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Ozet: MikroRNA’lar (miRNA’lar), 20-24 niikleotid uzunlugunda, tek sarmalli, kodlamayan RNA molekiilleri olup gen ekspresyonunu post-
transkripsiyonel diizeyde diizenleyerek hiicresel islevler {izerinde Onemli etkiler gostermektedir. Biiylime, gelisim, enerji dengesi ve
metabolizma gibi temel biyolojik siireclerdeki rolleri, hayvan besleme ve verimliligi acisindan dikkat c¢ekmektedir. Ruminantlarda
miRNA’larin; rumen gelisimi, mikrobiyal ekosistemin dengelenmesi, bagisiklik yanitinin modiilasyonu ve besin kullanim etkinliginin
artirilmasinda kritik diizenleyici mekanizmalar oldugu bildirilmektedir. Ayrica, yem bilesimi ve besleme stratejilerinin miRNA ekspresyon
profillerini etkilemesi, bu molekiillerin ruminantlarmn besleme durumunu ve metabolik adaptasyonlarini yansitan biyomarkerlar olarak kullanim
potansiyelini ortaya koymaktadir. Bununla birlikte, miRNA’larin ruminant beslemedeki spesifik etki mekanizmalart halen tam olarak
aydinlatilamamigtir. Dolayistyla, bu alanda yapilacak ileri aragtirmalar hem iiretkenligin hem de hayvan sagliginin siirdiiriilebilir bi¢imde
gelistirilmesine katki saglayacaktir. Bu derleme, mevcut literatiir 15181nda, miRNA’larin ruminant beslenme stratejilerinde kullanilabilirliginin
potansiyellerini sistematik olarak degerlendirmeyi amaglamaktadir.

Anahtar Kelimeler: MikroRNA, Ruminant beslenmesi, Gen ekspresyonu, Biyomarker.

MicroRNAs: Their Importance and Roles in Ruminant Nutrition

Abstract: MicroRNAs (miRNAs) are 2024 nucleotide long, single-stranded, non-coding RNA molecules that regulate gene expression at the
post-transcriptional level, thereby exerting significant effects on cellular functions. Their roles in fundamental biological processes such as
growth, development, energy balance, and metabolism highlight their importance in animal nutrition and productivity. In ruminants, miRNAs
have been reported to play key regulatory roles in rumen development, modulation of the microbial ecosystem, immune response, and
improvement of nutrient utilization efficiency. Furthermore, the influence of diet composition and feeding strategies on miRN A expression
profiles suggests that these molecules may serve as potential biomarkers reflecting nutritional status and metabolic adaptations in ruminants.
However, the specific molecular mechanisms underlying the functions of miRNAs in ruminant nutrition remain incompletely understood.
Therefore, further research in this field is essential to enhance both productivity and animal health in a sustainable manner. This review aims
to systematically evaluate the potential applicability of miRNAs in feeding strategies in light of the current literature.

Keywords: MicroRNA, Ruminant nutrition, Gene expression, Biomarker.

1. Giris

Hayvansal orijinli, yiiksek kaliteli gida iiretimi icin
ruminantlarin hastaliklardan ari ve saglikli olmalar sarttir.
Ruminant sagligini korumak i¢in diyet se¢imlerinin, diyet
takviyelerinin, yem tiiketiminin, ruminantlarin beslenmesi ve
beslenme fizyolojisindeki molekiiler mekanizmalar1 nasil
etkiledigi bilgisine ulagsmak oldukca dnemlidir (1). Hayvan
besleme alaninda, miRNA'larin besin maddeleri ile iliskili
metabolik yollarin  diizenlenmesi ve hayvan saghigi
iizerindeki etkileri, aragtirmalarin odak noktalarindan biri
haline gelmistir. Hayvanlarin diyetlerinde bulunan besin
maddeleri, miRNA ekspresyonunu etkileyebilir. Belirli besin
ogeleri, miRNA'larin diizeylerini degistirerek, hayvanlarin
metabolizmasint ve saglik durumunu modiile edebilir. Bu
durum, O6zellikle beslenme stratejilerinin optimize edilmesi
acisindan onemlidir (2). Bu kiigiik, kodlamayan RNA’lar,
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hedef gen ekspresyonunu post-transkripsiyonel diizeyde
kontrol ederek enerji metabolizmasi, lipit mobilizasyonu ve
protein sentezi gibi temel biyolojik siirecleri etkilemektedir
(3,4). Ogzellikle yemden yararlanma etkinligi, modern
ruminant yetistiriciliginde siirdiiriilebilirlik ve ekonomik
verimlilik  agisindan  kritik  bir  parametre  olarak
degerlendirilmektedir. Bu baglamda, mikroRNA’larin rumen
fonksiyonlari, besin sindirimi ve enerji kullanimidaki rolii,
yemden yararlanmay1 artirmaya yoOnelik arastirmalarda one
cikmaktadir (5,6). Ayrica, miRNA’larin stabil yapisi ve
biyolojik sivilarda kolayca tespit edilebilmesi, onlar1 yem
stratejilerinin  etkinligini degerlendirmede non-invaziv
biyomarker adaylar1 haline getirmistir (7,8). Diyet
degisimlerine bagli olarak siit ve plazmadaki miRNA
profillerinin ~ degismesi, bu molekiillerin  beslenme
uygulamalarinin izlenmesinde kullanilabilecegini
gostermektedir  (9,10). Gilincel arastirmalar, belirli
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mikroRNA’larin  besin metabolizmasiyla olan karmasik
iligkilerini giderek daha ayrintili bigimde ortaya koymaktadir.
Ornegin, yem kisitlamasi gibi beslenme miidahalelerine yanit
olarak farkli ekspresyon profilleri sergileyen mikroRNA’lar
tamimlanmuis; bu siiregte bazi yiiksek diizeyde eksprese edilen
miRNA’larin ekspresyonunda diizensizlikler gozlenmis ve
potansiyel hedef genlerinin lipid metabolizmastyla iligkili
oldugu dogrulanmistir (1). Bu bulgular, mikroRNA’larin
ruminantlarda lipid metabolizmasinin yani sira genel besin
yonlendirilmesinde kritik diizenleyici roller iistlendigini ve
yag depolanmasi ile yemden yararlanma etkinligi gibi
ozellikler tizerinde belirleyici etkiler gosterebilecegini ortaya
koymaktadir (11). MikroRNA’lar, ruminantlarda besin
metabolizmasinin farkli yonlerinde, o6zellikle lipit sentezi,
glikoz homeostazi ve protein dongiisiiniin diizenlenmesinde
merkezi bir rol oynamakta; bu yolla biiylime, laktasyon ve
genel verimliligi dogrudan etkilemektedir (1,12,13). Ayrica,
sigirlarda karaciger dokusunda farkli sekilde eksprese edilen
miRNA’larn; lipit ve karbonhidrat metabolizmasi ile enerji
tiretimi gibi temel hiicresel ve molekiiler islevlerle iliskili
oldugu belirlenmis, bu durum onlarin ruminant performansini
sekillendiren metabolik tizerindeki kapsamli
etkilerini ortaya koymustur (4). Bunun yam sira, bu
diizenleyici molekiillerin hiicresel farklilasma, proliferasyon
ve inflamatuar yamitlarin kontrolinde de goérev aldifn
bildirilmis olup, ruminant saghgr ve verimliliginin
stirdiiriilebilirliginde mikroRNA’larin ¢ok yonlii katkilarim
vurgulamaktadir (14).

stirecler

2. miRNA’larin Biyogenezi

miRNA genleri, genom igerisindeki konumlari bakimidan
énemli bir cesitlilik gostermektedir. Onceki arastirmalar, iki
temel miRNA smifim ortaya koymustur: Protein kodlayan
transkriptlerin intron bdlgeleriyle Ortiisen miRNA’lar ve
ekzonlarda kodlanan miRNA’lar. Bu durum, miRNA
olgunlagma siirecinin olduk¢a karmagik bir yapiya sahip
oldugunu gostermektedir (15). Ayrica, tek bir transkript
birimi olarak polisistronik bicimde eksprese edilebilen
miRNA gen kiimeleri de tanimlanmistir (16,17). Giincel
bulgular, miRNA genlerinin yaklagik yarisinin intragenik
konumda yer aldigini; cogunlukla protein kodlayan genlerin
intronlarinda bulunarak konak genle ko-transkribe edildigini,
geri kalanimin ise uzun kodlamayan RNA’lardan veya
bagimsiz promotorlerden tiiredigini gostermektedir (18). Bu
alandaki hizli bilimsel ilerleme, miRNA biyogeneziyle ilgili
anlayisin  gelecekte Onemli Olgiide yeniden
sekillenebilecegine isaret etmektedir. Giincel bilgiler
dogrultusunda, fonksiyonel ve olgun miRNA sentezleme
kapasitesine sahip genomik bolgelerin, genomun ¢ok farkli
lokasyonlarinda bulunabildigi ifade edilebilir. Bu durum,
miRNA olusumunun yalnizca belirli genetik bdlgelerle sinirli
olmadigini, aksine genom ¢apinda yaygin ve ¢cok katmanl bir
diizenleme agina sahip oldugunu ortaya koymaktadir (16).

mevcut
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miRNA  biyogenezi, gen  ekspresyonunun  post-
transkripsiyonel ~diizeyde diizenlenmesinde kritik rol
oynayan, c¢ekirdek ve sitoplazmada gerceklesen iki asamali
karmagsik bir siiregtir. Siireg, cekirdek igerisinde RNA
polimeraz II enzimi araciligryla DNA’nin transkripsiyonu
sonucu, sa¢ tokasi (hairpin) yapisina sahip birincil miRNA
(pri-miRNA) molekiillerinin  senteziyle baslamaktadir
(19,20). Transkripsiyonla olusan bu uzun pri-miRNA dizileri,
RNaz III tipi endoniikleaz Drosha (hayvanlarda oldukca
korunmus, ancak bitkilerde bulunmayan bir enzimdir) ve
kofaktorii DiGeorge Critical Region 8 (DGCR&8/Pasha)’dan
olugan mikroprosesor kompleksi tarafindan kesilerek,
yaklasik 70-120 niikleotid uzunlugunda 6ncii miRNA (pre-
miRNA) molekiillerine doniistiiriiliir (16). Bu kesim, olgun
miRNA dizisini igeren sa¢ tokasi yapisinin belirginlesmesini
saglar (20). Olusan pre-miRNA, niikleer transport reseptorii
Exportin-5 (XPOS5) tarafindan Ran-GTP araciligiyla
¢ekirdekten sitoplazmaya tasinir (16,20,21). Sitoplazmada
pre-miRNA, bir diger RNaz III enzimi olan Dicer ve
transaktivasyon cevabi RNA-baglayici1 protein (TRBP) ile
etkilesime girerek kesilir ve 21-24 niikleotid uzunlugunda
cift iplikli (dubleks) miRNA molekiilleri olusturulur (19,22).
Bu dubleks yapinin iki ipliginden yalnizca biri fonksiyonel
olgun miRNA zinciri olarak gorev alir. Fonksiyonel zincir,
Argonaute 2 (Ago2) proteini araciligryla RNA indiiklenmis
susturma kompleksi (RISC)’e yiiklenir ve boylece aktif hale
gelir; tamamlayici diger iplik ise endoniikleazlar tarafindan
yikima ugrar (22,23). Olgun miRNA, hedef mRNA
tizerindeki 3’-u¢ kodlanmayan bolgeye (3’-UTR), genellikle
6-8 niikleotid uzunlugundaki tohum dizisi (seed region)
araciligiyla baglanir (24). Bu baglanma, transkripsiyon
sonrast gen diizenlenmesini baglatarak, ti¢ farkli mekanizma
iizerinden etkisini gosterir: (i) hedef mRNA’nin dogrudan
yikimi, (ii) translasyonel baskilama veya (iii) mRNA
deadenilasyonu (Sekil 1.), (21,22). MiRNA biyogenezi, hem
cekirdekte hem sitoplazmada ardigik ve yiiksek derecede
spesifik enzimatik adimlardan olusan bir siirectir. Bu siirecte
yer alan Drosha, DGCRS, Exportin-5, Dicer, TRBP ve
Argonot proteinleri, miRNA olgunlagmasinin her asamasinda
kritik rollere sahip olup, hiicresel homeostazin korunmasinda
O6nemli gorevler iistlenmektedir (16).
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Sekil 1. miRNA biyogenezi [Jaglan ve ark. (28)’dan
uyarlanmig ve yeniden ¢izilmistir].

3. Ruminantlarda miRNA’larin Tamimlanmasi

Ruminantlarda miRNA’larin tanimlanmasi, bu molekiillerin
metabolik, immiinolojik ve ireme ile iliskili fizyolojik
stireclerdeki islevlerinin anlagilmasi agisindan bilyiik 6nem
tasimaktadir.  miRNA’lar,  hedef  genlerin  post-
transkripsiyonel diizeyde regiilasyonunu saglayarak lipid,
karbonhidrat ve protein metabolizmasi, hiicresel biiylime,
farklilasma ve enerji homeostazi gibi temel biyolojik yollar
tizerinde dogrudan etkiler olusturur. Bu 6zellikleri, 6zellikle
besin metabolizmasi ve enerji kullanim etkinligi agisindan,
ruminantlarin iiretim performanst ve yemden yararlanma
verimliligi gibi ekonomik acidan kritik 6zelliklerinin
molekiiler belirleyicileri olarak degerlendirilmesini miimkiin
kilmaktadir (4,6,25).

miRNA’larin ruminantlarda kesfi ve karakterizasyonu, son
yillarda yiiksek verimli dizileme teknolojileri (next-
generation sequencing, NGS) ve biyoinformatik yaklagimlar
araciligiyla hiz kazanmistir. NGS tabanl yontemler, kiigiik
RNA fraksiyonlarinin dogrudan dizilenmesini saglayarak
hem oOnceden tanimlanmis hem de yeni miRNA’larin
tespitine olanak tanimaktadir. Bu sayede, sigir (Bos taurus),
koyun (Ovis aries) ve kegi (Capra hircus) gibi tiirlerde, farkl
dokular ve gelisim evreleri bazinda binlerce miRNA’nin
ekspresyon profilleri ortaya konmustur (26-28). Baz
ruminant tlirlerinde tanimlanmig olan miRNA sayilar1 Tablo
1’de (29) gosterilmistir.
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Tablo 1. Bazi ruminant tiirlerinde tanimlanan miRNA
sayilari (29).

Tiir Oncii miRNA  Olgun miRNA
Sayisi Sayisi

Sigir (Bos taurus) 1.064 1.045

Koyun (Ovis aries) 106 153

Kegi (Capra hircus) 267 436

Dizileme sonrast miRNA tanimlama siireci, biyoinformatik
analizler ve veri tabanlar ile desteklenmektedir. Ornegin,
miRDeep, miRBase ve TargetScan gibi araglar, sa¢ tokasi
(hairpin) yapisina sahip Onciil miRNA formlarini tespit
etmekte ve potansiyel hedef genleri tahmin etmektedir.
Ruminant genomlarinda tiirler arasi farkliliklarim bulunmasi,
bu analizlerin tiir-spesifik olarak optimize edilmesini zorunlu
kilmaktadir (15,26,30).

Ruminant tiirlerinde miRNA ekspresyonu, dokuya o&zgii
profiller halinde gerceklesmekte olup, bu farklilasma
yalmizca morfolojik 6zelliklerle smurh kalmayip, aym
zamanda her dokunun fonksiyonel gereksinimlerine uyum
saglayacak sekilde diizenlenir (25). Her bir doku ve organ,
miRNA setini  kendi fizyolojik ihtiyaclarina gore
sekillendirir; bu kiigiik RNA molekiilleri, metabolik aktivite,
hiicre proliferasyonu ve homeostaz gibi ¢esitli biyolojik
siireclerin  hassas diizenlenmesinde kritik rol oynar
(20,25,26).

MiRNA arastirmalarinda, karaciger, meme bezi, kas ve
rumen epiteli gibi metabolik olarak aktif dokularin
incelenmesi dncelikli olmustur (27). Karacigerde ekspresyon
gosteren bta-miR-192 ve bta-miR-143, yemden yararlanma
verimliligi ile giliclii bir iligki gostermistir (30-32); buna
karsilik, siit bezinde yiiksek diizeyde ifade edilen miR-148a
ve miR-21, siit sentezi ve bilesiminde kritik rol oynamaktadir
(Tablo 2.) (4,33).
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Tablo 2. Ruminantlarda tanimlanan énemli bazi MiRNA ’larin metabolizmadaki rolleri.

.. . Tanimlandig Biyolojik Rol / Etki
T RNA Hedef 1 K k
ur m Doku/Organ edef Gen(ler) Mekanizmasi ayna
Trigliserit ve kolesterol
Meme bezi, Epitel  KLF6, PPARA, r;ﬁ,‘is;“n:eaﬁ? zlsaf;(z
bta-miR-148a hiicreleri, AMPK/mTOR/PPA o< 8! 18 e (33,41)
. diizenler, boylece siit yagi
Karaciger RG .
sentezinde rol oynar.
Adiposit farklilagmasini
. Kas dokusu, inhibe eder. Ayrica siit lipit
Sigir . . DLKI, R .
bta-miR-143 Meme bezi, sentezini tesvik edebilir. (31,32,42)
o Smad3 . Lo
Dalak, Karaciger Adipogenezde pro-adipojenik
rolii vardir.
Karacis lik siirecleri
bta-miR-192 Karaciger CYP7AI Karaciger metabolik siirecleri (12,31)
ile iliskilidir.
TGFBR2 , PTE Adiposit farklil
bta-miR-21-5p Siit ckstraseliiler | O PR2> PTEN, Adiposit farklilasmas:
R o PDCD4 inhibisyonunu azaltir ve (31,33,39)
(miR-21) vezikiiller, Serum . .
adipogenezi kontrol eder.
Lipid metabolizmast ile
Kegi iligkili genleri hedefl k
e miR-204-5p miR- . Lipid metabolizmasi g 1 geniets vede eyere
Meme bezi . beslenmeye bagl gen (1)
223-3p genleri .
regiilasyonunda rol oynar.
. Koyunlarda beslenme durumu
. Hipotalamus, "
Koyun miR-200b GNAQ ve tlireme performansi (50)

Yumurtalik

arasinda baglant1 kurar

*Bu tablo, ruminantlarda miRNA ekspresyonunun dokuya 6zgii oldugunu ve her miRNA’nin belirli hedef genler araciligiyla metabolik ve gelisim

ile iligkili yollari etkiledigini géstermektedir.

4. Ruminantlarin Besin Metabolizmasinda miRNA’larin
Rolii

Ruminantlarda besin metabolizmasi, otgul diyetlerine ve 6zel
sindirim sistemlerine 06zgii olarak uyarlanmis, sindirim,
emilim ve metabolik siireclerin karmasik bir etkilesimini
icermektedir (13). Bu karmagik sistem, rumende gerceklesen
mikrobiyal fermantasyon yoluyla lifli bitkisel materyallerden
enerji ve besin 6gelerinin etkin bir sekilde elde edilmesini
saglamaktadir. Rumende ugucu yag asidi iiretimi i¢in kritik
oneme sahip olan bu siire¢, hayvanin fizyolojik durumu,
genetik yatkinligr ve diyetinin bilesimi dahil olmak iizere bir
dizi endojen ve ekzojen faktorden de etkilenmektedir (13,34).

MikroRNA’lar, lipid  metabolizmasi,  karbonhidrat
metabolizmast ve amino asit metabolizmasi da dahil olmak
iizere cesitli biyolojik islevlerde hayati rol oynayan kiigiik
diizenleyici molekiillerdir (4). Bu molekiillerin kritik rolii,
gen ifadesinin hassas bir sekilde diizenlenmesini kontrol
etmeye kadar uzanmakta olup, bu durum besin kullanimina
ve enerji homeostazina iliskin temel metabolik yollar
iizerinde derin etkiler yaratmaktadir (5).

Ruminant dokularinda ve dolagim sisteminde miRNA
ekspresyonu; kaba yem-konsantre yem orani, protein diizeyi
ve diyetle saglanan enerji gibi besinsel girdiler tarafindan
onemli olglide degistirilebilir (6). Yag asitleri, vitaminler,
mineraller ve polifenoller gibi biyoaktif bilesiklerin de
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miRNA profillerini diizenleyebildigi bildirilmistir (11).
Ayrica, probiyotikler, prebiyotikler ve enzimler gibi yem
katki maddeleri; konakgiya veya mikrobiyal kokenli
miRNA’lara dolayli olarak etki ederek metabolik
adaptasyona katkida bulunabilmektedir (35). Rumen
epitelinde bulunan miRNA’lar, diyet kompozisyonundaki
degisimlere duyarli diizenleyici molekiiller olarak gorev
yapar. Ozellikle kaba yemle beslemeden yiiksek tahilli
beslemeye gecis sirasinda, bu miRNA’lar gen ekspresyonunu
modiile ederek yag metabolizmasi, epitel gelisimi ve enerji
metabolizmasiyla iligkili gen aglarim etkilemektedir (36,37).
Bu siirecte meydana gelen ekspresyon degisimleri,
ruminantlarin ~ farkli  besleme  stratejilerine  uyum
saglamasinda, besin emiliminin siirdiiriilmesinde ve bagirsak
sagliginin korunmasinda 6nemli rol oynar. Dolayisiyla,
miRNA’lar rumen epiteli diizeyinde beslenmeye kargi konak
tepkilerinin  diizenlenmesinde kilit molekiiller olarak
degerlendirilmektedir (37).

5. MikroRNA’larin Ruminant Saghgi ve Beslenme
Durumunun izlenmesinde Biyomarker Olarak Kullanim

Belirli miRNA’larin farkli beslenme miidahalelerine ve
fizyolojik durumlara yamit olarak farkli diizeylerde ifade
edildigi ortaya konmustur. Bu durum, miRNA’larin
ruminantlarda beslenme durumu ve genel saglik diizeyinin
degerlendirilmesinde invaziv olmayan biyomarker olarak
kullanilma potansiyeline sahip oldugunu gostermektedir
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(1,2,4). Dolasimdaki miRNA ’larin metabolik stres ve hastalik
ilerlemesinin gostergeleri olarak degerlendirilebilecegi 6ne
stiriilmekte olup, bu Ozellikleriyle hayvan refahiin
izlenmesinde geleneksel hematolojik parametrelere gore daha
az invaziv bir alternatif sunmaktadir (1,7). Ayrica, ¢ig siitteki
miRNA profillerinin inegin beslenme rejimi ve {iiretim
sistemine bagli olarak degisim gosterdigi bildirilmistir; bu
durum, miRNA’larin siit ve siit iriinlerinin orijin
dogrulamasinda  biyomarker olarak kullanilabilecegini
desteklemektedir (9,38). Bununla birlikte, dolasimdaki
miRNA’lar yalnizca iiriin dogrulamasinda degil, aym
zamanda subklinik  hastaliklarin ve beslenme
yetersizliklerinin erken tanisinda da potansiyel biyomarkerlar
olarak degerlendirilmektedir. Bu sayede, optimal ruminant
saglhigt ve verimliliginin siirdiiriilebilmesi igin erken ve
hedefe yonelik miidahalelerin gergeklestirilmesi miimkiin
hale gelmektedir (39). Kan, siit ve hatta tiikiiriik gibi biyolojik
stvilarda belirli miRNA’larin tespiti, bireysel hayvanlarin
metabolik durumu, bagisiklik yaniti ve iireme performansi
hakkinda degerli bilgiler sunabilmektedir (40).

Son yillarda yapilan ¢aligmalar, ruminantlarda miRNA’larin
beslenme, metabolik siirecler ve verimlilik {izerindeki
diizenleyici rollerini giderek daha net bicimde ortaya
koymaktadir. Ozellikle rumen gelisimi ve mikrobiyal
etkilesimler baglaminda, miRNA’larin erken yasam
donemlerinde beslenme miidahalelerine duyarlt
biyomarkerlar olarak kullanilabilecegi one siirilmektedir
(34). Rumen epitelyumunun gelisimi ve besin emilimi gibi
stireclerde gorev alan bu molekiiller, gen¢ ruminantlarda
yemden yararlanma verimliligini dogrudan etkileyen temel
biyolojik diizenleyicilerdir (36).

Karacigerde yapilan ekspresyon analizleri, Angus
sigirlarinda rezidiiel yem tiiketimi (RFI) farkliliklariyla
iliskili farkli sekilde eksprese edilen miRNA’larin varligin
ortaya koymustur. Ozellikle bta-miR-192, bta-miR-143 ve
bta-miR-148a gibi miRNA’larin yiiksek diizeyde ekspresyon
gostermesi, bu molekiillerin enerji metabolizmasi ve yemden
yararlanma siire¢lerinde 6nemli bir diizenleyici rol oynadigini
gostermektedir (4,12,41,42). Bu irka 6zgii miRNA imzalart,
farkli  ruminant  popiilasyonlarinda beslenme
stratejilerinin gelistirilmesine olanak saglayarak verimliligin
artirilmasina katki sunmaktadir (4).

ozel

Beslenme siireclerinin &tesinde, miRNA’lar adipogenez ve
lipid metabolizmasi iizerinde de temel diizenleyiciler olarak
gorev yapmaktadir. Ozellikle miR-130a ve miR-146b gibi
miRNA’larin adiposit farklilagsmasi siirecinde etkin oldugu,
bu sayede yag dokusunun olusumu ve enerji depolanmasinin
molekiiler diizeyde kontrol edildigi bildirilmektedir (11,43).
Ayrica, sigir karacigerinde lipid metabolizmasiyla iliskili
yeni miRNA’lar tanimlanmis olup, miR-27a-5p’nin
Kalsiyum Duyarli Reseptor (CaSR) genini hedef alarak yag
birikimi ve karkas kompozisyonunu etkiledigi belirlenmistir

(11).
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Diger yandan, miR-375 gibi rumende yiiksek diizeyde
eksprese  edilen miRNA’larin, ugucu yag asidi
konsantrasyonlart ve rumen papillalarinin gelisimi ile iligkili
oldugu saptanmistir. Bu durum, s6z konusu miRNA’larin
konakg¢i-mikrobiyal etkilesimler ve metabolik diizenleme

sireglerinde dogrudan rol oynadigimi gostermektedir
(34,43,44). Boylece, miRNA’lar yalnizca hiicresel
metabolizmanin  diizenleyicileri degil, ayn1 zamanda

gastrointestinal saglik ve genel metabolik verimliligin de
giiclii gostergeleri haline gelmistir (45,46).

Etci sigirlarda yapilan transkriptomik analizlerde, karaciger
dokusunda farkli sekilde eksprese edilen 39 miRNA
tanimlanmis ve bunlarin yemden yararlanma farkliliklarinin
molekiiler temelleriyle iliskili oldugu belirlenmistir (4).
Ozellikle bta-miR-449a ve bta-miR-AB-2 gibi miRNA’larin
farkli irklarda degisen ekspresyon diizeyleri, bu molekiillerin
hiicre dongiisii, biiylime ve metabolik diizenleme gibi
stireclerde kritik rol oynadigimi gostermektedir. Bu bulgular,
belirli miRNA’larin yem verimliligini 6ngdéren biyomarkerlar
olarak  kullanilabilecegini ve genomik seleksiyon
programlarinda  verimliligi artiracak hedefler olarak
degerlendirilebilecegini gostermektedir (4,47,48).

Gelecege yonelik olarak, miRNA’larn kantifikasyonu ve
standardizasyonu igin ortak yontemlerin gelistirilmesi biiyiik
O6nem tagimaktadir. Bu sayede, laboratuvarlar arasi
karsilagtirmalarin  giivenilirligi artacak ve miRNA’larin
tanisal ve prognostik biyomarkerlar olarak kullanimi daha
saglam bir temele oturacaktir (28). Ayrica, miRNA
ekspresyonunun genetik altyapt ve c¢evresel faktorlerle
etkilesimi, ruminantlarda bireye 6zgii besleme stratejilerinin
gelistirilmesinde 6nemli bir arag¢ haline gelebilir (49,50).

6. Sonuc ve Oneriler

Sonug olarak, miRNAlar; ruminantlarda gen
ekspresyonunun diizenlenmesinde merkezi bir rol oynayarak
besin metabolizmasindan hastalik direncine kadar uzanan ¢ok
cesitli fizyolojik siire¢lerin kontroliinde temel bir diizenleyici
katman olusturmaktadir. Gen ifadesinin modiilasyonundaki
bu karmagik roller, miRNA’larin hayvansal iiretimde
verimlilik ve saglk diizeylerinin artirllmasima yonelik
potansiyel biyoteknolojik hedefler olarak 6nemini ortaya
koymaktadir. Bununla birlikte, miRNA’larin islevsel
mekanizmalar1 ve uygulamaya yonelik kullanimlartyla ilgili
bircok temel sorunun halen aydinlatilmamis olmasi, bu
alanda  ileri  arastirmalara  duyulan  gereksinimi
gostermektedir. Bu dogrultuda, gelecekteki c¢aligmalarin
miRNA’larn islevsel karakterizasyonuna ve hedefe yonelik
uygulama sistemlerinin gelistirilmesine yonelmesi biiyiik
Onem tagimaktadir. Bununla birlikte, diyet bilesimi, ¢evresel
stres faktorleri ve diger c¢evresel etmenlerle miRNA
ekspresyonu arasindaki etkilesimlerin ayrintii  bigimde
incelenmesi, ruminantlarin adaptasyon ve dayamklilik
mekanizmalarmin molekiiler temelde anlasilmasina 6énemli
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katkilar sunacaktir. Bu tiir kapsamli bilgiler, bireysel
hayvanlarin miRNA profillerine dayali olarak gelistirilecek
kisisellestirilmis besleme stratejilerinin Oniinii agarak hassas
hayvancilik uygulamalarina bilimsel bir temel sunabilir.
Sonug olarak, miRNA’larin gen diizenlemesindeki rollerinin

kapsaml

bicimde aydinlatilmasi, ruminant sagligi ve

verimliligini artiracak yenilik¢i stratejilerin gelistirilmesine
olanak taniyarak siirdiiriilebilir hayvansal {iretime 6nemli
katkilar sunacaktir.
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