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Ozet: Kiiciikbas hayvan islahinda, uzun yillar fenotipik veri ve pedigri temelli seleksiyon
yontemlerine dayali bir 1slah benimsenmistir. Ancak bu yontemler, kantitatif 6zelliklerde genetik
ilerlemenin yavas seyretmesine neden olmustur. Molekiiler teknolojilerdeki hizli gelismeler,
genomik seleksiyon (GS) ve genom boyu iliskilendirme ¢aligmalar1i (GWAS), tiim tiirler gibi
hayvancilik alaninda da yillarca uygulanan 1slah yontemine ¢ok farkli bir bakis acisi
kazandirmistir. GS, yiiksek yogunluklu tek niikleotid polimorfizmi (SNP) cipleri sayesinde
materyalin genomik damizlik deger tahminini (GEBV) hesaplayarak, ekonomik o6zellikler
bakimindan iyi olan damizligin erken yasta belirlenmesine imkan saglamistir. GWAS teknolojisi
ise, yalnizca hayvanin ekonomik verim ozellikleri ve hastalik direnciyle iliskili gen bdlgelerini
ortaya koymakla kalmayip, ayn1 zamanda hayvanin bolgeye adaptasyon yetenegi, davranissal
ozellikleri, ¢cevresel faktorlere toleransi ve ilgili ekonomik verimin kalitesi gibi pek ¢ok 6zelligin
genetik yapisini da ortaya ¢ikarmaktadir. Islah modelleri molekiiler teknolojilere dayandiriimaya
basladig1 donemlerde, Oncelikli olarak, klasik tek lokus GWAS teknikleri kullanilmaktaydi, son
donemlerde ise ¢oklu lokus GWAS (ML-GWAS) yaklasimlari ile birden fazla lokus ayni1 anda
analiz edilebilmektedir. Boylece poligenik yapilarin daha dogru ve yiiksek c¢oziniirliikle
cOziimlenmesine olanak saglamaktadir. Bu derlemenin amaci, diinyada kirmiz1 et iiretiminde
onci kiigiikbas hayvanlarin sagladiklar yiiksek kaliteli protein ile insan beslenmesinde kritik bir
rol istlenmeleri nedeniyle, fenotip ve pedigri temelli 1slah yontemlerinden modern genomik
seleksiyon ve farkli GWAS yaklasimlarina gegis siirecini, son yillarda yapilan literatiirler 1s181nda
degerlendirmektir. Ayn1 zamanda verim, iireme performansi, hastalik direnci, adaptasyon ve
cevresel tolerans gibi ¢ok boyutlu 6zelliklerin genetik iyilestirilmesine odaklanmis ¢aligmalari
sunmaktadir.

Anahtar Kelimeler: Genetik ilerleme, genomik seleksiyon, GWAS, kii¢likbag hayvan 1slahi,
koyun ve kegi, omik teknigi

Genomic Selection and Genome-Wide Association Analysis (GWAS) Technology
in Small Ruminant Breeding Globally

Abstract: In small ruminant breeding, selection programs were long based on phenotypic data
and pedigree-based models. However, these methods led to slow genetic progress, especially for
quantitative traits. Rapid advancements in molecular technologies—particularly genomic
selection (GS) and genome-wide association studies (GWAS)—have introduced a fundamentally
new perspective to livestock breeding, as in all other biological fields. GS enables the estimation
of genomic breeding values (GEBVs) using high-density single nucleotide polymorphism (SNP)
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chips, thereby shortening the generation interval and allowing the early identification of animals
with superior economic traits. GWAS technology not only identifies genomic regions associated
with economically important performance traits and disease resistance, but also reveals the
genetic basis of a wide range of characteristics, including environmental tolerance, behavioral
traits, adaptation ability, and the quality of relevant production traits. In the early stages of
integrating genomic technologies into breeding programs, classical single-locus GWAS methods
were primarily used; however, in recent years, multi-locus GWAS (ML-GWAS) approaches have
enabled the simultaneous analysis of multiple loci, providing a more accurate and higher-
resolution understanding of polygenic architectures. The aim of this review is to evaluate, in light
of recent literature, the transition from traditional phenotypic and pedigree-based breeding
approaches to modern genomic selection and various GWAS methodologies, considering that
small ruminants play a critical role in human nutrition by contributing high-quality protein and
are among the leading species in global red meat production. It also summarizes studies focusing
on the genetic improvement of multidimensional traits such as production, reproductive
performance, disease resistance, adaptation, and environmental tolerance.

Keywords: Genetic progress, genomic selection, GWAS, small ruminant breeding, sheep and
goats, ohmic technique

GIRIS

Insanhigin saglikli beslenmesini siirdiirebilmesi ve kirmizi ete olan ihtiyacin arz
talep dengesini korunmasi i¢in 6nemli olan kiigiikbas, diinya tizerinde her bdlgede yaygin
olarak yasayabilen, bir¢ok irkinin birbiriyle i¢ ige girdigi, ¢esitliligin ¢ok yiiksek oldugu
ve en fazla popiilasyona sahip, iiretkenlik ve lireme potansiyelleri nedeniyle diinya
capinda en 6nemli evcil tiirlerden biridir (Tobar ve ark., 2020). Hayvancilikta genetik
tyilestirmenin hedefi, genellikle siit verimi veya et kalitesi gibi kantitatif veya karmagsik
ozelliklerin artirllmasidir.  Geleneksel genetik 1yilestirme, her hayvanin kayith
fenotipinin, soyagaci bilgisiyle birlikte kullanilmasiyla, ireme degerinin (BV) tahmin
edilmesine dayanmakta ve ¢cogunlukla en iyi dogrusal tarafsiz secilim (BLUP) olarak
bilinen istatistiksel yontem kullanilmaktadir (Henderson, 1984). Bu teknoloji o
donemlerde oldukca basarili olmus ve cogu ¢iftlik tiirlerinde genetik kazanim saglamistir
(Van Vleck ve ark., 1986; Havenstein ve ark., 1994). Bu basariya ragmen, genetik
kazanim oranini artirmak ve lireme hedeflerindeki 6zellikleri kontrol eden genleri ve
polimorfizmleri belirlemek i¢in basitce kalitilan genetik belirteclerin kullanilmasina uzun
zamandir ilgi duyulmaktadir (Dekkers & Hospital, 2002). Dekkers’a gore, nesnel bir
ozelligi etkileyen nedensel polimorfizmler belirlenmeli ve bunlar seleksiyon kriterlerine
dahil edilmelidir (Dekkers, 2004). Ancak, bu bilinen nedensel polimorfizmler, yetistirme
hedefindeki genetik cesitliligin yalnizca kiiclik bir kismint agikladigi ve elde edilen

genetik kazanima cok kiiclik bir katkida bulundugu i¢in, nesnel 6zellikleri etkileyen
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nedensel polimorfizmlerin bir¢ogunun belirlenememesinden dolayr siirli kalmistir
(Goddard, 2010).

Arastirmacilar, yeni genetik belirtec teknolojileri kesfedildik¢e, onceden bir
baglanti beklemese bile bazi genetik belirteclerin (6rnegin sigir kan gruplari) siit verimi
gibi kantitatif 6zelliklerle iliskili olup olmadigini test etmislerdir. Hatta baz1 caligmalarda,
kan gruplari ile siit verimi arasinda iligki bulmuslar, ancak bu iligkinin gercek bir nedensel
etki olmasindan ¢ok, kan grubu genleri ile siit verimi iizerinde etkili QTL’lerin genomda
yakin noktada olmasindan kaynaklanan baglantidan (linkage) oldugu diistinmiislerdir
(Neimann-Sorensen ve Robertson, 1961; Rendel, 1961). Genomu kaplayan ilk genetik
belirteclerden birisi mikrosatellitler olup, QTL tespitinde dnemli bir teknolojik gelisme
olarak bilinmektedir. Bir genomu kaplamak i¢in genellikle 100-200 mikrosatellit
kullanilmakta ve 6zellikle ¢ekirdek ailelerde baglant1 analizleriyle QTL belirlenmesine
yardimci olmaktadir (Georges ve ark., 1995). Mikrosatellit teknolojisinde QTL’ler diisiik
hassasiyetle haritalanmakta (yaklasik 50 cM giiven araligi) ve belirte¢—QTL baglant1 fazi
aileler arasinda degisebilmektedir. Bu nedenle belirteclerin seleksiyonda kullanilabilmesi
icin baglant1 fazinin her ailede ayr1 ayri belirlenmesi gerekmektedir. Fernando ve
Grossman, bu belirte¢ destekli seleksiyon yontemini BV'leri tahmin etmek icin genel bir
yontem olarak kullanmiglardir (Fernando ve Grossman, 1989). Bir diger teknolojik
gelisme ise QTL haritalama c¢alismasidir. QTL haritalama calismalarinda, belirteg
destekli seleksiyondaki kazanimin, belirteclerin agikladigi genetik varyans oraniyla
neredeyse orantili oldugunu gostermistir. Bu bulgu, tiim QTL’leri birlikte kullanan ve aile
bazinda baglanti fazin1 belirlemeye gerek duymayan yeni bir belirte¢ destekli seleksiyon
yaklagiminin gelismesini saglamistir (Meuwissen, 2001; Goddard, 1996). Ek olarak,
birgok QTL'nin tipik bir kantitatif ozelligi etkiledigini gostermiglerdir (Hayes ve
Goddard, 2001; Chamberlain ve ark., 2007). Meuwissen ve arkadaslari, simiilasyonla,
tim genomu kapsayan ve QTL ile baglant1 dengesizligi (LD) i¢inde bulunan yogun bir
belirte¢ panelinin kullanilmasinin, seleksiyona verilen yanitta biiylik artiglara yol
acabilecegini gostermislerdir (Meuwissen ve ark., 2001). Kisacasi, bu tiir belirte¢ destekli
seleksiyon yoOntemlerine genomik seleksiyon denilmekte ve makul bir maliyetle
genotiplendirilebilen binlerce tek niikleotid polimorfizminden (SNP) olusan panellerin
kullanilmasiyla, bu yontem pratikte siit sigircilig1 yetistiriciliginde hali hazirda yaygin

olarak kullanilmaktadir (Dalton, 2009).
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Kiiciikbag hayvancilik, ozellikle gelismekte olan iilkelerde kendine 06zgii
fizyolojik yapisi ile protein ve kirsal niifusun ge¢im kaynagi olarak kritik 6neme sahiptir.
Her agidan bu kadar degerli olan kiiciikbas tiiriiniin yetistirilmesi ve 1slahi, hatta modern
1slah teknolojilerinin uygulanmasi elzem bir durumdur. Gerek her hayvanin kayith
fenotipinin, soyagaci bilgisiyle birlikte kullanilmasiyla olan geleneksel genetik
iyilestirme, gerekse molekiiler teknolojiler sayesinde olusan GS ve GS’a yardimci bir
teknoloji olan GWAS, biiylikbastan sonra kiigiikbasta da kullanilmaya baglamistir. Son
yillarda Avustralya’da et¢i koyunlarda (Daetwyler ve ark., 2010, 2012a, 2012b), Yeni
Zelanda’da (Auvray ve ark., 2014), Fransa’da siit¢ii koyunlarda ve Fransa (Carillier ve
ark., 2013, 2014) ile Birlesik Krallik’ta (Mucha ve ark., 2015) siit¢ii kegilerde bu teknoloji
degerlendirilmistir. Sigirlarla karsilastirildiginda, kiigiikbaslarda genotipleme maliyetinin
hayvan degerine gore daha yiiksek olmasi, bu teknolojinin koyun ve keci 1slahinda yaygin
olarak benimsenmesini ekonomik agidan zorlastirmaktadir (Rupp ve ark., 2016). GS ile
ilgili olarak molekiiler teknolojilerinde igerisinde oldugu SNP’ler ile tahmin edilen
genetik degerlere dayal1 seleksiyonun, 6zellikle generasyonlar arasi siireyi kisalttig1 icin
iireme teknikleriyle birlestirildiginde, hayvanlarda ve bitkilerde genetik kazanim oranini
onemli Olciide artirabilecegini bildirilmistir (Meuwissen ve ark., 2001). Ayrica, GS tim
genomu kaplayan genetik belirteglerin kullanildig1 ve kantitatif 6zellik lokuslarinin en az
bir belirtecle LD oldugu bir belirteg destekli seleksiyon (MAS) bigimi olarak
tanimlanabilmektedir. Bu yaklasim, genom dizilimiyle kesfedilen ¢ok sayida SNP'yi,
verimli bir sekilde genotiplemek i¢in yeni yontemler sayesinde uygulanabilir hale geldigi
bildirilmistir (Goddard, ve ark., 2007).

GWAS ise tanim olarak, genom capinda SNP ile fenotip — genotip iliskisinin
istatistiksel olarak tanimlanmasmi saglayan bir calismadir. Genom c¢apinda iliski
calismalari, genetik bolgeler (lokuslar) ve 6zellikler (hastaliklar dahil) arasindaki iliskileri
belirlemek i¢in hipotez icermeyen yontemler olarak tanimlanmaktadir. GWAS genellikle
yaygin SNP’leri analiz ettigi i¢cin dogrudan nedensel varyantlar1 belirlemez; bunun yerine,
nedensel varyanti igeren LD bolgelerini igsaret eden SNP’leri tanimlamaktadir. Tipik bir
GWAS c¢alismasi, genom capindaki SNP dizilimlerini kullanarak belirli bir 6zellige sahip
olan ve olmayan bireylerdeki ortak genetik varyantlar1 karsilastirarak, bu iliskiyi
istatistiksel testlerle degerlendirmektedir. GWAS’ta p-degeri, test edilen alelin vakalar ve

kontroller arasindaki frekans farkinin istatistiksel Onemini gostermektedir. GWAS
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sonuclar1 genellikle SNP konumlarina karsi -logl0(p) degerlerinin ¢izildigi Manhattan
grafikleriyle sunulmaktadir. Bu derlemenin amaci, insan beslenmesinde kritik bir rol
iistlenen ve diinyada kirmizi et {iretiminde Oncii tiir olan kiiciikbas hayvanlarda, fenotip
ve pedigri temelli seleksiyon yontemlerinden, genomik seleksiyona kadar uzanan gelisimi
ve molekiiler diizeyde yliksek bir teknoloji olan GWAS’1in GS’a katkilarini son yillarda
yapilan literatiirler 1s181nda degerlendirmektir.

Diinyada ve Tiirkiye’de GS Uygulamalart

Diinyada GS, biiylikbasta oldugu gibi kiigiikbas hayvan 1slahinda da genetik
ilerlemeyi hizlandirmak ve miimkiin olan erken yasta isabetli derecesi yliksek damizlik
deger tahmini yapmak i¢in en etkili yontemlerden biri haline gelmis olup, lizerinde ¢ok
yogun caligsmalar ile her gecen giin gelistirilmeye ve referans popiilasyona katkisini
artmaya devam etmektedir. Genomik seleksiyonun temel amagclar1 arasinda referans bir
popiilasyon olusturulma bulunmaktadir. Bu referans popiilasyonun olusturulmasi i¢inde
yogun ve dogru bir fenotipleme yapilmasi gerekmektedir. Bu temel iistiine genotip -
fenotip arasindaki iliski kurulabilmektedir. Ornegin, Yeni Zelanda’da gogunlugu
Romney olan 13.420 saf ve melez koyun, Bati1 Pirene siit¢ii koyunlarindan yaklasik 1.900
bas koyun (Legarra ve ark., 2014); Birlesik Krallik ve Fransa ke¢i popiilasyonlarinda
sirastyla yaklasik 2.400 ve 2.700 bas keci; Lagune siit¢li koyunlarinda 4.800 bas koyun
(Larroque ve ark., 2014) ve Avustralya’da ¢ok irkli et¢i koyunlarda 8.000 bas koyun
kiiclikbas hayvan referans popiilasyonuna dahil edilmistir (Daetwyler ve ark., 2010,
2012a, 2012b). Bahsedilen {ilkelerin referans popiilasyonlar1 genellikle c¢esitli saf ve
melez wrklardan olugmaktadir. Saf wrklarda en yiiksek popiilasyon biiyiikligii Yeni
Zelanda Romney koyunu (5.300 bas), Avustralya Merinosun koyunu (4.000 bas) ve
Fransiz Lagune koyunu (4.800 bas) olup, diger irklarin popiilasyon i¢indeki sayilar1 100
ile 2.000 bas arasinda degismektedir (Rupp ve ark., 2016).

Tiirkiye’de kiiciikbaglarda GS i¢in referans popiilasyon olusturma caligmalari
izerine bir literatiire rastlanilmamais olup, iilkesel diizeyde kiigiikbasta halk elinde 1slah
projeleri ile fenotip verilerin dogru ve etkin bir sekilde alinmasi saglanmakta ve
geleneksel 1slah modellerine dayali bir seleksiyon uzun siiredir yapilmaktadir. Tiirkiye’de
molekiiler diizeyde yapilan ¢alismalar ise, babalik testi, hastalik direnci ve aday gen
belirleme caligmalar1 olup, GS ve referans popiilasyonlarin olusturulmasi i¢in uygun

zeminlerin olusturulmasi saglanmaktadir. Tiirkiye’de yapilan molekiiler c¢aligmalara
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ornek olarak asagidaki litaretiirler verilebilmektedir. Ornegin, Akkaraman ve Ivesi gibi
yerli irklarda yapilan kalpastatin geni (CAST) polimorfizminin genomik veri altyapisinin
kurulmasina onciiliik ettigi bildirilmistir (Dokg6z ve ark., 2024). Diger bir ¢calismada ise,
Akkaraman tipleri (Karakas, Kangal ve Savak) genetik yapilar1 ve ayni1 bélgede yasayan
diger koyun 1rklarryla (Morkaraman, Ivesi ve Norduz) iliskileri acisindan ilk kez 29
mikrosatelit lokusu kullanilarak degerlendirilmis ve Akkaraman koyun g¢esitlerinin
genetik ¢esitliligine iliskin ilk rapor yaymlanmistir. Bu c¢alisma Tiirkiye’de yerli
popiilasyonlarda genetik varyasyonun korunmasi ve siirdiirtilebilir 1slah programlarinin
temellerinin atilmasinda 6nemli rol oynamaktadir (Ozmen ve ark., 2020). Orta Anadolu
merinosu kuzularinda yapilan bir c¢aligmada ise, gastrointestinal parazit (GIP)
enfeksiyonlarina kars1 direngli olan genetik faktorleri belirlemeye ¢alisiimis ve 13 6nemli
genetik belirteg (SNP) ile bagisiklik ile ilisgkili 2 6nemli gen olan CD79A ve MAP3K7
genlerinin, parazit direnciyle iliskili oldugu bildirilmistir (Arzik ve ark., 2025).

Glinlimiizde genomik seleksiyon tahminlerinde pek cok istatistiksel ve genetik
modeller kullanilmaktadir. Ornegin; Hanwoo sigirlarinin viicut 6lgiim 6zelligi icin
genotiplenmis hayvanlarda soyagacina dayali BLUP (PBLUP-G), geleneksel soyagacina
dayali BLUP (PBLUP), genomik BLUP (GBLUP) ve tek adimli genomik BLUP
(ssGBLUP) yontemlerinden elde edilen tahmin dogrulugunu karsilastirmay1 amacglayan
bir calismada, seleksiyonun tahmini dogrulugu, PBLUP-G, PBLUP, GBLUP ve
ssGBLUP yontemleri kullanilarak degerlendirildiginde sirasiyla 0,02-0,19; 0,22-0,42;
0,21-0,44 ve 0,36-0,55 arasinda degistigi ve oOzellikler genelinde ortalama tahmin
dogruluklari, PBLUP-G i¢in 0,13; PBLUP i¢in 0,34; GBLUP i¢in 0,33 ve ssGBLUP i¢in
0,45 oldugu tespit edilmistir (Naserkheil ve ark., 2020). Bu calismada, GBLUP, SNP
etkilerini sabit varyans varsayimiyla tahmin edilirken, single-step GBLUP (ssGBLUP)
modeli pedigri, fenotip ve genomik bilgileri ayn1 anda degerlendirerek daha yiiksek isabet
derecesi dogrulugu sagladigi calismanin bulgusu olarak goriilmektedir.

GS tahminlerinde kullanilan istatistiksel modellerden biriside Bayes modelleridir.
Bayes modeli olan BayesA’da, her SNP icin farkli varyans degeri varsayilmakta ve biiyiik
etkiye sahip SNP’ler 6n plana ¢ikarilmakta ve kiiciik etkilerde modelde kalmaktadir.
BayesB’de cogu SNP etkisi “0” ve az bir kisminda degisken varyans degeri varsayilmakta
olup, olusturulacak modelde 6nemli SNP’ler secilerek, diger SNP degerleri ihmal

edilmektedir. BayesCn’de ise, m oranmin SNP etkisi sifir olup, SNP varyansi
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degerlendirilmeye alindig1 i¢in BayesCn daha esnektir ve etkisiz SNP’i tamamen dis1
birakildigindan genetik yapiya uyumu diger modellere gore daha yiiksek olmaktadir.
Bayes modeller, SNP etkilerini degisken dagilimlar altinda ele alarak karmasik ve
poligenik 6zelliklerin daha dogru tahmin edilmesine olanak saglamaktadir.

Son yillarda penalize regresyon yontemleri de (6rnegin; LASSO, Elastic Net)
genomik tahmin dogrulugunu artirmak i¢in kullanilmaktadir. Bu yontemlerin
digerlerinden temel farki ise, biiyiik veri setlerinde ve yliksek LD durumunda stabil ve
hizli tahminli dogruluk orani hesaplamasi oldugu bildirilmistir (Waldmann ve ark., 2013).

Diinya’da ve Tiirkiye’de GS uygulamalar1 tiim tiirlerde oldugu gibi kiiciikbas
hayvan 1slahinda hizli, ekonomik ve siirdiiriilebilir genetik ilerleme saglamada énemli bir
devrim niteligi tasiyacagi literatiir ¢alismalari neticesinde goriilmektedir.

GS’de Coklu Ozellikli fyile;tirme

Teknolojinin hizla ilerlemesiyle GS uygulamalari da boyut degistirmis ve yalnizca
tek bir 6zellige odaklanmak yerine birden fazla ekonomik 6neme sahip 6zelligin ayni
anda degerlendirilmesi lizerine yogunlasmistir. Coklu 6zellikli genomik yontemler, dol
verimi, billylime, et/siit verimi, karkas kalitesi ve adaptasyon/fitnes gibi ozellikler
arasindaki genetik korelasyonlar1 dikkate alarak daha dengeli genetik ilerleme
saglamaktadir. Bu yaklagimlar, bir 6zelligin iyilestirilmesinin digerine olumsuz etkide
bulunmasinin olumsuzluklarmi da ortadan kaldirmis, optimum ekonomik kazanci
hedeflemistir.

Bu konuda yapilan bir ¢alismada, 5726 Merinos ve Merinos melezi koyun ig¢in
GEBYV hesaplanirken BayesR ve GBLUP modeller kullanilmis, yiin iiretimi ve kalitesi
ile iliskili konformasyon ozellikleri de dahil olmak {izere aralarinda genetik
korelasyonularinda oldugu 22 6zellik i¢in ¢ok 6zellikli iyilestirme yapilmistir. QTL'leri
haritalamak i¢in ¢oklu 6zellik yaklagimi kullanilmis ve ¢oklu 6zellik yaklagimi ile tek
ozellik yaklasimi sonuclar1 arasinda uyum olmasi, bunlarin pleiotropik QTL'yi tespit
ettigi sonucunu desteklemistir (Bolormaa ve ark., 2017). Bir¢cok ¢alismada 1 Mb’lik
bolgede SNP etkilerinin benzer ve 6zellikler arasi yiiksek korelasyon olmasi, o bolgede
tek bir ana QTL bulundugunu diisiindiirmektedir. Ornekleme hatas1 nedeniyle en anlaml
SNP, 6zellige gore degisebilse de, ¢coklu 6zellik analizi bu hatay1 azaltarak QTL nin daha
hassas konumlandirilmasini saglamaktadir. Ancak koyun genomundaki uzun mesafeli

LD, uzak SNP’lerin bile énemli iligkilere sahip olabilmesine yol acabilecegi gibi, bir
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QTL’e ait SNP’ler, yakin bolgelerdeki diger QTL’lerle karigarak haritalama giiclinii
azaltabilecegi bildirilmistir (Kijas ve ark., 2012). Bu sorunu agmak i¢in tiim SNP’leri
birlikte modelleyen BayesR gibi yontemlerin QTL haritalamasi i¢in uygun oldugu
belirtilmistir (Erbe ve ark., 2012). Bu nedenle modern kiiclikbas 1slah programlari,
genetik ilerlemeyi artirmak i¢in ¢oklu 6zellikli genomik seleksiyon indekslerinin standart
hale getirilmesini hedeflemelidir.

GS’de Referans Popiilasyon ve Imputasyon

Genomik seleksiyon calismalarinda referans popiilasyon, genotip ve fenotip
bilgileri bilinen hayvanlardan olusan temel grup olarak tanimlanmaktadir. Bu
popiilasyonun kullanilmasinin amaci, oncelikle genotip ile fenotip arasindaki iliskiyi
belirleyerek, genomik tahmin modellerinin uygulanmasini saglamaktir. Boylece her
SNP’nin hedef 6zellik iizerindeki etkisi istatistiksel olarak tahmin edilmektedir. Referans
popiilasyonunun biiyiikligi, ¢esitliligi ve fenotip kalitesi arttikca elde edilen genomik
tahminlerin dogrulugu da ylikselmektedir. Ayrica referans popiilasyon, hedef
populasyonun genetik yapisini temsil ettigi i¢cin gelistirilen modeller, gen¢ hayvanlara
dogru uygulanabilecektir. Bu sayede geng bireylerin fenotipleri dl¢lilmeden, yalnizca
genotipleri kullanilarak genomik seleksiyon yapilabilecektir. Kisacast referans
popiilasyon, genomik seleksiyonun temelini olusturan, SNP etkilerinin hesaplandig1 ve
tahmin dogrulugunu belirleyen kritik bir yapidir.

Genomik seleksiyonda kullanilan bir diger 6nemli kavram olan imputasyon,
diisiik yogunluklu SNP paneli ile genotiplenmis hayvanlarda eksik SNP bilgilerinin,
yuksek yogunluklu panelle genotiplenmis referans popiilasyon kullanilarak tahmin
edilmesidir. Imputasyonun temel amaci, genotipleme maliyetini azaltirken ayn1 zamanda
yiiksek SNP yogunlugunun sagladigi avantajlardan yararlanabilmektir. Diisiik maliyetli
panellerle genotiplenen gen¢ hayvanlarin verileri imputasyon ile yiiksek yogunluklu
panele doniistiiriildiiglinde, genomik seleksiyon modellerinin dogrulugu artmakta ve tiim
hayvanlar arasinda panel uyumlulugu saglanmaktadir. Boylece maliyet diiserken tahmin
giicli ylikselmektedir.

Ozetle referans popiilasyon, genomik seleksiyon modellerinin olusturulmasinda
gerekli olan genotip—fenotip iliskisinin Ogrenildigi temel grubu ifade ederken;

imputasyon, diisiik yogunluklu genotiplemenin sagladigi maliyet avantajim1 koruyup,
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yiiksek yogunluklu SNP bilgisinin dogruluk oranina katkisini elde etmek amaciyla,
kullanilan tamamlayici bir yontemdir.

Imputasyon ydntemi konusunda Yeni Zelanda da 5K, 50K ve HD (600K)
yogunlugunda ti¢ farklt SNP paneli kullanilarak genotiplendirilmis ¢ok-irkl1 bir koyun
poplilasyonunda yapilan bir ¢alismada, SK panelinden HD paneline yapilan imputasyon,
5K’dan 50K paneline yapilan imputasyona gore % 0,6 daha iyi sonug verdigi, iki asamali
imputasyon stratejisinin dogrudan 5K — HD imputasyonundan daha yiiksek dogruluk
sagladig bildirilmistir (Ventura ve ark., 2016).

Ayni g¢aligmada, referans popiilasyonunun yapisinin da dogrulugu etkiledigi,
biiylik ve sabit bir referans popiilasyonu kullanildiginda, kii¢iik ve irk-i¢i (within-breed)
referans poplilasyona kiyasla bazi bireylerde ¢ok kiiciik bir dogruluk kayb1 gozlemlendigi
bildirilmistir (Ventura ve ark., 2016).

Diinyada ve Tiirkiye’de GWAS Uygulamast

GWAS’in temelinde, yliksek kapasiteli algoritmali ve teknolojik cihazlar
kullanilarak, hayvandan alinan doku, kan veya benzeri 6rnekler iizerinden bir dizi
laboratuvar analizleri yapilmas: sonucunda, tiim genom capinda binlerce SNP verisi
taranmasidir. Elde edilenden SNP werileri, genotip-fenotip iliskilerini kapsaminda
degerlendirilmektedir. Boylece her materyal i¢in taranan bu bilgiler, GS kapsaminda
GEBYV hesaplanmasinda kullanilmaktadir. GWAS, SNP verileri ile fenotipik 6zellikler
arasindaki iligkiyi istatistiksel olarak test ederek, hedef 6zelliklerle iliskili gen bolgelerini
(lokus) tanimlamayir amaclamaktadir. Bu yaklasim, klasik kantitatif genetik
yontemlerinden farkli olarak, tiim genomu kapsayan genis ol¢ekli taramalar sayesinde
hem major etkili genleri hem de kiigiik etkili poligenik varyantlar1 ortaya ¢ikarmaktadir.

GWAS’1n uygulama alanlarinin bazilar1 asagida maddeler halinde belirtilmistir.

Aday Gen Belirleme

GWAS’m ilk teknolojik gelismelerinden giiniimiize en temel uygulamalarindan
biri, biiylime, siit verimi, karkas kalitesi ve hastalik/parazit direnci gibi ekonomik 6neme
sahip ozelliklerle iligkili gen bolgelerini belirlemesidir. Et¢i koyun irklarinda yapilan
GWAS analizleri sonucunda, Yeni Zelanda'da Romney koyunun’da Myostatin geni ile et
verimi arasinda iliski bulunmustur (Hickford ve ark., 2010). Iran rki koyunlarda LEP
geni ile tim viicut yag agirlig arasinda bir iligki oldugu tespit edilmistir (Barzehkar ve

ark., 2009). DGATI1 geninin, deri alt1 karkas yag derinligi ile iligkili oldugu bildirilmistir
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(Mohammadi ve ark., 2013). Calpastatin geninin de et kalitesini ve yag asidi
kompozisyonunu etkiledigi tespit edilmistir (Aali ve ark., 2017).

GWAS, fenotipik oOzelliklerle iliskili hedef genler i¢in, tiim genomu taramak
yoluyla, daha yiiksek alel frekanslari, genis kapsamli genomik alanlar1 ve ¢ok sayida
kalitsal rekombinasyon olaylarini tespit etme yetenegi saglayarak hem daha giivenilir
hem de gen haritalarina oranla daha kolay bir yaklasim sundugu bildirilmistir (Ustiin ve
ark., 2023). Bu nedenle, GWAS, hayvancilikta ekonomik kantitatif 6zellikler i¢in aday
genlerin belirlenmesinde 6nemli bir yontem olarak kullanilmaktadir (Lipkin ve ark.,
1998; Zhang ve ark., 2012; Sharma ve ark., 2015; Sahito ve ark., 2024).

Hastalik Direnci

Kalitsal hastaliklar, ebeveynlerden dollere aktarilan genlerdeki mutasyonlardan
kaynaklanmakta ve hayvan sagligini, verimini ve fertilitesini olumsuz etkilemektedir. Bu
mutasyonlar aminoasit kodonlarini degistirerek ya bozuk protein sentezine ya da protein
sentezinin durmasina yol agmaktadir. Sonug¢ olarak ta ciftlik hayvanlarinda verim
diismekte ve ekonomik kayiplar meydana gelmektedir. Bu nedenle hastalik olusturmasi
muhtemel damizligin molekiiler diizeyde anlagilmasi, zamaninda siiriiden
uzaklagtirilmasi agisindan 6nemli bir husus olmaktadir (Prajapati ve ark., 2017). Bu
nedenle GWAS, kiiclikbas hayvanlarda hastalik direnci ile iliskili genlerin
tanimlanmasinda da etkin bicimde kullanilmaya baglanmaistir.

Kiiciikbas ve biiyiikbas hayvanlarda hastalik direnci konusunda da caligmalar
yapilmaya baslanmustir. Ornegin, Tiirkiye’de Akkaraman koyun irkinda yapilan hastalik
direnci ¢alismasinda, TNEM3 ve ATRNL1 genleriyle iliskili genom ¢apinda iki anlamli
SNP ve NELLI1, ST6GALNAC3, HIPK1, SYT1, ALK, ZNF596, TMCOS5A, PTH2R,
LARGE!1 ve SCG2 olmak iizere 10 genle iliskili kromozom ¢apinda 10 anlamli SNP,
parazit direnci 6zellikleri i¢in aday gen olarak Onerilmistir (Arzik ve ark., 2022).

Mevcut ¢alismaya benzer sekilde, Holstein sigirlarinda GNA12 geninin (guanin
niikleotid baglayict protein al2), Johne hastalifina (paratiiberkiiloz) toleransla iliskili
pozisyonel bir aday gen olarak kabul edilebilecegi bildirilmistir (Zanella ve ark., 2011).
Elde edilen genetik belirtecler, gelecekte dayanikli genotiplerin erken yasta secimi,
antiparazit ila¢ kullaniminin azaltilmasi1 ve siirdiiriilebilir 1slah stratejilerinin

gelistirilmesi agisindan biiyiik 6neme sahip oldugu diisiiniilmektedir.
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Koyunlarda yapilan farkli caligmalarla gastrointestinal parazit (GIP)
enfeksiyonlari sonucunda koyun yetistiriciliginde ekonomik kayiplara ve hayvan refahini
azaltic1 zorluklar1 icin GWAS ile tam genom bilgileri bir arada degerlendirilmistir.
GWAS’m, hayvanlarda 6zellikle verim, iireme, adaptasyon ve hastalik direnci gibi
kompleks 6zelliklerin genetik yapisinin ¢oziilmesinde énemli rol oynadig: bildirilmistir
(Arzik ve ark., 2025; Cunha ve ark., 2024).

GS ile Entegrasyon

Son yillarda GWAS bulgularinin GS yoOntemlerine entegre edilmesi ile
poplilasyonda yapilan seleksiyonda isabet derecesi dogrulugunu artirmada giiglii bir
strateji oldugu bilinmektedir. GWAS'ta her SNP tek basina test edildiginden, bir SNP
birden fazla QTL nin etkisini yansitabilir ve en giiclii iliski her zaman QTL’ye en yakin
SNP olmayabilir. Bu nedenle GS’da tiim SNP’le ayn1 anda modele dahil ederek
QTL’lerin daha hassas haritalanmas1 saglanmaktadir. Geleneksel yontemlerde kullanilan
1slah verileri, BLUP modeli kullanildiginda birgok SNP’nin etkisini ¢ok kii¢lik tahmin
edildigi i¢cin QTL nin konumun tam olarak netlesmemesi s6z konusu olmaktadir. Bu
nedenle, arastirmacilar analiz yontemlerinde weighted GBLUP (wGBLUP), Bayes Crnt ve
Bayes R gibi modelleri kullanmakta ve GWAS ile tanimlanan 6nemli SNP’lere farkl
farkli varyans degeri atayarak modellerini optimize etmektedirler. GS’un
hesaplanmasinda Bayes B gibi yontemler, biiyiik etkiye sahip SNP’leri 6ne ¢ikararak
QTL konumunun daha dogru belirlenmesine olanak saglamaktadir (Verbyla ve ark.,
2009). Bu yaklasimlar, diistik etkili SNP’in model iizerindeki goriintiisiinii azaltirken,
biyolojik olarak anlamli gen bolgelerinin etkisini gii¢lendirmektedir. Ornegin; Alpine
Merinos koyun 1rkinda yapilan bir ¢aligmada, Genomic Best Linear Unbiased Prediction
(GBLUP) modeli kullanilarak hesaplanan siitten kesim agirligi 6zelliginin kalitim
derecesinin 0,122 ile 0,394 arasinda degistigi, buna karsilik gelen tahmini isabet
derecesinin 0,075 ile 0,228 arasinda oldugu, GWAS bilgilerinin modele dahil edilmesiyle
birlikte tahmini kalittm derecesinin 0,125 ile 0,407 araligina c¢iktigi ve GEBV
dogrulugunu artirma potansiyeli gosterdigi bildirilmistir (Wang ve ark., 2024). Aym
calismada siitten kesme agirhigr 6zelligi i¢in genomik GBLUP yontemi kullanilarak
tahmin edilen GEBV dogrulugu ve GWAS belirte¢ bilgilerini igceren GEBV tahmin
dogrulugu karsilagtirmis ve kesim agirlig1 ve karkas randimana ile iliskili ok sayida SNP

belirlenmistir ve arastirmada kullanilan GBLUP/BayesB modelleri, klasik fenotip
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seleksiyona kiyasla %20’ye varan daha yiiksek genetik tahmin dogrulugu sagladigi
bildirilmistir (Wang ve ark., 2024).

Tibet koyunu ile kii¢iik kuyruklu Han koyunu ve Hu koyunlarinda iiremeyle
iliskili genlerini belirleyen bir calismada, transkriptomik ve genomik verilerin modele
entegre edilmesi ile tibet koyununda spermatogenez, embriyonik gelisim ve
transkripsiyonel diizenleme yapilmig ve belirlenen genlerin yumurtlama orani ve
dogurganlikla giiclii iligkisi oldugu belirlenmis ve calisma sonuglarina gére genomik
diizeyde lireme performansini artirmaya yonelik seleksiyon stratejilerinin gelistirilmesine
temel olusturabilecegi bildirilmistir (Zheng ve ark., 2025).

Alpine Merinos koyun embriyolarinda, genomik seleksiyonun uygulanabilirligini
degerlendiren ¢alismada; erken embriyo doneminde GEBV tahmininin, yiiksek genetik
potansiyele sahip embriyolarin in-vitro olarak secilmesine olanak sagladig: bildirilmistir
(Wang ve ark., 2025).

Sonug olarak GWAS teknigi destegiyle kullanilan GS modelleri, GEBV tahmin
dogrulugunu artirdig1 pek ¢ok calisma sonucu olarak bilim diinyasinda paylasilmistir
(Wang ve ark., 2024). Dolayisiyla, GS kapsaminda GWAS yonteminin kullanilmasi,
fenotipik verilere dayali seleksiyonla yillarca siiren genetik ilerleme, 6dnemli 6l¢iide
hizlanmakta ve 6zellikle ilkine damizlik secim yas1 diistiriilerek genetik kazang oranini
artirtlmaktadir. BOylece genetik tahminlere dayali popiilasyonlarin olusturulmasi
saglanmaktadir.

GS’de Gelecek Hedefler (Pangenom ve Coklu-Omik Entegrasyon)

Pangenom, bir organizmanin veya bir tiiriin tim genetik ¢esitliligini temsil eden
bir genom kavramdir. Klasik referans genomlar, genetik ¢esitliligin yalnizca sinirh bir
boliimiini temsil ettigi i¢in, 6zellikle farkli cografi bolgelerdeki yerel irklarin adaptasyon
genlerini tam olarak yansitmamaktadir. Bu nedenle pangenom teknolojisi, tiir i¢indeki
tim genetik varyasyonlar1 kapsayacak bi¢gimde c¢oklu referans genomlarin
olusturulmasini saglamaktadir.

Omik teknolojileri, biyolojik sistemlerdeki farkli molekiiler diizeyleri yiiksek
kapasiteli ve sistematik olarak incelemektedir. Omik teknolojileri, Genomik,
Epigenomik, Transkriptomik, Proteomik, Metabolomik, Lipidomik, Glikomik ve
Mikrobiyomik olup, bu teknolojiler yoluyla alinan veriler, ¢coklu-omik entegrasyonu ile

birlestirilerek sistem biyolojisi yaklagimiyla analiz edilmektedir. Coklu-omik ise, bir
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materyalin DNA, RNA, protein, metabolit ve diger biyomolekiillerden elde edilen
verilerinin, ortak veri matriksine, regresyon ya da Bayes gibi istatiksel modeline, makina
O0grenimine, biyolojik aga ya da biyolojik yolaga entegre edilmesi olarak
tanimlanmaktadir. Bu yaklasimlar, koyun genetigi ve ilgili islevlerin incelenmesini
kolaylagtirarak, hayvan yetistiriciliginde, hastalik 6nleme ve tedavi stratejileri hakkinda
degerli bilgiler sunmaktadir.

Kiigtikbas hayvancilik dogas1 geregi farkli ekolojik kosullardan olusmakta ve bu
durum ise genotip—¢evre etkilesimini (GXE) 6nemli hale getirmektedir. Dogal olarak ayni
genotipin farkli ¢evre kosullarinda farkli fenotipik tepkiler gostermesi, genetik
tahminlerin dogrulugunu sinirlamaktadir. Bu nedenle ¢evresel degiskenlerin analize dahil
edildigi panomiks modellerin kullanilmasi biiylik 6nem arz etmektedir (Li ve ark., 2024).
Dolayisiyla, omik teknolojileri, genetik mekanizmalarin ¢ok katmanh diizeyde
anlagilmasini ve modellere entegrasyonunu miimkiin kilmaktadir. Bu entegrasyon, fitnes,
adaptasyon, lireme performansi ve her tiirli verim o&zellikleri arasindaki karmasik
biyolojik aglarin ¢oziilmesini kolaylastirmaktadir.

Kiiciikbasta, omik yontemler genellikle et kalitesi lizerine olan modellerde
kullanilmaktadir. Et kalitesi, ayn1 irk icinde farkli viicut bolgeleri arasinda degisiklik
gostermektedir (Wei ve ark., 2019). Ayrica, besleme yonetimi (Wang ve ark., 2021),
tasima, kesim siiregleri (Ivanov, 2020) ve isleme yoOntemleri de et kalitesini
etkilemektedir (Prache ve ark., 2022). Kiigiikbaslarda, kas i¢i yagin (IMF) kalitim
derecesi oldukga yiiksek olup, et kalitesini biiyiik ol¢iide etkilemektedir. Bu durum ise,
genomik calismalarda onemli bir odak noktasi haline gelmesine neden olmaktadir.
Kalitim ve genetik iligki tahminleri, IMF'nin koyunlarda yiiksek diizeyde kalitimsal
oldugunu ve kuzu etinin yumusakligi, su tutma kapasitesi ve sertligi ile giiglii bir
korelasyona sahip oldugunu ortaya koymaktadir (Knight ve ark., 2020). Omik teknolojisi
kullanilarak koyunlarda ve kegilerde et kalitesi {izerine yapilan bir ¢alismada, post-
genomik teknolojilerin et kalitesindeki genlerin, proteinlerin ve metabolitlerin altinda
yatan varyasyonlar1 kesfetmede giiclii oldugunu bildirmiglerdir (Wang ve ark., 2023).

Son yillarda yapilan ¢alismalar, iklim degisikligine dayanikli genlerin
belirlenmesinde, DNA metilasyonu profilleri ve RNA dizileme verilerinin birlikte analiz
edilmesi tlizerine yogunluk kazanmistir. Global iklim krizlerinin yasanacagi 6n goriilen

gelecek icin, yerli koyun ve keci irklarinin, 1s1 stresi, paraziter hastaliklar, diisiik kaliteli
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yem kaynaklari, igme suyu miktar1 ve kalitesi ve kuraklik gibi ¢evresel zorluklara karsi
dayanikliligini destekleyen genetik varyantlar daha dogru sekilde belirlenebilecektir. Bu
gelismeler, iklim dostu, genetik olarak dayanikli ve siirdiiriilebilir kiigiikbas {iretim
sistemlerinin olusturulmasina zemin hazirlamaktadir. Dolayisiyla pangenom ve coklu-
omik yaklagimlar, yalnizca genetik ilerlemenin degil, ayn1 zamanda biyolojik esneklik ve
cevresel siirdiiriilebilirliginde temelini olusturmaktadir. Hatta Coklu Lokus GWAS (ML-
GWAYS) yaklagimlarin pangenom verileri, epigenomik ve multi-omik entegrasyonlarla
desteklenmesiyle, daha yiiksek ¢oziiniirliikte gen—fenotip iligkilerinin ortaya konmasinda
Oonem kazanacaktir.

Kiiciikbas Hayvanlarda Genomik Seleksiyon ve GWAS’1n Zorluklar:

Kiigiikbas hayvanlarda GS ve GWAS’1n etkinligini sinirlayan baslica zorluklar,
yetersiz referans popiilasyonu, fenotip veri eksiklikleri, yiiksek maliyet ve altyapi
sorunlar1, uzman personel kaynagi ve veri yonetimidir. Bu zorluklarin ¢6ziimii, ulusal ve
uluslararas1 veri paylasimi, modern fenotipleme teknolojileri, biyoinformatik altyapi
yatirimlar1 ve kapsamli egitim programlariyla miimkiin olabilecegi diistiniilmektedir.

Referans Popiilasyon Eksikligi

Genomik seleksiyonda GEBV dogrulugu, yeterli biiyiikliikkte ve genetik olarak
temsili referans popiilasyonlarin varligima dogrudan baglidir. Diinya genelinde ve
ozellikle Tiirkiye ile diger gelismekte olan {ilkelerde, kiiclikbas yerli 1rklarda
genotiplendirilmis materyal sayis1 yeterli seviyeye heniiz ulagilamamigtir. Bu durum ise,
GS uygulamalarinda tahmin dogrulugunu diisiirmekte ve genetik ilerlemenin hizin
sinirlamaktadir.  Sorunun ¢0ziimii i¢in, ulusal ve wuluslararasi dilizeyde veri
konsorsiyumlarinin kurulmasi, farkli iilkelerdeki veri setlerinin paylasilmasi ve daha
kapsamli referans popiilasyonlarm olusturulmas: biiyilk 6nem tasimaktadir. Ornegin,
Uluslararasi Koyun Genomu Konsorsiyumu (ISGC), iiretim, kalite ve hastalik
ozellikleriyle iligkili genleri ortaya ¢ikarmada dnemli bir model teskil etmektedir.

Fenotipik Veri Eksikleri ve Cevresel Etkiler

Genotip verilerinde 6nemli ilerlemeler saglanmis olmasina ragmen, bir¢ok tiretim
ozelligi i¢in standartlasmig ve dogru fenotip kayitlart hala tam anlamiyla
tutulamamaktadir. Ayrica c¢evresel faktorlerin kontrol edilememesi, 6zellikle dogal
yetistirme kosullarinda GS i¢in, GWAS teknikleri kullanilsa da, analizlerinin

dogrulugunu olumsuz etkilemektedir. Fenotipik veri eksikligi, 6zellikle geng bireylerde
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GEBYV tahminlerinin giivenilirligini diisiirmektedir. Bu sorunun agilabilmesi i¢in modern
sensOr sistemleri, otomatik tartim cihazlart ve dijital fenotipleme platformlar1 gibi
teknolojilerin kullanim1 veri standartlarini artirarak analizin dogruluk orami artirilmasi
gerekmektedir.

Maliyet ve Altyapt Sinirlar

Yiiksek yogunluklu SNP panelleri veya tam genom dizileme yontemleri halen
bircok gelismekte olan iilke i¢in yiliksek maliyetli olup, biiyiik hacimli genomik verilerin,
depolanmas1 ve analiz edilmesi giiclii biyoinformatik altyapilar gerektirmektedir. Bu
durum, hem GS hem de GS i¢in GEBV hesaplamada kullanilan bir teknoloji olan GWAS
calismalarinin yaygin ve siirdiiriilebilir bicimde uygulanmasini zorlagtirmaktadir.
Maliyetleri diistirmek ve veri dogrulugunu korumak i¢in, diisiik yogunluklu SNP
panelleri ile imputasyon yontemlerinin etkin kullanimasi uygun goriilmektedir. Bu
yaklagim, veri setlerini daha ulagilabilir hale getirirken referans popiilasyon biiytkliigiinii
de artacagi ongoriilmektedir.

Insan Kaynag ve Egitim Eksikligi

GS i¢in, GWAS teknolojisinin uygulanmasi, yliksek diizeyde genetik ve
biyoinformatik uzmanlhik gerektirmektedir. Bu nedenle, {niversiteler, arastirma
enstitiileri ve yetistirici birlikleri arasinda is birligi ile kapsamli egitim programlariin ve
uygulamali atdlye c¢aligmalarmin diizenlenmesi kritik 6nem gdstermektedir. Insan
kaynagi eksikligi, modern omik teknolojilerden ve ¢oklu-omik entegrasyon
yaklagimlarindan tam olarak yararlanmay1 sinirlayan temel engellerden bir diger zorluk
olarak goriilmektedir Ayrica, multidisipliner arastirma ekiplerinin olusturulmasi, veri

analizi ve yorumlama siirecinde verimliligi artiracagi diigiiniilmektedir.

SONUC

Bu derlemede kiiclikbag hayvanlarda genomik seleksiyonun temel bilegenleri,
yontemsel yaklasimlar ve uygulamayi sinirlayan faktorleri ile GWAS teknigi ¢cok yonlii
olarak ele alinmistir. Kiigiikbasta genomik 1slahin artan 6nemi dogrultusunda, hem verim
ozelliklerinin gelistirilmesi hem de hastalik direnci, adaptasyon ve iiretim verimliligi gibi
karmasik ozelliklerin 1iyilestirilmesi i¢in genomik bilginin stratejik bir ara¢ oldugu
goriilmiistiir. GWAS ile aday gen belirleme c¢alismalarinin, hastalik direnci 6zellikleri
acisindan kritik rol oynadigi belirtilmistir. QTL bdlgelerinin daraltilmasi, fonksiyonel

varyantlarin tanimlanmasi ve biyolojik mekanizmalarin anlagilmasi, genomik
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seleksiyonun dogrulugunu destekleyen tamamlayict unsurlar olarak one ¢iktig1 ifade
edilmistir. Buna paralel olarak, ¢oklu dzellikli iyilestirme yaklagimlarinin, pleiotropik
QTL’lerin etkilerini dikkate alarak ayni1 anda birden fazla verim veya direng 6zelliginin
optimize edilmesine imkan tanidig1 ve bunun kii¢iikbas tiirlerde seleksiyonun etkinligini
artirdig1 belirtilmistir. Derlemede, yer alan referans popiilasyon ve imputasyon siirecleri
de genomik seleksiyonun temel dayanak noktalari arasinda yer aldigi agiklanmustir.
Genetik cesitliligi temsil eden referans popiilasyonlarinin olusturulmasi ig¢in diisiik
yogunluklu paneller ile imputasyonlar sayesinde yiiksek yogunluklu verilere
dondstiirilmesi, GEBV dogrulugunu dogrudan etkiledigi ifade edilmistir. Ancak
kiigiikbas hayvan popiilasyonlarinda referans popiilasyonlarinin sinirlt bityiikligi,
yetistirme yapisinin heterojenligi ve LD bloklarinin kisalig1 gibi faktorler algoritmik
tahminlerin etkinligini azalttig1 vurgulanmistir. Pangenom yaklagimlarinin ve ¢oklu-omik
teknolojilerin tek referans genomun Gtesine gegerek popiilasyonda ki tiim yapisal ve
fonksiyonel ¢esitliligi yakalayabilme potansiyeli olusturdugu hususuna degilmis ve
ozellikle seleksiyon degerlerinin, nadir varyantlarin ve tiir i¢i genomik ¢esitliligin daha
kapsamli sekilde ortaya konmasi; aday gen belirleme, hastalik direnci mekanizmalarinin
¢Oziilmesi ve genomik tahmin modellerinin giiclendirilmesi agisindan biiyiik katki
saglayacagr bildirilmistir. Derlemede vurgulandigi tlizere GWAS’ i genomik
seleksiyondaki rolii ve dnemli agiklanmis ve genom ¢apinda varyant—fenotip iliskilerini
sistematik olarak test ederek hangi SNP’lerin belirli 6zelliklerle iligkili oldugunu ortaya
c¢ikaran bir teknoloji oldugu belirtilmistir. Elde edilen bu bilgi ile genomik seleksiyonda
kullanilan marker setlerinin iyilestirilmesine, 6zelliklerle iligkili bolgelerin daha dogru
tanimlanmasina ve SNP etkilerinin daha giivenilir sekilde modellere entegre edilmesine
katki saglayacag: belirtilmistir. Ayrica GWAS, poligenik 6zelliklerde ¢ok sayida kiiciik
etkili QTL’in varligim1 ortaya koyarak, Bayes modeller ve c¢oklu-SNP analiz
yaklagimlarinin neden gerekli oldugunu ve GEBV tahminlerinin dogrulugunun
artirllmasina  6nemli  bir temel olusturdugu ifade edilmistir. Genel olarak
degerlendirildiginde; GWAS ile aday gen belirleme, hastalik direnci genomikleri, ¢oklu
ozellikli 1iyilestirme yontemleri, referans popiilasyonu ve imputasyon stratejileri,
pangenom c¢alismalari, ¢oklu-omik teknolojilerin birlikte ele alinmasi, kiiglikbag
hayvanlarda genomik seleksiyonun dogrulugunu ve siirdiiriilebilirligini 6nemli 6lciide

artirma potansiyeline sahip oldugu goriilmiistiir. Bu nedenle gelecekteki ¢aligsmalarin hem
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teknik yoOntemleri gelistirmeye hem de uygulamada karsilasilan yapisal engelleri
azaltmaya odaklanmasi, genomik 1slah programlarinin etkinligini ve kiigiikbag {iretim

sistemlerine katkisini belirgin bigimde giiclendirecegi goriisiine varilmistir.

Cikar Catismasi Beyani: Yazarlar arasinda ¢ikar ¢atismasi bulunmamaktadir.
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