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Öz: Avian leukosis virusleri (ALV), tavuklarda tümör oluşturan retrovirüslerdir ve bu virüslere karşı henüz bir aşı gelişti-
rilememiştir. Tümor viral B (TVB) lokusu ALV üç alt grubunun viral girişine ortam sağlayan, engelleyen veya aracı olan 
gruplara özgü yüzey reseptörlerini kodlar. Bu lokusun 172. ve 184. bazlarında iki adet tek nükleotit polimorfizmleri 
TVB*S1, TVB*S3 ve TVB*R allellerinin ayırt edilmesine imkân sağlar. TVB*S1; ALVB, ALVD ve ALVE üç alt viral girişi-
ni destekleyen reseptörleri kodlar. TVB*S3; ALVB ve ALVD alt gruplarının hücreye viral girişini sağlayan reseptörleri 
kodlar. TVB*R'nin kodladığı reseptör ise ALVB, ALVD ve ALVE alt gruplarının hücreye viral girişini engeller. Yapılan bu 
çalışmanın amacı, Türkiye yerli tavuk ırkları olan Denizli ve Gerze tavuklarında bazı ALV alttiplerine karşı dirençlilik 
gösteren TVB*R’ allelinin varlığı ve TVB*S' allelli ile olası mutasyonlar DNA dizi analizi yöntemi kullanılarak araştırmak-
tır. Tarım ve Orman Bakanlığı, Denizli İli, Denizli Horozu Üretme İstasyonu’nda yetiştirilen, Denizli ırkına ait dört varye-
teden 148 ve Gerze İlçe Müdürlüğü’ne ait kümeste yetiştirilen, Gerze tavuklarından 27 olmak üzere toplam 175 tavuğa 
ait kan örnekleri materyal olarak kullanılmıştır. Tavuk kan örneklerinden gDNA izole edilmiştir. 175 örnek içinden iki 
örneğin TVB*S1/R, üç örneğin TVB*S1/S3, dört örneğin ise TVB*S1/S’ genotipte olduğu, diğerlerinin TVB*S1/S1 geno-
tipinde olduğu tespit edilmiştir. Denizli ve Gerze popülasyonlarında tespit edilen TVB allellerinin frekansları sırasıyla 
TVB*S1 için 0.9730, 0.9815 ve TVB*R için 0.0034, 0.0185 olarak hesaplanmıştır. Gerze popülasyonunda TVB*S3 ve 
TVB*S’ allellerinin bulunmadığı, Denizli popülasyonunda bulunan TVB*S3 ve TVB*S’ allellerinin frekansları ise sırasıyla 
0.0101 ve 0.0135 olarak hesaplanmıştır. 
Anahtar kelimeler: Denizli horozu, DNA dizi analizi, Gerze tavuğu, TVB lokusu 
 

Investigation of the TVB Locus Polymorphisms at Denizli and Gerze Native Chicken Breeds 
Abstract: Avian leukosis viruses (ALV) are tumor-forming retroviruses in chickens and no vaccine has yet been devel-
oped against these viruses. The tumor viral B (TVB) locus encodes the surface receptors specific to groups that inhibit 
or mediate the viral input of the three subgroups of ALV. Two single nucleotide polymorphisms on bases 172 and 184 
of this locus allow the differentiation of TVB*S1, TVB*S3, and TVB*R alleles. TVB*S1 encodes the ALVB, ALVD, and 
ALVE receptors that support three sub-viral inputs. TVB*S3 encodes receptors that provide the viral input of the ALVB 
and ALVD subgroups into the cell. The receptor encoded by TVB*R inhibits the viral introduction of ALVB, ALVD, and, 
ALVE subgroup into the cell. The aim of this study is to investigate the presence of the TVB*R' allele showing re-
sistance to some ALV subtypes, TVB*S' allele and, possible mutations using DNA sequence analysis method in native 
Turkish chicken breeds, Denizli and Gerze. A total of 175 chicken samples, from four varieties of Denizli (n=148), 
reared in Denizli Rooster Production Station of Denizli Provincial Directorate and Gerze (n=27) reared in Gerze District 
Agriculture Directorate of Agriculture and Forest Ministry were used. Genomic DNA was isolated from blood samples 
taken from chickens. Among the 175 chickens, only two hens were typed as TVB*S1/R genotype, three chickens were 
typed as TVB*S1/S3, four chickens were typed as TVB*S1/S’ and others were homozygous for TVB*S1/*S1. The fre-
quencies of TVB alleles detected in Denizli and Gerze populations were calculated as 0.9730, 0.9815 for TVB*S1, and 
0.0034 and 0.0185 for TVB*R, respectively. TVB*S3 and TVB*S' alleles were not found in the Gerze population, and 
the frequencies of TVB*S3 and TVB*S' alleles in the Denizli population were calculated as 0.0101 and 0.0135, respec-
tively. 
Keywords: Denizli cocks, DNA sequencing, Gerze fowls, TVB locus 

Giriş 

Türkiye’de artan nüfus ve gelirle birlikte kırmızı et 
üretiminde yaşanan istikrarsızlık ve kırmızı et fiyatla-

rında süregelen artışlardan dolayı tavuk eti tercih 
edilmektedir. Bununla birlikte tavuk ürünlerinin ucuz 
olması, insanların sağlıklı beslenmeye olan ilgisinin 
artması, beyaz et üretiminin iş gücü gereksiniminin az 
olması, yılın her döneminde üretimin sürdürebilir ol-
ması son yıllarda beyaz et üretiminde büyük bir artışa 
sebep olmuştur (Türkoğlu ve ark., 2018). Türkiye’de 
1990 yılında 217 milyon ton olan beyaz et üretiminin 
2020 yılında 2 milyar 136 milyon tona, 1990 yılında 7 
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milyar 668 milyon adet olan yumurta üretiminin 2020 
yılında 19 milyar 788 milyon adete yükseldiği görül-
mektedir (TÜİK, 2021). Tavukçulukta özellikle son 50-
60 yıldır sürdürülen genetik ve çevresel ıslah çalış-
malarının sonucunda, kanatlı sektöründe çok önemli 
gelişmeler kaydedilmiştir. Genetik, ıslah, biyoteknolo-
ji, yem ve yem katkı maddelerinin üretimi, kesimhane 
ve ileri işletme endüstrisi, ekipman sanayi, yumurta 
ve yumurta ürünleri endüstrisi, kuluçkacılık, sağlık 
koruma, ilaç ve aşı endüstrisi, pazarlama, muhafaza 
ile yetiştirme sistemlerindeki hızlı gelişmeler sayesin-
de tavukçuluk sektörü üretimden tüketime kadar ilgili 
olduğu alanların da etkisiyle bir endüstri kolu duru-
mundadır (Türkoğlu ve ark., 2018). Türkiye’de yerli 
gen kaynağı olarak koruma altına alınan Denizli ve 
Gerze ırkları olmak üzere iki yerli tavuk ırkı vardır. 
Türkiye’nin yerli ırklarından biri olan Gerze ırkı Kara-
deniz Bölgesinde Sinop ili çevresinde, Gerze ilçesin-
de yetiştirilen yerli bir yumurta-et ırkıdır. Yetiştirilen 
diğer yerli ırk ise Denizli ırkı olup Denizli ve Muğla 
illeri çevresinde yetiştirilen yerli bir yumurtacı-et ırkı-
dır (Kaya ve Yıldız, 2014).  

Kanatlı lökozu/sarkom grubunun virüsleri, Retroviri-
dae familyasının Alpharetrovirus cinsi içinde yer alır. 
Bu virüs ailesinin üyeleri, virüs replikasyonu sırasında 
konakçı genomuna entegre edilmiş bir DNA provirus 
oluşumu için gerekli olan ters transkriptaz enzimine 
sahip olma özelliği ile karakterize edilen RNA virüsle-
ridir. Taksonomide, kanatlı lökozu virüsü (Avian Leco-
sis Virus-ALV), Alpharetrovirus cinsinin türüdür. ALV 
kaynaklı hastalıklar önemli ekonomik kayıplara neden 
olmaktadır. ALV tümör mortalitesi ve azalan verim 
nedeniyle ekonomik kayıpların her yıl milyonlarca 
ABD doları olduğu tahmin edilmektedir (Morgan ve 
ark., 2001; Garcia-Camacho ve ark., 2003). 2008 
yılında Çin'de milyarlarca dolarlık bir maliyetle (Zhang 
ve ark, 2020), ALV için Ulusal Eradikasyon Programı-
nın başlatılması sayesinde, ticari beyaz tüylü piliçler-
de ve yumurtacı tavuklarda ALV salgını azaltılmış 
olmakla beraber, yerel ticari tavuklarda ALV-J'nin 
enfeksiyonu ve ilişkili klinik sorunları hala devam et-
mektedir (Wang ve ark., 2021). 2018 yılında Çin’in 
altı eyaletinde başlayan ALV-J salgınında tavuk sürü-
lerinde ölüm oranı %15’lere ulaşmıştır (Zhou ve ark., 
2018). ALV’ler verim kaybına neden olmakla kalma-
yıp, bulaşıcı olma özelliğiyle de nesilden nesile akta-
rılıp yayılım göstermektedir. Tavuklarda ALV kaynaklı 
hastalıkların ölüm oranı %5-40 arasındadır. Ölüm 
oranlarındaki artışlar, yalnızca yeterli olmayan ortam 
koşullarına bağlı olmayıp, aynı zamanda hayvanların 
genetik yapısından da kaynaklanabilmektedir. Buna 
karşılık bazı yumurtacı soy veya hatların ALV hastalı-
ğına karşı dayanıklı olduğu belirlenmiştir. ALV enfek-
siyonlarından kaynaklı tavuklarda yaşama oranı, can-
lı ağırlık, yumurta sayısı ve ağırlığı, kuluçka verimi, 
döllülük ve cinsi olgunluk yaşını etkilediğinden önemli 
ölçüde ekonomik kayıplara ve bulaşmayı engellemek 
için sürülerde ALV’ye dirençli genotiplerin belirlenme-

si önemlidir (Yu ve ark., 2012).  

Avian Leukosis Virus reseptör kullanımına, konakçı 
durumuna ve enfeksiyon ile etkileşim durumuna göre 
tanımlanmış altı ana gruba ayrılmıştır (Zhang ve ark., 
2005). Bu alt gruplardan beşi eksojen (ALVA’dan 
ALVD' ya kadar ve ALVJ), diğer alt grup olan ALVE 
ise endojen kanatlı virüsüdür. Enfeksiyöz virüs parti-
külleri olarak bulaşma gösteren ALV'lere eksojen 
virüsler adı verilir. Endojen virüsler ise genetik mater-
yal olarak tavuğun kendi genomunda bulunarak bu-
laşma gösterir. Eksojen virüsler sadece somatik hüc-
relerde yayılırken, endojen retrovirüsler ise konağın 
germ hattı hücrelerini enfekte ederek konakçı geno-
muna stabil bir şekilde entegre olduktan sonra geno-
munun geri kalanıyla birlikte Mendel tarzında kalıtım 
gösterdiği belirlenmiştir (Nair ve Fadly, 2013). 

ALV alt gruplarının konakçı hücrelere viral girişini 
engelleyen veya aracı olan ve gruplara özgü yüzey 
reseptörlerini kodlayan sorumlu dört tane otozomal 
tümör viral (TV) lokusu belirlenmiştir. TVA, TVC ve 
TVJ sırasıyla ALV-A, ALV-C ve ALV-J virüsleri için 
hücresel reseptörleri kodlar (Mason, 2017). Farklı 
ALV alt tiplerinin konakçı hücresine gireceği reseptör-
leri kodlayan TVA, TVB ve TVC lokuslarındaki bazı 
alleller kodladığı reseptörler ile virüslerin hücreye 
girişine izin vermediğinden bu allellere genetik direnç 
allelleri denir ve ‘‘R’’ ile gösterilirler. Farklı alt grupla-
rın viral girişini sağlayan çeşitli reseptörlerin kodlandı-
ğı allellerin bulunduğu lokus olmasından dolayı TVB 
kompleks bir lokustur (Klucking ve ark., 2002; Zhang 
ve ark., 2005) ve tavuğun 22. kromozomu üzerinde 
bulunur (Smith ve Cheng, 1998). TVB lokusu üç farklı 
alleli (TVB*S1, TVB*S3 ve TVB*R) transkribe eder. 
TVB*S1 ALVB, ALVD ve ALVE’nin viral girişini des-
tekleyen reseptörleri kodlar. TVB*S3, ALVB ve ALVD 
alt gruplarının hücreye viral girişini sağlayan reseptör-
leri kodlar. TVB*R alleli ise DNA dizilimi içindeki er-
ken bir stop kodonu nedeniyle eksik bir reseptörü 
kodlar. Bununla birlikte TVB*R'nin kodladığı reseptör 
ALVB, ALVD ve ALVE alt gruplarının hücreye viral 
girişini engellemektedir (Barnard ve Young, 2003). 
Literatürde TVB geninin cDNA 184. bazında tespit 
edilen (T→A) mutasyonu TVB*R’ (Yang ve ark., 
2011) olarak adlandırılmıştır. Çin yerli tavuk ırkları 
TVB lokuslarının belirlenmesi için yapılan çalışmada 
TVB geninin cDNA 184. bazında yeni bir mutasyon 
tespit edilmiştir (G→T) ve TVB*S' olarak adlandırıl-
mıştır (Yu ve ark., 2012).  

Farklı reseptörleri kodlayan TVB allellerin cDNA dizi-
leri klonlanarak dizi analizleri yapılmıştır. Genbank'ın 
AF161713, AF161712 ve AF507016.1 katılım numa-
ralarına dayanarak 172. (C/T) ve 184. (T/A) bazların-
da iki adet SNP (tek nükleotid polimorfizmi) tespit 
edilmiş ve buna göre TVB*S1, TVB*S3 ve TVB*R 
allelerini moleküler olarak ayırt etmek mümkün ol-
muştur. (Brojatsch ve ark., 1996; Adkins ve ark., 
2001; Klucking ve ark., 2002). Bu dizilim verilerine 
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dayanarak (Zhang ve ark., 2005) yaptıkları çalışma 
ile tavuklardaki bütün TVB genotiplerini ayırt edebil-
mek için her iki SNP'i kullanarak bir polimeraz zincir 
reaksiyonu-kesilmiş parça uzunluk polimorfizmi (PCR
-RFLP) yöntemi geliştirerek valide etmişlerdir. Daha 
sonra TVB genotiplerini ayırt etmek için DNA sekans-
lama ve pyrosekanslama analizlerini geliştirmişlerdir 
(Zhang ve ark., 2007). Türkiye yerli tavuk ırkları olan 
Denizli ve Gerze tavuklarındaki TVB genotiplerini 
belirlemek için PCR-RFLP yöntemi kullanılarak yapı-
lan çalışmada hem Gerze hem de Denizli ırkında, 
TVB*S1 alleli yaygın ve TVB*S3 alleli nadir olarak 
görülmüştür. TVB*S1, TVB*S3 ve TVB*R'nin allel 
frekansları sırasıyla Gerze popülasyonlarında 0.96, 
0.02 ve 0.02, Denizli popülasyonlarında sırasıyla 
0.98, 0.02 ve 0.00 olarak hesaplanmıştır (Kaya, 
2018). 

Yapılan bu çalışmanın amacı, Tarım ve Orman Ba-
kanlığı (TOB) tarafından uzun zamandır koruma altın-
da yetiştirilen Denizli ve Gerze popülasyonlarında 
bazı ALV alttiplerine karşı dirençlilik gösteren TVB*R’ 
allelinin varlığı ve TVB*S' allelli ile TVB lokusu 3. ek-
sonundaki olası mutasyonlar DNA dizi analizi yönte-
mini kullanarak araştırmaktır. Elde edilen sonuçların 
Türkiye yerli tavuk ırklarının moleküler karakterizas-
yonuna katkı sağlaması ve korunması çalışmalarına 
yol göstermesi hedeflenmiştir. 

Gereç ve Yöntem 

Hayvan materyali 

Hayvanlar üzerinde yapılan tüm işlemler Eskişehir 
Osmangazi Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik 
Kurulu’nun 27.11.2014 tarih ve 419-1 sayılı kararı 
doğrultusunda gerçekleştirilmiştir. TOB Denizli İl Mü-
dürlüğü Denizli Horozu Üretme İstasyonu (Denizli) 
Denizli ırkının mevcut dört farklı tipinin horoz ve ta-
vuklarından 148, Gerze İlçe Müdürlüğü Gerze Tavu-
ğu Üretme İstasyonu’nda (Sinop) Gerze ırkına ait 27 
horoz ve tavuklarından (popülasyonun tüm mevcu-
dundan) olmak üzere toplam 175 tavuktan alınan kan 
örnekleri materyal olarak kullanılmıştır. 

Yöntem 

Laboratuvara soğuk zincir altında ulaştırılan kan ör-
neklerinden salting out yöntemi (Meydan, 2007) ile 
saflaştırılan gDNAlar ddH2O ile çözdürülerek PCR 
çalışmaları yapılana kadar -20°C de saklanmıştır. 
Araştırmada, literatürde TVB geni 3. eksonunda mu-
tasyonlarının belirlendiği 385 bç’lik bölgesinin çoğal-
tılması amacıyla hazırlanan (Laboratuvarımızda M. 
Kaya tarafından Amplify 4 programı kullanılarak di-
zayn edilmiştir) primerler (F: 5' ATG AAC TCA TAC 
TTC TTT CCA TTC C 3'; R: 5' ATG CAC CCA AAC 
CCT CCC AGT CC 3') kullanılarak DNA örnekleri 
PCR ile amplifiye edilmiştir. PCR karışımı, 50 μl top-
lam hacim içerisinde 1 U Taq DNA Polimeraz 
(Fermentas), 10X PCR tamponu (500 mM Tris-HCl, 

500 Mm KCl, pH. 8,8), 2,5 mM MgCl2, 2 mM dNTP 
(Fermentas), ileri ve geri primerlerinin her birinden 5 
pmol ve 3 μl DNA (50-100 ng) içerecek şekilde hazır-
lanmıştır. PCR şartları; 94°C’de 5 dakika ön denatü-
rasyon ve 35 döngü olacak şekilde 94°C’de 1 dk de-
natürasyon, 60°C’de 1 dk primerlerin eşleşmesi, 72°
C’de 1 dk uzama (extension) aşaması ve son olarak, 
72°C’de 10 dakikalık son uzama olacak şekilde uygu-
lanmıştır. PCR ürünleri görüntülenmesinde %2’lik 
agaroz jel kullanılmıştır. Agaroz jel, Safeview (ABM, 
Kanada) ile boyandıktan sonra UV ışık altında görün-
tülenerek PCR ürünlerinin büyüklükleri belirlenmiştir. 

PCR ürünlerinin temizliği ve DNA dizileme uygulama-
ları hizmet alımı şeklinde yapılmıştır. 385 bç büyüklü-
ğündeki PCR ürünlerinin DNA sekans analizi yapıl-
ması için öncelikle PCR karışımında bulunan dNTP 
ve primer artıkları ile istenmeyen moleküller PCR 
clean-up kiti (Macherey-Nagel, 740609.50, Almanya,) 
kullanılarak temizlenmiştir. Örneklerin çift yönlü DNA 
dizi analizleri BigDye™ Terminator v3.1 Cycle Sequ-
encing Kit (Applied Biosystems, 4337455, Foster 
City, CA, ABD) adlı ticari kit prosedürüne uygun ola-
rak ABI 3500 cihazında yapılmıştır. DNA sekansları 
MEGA-X programı (Kumar ve ark., 2018) ile analiz 
edilmiştir. Dizi analizi sonuçlarına göre çalışmadaki 
örneklerin sahip olduğu TVB lokusu 172. ve 184. 
nükleotitlerine göre tüm materyalin genotipleri Zhang 
ve ark. (2007) ile Yu ve ark. (2012)’e göre tespit edil-
miştir. Gen frekansları hesaplanırken PopGene (Yeh 
ve ark., 1997) programından faydalanılmıştır. 

Bulgular 

Denizli ve Gerze ırkının horoz ve tavuklarından alı-
nan kan numunelerinden salting out yöntemi ile elde 
edilen genomik DNA örnekleri agaroz jelde kontrol 
edilmiştir. Örnek DNA’ları ile yapılan PCR uygulama 
sonrası 385 bç uzunluğunda PCR ürünleri agaroz 
jelde kontrol edildikten (Şekil 1) sonra DNA dizi anali-
zi yapılmıştır.   

Yürütülen çalışma sonucunda farklı TVB genotipleri-
ne sahip örneklerin TVB lokusunda 172. ve 184. nük-
leotitlerini gösteren örnek DNA dizileri Şekil 2’de gös-
terilmiştir. Türkiye yerli tavuk ırkları olan Denizli ve 
Gerze popülasyonlarını temsilen 175 tavuk üzerinde 
yürütülen araştırma sonucunda dört örnekte TVB 

Şekil 1. PCR uygulamasında elde edilen 385 bç’lik PCR 
ürünlerinin görünümü (M: DNA ladder, 100 bç; bç: baz çifti). 
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lokusu 172. SNP noktasında C/C, 184. SNP nokta-
sında G/T nükleotitleri belirlenmiştir. Çalışma sonu-
cunda, Türkiye yerli tavuk ırklarında TVB lokusu bakı-
mından TVB*S1/S’ (Şekil 2a), TVB*S1/S3 (Şekil 2b) 
ve TVB*S1/R (Şekil 2c) genotipleri nadir olarak bulu-
nurken popülasyonda yaygın genotipin TVB*S1/S1 
(Şekil 2d) olduğu görülmüştür.  

Çalışma materyali olan 175 tavuk ile yürütülen araş-
tırma sonucunda 27 Gerze örneği arasında bir tavuk 
TVB*S1/R genotipinde bulunurken, 148 Denizli örne-
ğinde dört horoz TVB*S1/S’, bir horoz ve iki tavuk 
TVB*S1/S3, bir tavuk TVB*S1/R genotipine sahip 
olurken diğer 166 örneğin ise TVB*S1/S1 genotipinde 
olduğu tespit edilmiştir. Denizli ve Gerze popülasyon-
larında TVB*S1, TVB*S3, TVB*S’ ve TVB*R allel 
frekansları hesaplanarak Tablo 1.’de gösterilmiştir.  

Tartışma ve Sonuç 

Türkiye yerli tavuk ırkları olan Denizli ve Gerze tavuk-
larının TOB farklı işletmelerinde korunan popülasyon-
larından 175 örnek kullanılarak TVB lokusundaki ge-
netik polimorfizmler DNA dizi analizi yöntemi kullanı-
larak araştırılmış ve iki örneğin TVB lokusunda 172. 

SNP noktasında T/C, üç örnekte de 184. bazında A 
nükleotiti ve dört örnekte de 184. SNP noktasında G 
nükleotiti heterozigot olarak tespit edilmiştir. Geri 
kalan 166 örneğin 172. nükleotidi C/C ve 184. nükle-
otidi T/T olarak belirlenmiştir. Çalışmada hedeflenen 
ve PCR-RFLP yöntemi ile belirlenemeyen TVB loku-
su 172. ve 184. SNP noktasında mutasyonlar araştı-
rılmış ve Denizli popülasyonunda bazı örneklerin TVB 
lokusu 184. SNP dizisindeki G genotipine sahip oldu-
ğu tespit edilmiştir. 

Çeşitli tavuk popülasyonlarındaki TVB genotiplerini 
araştırmak için PCR-RFLP (Zhang ve ark., 2005; 
Project Directorate on Poultry in India, 2013; Kaya, 
2018), pyrosekans (Zhang ve ark., 2007; Yang ve 
ark., 2011; Liao ve ark., 2014) ve dizi analizi (Yu ve 
ark., 2012) yöntemlerinden yararlanılmıştır. Pyrose-
kans ve dizi analizi yöntemleri çalışmalarında mu-
htemel mutasyonlar ortaya çıkarılabilmektedir (Yu ve 
ark., 2012; Chen ve ark., 2017: Li ve ark., 2018) 

TVB lokusunda bulunan iki SNP’i belirleme çalışma-
larında kullanılan PCR-RFLP yönteminde (Zhang ve 
ark., 2005; Project Directorate on Poultry in India, 
2013; Kaya, 2018) 303 ve 202 bç büyüklüğünde PCR 
ürünü veren iki primer çifti kullanılırken, pyrosekans 
çalışmalarında (Zhang ve ark., 2007; Liao ve ark., 
2014) 303 bç primer çiftinin yanında pyrosekans 
probu kullanılmıştır. Yapılan bu çalışmada ise 385 bç 
büyüklüğünde PCR ürünü veren primer çifti 
kullanılmıştır. 

Literatürde TVB lokusu 184. bazında tespit edilen 
(T→A) mutasyonuna TVB*R’ (Yang ve ark. 2011), 
(T→G) mutasyonuna TVB*S’ (Yu ve ark., 2012) ola-
rak adlandırılmış ve TVB*S’’nin ALVE alt grubuna 
karşı dirençli olduğu belirlenmiştir. TVB lokusu 172. 
ve 184. dizilerinde olan SNP’ler ile farklı TVB allelleri 
oluşmaktadır. TVB*S1 alleli ALVB, ALVD ve ALVE, 
TVB*S3 alleli ise ALVB ve ALVD alt tiplerine karşı 
hassastır. TVB*R alleli ALVB, ALVD ve ALVE tipi 
virüslerin hücreye girişini engelleyerek genetik direnç-
lilik gösterirler (Zhang ve ark., 2007). Çin yerli tavuk 
ırklarında dizi analizi yöntemi kullanarak yapılan ça-

lışmada Yu ve ark., (2012) 184. bazın G nükleotidi 
yerine T olduğunu ve 62. kodonun GGT (Gly)’den 
TGT (Cys) değişerek yeni allelin TVB*S3 gibi AL-
VE’ye karşı dirençli olduğu bildirilmiştir. 

TVB lokusu genetik polimorfizm çalışmalarında 
TVB*R allelinin genellikle White Leghorn popülasyon-

Şekil 2. DNA sekanslama sonucunda örneklerin sahip 
olduğu TVB DNA dizileri (bç: baz çifti).  
a) TVB*S1/S’ genotipli örneklerin 172. (C/C) ve 184. (G/T)  
b) TVB*S1/S3 genotipli örneklerin sahip olduğu 172. (C/C) 
ve 184. (A/T) 
c) TVB*S1/R genotipli örneklerin sahip olduğu 172. (T/C) ve 
184. (T/T) 
d) TVB*S1/S1 genotipli örneklerin sahip olduğu 172. (C/C) 
ve 184. (T/T) 

    Allel Frekansı 

Popülasyon Örnek sayısı S1 S3 S’ R 
Denizli 148 0.9730 0.0101 0.0135 0.0034 
Gerze 27 0.9815 - - 0.0185 
Toplam 175 0.9743 0.0086 0.0114 0.0057 

Tablo 1. Türkiye yerli tavuk ırklarının TVB lokusundaki allel frekansları 
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larında görüldüğü, lokal tavuk ırklarında yaygın allelin 
TVB*S1 alleli olduğu ve yerli ırklarda TVB*R allelinin 
nadir olarak görüldüğü bildirilmiştir (Zhang ve ark., 
2007; Yang ve ark., 2011; Yu ve ark., 2012; Project 
Directorate on Poultry in India, 2013; Liao ve ark., 
2014). Elde edilen sonuçlar ile, Kaya (2018) tarafın-
dan PCR-RFLP kullanılarak yapılan çalışma 
sonuçlarına benzer sonuçlar bulunmuştur. Kaya 
(2018) yaptığı çalışmada, Gerze tavukları arasında 
bir tavuğun TVB*S1R genotipinde; Denizli horoz ve 
tavukları içinde yedi tavuğun TVB*S1S3 genotipinde 
diğerlerinin ise TVB*S1S1 genotipinde olduğu tespit 
edilmiştir. Aynı popülasyonlar kullanılarak yapılan bu 
çalışmada ise Denizli ve Gerze tavuklarında birer 
TVB*S1/R genotipi tespit edilirken Denizli popüla-
syonunda üç örnekte TVB*S3 ve dört örnekte ise 
TVB*S’ alleline rastlanılmıştır. Yapılan araştırmada 
Kaya (2018)’nın çalıştığı popülasyona ek olarak Deni-
zli popülasyonuna yedi tavuk daha eklenmiş ve bu 
eklenen tavukların birinde TVB*S1/R genotipine sa-
hip olduğu görülmüştür. Direnç alleli olan TVB*R al-
leli, Gerze tavuklarında olduğu gibi Denizli popüla-
syonunda da nadir olarak görülmüş, popülasyon 
mevcudu artırıldığında TVB*R genotipli örnek sayısı 
artabilir. PCR-RFLP kullanılarak Kaya (2018) tarafın-
dan yapılan çalışmada yedi örnekte TVB*S3 alleli 
tespit edilirken, bu çalışmada üç örnekte TVB*S3 
alleli, diğer dört örneğin TVB*S’ allelinin belirlenmesi 
PCR-RFLP analizinde kullanılan NlaIII kesim en-
ziminin özelliğine atfedilmektedir. NlaIII kesim enzimi 
‘CATG’ dizisini keserken ‘CAAG’ veya ‘CAGG’ dizile-
rini kesememekte (Zhang ve ark., 2005), bu durum 
örneklerde tespit edilen TVB lokusu 184. SNP nok-
tasındaki nükleotitlerle uyuşmaktadır. DNA dizi analizi 
yönteminin lokuslardaki genetik polimorfizmi PCR-
RFLP yöntemine göre daha doğru şekilde belirlediği 
görülmüştür. 

Lokal ırkların bulundukları çevreye adaptasyonu ve 
hastalıklara karşı gösterdikleri direnç bakımından 
eşsiz niteliklere sahip oldukları bilinmektedir. ALV’nin 
5 alt grubundan üçünün konakçı hücresel reseptörle-
rini kodlayan TVB lokuslarının belirlenmesi ALV’ye 
karşı genetik direnç için önemlidir. Yürütülen çalışma-
da TVB*R alleline sahip tavukların bulunması ALV’ye 
karşı geliştirilecek genetik direnç çalışmalarına yar-
dımcı olacaktır. Ayrıca korunan Gerze tavuğu popü-
lasyonun az olması nedeniyle örnek sayısı az olmuş, 
daha geniş imkanlar ile örnek sayısının artırılmasıyla 
genetik direnç alleli olan TVB*R allelinin frekansı da-
ha da artırılabilecektir. Ayrıca yapılan başka çalışma-
larda TVB lokusunun 4. eksonu üzerinde dirençliliğe 
yol açan farklı 3 mutasyon [TVBR3 (c.298C>T) 
( Chen ve ark., 2017); TVBR4 (c.291_292insAG) (Li 
ve ark., 2018) ve TVBR5 (c.359_360insA) (Li ve ark., 
2018) daha belirlenmiştir. Kanatlılarda ALV enfeksi-
yonların kontrolü tamamen virüs eradikasyon önlem-
lerine ve konakçı genetik direncine dayandığından 
yerli ırkların koruma çalışmalarında genetik dirence 

neden olan bu yeni mutasyonlarında araştırılması 
önemli olacaktır. 

Yürütülen çalışma ile moleküler genetik yöntemler ile 
yerli ırkların DNA seviyesinde tanımlanmasına katkı 
sağlanmış ve yerli tavuk ırkların korunmasına yardım-
cı olacak veriler elde edilmiştir. 
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