romé ve ark., 2015) 
GGA 7, Kas Lifi Yoğunluğu SNP (Chen ve ark., 2013) 

GGA 24, Yumurtalık Yüzdesi SNP (Sun ve ark., 2018) 

GGA 28, Kuş Gribi Duyarlılığı SNP 
(Drobik-Czwarno, ve 

ark., 2018) 

At 

EC 31, Yarış Perfomansı SNP (Velie ve ark., 2018) 

EC 20, Genel Vücut Büyüklüğü SNP (Staiger ve ark., 2016) 

EC 26, Sperm Konsantrasyonu SNP 
(Gottschalk ve ark., 

2016) 

EC 31, İrtifa Adaptasyonu SNP (Hendrickson, 2013) 

 

Belirteç destekli seleksiyon (MAS) 

Hayvancılıkta kantitatif özellikler genellikle yüksek ekonomik değere sahip olup, 

bireylerin genetik ıslah uygulamalarında dikkatle ve sıkça kullanılmaktadır. Bu özellikler daha 

önce de belirtildiği gibi çevresel faktörlerden etkilenmekte ve çok sayıda küçük etkili genler 

tarafından da kontrol edilmektedir. Hayvancılıkta geleneksel yöntemler aracılığı ile uzun yıllar 

hayvanın fenotipik bilgilerine bakılarak damızlıklar seçilmekteydi. Ancak bu yöntemler 

günümüzde gerek ekonomik açıdan gerekse de iş ve zaman verimliliği açılarından yetersiz 

kalmaktadır. Son dönemlerde moleküler belirteçlerin geliştirilip, yaygınlaşstırılması 

hayvancılığa ciddi katkılar sağlamıştır.  

Belirteç Destekli Seleksiyon (MAS) dolaylı olarak uygulanan bir seleksiyon yöntemidir. 

Başka bir deyimle, özelliğin kendisini seçmeyip, arzu edilen özellik ile ilişkili veya yakın olan 



Genetik Belirteçler ve Hayvancılıkta Uygulamaları  

174 
Cilt/Volume: 7, Sayı/Issue: 2, 2024 

7 (2):166-184, 2024 

(morfolojik, biyokimyasal ve moleküler) belirteçleri kullanarak seçme işidir. Öte yandan, 

MAS’ın uygulanabilmesi için arzu edilen özellikten sorumlu kantitatif özellik lokusları (QTL) 

ile çalışılan belirteç(ler) arasındaki bağlantı ve ilişkininin varlığı saptanarak, kromozom 

üzerindeki mesafelerinin bulunmasını da içermektedir. Potansiyel QTL bölgesinin, belirteçlerle 

test edebileceği hedef popülasyonlarda doğrulanması ve hayvanların genotiplerinin belirlenip, 

belirteçler arasındaki bağlantı tanımlandığı takdirde seleksiyon programında 

kullanılabilmektedir. Genel olarak ölçümü zor ve pahalı olan ve kalıtım derecesi düşük ve 

cinsiyete bağlı olan özellikler üzerinde MAS’ın etkisi oldukça yüksek olabilmektedir Bir 

belirtecin lokusu ile bir QTL arasındaki ilişki kesin olarak netleştirililmesiyle bireylere aktarılan 

QTL allelini belirlemek de mümkündür. Böylece edinilen genetik bilgiler ıslah programlarında 

kullanılabilmektedir. MAS, yetiştiriciliği yapılan popülasyonlarda mevcut olan genetik 

varyasyondan yararlanmayı kolaylaştırdığı gibi, istenilen özelliklerin genetik ilerlemesi ve 

verim seviyelerinin yükseltilmesinde de kullanılabilir. Ayrıca klasik seleksiyon yöntemlerine 

göre generasyonlar arası süre kısalacağı için seleksiyonda isabet derecesinin artmasına ve 

işletmelerde bakım-besleme-sağlık masraflarının düşmesine yardımcı olmaktadır. 

Buna ek olarak, MAS uygulamaları pratikte günümüz ıslah yöntemlerinin etkinliğini 

artırmakla kalmayacak, ayrıca yeni özelliklerin seleksiyonu için de yeni olanaklar sağlayacaktır 

(Haley ve Visscher, (1999) atfen Gürses ve Bayraktar, 2014; Mitra ve ark., 1999; Hayes, 2007; 

Koyun ve Okut, 2007; Bayraktar, 2020). 

Genom boyu ilişkilendirme çalışmaları (GWAS) 

QTL haritalaması 1990'lı yıllarda büyük ölçüde mikrosatellit işaretleyicilerine dayalı 

yapılmıştır. Bu haritaların kısıtlı veya sınırlı alel frekanslı olmaları, geliştirilmeleri ve 

güncellenmeleri düşük hızda olup, yüksek maliyet-emek gerektirmeleri gibi çeşitli 

dezavantajları bulunmaktadır. 

Öte yandan genom dizilemenin ortaya çıkmasıyla birlikte gelişen teknolojiler (dizileme, 

biyoinformatik yazılımlar) ve ucuz fiyatla kullanıma sunulmaları genomun bulunabilirliği 

çalışmalarında tek nükleotid polimorfizmleri (SNP) panellerine öncelik kazandırmıştır. 

Günümüzde GWAS uygulamaları, et kalitesi ve miktarı, buzağılama kolaylığı, süt verimi, 

%yağ ve %protein verimleri, döl ve yumurta verimi gibi yüksek ekonomik önem gösteren QTL 

haritalama çalışmalarına popülerlik kazandırmıştır.  

Genellikle ırkların farklı genetik yapıları, kantitatif özelliklerin poligenik doğası, farklı 

genom bölgelerde ve farklı genlerin aynı verim ya da özellik ile ilişkili olduğu bulunmuştur. 

Çeşitli fenotiplerle ilişkili genleri tanımlamak ve kantitatif özelliklerin mekanizmalarını 

aydınlatılmasında GWAS'ın ideal bir yöntem olduğu kanıtlanmıştır. Genom boyu 

ilişkilendirme çalışmaları (GWAS), genetik belirteçler olarak tek nükleotid polimorfizmlerini 

(SNP'ler) kullanarak fenotipik özelliklerle ilişkili hedef genler için tüm genomu taramak için 

kullanılmaktadır. GWAS, daha yüksek alel frekansları, geniş kapsamlı genomik alanlar ve çok 

sayıda kalıtsal rekombinasyon olayını tespit etme yeteneği sağlayarak daha güvenilir ve gen 

haritalarına oranla daha kolay bir yaklaşım sunar. Hayvancılıkta önemli ekonomik özellikler 

için aday genlerin belirlenmesinde önemli bir yöntem haline gelmişlerdir (Lipkin ve ark., 1998; 

Zhang ve ark., 2012; Sharma ve ark., 2015; Sahito ve ark., 2024). 

Koyunlarda et verimi ve büyüme özellikleri (Zhang ve ark., 2013), atlarda koşu 

performansına etkiyen genlerin belirlenmesi (Littiere ve ark., 2020), bal arılarında sakinlik 
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özellikleri (Guichard ve ark., 2021), domuzlarda ateşlenme ve nekroz sendromu (Gerhards ve 

ark., 2023), tavuklarda göğüs etindeki yağ asitleri genlerinin saptanması (Fan ve ark., 2023), 

sığırlarda et ve büyüme özellikleri (Sanchez ve ark., 2023) GWAS yöntemi ile yapılan 

çalışmalara örnek olarak verilebilir. 

 

Sonuç 

 

Moleküler genetikte yaşanan hızlı gelişmeler hayvancılık işletmeleri açısından yeni bir 

dönemin başladığını ve genetik araştırmalara dayalı bir yapılanmanın gerekli olduğunu ortaya 

çıkarmıştır. Moleküler belirteçler çiftlik hayvanlarının verim ya da hastalık tahmini için 

kullanımı hayvan yetiştiriciliği ve genetiğine önemli katkılar sağlayabilecektir. Bu yeni 

yapılanma kantitatif özellik performansına dayalı seleksiyon ve ıslah çalışmalarında genetik 

bilginin eklenerek, fenotip veriler ile birleştirilerek kullanılması gerektiğini göstermiştir. MAS 

gibi genotipik ıslah uygulamalarının daha fazla özellik içermesi, kullanımı, uygulaması ve 

etkinliğinin arttırılması için çiftlik hayvanlarında kantitatif karakter lokuslarının tespiti yönünde 

daha fazla araştırma yapılması gerekmektedir. Çiftlik hayvanlarının ekonomik verim açısından 

önemli kantitatif özellik lokuslarının (QTL) haritalanması son yıllarda dikkate değer sonuçlar 

elde etmiş olsa da QTL haritalama çalışmalarında kullanılan işaretleyicilerin düşük yoğunluğu 

nedeniyle karmaşık özelliklerdeki genetik çeşitliliğin tamamı belirlenememiştir. 

Öte yandan, yüksek yoğunluklu tek nükleotid polimorfizmini (SNP) kullanan genom 

boyu ilişkilendirme çalışması (GWAS), bizlere bu sorunun üstesinden gelmenin yeni bir yolunu 

sunmaktadır. Böylece, GWAS ile bir hastalık veya ekonomik öneme sahip özellik ile genetik 

varyasyonlar arasındaki ilişkilerin belirlenmesi için genetik veriler taranarak, yakın bir 

gelecekte ekonomik açıdan önemli özellikler için nedensel mutasyonların saptanıp, 

tanımlanmaları çok daha kolay olabilecektir. Elde edilecek bulgular kaçınılmaz olarak çiftlik 

hayvanlardaki karmaşık özelliklerin veya hastalıkların genetik dokularının anlaşılmasını ve 

yetiştirme programlarının pratik olarak iyileştirilmesini kolaylaştıracaktır. 
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