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ÖNSÖZ 

Dünya ekonomisi ve insan sağlığı açısından en önemli kriterlerin başında tarım ve 

hayvancılık endüstrilerinin geldiği bilinen bir gerçektir. Tarih boyunca insanoğlu 

hayvan sağlığının korunması, geliştirilmesi ve verimliliklerinin artırılması amacıyla 

genetik özellikleri yüksek canlıların üretilmesine yönelmiştir.  

Hastalıklara karşı genetik dirençli hayvanların ıslahı ve seleksiyonu ile çiftlik 

hayvanlarının sağlık statüleri geliştirilmekte ve verim artışı sağlamaktadır. 

Hastalıklara karşı genetik direncin artması kullanılan ilaç ihtiyacını azaltmakta, 

üretim maliyetlerini düşürmekte ve ilaçlara dirençli patojenlerin ortaya çıkmasını 

geciktirmektedir. Genetik direncin seviyesinde oluşan bir artış sürünün tamamının 

korunması anlamına gelmektedir. Kolay üremeleri ve çabuk yetiştirilmeleri açısından 

özellikle tavuklar, verim özelliklerinin geliştirilmesi amacıyla seleksiyon, ıslah ve 

genetik çalışmalarda sıklıkla kullanılmaktadır.  

Türkiye, sahip olduğu gen kaynakları yönünden dünyanın en zengin 

ülkelerinden birisidir. Ancak, yerli tavuk ırkları ile ilgili yapılan genetik çalışmalar 

az sayıdadır. Bu çalışmada, MHC gen bölgesindeki DNA polimorfizmi yardımı ile 

Türkiye yerli tavuk ırklarından olan Denizli ve Gerze tavuk ırklarının bir ölçüde 

genetik yapıları belirlenmeye çalışılmıştır. Ayrıca, ipek yolu üzerinde yer alan ve 

Asya ile Avrupa arasında bir köprü konumunda bulunan Anadolu’ daki tavuk ırkları 

ile ticari tavuklar arasındaki genetik ilişkiler incelenmeye çalışılmıştır. 
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1. GİRİŞ 

1.1. Tavukların Kökeni ve Sınıflandırılması 

Kanatlı hayvanların sürüngenlerden köken aldıkları varsayılmaktadır. Arkeolojik 

kazılarda, günümüzden yüz yada iki yüz milyon yıl önce yaĢamıĢ, her iki çenesinde 

diĢler bulunan, bedenleri pullar ile kaplı, kuyruk ve kanatlarında telekler olan, karga 

ya da güvercin büyüklüğündeki kanatlı sürüngen hayvanlara (Archaeopterix) ait 

fosiller bulunmuĢtur. Bu hayvanların tüm kanatlıların atası olduğu görüĢü yaygındır 

(Aksoy, 1999).  

Tavukların evciltilme tarihi kesin olarak bilinmemekle beraber, koyunların 

evcilleĢtirilmesiyle aynı zamana rastladığı sanılmaktadır (ġenköylü, 2001). 

Arkeolojik bulgular, bugünkü evcil tavuğun ilk olarak Güneydoğu Asya‟ da 

evciltildiğini göstermektedir. Evcil tavukların M.Ö. 1400‟lü yıllarda Çin ve 

Hindistan‟ da yetiĢtirildiği, M.Ö. 600‟lü yıllarda Hindistan‟dan Mısır‟a ve daha sonra 

da Roma‟ya götürüldüğü bildirilmektedir (Akçapınar ve Özbeyaz; 1999; Erensayın, 

2000; ġenköylü, 2001). Güneydoğu Asya ormanlarında yaĢayan Gallus gallus veya 

Gallus bankiva (kırmızı orman tavuğu), Gallus lafayetti (Seylan Orman Tavuğu), 

Galus sonnerati (gri orman tavuğu) ve Gallus various‟un (siyah veya yeĢil orman 

tavuğu) bugün bilinen tavuk ırklarının meydana gelmesinde katkısı olduğu veya 

kökenini oluĢturduğu düĢünülmektedir (Erensayın, 2000; Karabayır; 2007). Brahma, 

Cochin ve Langshan gibi Asya tavuk ırklarının atası olarak ise Asil (Asael) ya da 

Malaya (Malay) tavuğu gösterilmektedir (Aksoy, 1999). 

Evcil tavuk, zoolojik sistemde, omurgalıların (vertebrata), kuĢlar (aves) 

sınıfının, tavukgiller (gallinacae) takımının, sülüngiller (phasinidae) familyasının, 

tavuk (gallus) cinsinin, evcil tavuk (Gallus domesticus) türünde yer almaktadır. Evcil 

tavuklar diğer gallus türlerinden, ağızlarında diĢ bulunmayıĢı ve baĢlarında ibik 

olması ile ayrılmaktadır (Aksoy, 1999; Erensayın, 2000). 
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Yabani tavuklar ile günümüzdeki evcil tavuklar arasında verim özellikleri 

bakımından büyük farklılıklar bulunmaktadır. Tavuk ırklarının ortaya çıkmasında 

baĢlangıçta tüylerin rengi, ibik Ģekilleri, horozların ötüĢü ve dövüĢkenlikleri gibi 

ekonomik olmayan özellikler ele alınmıĢtır. Sanayi devrimiyle birlikte hayvancılık 

iĢletmelerinde verimlilik; bakım, besleme, ürünlerin iĢlenmesi, hastalıklarla savaĢ ve 

pazarlama gibi alanlarda elde edilen yeni bilgiler uygulamaya konulmaktadır. 

Genetik ve hayvan ıslahı alanındaki ilerlemelere paralel olarak, lokal hayvan 

ırklarından kültür ırklarına, üstün verimli soy ve hatların elde edilmesine, bu soy ve 

hatlar arasında yapılan birleĢtirmeler ile de üstün verimli ve birörnek ticari hayvan 

tiplerinin yığınsal üretimine geçilmiĢtir (Aksoy, 1999). 

Tavuk ırkları geliĢim durumlarına (lokal yada yerli, geliĢtirilmiĢ ırklar yada 

geçit ırkları, kültür ırkı), ilk çıktıkları bölgeye (Asya, Akdeniz, Amerikan, Ġngiliz, 

lokal ve bantam), beden ağırlıklarına (hafif, orta ve ağır), verim özelliklerine 

(yumurtacı, kombine, etçi, lokal ve bantam), ticari üretim Ģekline (etçi, beyaz ve 

kahverengi yumurtacı), sağlık koruma, araĢtırma ve kontrol amacı ile üretilmiĢ 

oluĢlarına göre altı farklı Ģekilde sınıflandırılmaktadır (Aksoy, 1999).  

1.2. Türkiye’deki Yerli Tavuk Irkları 

Türkiye‟nin önemli yerli tavuk ırkları arasında Denizli, Gerze, Hacı Kadın ve Sultan 

ırkı yer almaktadır (Aksoy, 1999; Ertuğrul, 2006; Kaplan, 2009).  

1.2.1. Denizli Irkı 

Denizli ve yöresinden köken almaktadır. Ancak, günümüzde Anadolu‟nun pek çok 

yerinde yetiĢtirilmektedir. Denizli ırkı tavuk ve horozların teleklerinin rengi ırk 

özelliklerini belirleme yönünden önem taĢımaktadır. Horozlarda vücudu örten tüy ve 

telekler siyah; boyun, sırt ve kanatta renkli (demir kır, pamuk kır, al ve siyah) 

telekler bulunmaktadır (Kaplan, 2009; Soysal, 2010). Tavukların bazılarının 

boynunda görülebilen eser miktarda renk dıĢında tamamen siyahtır. Balta ve gül 
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ibikli varyeteleri bulunmaktadır. Gaga yapısı erkeklerde uzun, kalın ve üst gaga aĢağı 

doğru eğimli, koyu gri renktedir. DiĢilerde gaga yapısı ise erkeğe göre kalınlığı ve 

eğimi daha az, koyu gridir. Horoz ve tavukların burun delikleri küçük; kulaklar kısa 

tüylerle kaplı, kulak lopları belirgin, kırmızı renkte ya da kırmızı üzerine beyazlık 

olabilmektedir. Ġncik, ayak derisi ve pulları açık veya çok koyu gri, vücut derisi 

beyazdır. Bacaklar yüksek ve vücut iridir. Horozlar kuyruklarını dik tutmaktadır. 

Hem diĢi hem de erkeklerin gözlerinin etrafında siyah bir halka bulunmaktadır (ġekil 

1.1). Bu ırk, özellikle horozlarının güzel (davudi) sesi ve çok uzun ötüĢü (yaklaĢık 

15-16 sn)  ile ünlüdür (Aksoy, 1999; Kaya, 2008; Soysal, 2010). 

Civciv çıkım ağırlığının 38.5 gram, ergin canlı ağırlığının diĢilerde 1100, 

erkeklerde 2050 gram, yumurta kabuk renginin beyaz, yumurta ağırlığının 54 gram, 

yıllık ortalama yumurta veriminin 114 adet ve cinsel olgunluk yaĢının 24-25 hafta 

olduğu bildirilmiĢtir (TAGEM, 2009; Soysal, 2010). 

 

Şekil 1.1. Denizli Irkı Tavuk ve Horoz (Anonim, 2011). 

1.2.2. Gerze Irkı 

Sinop‟un Gerze ilçesi ve çevresinden köken almaktadır. Vücut siyah tüylerle 

kaplıdır. Horozların parlak kuyruk tüyleri ıĢık altında yeĢil-siyah bir görünüm 
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almaktadır. Ġbikleri çatallı ve boynuza benzemektedir. Gaga yapısı orta uzunlukta, 

güçlü ve gri tonlarındadır. Burun delikleri büyük ve gaga üzerine çıkıntılıdır. 

Kulaklar kısa tüylerle kaplı, kulakların altında her iki tarafta da belirgin beyaz kulak 

küpesi bulunmaktadır (ġekil 1.2.). Ġncik, ayak derisi ve pulları siyah, beden derisi 

beyaz renktedir (Aksoy, 1999; Soysal, 2010). 

Civciv çıkım ağırlığının ortalama 37 gram, ergin canlı ağırlığının diĢilerde 

1100, erkeklerde 1850 gram, yumurta kabuk renginin beyaz, ortalama yumurta 

ağırlığının 49 gram, yıllık ortalama yumurta veriminin 88 adet ve cinsel olgunluk 

yaĢının 24-25 hafta olduğu bildirilmiĢtir (TAGEM, 2009; Soysal, 2010). 

 

Şekil 1.2. Gerze Irkı Tavuk ve Horoz 

1.2.3. Hacı Kadın Irkı 

Orta Anadolu‟ ya ait bir lokal ırk olduğu, değiĢik varyetelerinin bulunmadığı, siyah 

renkli, balta ibikli ve küçük bir vücudu yapısına sahip olduğu bildirilmektedir 

(Aksoy, 1999). Ancak, Gerze‟nin bir varyetesi olabileceği ifade edilmektedir (Ertuğrul, 

2006). 
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1.2.4. Sultan Irkı 

Ġstanbul‟dan köken alan bir ırktır. Süs amacıyla beslenen, cazip, çekici görünüĢlerinden 

dolayı çok sevilen ve ender bulunan tavuk ırklarındandır. Beyaz ve karıĢık renkli olmak 

üzere 2 varyetesi bulunmaktadır (Aksoy, 1999). 

Ġbik çok küçük ve V Ģeklinde, gaga kısa ve burun delikleri büyüktür. BaĢında 

kocaman bir tepelik olup yüzü de tüylerle kaplıdır. Sakal ve kulak lopları küçük ve 

yuvarlak olup, kulak lopları tüylerle örtülüdür. Vücut kare Ģeklinde olup bacaklar 

ayrık ve ayaklarında beĢ parmak bulunmaktadır. Ayak ve bacakları da tüylerle kaplı, 

deri beyaz, incik ve ayak derisi ile pulları arduaz mavisi, kulak lobları kırmızı, gözler 

kızıl doru renktedir (Aksoy, 1999). 

Et ve yumurta veriminin düĢük, ortalama canlı ağırlığın erkeklerde 2000 gr, diĢilerde 

1500 gr, yumurta kabuk renginin beyaz, yumurta ağırlığının 45 gr ve ortalama yıllık yumurta 

miktarının 70 adet olduğu bildirilmiĢtir (Ertuğrul, 2006). 

1.3. Majör Doku Uyuşum Kompleksi Molekülleri ve Genleri 

BağıĢıklık sisteminin kendinden olanı veya olmayanı tanıması için gerekli olan doku 

antijenlerini kodlayan gen bölgesi, Majör Doku UyuĢum Kompleksi (Major 

Histocompatibility Complex, MHC) olarak adlandırılmaktadır. MHC, bütün 

omurgalılarda bulunan, bağıĢıklıkla ilgili ve bağıĢıklıkla ilgili olmayan fonksiyonları 

olan ve doku uyumunda rol oynayan, bir grup gen olarak tanımlanmaktadır 

(Trowsdale, 1995; Gruen, 1997; Gün; 2007; Worley, 2010; Bremdal, 2010). MHC 

gen bölgesinde, bağıĢıklıktan sorumlu çok sayıda genin yer aldığı gibi immun yanıtla 

ilgisi tanımlanmamıĢ bazı genler de bulunduğu bildirilmektedir (Snell, 1981; Temiz, 

2005; Gün; 2007).  

MHC proteinleri, ilk olarak doku ve organ nakillerinde belirlenen temel 

antijenler olarak tanımlanmıĢtır. Aynı (allograft) veya farklı türler (xenograft) 
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arasında yapılan organ veya doku yamaları reddedilebilmektedir (Alberts, 2008; 

Bremdal, 2010). Doku uyuĢum antijenleri olarak da bilinen bu moleküller, immun 

yanıt sırasında immun sistem hücreleri arasındaki iliĢkinin kurulmasında ve antijen 

sunulmasında önemli görevler üstlenmektedir (Salomonsen, 2005; Ahmed, 2007; 

Hee, 2010; Chaves, 2010a; Worley, 2010). MHC genleri tarafından kodlanan MHC 

proteinleri, doku uyuĢum molekülü olarak adlandırılan hücre yüzey proteinlerinin en 

önemlilerini oluĢturmaktadır. MHC, ilk olarak farelerdeki doku nakli esnasında 

belirlenmiĢ ve H-2 antijenleri olarak adlandırılmıĢtır. MHC, ikinci olarak tavuklarda 

belirlenmiĢtir (Lamont, 1989; Frangoulis, 1999; Alberts, 2008). 

Her türde MHC gen bölgesi farklı kromozom üzerinde bulunabilmekte, MHC 

lokusundaki gen sayıları ve genlerin organizasyonu farklı olabilmektedir. MHC 

genlerince kodlanan moleküllere verilen adlar da, türlere göre farklılık 

göstermektedir. MHC molekülleri insanda HLA, sığırda BoLA, koyunda OLA, 

keçide GLA, atta ELA, domuzda SLA, köpekte DLA, kedide FLA olarak 

adlandırılmaktadır. Ancak, fareler için H-2, rat için RT1 ve tavuklar için B terimleri 

kullanılmaktadır (Arda, 1994; Diker, 1998; Kelley, 2004; Bremdal, 2010). 

MHC proteinlerinin üç önemli özelliğe sahip olduğu bildirilmektedir. Ġlk 

olarak, MHC proteinleri, T hücre aracılı transplantasyon tepkimelerinde en fazla öne 

çıkan antijenlerdir. Ġkinci olarak, T hücrelerinin büyük bir çoğunluğu yabancı MHC 

proteinlerini tanıyabilmektedir. Bunların % 0.001‟den azı tipik viral antijene tepki 

verirken, % 0.1‟ den fazlası tek bir yabancı MHC antijenine yanıt 

oluĢturabilmektedir (Alberts, 2008). Son olarak da, MHC proteinlerini kodlayan 

genlerden bazıları, omurgalılarda bilinen en fazla polimorfizmi göstermektedir 

(Alberts, 2008; Chaves, 2010a). 

MHC gen bölgesi Sınıf I, II ve III olarak gruplandırılmakta ve benzer 

fonksiyona sahip bu gen bölgelerince sınıf I, II ve III MHC molekülleri 

kodlanmaktadır (Lamont, 1989; Kelley, 2004; Düzgün, 2006).  
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Ġnsanda MHC Sınıf I gen bölgesi HLA-A, HLA-B ve HLA-C olmak üzere üç 

major proteini; MHC Sınıf II gen bölgesi ise HLA-DR, HLA-DQ ve HLA-DP 

proteinlerini kodlamaktadır (ġekil 1.3) (Dalva, 2004; Kierszenbaum, 2006; Gün, 

2007). 

 

Şekil 1.3. Ġnsan Lökosit Antijen (HLA) Bölgesinin Gen Haritası (Dalva, 2004). 

Moleküler biyolojideki hızlı geliĢmeler, Restriksyon Fragmanı Uzunluk 

Polimorfizimi (RFLP), Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR), DNA Dizi Analizi ve 

diğer yöntemlerin geliĢtirilmesi, genin tanımlanmasına ve haritalanmasına yardımcı 

olmaktadır (Gün, 2007). 

1.3.1. MHC Sınıf I Molekül ve Genleri 

MHC sınıf I molekülü, vücuttaki bütün çekirdekli hücrelerde bulunmakta (Penny, 

1999; Bremdal, 2010) ve endojen antijenlerin iĢlenmesi ve sunulmasından sorumlu 

olduğu bildirilmiĢtir. Sınıf I geni tarafından kodlanan 40-45 kDa‟ luk bir α zinciri ile 

12 kDa‟ luk β2-mikroglobulin (β2-m) proteinden oluĢmaktadır (ġekil 1.4a ve ġekil 

1.5). β2-mikroglobulin zarı kat etmediği ve MHC gen kümesinde yer almayan farklı 

bir gen tarafından kodlandığı bildirilmektedir (Lamont, 1989; Johnson, 2000). Sınıf I 

molekülleri, sitoplazmik ve transmembranöz bileĢenlerden meydana geldiği 

belirtilmektedir (Choo, 1991; Ewald, 2004; Kaufman, 2008). 
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Alfa zincirinin zara en uzak olan iki N-uç alanı gen düzeyindeki polimorfizm 

nedeniyle değiĢken aminoasitler içermektedir. Antijen bağlanma bölgesi α-1 ve α-2 

arasında yer almakta ve bu alan peptidi bağlayarak sitotoksik T hücresine 

sunmaktadır (Lamont,1989; Düzgün, 2006; Alberts, 2008; Villanueva, 2010; Chaves, 

2010). Sınıf I molekülleri la ve Ib olmak üzere iki kategoride incelenmektedir. 

 

Şekil 1.4. Sınıf I ve Sınıf II MHC Proteinleri (Alberts, 2008).  

1.3.1.1. MHC Sınıf Ia Molekül ve Genleri 

MHC sınıf la molekülleri vücuttaki tüm çekirdekli hücreler üzerinde yer almaktadır. 

Lenfosit ve makrofajlar üzerinde yoğun, iskelet kası ve düz kas gibi bazı dokularda 

çok az bulunduğu veya hiç bulunmadığı belirtilmektedir (Diker, 1998; Johnson, 

2000). 

Doku transplantasyonlarındaki doku reddi olayları çoğunlukla sınıf la 

moleküllerine karĢı oluĢan immun yanıttan kaynaklandığı için, bunlara 

transplantasyon antijenleri de denmektedir. Tüm sınıf la moleküllerinin iki peptid 

zincirinden oluĢtuğu ve tüm memelilerin iki veya üç adet MHC Sınıf la gen lokusuna 

sahip ve çok polimorfik olduğu bildirilmiĢtir (Johnson ve ark., 2000). 
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1.3.1.2. MHC Sınıf Ib Molekül ve Genleri 

MHC Sınıf Ib lokusundaki genler tarafından kodlanan ve polimorfik olmayan MHC 

sınıf I molekülleridirler. Sınıf Ib molekülleri, regülatör ve olgunlaĢmamıĢ lenfositler 

ile hematopoetik hücreler üzerinde bulunmaktadır. Bunların moleküler yapısı, sınıf Ia 

ve CD1 moleküllerine benzemekte ve antijen bağlanma bölgesi içermektedir (Diker, 

1998).  

1.3.2. MHC Sınıf II Molekül ve Genleri 

MHC sınıf II genleri, antijen sunan hücrelerin üzerinde bulunan MHC sınıf II 

moleküllerini kodlamakta, ekzojen antijenlerin iĢlenmesi ve sunulmasından 

sorumludurlar (Lamont, 1989; Penny, 1999; Bremdal, 2010). Sınıf I MHC proteinleri 

gibi, sınıf II MHC proteinleri de zara yakın, korunmuĢ iki Ig benzeri alanları ve zara 

uzak iki polimorfik N-uç alanlarıyla bir heterodimer yapısı göstermektedir. MHC 

kümesindeki genler tarafından kodlanan bu proteinlerdeki iki zincir (α ve β) zarı 

geçmektedir (ġekil 1.4b ve ġekil 1.5). Ġki polimorfik alan, bir peptidi bağlayarak 

yardımcı T hücrelerine sunmaktadır. Çoğunlukla B lenfositler, uyarılmıĢ T 

lenfositler, makrofajlar, dendritik hücreler ve langerhans hücreleri üzerinde 

bulunmaktadırlar (Alberts, 2008; Bremdal, 2010; Singh, 2010b; Li, 2010). 

 

Şekil 1.5. MHC Sınıf I, Sınıf II ve CD1' in moleküler yapıları (Porcelli, 2005). 
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Bölünen hücrelerde ve özel sitokinler ile uyarılmıĢ hücrelerde sınıf II molekül 

yoğunluğu artmaktadır. Bir hücrenin üzerinde fazla sayıda sınıf II molekülü 

bulunması, o hücrenin antijen sunma fonksiyonu olduğunu göstermektedir. Ekzojen 

antijenlerin iĢlenmesi ve sunulmasındaki rollerinden dolayı, sınıf II moleküllerine 

immuniteyle iliĢkili antijenler (la antijenleri), genlerine immun yanıt genleri (Ir 

genleri) olarak da isimlendirilmektedir. 

MHC sınıf II molekülleri α ve β polipeptid zincilerinden oluĢmakta ve sırasıyla 

34 kDA ve 29 kDA ağırlığında olan transmembran glikoproteinleridir. Herbir zincir 

α1, α2 ve β1, β2 olarak iki domen içermektedir. Antijen bağlayan bölge α1 ve β1 

arasındaki alandan oluĢmakta ve bu bölgedeki aminoasit dizileri polimorfizm 

göstermektedir (Lamont,1989; Johnson ve ark., 2000; Ahmed, 2007; Kaufman, 2008; 

Bremdal, 2010).  

MHC sınıf II moleküllerinin α ve β zincirleri ayrı genler tarafından 

kodlanmaktadır. Alfa zincirini kodlayan genler A harfi ile, beta zincirini kodlayan 

genler B harfi ile gösterilmektedir. Ġnsanlarda, Sınıf II bölgesinde yer alan DR, DQ 

ve DP bölgeleri sırasıyla DRA ve DRB, DQA ve DQB, DPA ve DPB olarak 

ayrılmaktadır. MHC sınıf II moleküllerinin de MHC sınıf I molekülleri gibi yüksek 

polimorfizme sahip olduğu bildirilmektedir (Diker, 1998; Gün, 2007; Bremdal, 

2010). 

Antijen sunan sınıf I ve II molekülleri dıĢında, MHC bölgesindeki genler 

tarafından kodlanan ve antijen iĢlenmesi ile direk iliĢkili olan en önemli moleküller 

arasında LMP ve TAP (transporters of antigenic peptides) proteinleri bulunmaktadır. 

LMP moleküllerinin fonksiyonu, endojen antijenleri küçük peptid parçalarına 

ayırmak, TAP proteinlerinin fonksiyonunun ise, hücre içinde iĢlenen endojen 

peptidleri bağIanacakları sınıf I moleküllerine taĢımak olduğu bildirilmektedir 

(Diker, 1998). 
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1.3.3. MHC Sınıf III Molekül ve Genleri 

MHC gen bölgesindeki sınıf I ve sınıf II genleri dıĢında kalan genlere sınıf III genleri 

denilmektedir. Memelilerde Sınıf I ve Sınıf II gen bölgeleri arasında bulunan (ġekil 

1.3) ve oldukça korunmuĢ olan MHC Sınıf III gen bölgesinin antijen sunma ile ilgili 

görevleri bulunmamaktadır. Bu nedenle, immunolojik açıdan gerçek MHC 

molekülleri olarak kabul edilmediği ve polimorfik bir yapıya da sahip olmadıkları 

bildirilmektedir (Diker, 1998; Chaves, 2010a). 

Memeli MHC sinden farklı olarak sınıf III genleri tavuklarda saptanamamıĢtır, 

ancak tavuklarda memelilerden farklı olarak B-G (sınıf IV) bölgesi bulunmaktadır 

(Lamont, 1989; Frangoulis, 1999; Xu, 2007). 

Sınıf III bölgesi kompleman komponentlerini (C4a, C4b, C2 ve faktör B), 

(Kaufman, 2000) tümör nekroz faktörlerini (TNF-alfa, TNF-beta), 21-hidroksilaz 

koenzimini ve ısı Ģok proteinini (HSP70) kodlayan genleri (ġekil 1.6) içerdiği 

bildirilmektedir (Düzgün, 2006; Gün, 2007; Kaufman, 2008). 

 

Şekil 1.6. MHC Sınıf III molekül ve genleri (Diker, 1998). 

1.4. T Hücre Reseptör Kompleksi 

T hücre alt gruplarının her birinde farklı antijen-peptid-MHC kompleksinin 

tanınmasını sağlayan hücre yüzey reseptörleri bulunmaktadır. MHC sınıf I ve sınıf II 

molekülleri tarafından sunulan, özgün antijenik peptidleri tanıyan reseptör T hücre 

reseptörü (TCR) olarak adlandırılmaktadır. TCR, antijen sunucu hücrelerin T 
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hücrelere bağlanmasını stabilize ederken, yardımcı-reseptör olarak adlandırılan 

yardımcı hücre yüzey molekülleri ile birlikte hareket ettiği ifade edilmektedir 

(Zekarias, 2002; Kierszenbaum, 2006; Bremdal, 2010). 

TCR, disülfid bağlarıyla birbirine tutunan iki transmembran polipeptid 

zincirinden (α ve β) oluĢmaktadır (ġekil 1.7). Sınırlı sayıdaki T hücrelerinde ise TCR 

gamma (γ) ve delta (δ) zincir bulunmaktadır. Her α ve β zinciri bir değiĢken (Vα ve 

Vβ) ve bir sabit (Cα ve Cβ) birim içermektedir (Zekarias, 2002; Kierszenbaum, 2006). 

 

Şekil 1.7. Yardımcı T Hücresi Reseptörünün Yapısı (A), Sitolitik T Hücresi 

Reseptörünün Yapısı (B) (Kierszenbaum, 2006). 

1.5. Yardımcı CD4 ve CD8 Reseptörleri 

Sitotoksik T hücreleri saldırılarını her zaman bir tehdit niteliğinde olan yabancı 

antijenleri üreten hücrelere (virus, bakteri vb.) odaklarken; yardımcı T hücreleri, 

vücudun bağıĢıksal savunmaları için gerekli olan ve hücre dıĢı sıvılardan yabancı 

antijenleri içlerine alan hücrelere odaklamaktadır. Bu nedenle, T hücrelerinin bu iki 

tür hücreyi hiçbir zaman karıĢtırmamaları ve sitotoksik ile yardımcı olma iĢlevlerini 

yanlıĢ yönlendirmemeleri gerekmektedir. Bu amaçla, antijen reseptörlerine ek olarak 

T hücrelerinin, peptid - MHC kompleksini tanıyan yardımcı reseptörleri 



13 
 

bulunmaktadır. Bu reseptörlerden CD4 ve CD8 sırasıyla MHC sınıf II ve MHC sınıf 

I molekülleri ile seçici olarak etkileĢen T hücre yüzey proteinleridir. CD4, MHC sınıf 

II‟ nin β2 alt birimine, CD8 ise MHC sınıf I‟ in α3 alt birimine tutunmaktadır. CD4 

yardımcı T hücrelerini, CD8 ise sitotoksik T hücrelerini uygun hedeflere 

yönlendirmektedir (ġekil 1.7) (Zekarias, 2002; Kierszenbaum, 2006; Shiina, 2006; 

Alberts, 2008; Singh, 2010b). 

1.6. TAP 1, TAP 2 ve Tapasin Proteinleri 

Antijen sunan sınıf I ve II molekülleri dıĢında, MHC genleri tarafından kodlanan 

TAP proteinleri, antijen iĢlenmesi ve peptid taĢınması ile direk iliĢkili olan en önemli 

moleküllerdendir. Polimorfik özellikte olan bu moleküller hücre içinde bulunmakta 

ve endojen antijenlerin iĢlenmesinden sorumlu oldukları bildirilmektedir (Diker, 

1998; Sironi, 2008).  

Endojen antijenler, sitoplazma içinde serbest olarak bulunmaktadır. Ġlk 

aĢamada, ubiquitin proteinleri iĢlenecek olan endojen antijene bağlanmakta ve 

antijenin etrafını zincir gibi sarmakta ve iĢaretlemektedir. Enfekte olmuĢ konakçı 

hücre içinde ubiquitin ile iĢaretlenmiĢ antijenik proteinler proteozomlarda 8-10 

amino asitlik küçük peptidlere ayrılarak sitozole verilmektedir. Sitozoldeki bu 

parçalanmıĢ peptidler TAP 1 ve TAP 2 gibi taĢıyıcı proteinlere bağlanmaktadır. 

TaĢıyıcı proteinler peptid parçalarını endoplazmik retikulumun lumenine taĢımakta 

ve lumen içersinde MHC sınıf I molekülleri ile TAP molekülleriyle taĢınan 

peptitlerin birleĢmesi gerçekleĢmektedir (Diker, 1998; Sandberg, 2001; Antoniou, 

2002; Kiper, 2002; Walker, 2005; Villanueva, 2010). Daha sonra bu peptidler MHC 

sınıf I‟ proteini ve β2-m ile birlikte CD8(+) T lenfositlere sunulmak üzere hücre 

yüzeyine taĢınmaktadır (Ewald, 2004; Villanueva, 2010; Münz, 2010). Bu nedenle, 

TAP moleküllerinin hem hücresel savunma mekanizmalarında yer alması hem de 

MHC grupları ile birlikteliği nedeniyle genetik açıdan önemli olduğu ifade 

edilmektedir (Kiper, 2002). 
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Ġnsanlarda yapılan çalıĢmalarda Graves hastalığı, romatoid artrit, diffüz 

panbronĢiyolit, hepatit C virüs enfeksiyonu, jüvenil baĢlangıçlı psöriazis ve 

sarkoidoz gibi pek çok hastalık ile TAP gen polimorfizmi arasında iliĢki saptanmıĢtır 

(Kiper, 2002). 

TAP molekülü, TAP 1 ve TAP 2 proteinleri tarafından meydana gelen bir 

heterodimerik bir yapı göstermektedir. TaĢıyıcı özelliğini her iki alt ünite varken 

göstermektedir. LMP ve TAP moleküllerinin her ikisinde de polimorfizm 

saptanmıĢtır. Polimorfik LMP molekülleri aynı antijeni farklı peptidlere 

parçalayabilirlerken, farklı TAP molekülleri de bu farklı peptidleri MHC 

moleküllerine taĢıyabilmektedirler. Bu nedenle, LMP ve TAP polimorfizmi, hangi 

peptidlerin MHC sınıf I molekülüne bağlanacağını ve dolayısıyla hangi peptidlerin 

immun yanıtı uyaracağını belirlemektedir. Aynı antijene karĢı farklı bireylerin 

oluĢturduğu immun yanıtın gücünün farklı olması bundan kaynaklanmaktadır (Diker, 

1998; Kaufman, 2008; Sironi, 2008). 

Tapasin, TAP ve sınıf I molekülleri arasında moleküler bir köprü kurmakta 

(McCluskey, 2004) ve MHC sınıf I molekülleri üzerine peptitlerin yüklenmesinde rol 

oynamaktadır (Frangoulis, 1999; Shiina, 2006; Sironi, 2006a). 

1.7. MHC Genlerinin Kalıtımı 

Aynı kromozom üzerinde ve birbirine yakın lokuslarda bulunan, dolayısıyla bir birim 

halinde kalıtılan gen grupları haplotip olarak adlandırmaktadır (BaĢaran, 2003). 

MHC haplotipleri de sınıf I, II ve III allellerinden oluĢmakta ve eĢ-baskın (co-

dominant) özellik göstermektedir (Temiz, 2005; YiğitbaĢ, 2006). Bir bireyde bulunan 

iki haplotip, o bireyin MHC genotipini oluĢturmaktadır. Haplotipler, Mendel 

kurallarına uygun bir kalıtım yolu izlemektedir. Basit Mendel kalıtımına göre iki 

kardeĢte 2 haplotipin birden benzer olma olasılığının % 25, bir haplotipin ortak olma 

olasılığının % 50, tamamen farklı haplotip olma olasılığının ise % 25 olabileceği 
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bildirilmektedir (Temiz, 2005; ElbaĢı, 2008). Genetik rekombinasyonlarda ve 

krossing over gibi durumlarda yaklaĢık % 2 oranında istina gözlenmektedir.  

Allellerin, popülasyondaki beklenen frekansları temel alındığında, MHC 

haplotipleri üzerinde rastlanan allel kombinasyonlarının beklenen teorik değerden 

daha az sayıda bulunduğu görülmektedir. Bu durum, bazı allellerin birlikteliğinin 

rastgele olmadığını desteklemektedir. Bağlantı eĢitsizliği (Linkage disequlibrium) 

olarak bilinen ve bazı haplotiplerin korunma çabası olarak açıklanmaktadır. Bu 

dengesizliğin önemi, transplant donörlerinin bulunmasında ortaya çıkmaktadır 

(YiğitbaĢ, 2006; ElbaĢı, 2008). 

1.8. Polimorfizm 

Polimorfizm çok Ģekillilik anlamına gelmektedir. Genetik polimorfizm ise en az iki 

gen tarafından meydana getirilen ve bir popülasyon içinde aynı zamanda farklı olarak 

ortaya çıkabilen özellikler olarak tarif edilebilir. Basit genetik polimorfizmin sebebi, 

genetik olayların oluĢumundan sorumlu ve bir lokusta bulunan farklı allellerdir. 

Polimorfizmler Biyokimyasal Polimorfizm, Ġmmunogenetik Polimorfizm ve DNA 

Polimorfizmi olarak 3 Ģekilde gruplandırılır (Erdoğan, 2000). Polimorfizmler, 

organizmada patoloji yaratmayan mutasyonlar olarak da tanımlanabilir (YiğitbaĢ, 

2006); ancak polimorfizmlere mutasyonlardan daha sık rastlanmaktadır. Bu nedenle, 

toplumda %1‟den daha yüksek sıklıkta bulunan genetik çeĢitlilik ya da gen 

seçenekleri polimorfizm olarak tanımlanmaktadır (Ekmekçi, 2008). MHC lokusu, 

bilinen en polimorfik gen bölgelerindendir (YiğitbaĢ, 2006; Lee, 2010). 

MHC sınıf I ve sınıf II genleri yüksek derecede polimorfizm göstermekte ve 

amino asit dizileri bakımından bireyler arasında büyük farklılıklar bulunmaktadır 

(Adams ve Templeton,1998). Bu farklılıkların en önemli nedenleri ise nokta 

mutasyonları, gen konversiyonu ve karĢılıklı rekombinasyondur (Ahmed, 2007). 
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Nokta mutasyonları, gen konversiyonu ve karĢılıklı rekombinasyon MHC 

polimorfizmine katkıda bulunurken, bazı durumlarda insersiyonlar, delesyonlar ve 

gen duplikasyonlarının da önemli olduğu ifade edilmektedir (Ahmed, 2007; Horton, 

2008; Hosomichi, 2008; Burri, 2010; Lee, 2010). 

1.8.1. Biyokimyasal Polimorfizm 

Elektroforezde protein bantları farklı hızlarda ilerleme göstermektedir. 

Elektroforetik her farklı form, proteini oluĢturan bir veya birden fazla polipeptid 

zincirindeki aminoasit dizisinin farklılığı sonucu oluĢmaktadır. NiĢasta ve 

poliakrilamid jel elektroforezisi gibi biyokimyasal ayrıĢtırma metodlarının geliĢmesi 

protein polimorfizmini kesin olarak ortaya çıkarmaktadır (Erdoğan, 2000). 

Protein polimorfizmi, otozomal genler tarafından determine edilir ve 

kodominant basit kalıtım yolu izler. Böylece, homozigot yapıdaki bir birey iki aynı 

allel ve heterozigot bir birey ise iki farklı allel tarafından belirlenir. Monomerik 

kalıtım izleyen sistemlerde homozigot bireylerde tek bant, heterozigot bireylerde ise 

iki bant görülmektedir. Dimerik kalıtım yolu izleyen sistemlerde homozigot 

bireylerde iki bant, heterozigot bireylerde ise iki homozigot bandın arasında bir 

üçüncü bant daha Ģekillenmektedir (Özbeyaz, 1990; Erdoğan, 2000). 

1.8.2. İmmunogenetik Polimorfizm 

Ġmmunogenetik polimorfizm eritrosit ve lökosit (MHC) antijenleri ile 

komploment sistemlerini kapsamaktadır (Erdoğan, 2000). 

Omurgalı genomlarındaki bazı lokuslar, ABO kan grupları gibi bazı antijenik 

özellikleri kodlamaktadır. ABO kan grupları polimorfik bir sistem oluĢturmaktadırlar 

(Devrim, 2004). MHC antijenleri hastalıklara direnç ve doku reddinde rol oynayan 

bir grup gendir. Bu genler immun savunma sisteminde görevli olan glikoproteinleri 
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(hücre zarı antijenleri ve bazı serum proteinleri) kodlamaktadır (Ahmed, 2007). 

Tavuklarda bu sistem B kompleks olarak isimlendirilmektedir. B kompleksi 

içersinde BF (Sınıf I), BL (Sınıf II) ve BG (Sınıf IV) lokusları bulunmaktadır (Briles, 

1950; Lamont, 1989; Zekarias, 2002; Xu, 2007).  

1.8.3. DNA Polimorfizm 

Polimorfizm çalıĢmaları, rekombinant DNA teknolojisinin geliĢmesi ve PZR 

(polimeraz zincir reaksiyonu)‟ ın keĢfi sonucu moleküler teknikler ile daha hızlı ve 

daha kesin sonuçlar alınmaktadır. Son yıllarda, çeĢitli moleküler teknikler (AFLP, 

RAPD, RFLP, Mikrosatelitler) geliĢtirilmiĢtir (Kiraz, 2010). 

1.8.3.1. Tek Nükleotid Polimorfizmi (Single Nucleotide Polymorfizm - SNP): 

Tek nükleotid polimorfizmi (SNP), genomik DNA‟nın bir popülasyonun 

normal bireyleri arasında farklılık gösterdiği tek baz-çifti değiĢiklikleridir. Gen 

polimorfizmleri popülasyonda yaygın olarak görülmekte, etnik ve coğrafi farklılıklar 

göstermektedirler. Bir çok durumda, hücre metabolizması için önemli olan 

yolaklarda (DNA tamiri, hücre döngüsü kontrolü, sinyal iletimi vb.) rol alan genler 

kritik pozisyonlarda yer almaktadır. Bazı durumda genin kodladığı proteinin 

fonksiyonu ya da enzim aktivitesi bu değiĢikliklerden önemli ölçüde etkilenebilir. 

Hücre metabolizması için kritik önem taĢıyan proteinlerin fonksiyonun bozulması 

çeĢitli hastalıklara yol açmakta veya bazı hastalıklar için riski artırmaktadır. Tek baz 

değiĢimleri ile iliĢkili olarak ortaya çıkan hastalıklara örnek olarak trombofili 

verilebilir (Deligezer, 2004). Ġnsan genomunda en çok bulunan genetik çeĢitlilik tipi, 

tek nükleotit polimorfizmleridir (Ekmekçi, 2008). 

 

Bireyler arasında DNA daki tek nükleotit değiĢiklikleri olarak adlandırılan 

SNP‟ ler transisyon, transversiyon olayları sonucu ortaya çıkabildiği gibi çeĢitli 

insersiyon ve delesyonlar sonucu da oluĢabilir (Emir, 2006; Anonim, 2010). 
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1.9. Tavuklarda MHC Sistemi 

Tavuklarda (Gallus domesticus) kan gruplarıyla ilgili yapılan çalıĢmalar, B kan 

grubu allellerinin bazı özellikleri anlaĢıldıktan sonra önem kazanmıĢtır (Aksoy ve 

ark. 1998). Landsteiner ve Miller (1924) değiĢik tavuk eritrositlerinin farklı antijenik 

özelliklere sahip olduklarını belirlemiĢlerdir. Tavuklarda MHC sistemi, baĢlangıçta 

bir eritrosit antijeni olarak keĢfedildiğinden, B kompleks olarak da 

isimlendirilmektedir (Briles, 1950; Lamont, 1989; Li, 1997; Yan, 2005). MHC 

sistemi, tavuklarda B kan grubu allelleri ile belirlenebilmektedir. Tavuklarda B kan 

grubu allellerinin, ana grup doku uyuĢması veya MHC genlerini iĢaret etme gibi 

önemli bir özelliği bulunmaktadır (Aksoy ve ark. 1998). Schierman ve Nordskog 

(1961), tavuklardaki B sisteminin doku uyuĢumunu kontrol eden genlerle bağlantılı 

olduğunu bildirmiĢlerdir (Shierman,1961; Shafi, 2002; Shiina, 2006). 

B sistemi ile ilgili moleküler çalıĢmalar 1988 yılında baĢlamıĢ (Auffray ve ark., 

1988) ve tavuk, MHC‟ nin belirlendiği ikinci hayvan türüdür (Lamont,1989; 

Frangoulis, 1999 ). Tavuk MHC gen bölgesindeki sınıf Iα ve sınıf IIβ genlerinin 

yerleri ilk kez Guillemot ve ark., (1988) tarafından yapılan çalıĢmada gösterilmiĢtir. 

Tavuklardaki B kompleksi, T lenfositlere antijen sunan heterodimerik 

transmembran glikoproteinlerinden oluĢmaktadır (Zekerias, 2002). Tavuklar, 

yaklaĢık 92 kb uzunluğunda küçük bir MHC gen paketine sahiptir (Zekerias, 2002; 

Burri, 2010). Tavuk MHC genleri 16. kromozom üzerinde lokalize olmuĢ ve üç sınıf 

içermektedir (Parmentier, 2004; Walker, 2005; Xu, 2007; Delany, 2009). Sınıf I, II 

ve IV genleri sırasıyla B-F, B-L ve B-G diye isimlendirilmektedir. Sınıf I (B-F) 

antijenleri, hemen hemen tüm hücrelerin üzerinde bulunmaktadır. Sınıf II (B-L) 

antijenleri, monositler, makrofajlar, B hücreleri ve T hücrelerinin bir kısmında yer 

almaktadır ( Lamont, 1989; Livant ve ark., 2001; Emara, 2002; Zekarias, 2002; Zhou 

ve Lamont, 2003; Shiina, 2006; Delany, 2009; Li, 2010). Sınıf I molekülleri 40 ve 11 

kDa ağırlığında, sınıf II molekülleri 27 ve 30 kDa ağırlığında zincirlere sahip 

heterodimer yapıdadır (Diker, 1998). 
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1.9.1. Tavuk MHC Sistemi Molekül ve Genleri 

Sınıf I ve sınıf II moleküllerini kodlayan tavuk MHC genleri fonksiyon ve yapı 

bakımından memelilerin MHC genlerine çok benzediği halde, tavuk organizasyonu 

tamamen farklılık göstermektedir. Tavuk MHC genleri, memelilerdeki karĢılıklarıyla 

karĢılaĢtırıldığında daha küçük olduğu belirlenmiĢtir (Frangoulis, 1999; Kaufman, 

2008). 

Tavuklarda sınıf I ve sınıf II genleri gibi MHC‟ nin genetik olarak bağımsız bir 

baĢka gen kümesi de bildirilmiĢtir (Briles, 1993). Bu polimorfik gen kümesi, Rfp-Y 

(restriction fragment polymorphism-Y) olarak isimlendirilmektedir.  

MHC genleri, B ve Rfp-Y kompleksleri olarak iki bağımsız kümede 

toplanmaktadır (Shiina, 2006; Delany, 2009; Hee, 2010; Chaves, 2010b). B ve Y 

genetik olarak bağlanmamalarına rağmen B ve Y bölgelerinin her ikisi aynı 

kromozomun iki farklı bölgesinde bulunmaktadır (Lee, 2010). Rfp-Y sisteminin sınıf 

I ve II genleri hakkında az sayıda bilgi bulunmaktadır (Briles, 1993; Emara, 2002; 

Miller, 2004; Shiina, 2006). Rfp-Y bölgesinin MDV (Marek hastalık virüsü) ve RSV 

(Rous Sarkoma tümör virüsü)‟ ye dirençle iliĢkili olduğu bildirilmekle beraber 

detaylı bilgi bulunmamaktadır (Shiina, 2006). 

B ve Rfp-Y kompleksleri polimorfik yapıdadır ve her ikisi de Sınıf I (B-F veya 

Y-F) ve Sınıf II (B-L yada Y-L) lokuslarını içermektedir. Ġki kümedeki genler 

arasında bazı yapısal farklılıklar bulunmaktadır. B kompleksi, memeli Sınıf I ve Sınıf 

II bölgelerine homolog olan B-F ve B-L bölgelerini ve ayrıca tavuklara özel Sınıf IV 

gen bölgesini içermektedir (Emara, 2002; Zekarias, 2002; O‟Neill, 2009). 

Bıldırcın ve tavuk MHC sınıf 1 ve sınıf 2 genlerinin filogenik analiz 

sonuçlarına göre, bu genlerin dizilimlerinin oldukça yakın oldukları bildirilmektedir 

(Shiina, 2004). Buna karĢın tavuk sınıf 1 ve sınıf 2 proteinleri, bıldırcınlardaki 

karĢılığı olan proteinlere göre daha azdır. Bu antijen sunum repertuarının bıldırcında 
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daha geniĢ ve çevresel patojenlere daha iyi adapte olabildiklerini göstermektedir 

(Shiina, 2004). Tavuk ve bıldırcın arasındaki bu farklılığın, bıldırcının göçebe 

davranıĢının sonucu olarak daha fazla patojene maruz kalmasından 

kaynaklanabileceği düĢünülmektedir. Tavuk, göç yapmadığı için patojene maruz 

kalma çeĢitliliği de azalır (Chaves, 2010a). 

Tavuk ve insan sınıf II genleri arasında, %55-65 oranında yüksek bir homoloji 

bulunduğu; sınıf I genleri arasında ise %35 oranında düĢük bir homolojinin olduğu 

bildirilmektedir (Lamont, 1989). 

Memeli MHC sinden farklı olarak sınıf III genleri henüz tavuklarda 

saptanamamıĢtır, ancak tavuklarda farklı olarak B-G (Sınıf IV) bölgesi 

bulunmaktadır (Lamont, 1989; Frangoulis, 1999; Xu, 2007). B-G genlerinin çoğu B-

G bölgesinde, bir kısmı B-F/B-L bölgesinde bulunmaktadır ve çok polimorfiktir. B-

G antijeni 46000 dalton ağırlığındadır ve sadece eritrositler üzerinde bulunmaktadır 

(Li, 1997). Memeli hayvanlarda bu antijene eĢdeğer bir molekül belirlenememiĢtir 

(Arda, 1994; Livant ve ark., 2001; Fulton, 2006). Tavuklarda, B kompleksi içinde 

yer alan genlerin organizasyonu da memelilerden oldukça farklılık göstermektedir. 

B-F ve B-L genleri farklı bölgelerde kümelenmedikleri, B-F/B-L bölgesinde karıĢık 

olarak bulunduğu bildirilmiĢtir (Diker, 1998).  

 

Şekil 1.8. Tavuklarda MHC gen bölgesi (Miller, 2005). 
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Tavuklarda B kompleksi içersinde MHC I (BF1 ve BF2), MHC II (BLB1 ve 

BLB2) ve MHC IV (BG) lokusları bulunmaktadır. 

MHC I lokusu, BMB1 ve TAP 1 lokusları arasında yer alan bölge BF1 (BF-I, 

B-F minor ve BFα2); TAP 2 ve C4 lokusları arasında yer alan bölge ise BF2 (B-FIV, 

B-F major ve BFα1) olarak isimlendirilmektedir. Blec ve Tapasin lokusları arasında 

yer alan MHC II lokusu BLB1, Tapasin ve RING3 lokusları arasında yer alan MHC 

II lokusu ise BLB2 olarak adlandırılmaktadır (ġekil 1.8) (Miller, 2004). 

BF\BL bölgesi, MHC içersinde bulunan 12 lokus içermektedir. Bunlar B30.2.-

1 (B30.1, B-BTN1), B30.2-2 (B30.2, B-BTN2), Leu-tRNA, Tapasin (B-TAPBPL), 

RING3, DMA (Bma), DMB1 (Bmb1), DMB2 (Bmb2), TAP 1 (Tap1), TAP 2 

(Tap2), C4 (complement 4) ve CENP-A (histone H3, B-H3) olarak 

isimlendirilmektedir (Kaufman, 1999; Regnier, 2003; Regnier, 2005; Ruby, 2005). 

Memeli MHC siyle karĢılaĢtırıldığında tavukların BF\BL gen bölgesinde LMP 

(Large Multifunctional Protease) 2 ve 7 (PSMB8 ve PSMB9) genleri 

bulunmamaktadır. Ayrıca, memelilerde MHC gen bölgesi dıĢında haritalanan Blec1 

(B-lec) ve Blec2 (B-NKr) lokusları tavukların MHC gen bölgesi içerisinde yer 

almaktadır. Ġnsanlarda ve diğer memelilerde CD1 ve MHC lokusu farklı 

kromozomlar üzerinde bulunmaktadır (Shiina, 2006). 

1.9.2 Tavuklardaki TAP Genleri 

Tavuklarda TAP genleri, MHC Sınıf I bölgesinde, iki sınıf 1 genlerinin arasında 

yanyana bulunmaktadır (ġekil 1.9) ve TAP 1 ile TAP 2 iki alt üniteye sahiptir 

(Sironi, 2008). Ġnsan ve farelerde ise sınıf 1 genlerinden çok uzakta yer almakta ve 

önemli derecelerde rekombinasyonla ayrılmaktadırlar (Kaufman, 2008). Memelilerle 

karĢılaĢtırıldığında tavuk TAP 1, TAP 2 ve Tapasin genleri oldukça polimorfik 

özellik göstermektedir (Kaufman, 2000; Walker, 2005; Kaufman, 2008). Ġki genin 

toplam uzunluğu insanlardaki karĢılığı olan genlerden daha kısadır ve bu farklılık 

intron uzunluğundan kaynaklanmaktadır (Sironi, 2008).  
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Tavuk TAP 1 geni, insanlardaki karĢılığı gibi 11 ekzondan oluĢtuğu, fakat 

tavuklarda birinci ekzonun insanlardakinden daha kısa olduğu bildirilmiĢtir. Tavuk 

TAP 2 geninin ise insanlardaki birinci ve yedinci intronların bulunmaması nedeniyle 

birleĢmiĢ 9 ekzondan oluĢtuğu belirtilmektedir (ġekil 1.10) (Walker, 2005; Shiina, 

2006; Sironi, 2008). 

 

Şekil 1.9. Tavuk MHC gen bölgesideki TAP ve Tapasin genlerinin yerleĢimi 

(Kaufman, 2000). 

 

Şekil 1.10. Tavuklarda TAP 1 ve TAP 2 genlerinin organizasyonu (Walker, 2005). 

1.9.3. Tavuklardaki Tapasin Geni 

Tapasin, endoplazmik retikulumda lokalizedir ve Ig süperailesinin 48 kDa‟ luk bir 

transmembran protein üyesidir. TAP ile MHC sınıf I moleküllerinin montajına 

yardımcı olmak Tapasinin molekülünün fonksiyonları arasında yer almaktadır 

(McCluskey, 2004). Tapasin molekülü MHC sınıf 1 ve TAP molekülleri arasında bir 

köprü konumundadır (Sadasivan, 1996; Androlewicz, 1999; Schoenhals, 1999; Tan, 

2002) ve yıkımlanması durumunda sınıf 1 ve TAP birleĢimi ayrılmaktadır. MHC 

sınıf I molekülleri üzerine peptitlerin yüklenmesinde de rol oynamaktadır 

(Frangoulis, 1999; Shiina, 2006; Sironi, 2006a). 
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Tavuklarda ekzon 5 ile ekzon 6 arasındaki 448 bp uzunluğunda olan Tapasin 

bölgesinin uzunluğu Hindi‟de 554 bp, Sülün‟de ise 564 bp uzunluğundadır ve aynı 

primer çifti ile farklı türlerden amplifike edilebilir. Tavukta, hindi ve sülünde ekzon 

5 ve 6 tarafından kodlanan bölgeler arasında homoloji olduğu ve uzunluk 

farklılığının tamamen 2 nükleotit kümenin insersiyonuna bağlı olduğu 

bildirilmektedir (tavuk 264 ve 317. bazlarından sonra insersiyonlar vardır) (Sironi, 

2006a). Ayrıca, ilk küme içinde, sülünlerin 2 extra nükleotid daha sunduğu, 251 ve 

260. tavuk nükleotitleri arasında lokalize 8 bazın hindi de mevcut olmadığı, sülün ve 

tavuk da ise var olduğu bildirilmiĢtir (Sironi, 2006a). 

Tavuk Tapasin geni insanlardaki karĢılığı olan gen gibi 8 ekzondan 

oluĢmaktadır. Ancak, insanlardaki benzerinden iki intron daha küçük olduğu için 

daha kısa bir gen dizilimi göstermektedir. Tavuk Tapasin geni MHC gen bölgesinde 

sınıf II genlerinin arasında lokalize ve çok polimorfik olduğu bildirilmiĢtir 

(Frangoulis, 1999; Kaufman, 2000; Shiina, 2006; Sironi, 2006a). 

1.10. Tavuklardaki Hastalıklara Direnç veya Yatkınlık 

Yapılan çalıĢmalarda tavuk MHC‟ sinin bazı enfeksiyöz patojenlere karĢı direnci 

belirlediği bulunmuĢtur (Miller ve ark, 2004; Shiina, 2006; Kaufman, 2008; Schou, 

2010; Singh, 2010b; Worley, 2010). Tavuklarda B kan grubu allelleri bakımından 

seçilen bazı tavuk soy ve hatları arasında hastalıklara direnç bakımından 

farklılıkların olduğu ilk kez Hansen ve ark. (1967) tarafından bildirilmiĢtir (Hansen, 

1967; Aksoy, 1998; Shafi; 2002). Bazı hastalıklara karĢı dirençli ya da dirençsiz olan 

aile, soy ya da hatlar bulunmaktadır. Houghton Rhode Island Red ırkının marek 

hastalığına karĢı hassas iken, lenfoid löykozis hastalığına karĢı ise dirençli olduğu, 

Houghton Light Sussex ırkının da eimeria türlerine karĢı dirençsiz olduğu 

bildirilmektedir. Ayrıca, Cornel K hattı tavukların Avian Löykozis hastalığına 

(Aksoy, 1999), Leghorn ırkı yumurtacı tavukların ise Salmonella gallinarum 

infeksiyonlarına dirençli oldukları bildirilmiĢtir (Arda,1994). 
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Tavuk MHC genlerinin viral, bakteriyel, paraziter ve otoimmun hastalıklara 

direnç ve yatkınlıkla iliĢkili bir gen kompleksi olduğu bildirilmektedir (Lamont, 

1989; Li, 1997; Frangoulis, 1999; Detilleux, 2001; Ahmed, 2007; Hosomichi, 2008; 

Li, 2010; Schou, 2010). Rous Sarkoma tümör virüsü (RSV), Avian löykozis virüs, 

infeksiyöz bursal hastalık virüsü (IBDV), Pasteurella multocida, Salmonella 

enteritidis, Staphylococcus aureus, kanatlı kolerası, koksidiyoz gibi çok sayıda 

patojenlerin neden olduğu hastalıklara; tiroiditis ve vitiligo gibi otoimmun 

hastalıklara karĢı hastalık direnci veya hassasiyet geliĢmesi ile MHC arasında güçlü 

bir iliĢki olduğu bulunmuĢtur (Wigley, 2004; Fulton, 2006; Shiina, 2006; Worley, 

2010; Schou, 2010).  

MHC genlerinin Marek hastalığına (MDV) direnç veya hassasiyetle iliĢkili 

olduğu bildirilmektedir (Lamont, 1989; Macklin, 2002; Emara, 2002; Miller, 2005; 

Hosomichi, 2008; O‟Neill, 2009; Worley, 2010). Dalgaard ve ark. (2003) tarafından 

yapılan çalıĢmada, B kan grubunu dikkate almadan Marek hastalığına dirençli fertler 

seçilmiĢ ve sonuçta sürüde B21 haplotipine sahip fertlerin hızla arttığı belirlenmiĢtir. 

Tavuklarda, Marek hastalığına direnç ile B2, B6, B13, B14 ve B21 haplotipleri arasında; 

duyarlılık ile B12, B15 ve B19 haplotipleri arasında bir iliĢki olduğu saptanmıĢtır 

(Shiina, 2006). Özellikle, B19 haplotipi Marek‟ e duyarlılığa, B21 haplotipinin ise 

yüksek dirence neden olduğu bulunmuĢtur.  

Collins ve ark. (1977), B2B2 ve B2B5 genotipindeki tavuklarda sarkomaların 

hızlı Ģekilde gerilediğini, B5B5 genotipindeki tavuklarda ise sarkomaların ilerleyip, 

metastaz yaptığı ve tavukların ölümüne neden olduğunu bildirmiĢlerdir. RSV ile 

yapılan çalıĢmalarda piliçlerin kanat derileri içine enjekte edilen standart RSV 

sonrası tümör oluĢumlarını ölçülmüĢtür. Bu tavukların B23B26 genotipinde 

olanlarında çok iri tümörler, B24B24 genotipindeki tavuklarda ise çok az reaksiyon 

gözlenmiĢtir (Collins ve ark., 1977; Brown ve ark., 1982; Bacon ve ark., 2000). 

Lamont ve ark. (1987), tavuk kolerası etkeni Pastorella multocida X73 suĢunu 

düĢük dozlarda tavuklara enjekte etmiĢler ve B1B1 genotipteki hayvanlarda ölüm 

oranının çok düĢük olduğunu belirlenmiĢlerdir. Bir baĢka çalıĢmada, B1B1 
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genotipindeki tavukların Salmonella pullorum ve insan serum albuminine karĢı zayıf 

immun yanıt Ģekillendiği bildirilmiĢtir. Ayrıca, B lokusu tavuklarda otoimmun 

tiroiditis geliĢimini etkilemektedir. Koksidiyoz hastalığında, B5B5 genotipindeki 

tavukların B2B2 genotipindekilere göre daha iyi antikor yanıt ve daha az lezyon 

ĢekillenmiĢtir (Arda, 1994; Diker, 1998). 

1.11. İmmun Yanıtın Düzenlemesinde MHC ve Hastalık İlişkisi 

Mikroorganizmalara veya diğer protein antijenlere karĢı immun yanıtın uyarılması 

için öncelikle, bunların antijen sunan hücreler tarafından kısa peptid parçalarına 

(antijenik determinant) ayrılması gerekmektedir. Bu olaya antijen iĢlenmesi 

denilmektedir. 

 

Şekil 1.11. ĠĢlenmiĢ antijenlerin MHC molekülleri ile birlikte lenfositlere 

sunulması (Diker, 1998). 

Etkili bir immun yanıt için antijenlerin hücre içinde iĢlenmesi yeterli değildir. 

Bu iĢlenmiĢ antijenlerin, uygun antijen sunan moleküller ile bağlanması ve bu 

Ģekilde lenfositlere sunulması gerekmektedir (ġekil 1.11). Antijen sunan bu 

moleküller doku uyuĢum molekülleri veya doku uyuĢum antijenleri olarak 

adlandırılmaktadır (Diker, 1998; Sandberg, 2001; Münz, 2010). 
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MHC genleri, antijenin nasıl iĢleneceğini dolayısıyla antijenin MHC 

moleküllerine uyup uymayacağını belirlemekte, antijen iĢleme ve sunma olaylarını 

kontrol etmektedir. Bu nedenle MHC, infeksiyöz veya immunite ile iliĢkili 

hastalıklara direnci veya duyarlılığı belirleyen en önemli genetik faktörlerden 

birisidir (Diker, 1998; O‟ Neill, 2009; Hee, 2010; Schou, 2010; Villanueva, 2010). 

Bir antijen MHC moleküllerinin oluklarına bağlanabilirse immun yanıt 

Ģekillenmekte; eğer antijen en az bir MHC molekülüne bağlanamazsa immun yanıtı 

oluĢmamaktadır. Bu nedenle, bir antijene karĢı immun yanıt oluĢup oluĢmayacağını 

bireyin sahip olduğu MHC genleri belirlemektedir. MHC moleküllerinin immun 

sistem hücreleri üzerindeki miktarı da immun yanıtın gücünü belirlemektedir. Bir 

antijeni sunabilecek MHC molekülleri bulunsa bile, eğer bunların antijen sunan 

hücreler üzerindeki sayısı az ise yeterli bir immun yanıt oluĢmamaktadır (Diker, 

1998). 

MHC molekülleri, hastalığa yatkınlığı gösteren bir özellik olup, genellikle 

hastalığın ortaya çıkmasına çok sayıda faktörün beraber bulunması neden olmaktadır. 

Sunulacak peptidleri ve dolayısıyla oluĢacak immun yanıtın özelliklerini, MHC 

molekülleri kadar, antijenlerin iĢlenmesi sırasında oluĢan peptidlerin yapısı da 

belirlemektedir. Bu nedenle, sınıf II MHC genleri arasında yer alan ancak yapısal 

olarak onlara benzerlik göstermeyen ve antijen iĢlenmesinde rol alan LMP ve TAP 

genlerindeki polimorfizmin de hastalıklar ile iliĢkili olabileceği düĢünülmektedir 

(Çevirgen, 2005). 

MHC‟ nin çeĢitli hastalıklarla iliĢkisi bazen antijen sunumundaki farklılıklar ile 

bazen de moleküler benzerlik veya taklit (mimicking) mekanizmaları ile izah 

edilmeye çalıĢılmıĢtır. Hastalıklarla iliĢkili genler MHC ile birlikte taĢınabilmekte, 

hastalık ajanı ile MHC antijeni immünolojik olarak benzeyebilmekte veya hastalık 

ajanları MHC molekülünü taklit edebilmektedir. MHC molekülüne bağlanan peptid 

ile MHC molekülünün yeni bir antijenik peptid oluĢturarak immun sistemi uyarması 

sonucu hastalık Ģekillenebilmektedir (Çevirgen, 2005). 
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Otoimmun hastalıkların çoğunun MHC ile iliĢkisi bulunduğu bildirilmektedir 

(Çevirgen, 2005). Bu hastalıkların otoimmun kökenli (Miller, 2004; Çevirgen, 2005) 

olabildiği gibi viral, alerjik, nörolojik ve endokrin vb. kökenli olabileceğide 

belirtilmektedir. Hastalıkların pek çoğunda MHC dıĢında çok sayıda gen ve çevresel 

etkenlerde rol oynamaktadır. Bu nedenle, hastalıklar ile MHC‟ nin arasındaki 

iliĢkisini belirlemek zordur. Ancak, bazı MHC gruplarıyla hastalıklar arasındaki 

kuvvetli iliĢkiler olduğu bildirilmiĢtir (Sabuncuoğlu, 2006). Buna, insanlarda görülen 

ankilozan spondilit ile HLA B27 arasında bir iliĢki bulunmaktadır (BaĢaran, 2003; 

Çevirgen, 2005). Ġnsanlardaki R-R tip multiple skleroz‟ da DQ antijenlerinin 

hastalığa yatkınlık ve dirençle ilgili olduğu düĢünülmektedir (KuĢ ve ark, 2004). 

Ayrıca, romatoid artirit, insüline bağımlı diyabet hastalığı (IDDM), Behçet hastalığı 

v.b. hastalıklarında MHC ile iliĢkili oldukları bildirilmiĢtir (Çevirgen, 2005). 

Tavuklarda B21 antijeni taĢıyan tavukların marek hastalığına, B2 antijeni 

taĢıyanların lenfoid leukozis hastalığına dirençli, B1 antijeni yönünden homozigot 

olan tavukların ise marek hastalığına ve bakteriyel enfeksiyonlara daha duyarlı 

oldukları bildirilmiĢtir (Arda, 1994). 

Bir hastalık ile MHC antijeni arasında iliĢki Rölatif Risk ile tespit edilmektedir. 

Rölatif risk, hastalıkla iliĢkili MHC antijenine sahip bir bireyde, bu antijene sahip 

olmayan bir bireye oranla bu hastalığın görülme ihtimalini ifade etmekte ve 

aĢağıdaki formülle hesaplanmaktadır. 

Rölatif Risk =                 ⁄  

Burada; 

c
‒ 

= Belirli MHC antijeninden yoksun kontrollerin sayısı 

c
+ 

= Belirli MHC antijenine sahip kontrollerin sayısı 

p
+ 

= Belirli MHC antijenine sahip hastaların sayısı 

p
‒ 

= Belirli MHC antijeninden yoksun hastaların sayısıdır 
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Hesaplanan rakamla antijeninin hasta popülasyonundaki sıklığı arasında pozitif 

bir korelasyon bulunmaktadır. Rölatif risk arttıkça hasta popülasyonunda antijen 

daha fazla görülmektedir (Temiz, 2005; YeĢilli, 1993). 

Bu araĢtırma Denizli ve Gerze yerli tavuk ırklarındaki MHC bölgesinde 

bulunan TAP 1, TAP 2 ve Tapasin gen bölgelerindeki polimorfizmleri belirlemek, 

yerli tavuk ırkları ve bu ırklar ile ticari tavuk tipleri arasındaki MHC gen 

bölgesindeki farklılıkların ortaya koymak amacıyla yapılmıĢtır. Ayrıca, yerli tavuk 

ırklarının MHC gen bölgesinde yapılacak diğer genetik çalıĢmalara da alt yapı 

oluĢturması amaçlanmıĢtır.  
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2. MATERYAL ve METOD 

2.1. Materyal 

2.1.1. Hayvan Materyali 

Bu araĢtırmada, 30 adet Denizli ırkı, 30 adet Gerze ırkı, 10 adet Lohmann-LSL beyaz 

yumurtacı, 10 adet Brown nick kahverengi yumurtacı ve 10 adet broiler olmak üzere 

toplam 90 tavuk kullanılmıĢtır.  

2.1.2. Teknik Aletler 

AraĢtırmanın laboratuar uygulamaları sırasında kullanılan laboratuar malzemeleri 

Ģunlardır: 

2.1.2.1. Mikropipet 

Tüm sulandırmalar ve aplikasyonlar için 0,5 - 10, 10 - 100 ve 100 - 1000 µl‟ lere 

ayarlanabilen THERMO-Finnpipette mikro pipetleri kullanılmıĢtır. 

2.1.2.2. Ultra Saf Su Cihazı 

Primerlerin, DNA‟ların ve PCR reaksiyonları için gerekli olan ultra saf su Milli-Q 

Synthesis (MILLIPORE) cihazından sağlanmĢtır. 

2.1.2.3. Güç Kaynağı 

Elektroforez çalıĢmasında Thermo (4000 P, Power Supply) programlanabilir güç 

kaynağı kullanılmıĢtır. 
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2.1.2.4. Yatay Elektroforez Sistemi 

Elde edilen DNA‟ ların elektroforezde yürütülmeleri için EC 320 ve EC 330 

(Thermo) elektroforez jel sistemleri kullanılmıĢtır. 

2.1.2.5. PCR Cihazı 

Uygun primerler kullanılarak, istenen DNA bölgelerinin çoğaltılması Eppendorf 

(Mastercycler, ep gradient S) PCR cihazı ile gerçekleĢtirilmiĢtir. 

 

Resim 2.1. PCR cihazı (Eppendorf, Mastercycler, ep gradient S). 

2.1.2.6. Jel Görüntüleme Sistemi 

DNA izolasyonu ve PCR sonucu elde edilen DNA‟ ların elektroforez sonrası 

görüntülenmesi amacıyla VILBER LOURMAT Biovision (VILBER LOURMAT, 

Marne-la-Vall´ee Cedex, France) jel görüntüleme sistemi kullanılmıĢtır. 
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2.1.2.7. NanoDrop-Spektrofotometre 

DNA‟ların miktarını ve saflığını belirlemede NanoDrop 8000 spektrofotometre 

cihazı (Thermo Scientific) kullanılmıĢ ve 1.8 ile 2 ng/µl arası değerler PCR ürünleri 

için uygun miktarlar kabul edilmiĢtir. 

2.1.2.8. DNA Dizileme Cihazı  

PCR ile çoğaltılan DNA‟ lara ait baz dizilimlerini belirlemek için 3130x Genetic 

Analyzer (Applied Biosystems) cihazından yararlanılmıĢtır. 

 

Resim 2.2. DNA dizileme cihazı (3130x Genetic Analyzer). 

2.2. Metod 

2.2.1. Kanların Alınması, Hazırlanması ve İşlenmesi 

Her tavuğun kanat venasından (Vena cephalica antebrachii), içerisinde antikoagulant 

(EDTA) bulunan, iki adet 5 ml‟lik tüplere kan örnekleri alınmıĢ ve tüplerin üzerine 

tavuğun ırkı, cinsiyeti ve numarası yazılmıĢtır. Kan örnekleri laboratuara 
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getirildikten sonra DNA izolasyonu yapılıncaya kadar - 20 ºC‟ de derin dondurucuda 

saklanmıĢtır. 

 

Resim 2.3. Kanat venasından (Vena cephalica antebrachii) kan alımı. 

2.2.2. Kandan DNA İzolasyonu 

Kandan DNA izolasyonu fenol - kloroform yöntemi ile Sambrook ve Russel (2001)‟ 

e göre elde edilmiĢtir. Bu yönteme göre ihtiyaç duyulan stok solüsyonun yapısı ve 

yöntem aĢağıdaki gibidir. 

TNE Solüsyonu  

Tris-HCl, pH 8  1,5 ml  

1 M NaCl   3 ml  

0,5 M EDTA, pH 8  300 µl  

Ultra distile su  25,2 ml  

1,5 ml‟lik mikro santrifüj tüplere sırasıyla her tavuğa ait 100 µl kan örneği, 300 

µl TNE solüsyonu, 30 µl Tris-HCl (pH 8), 5 µl proteinaz K (10 mg/ml) ve 10 µl % 

20‟lik SDS solüsyonu eklenmiĢ ve daha sonra tüpler 50-55 ºC‟ de bir gece 

karıĢtırılarak bekletilmiĢtir.  
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Ertesi gün tüplere 445 µl fenol (pH 8) eklenmiĢ ve 10 dakika hafifçe 

karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 3000 rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilmiĢ ve üstteki sıvı 

kısım (süpernatant) baĢka bir mikro santrifüj tüpüne dikkatlice aktarılmıĢtır.  

Her tüpün üzerine 445 µl fenol / kloroform (1:1) eklenmiĢ, 10 dakika hafifçe 

karıĢtırılmıĢ ve 3000 rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilmiĢtir. Santrifüj iĢleminden 

sonra süpernatantlar yeni mikro santrifüj tüplerine aktarılmıĢtır. Daha sonra her tüpe 

445 µl kloroform / izoamilalkol (24:1) eklenmiĢ, 10 dakika karıĢtırılmıĢ ve 3000 

rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilmiĢtir. Süpernatantlar baĢka mikro santrifüj tüplerine 

aktarılmıĢ ve üzerlerine - 20 ºC de bekletilmiĢ 890 µl % 100 etanol eklenmiĢtir. Tüm 

örnekler 10.000 rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilerek DNA peletleri elde edilmiĢtir.  

DNA peletlerini yıkamak için tüplerin içerisindeki etanol tüplerin 

kenarlarından dökülmüĢ, peletlerin üzerine - 20 ºC de bekletilmiĢ 890 µl %70‟ lik 

etanol eklenmiĢ ve 10.000 rpm‟ de 10 dakika tekrar santrifüj edilmiĢtir. Daha sonra 

tüplerin içerisindeki etanoller tüplerin kenarlarından dökülmüĢ ve oda sıcaklığında 

etanollerin uçması için bekletilmiĢtir. Peletleri çözdürmek amacıyla üzerlerine 100 µl 

ultra saf su eklenerek 1 gece 4 ºC‟ de bekletilmiĢtir. Ertesi gün % 0.6 lık agarose 

jelde DNA ların hepsi kontrol edilmiĢtir. 

2.2.3. Jel Elektroforez 

Agaroz jeli (% 0,6‟ lık) hazırlamak için 100 ml 1xTBE ve 0,6 g agaroz karıĢtırılmıĢ, 

mikrodalga fırında eritilmiĢ ve tarak bulunan elektroforez jel tepsisine dökülmüĢtür. 

Jelin katılaĢması için 30 dakika oda sıcaklığında, 30 dakika da 4 ºC‟ de 

bekletilmiĢtir. Daha sonra jeldeki tarak uzaklaĢtırılmıĢ ve elektroforez tankı 1XTBE 

solüsyonu ile doldurulmuĢtur.  

Her kuyucuğa 2 µl 6x loading dye ve 10 µl  DNA örneğinden oluĢan karıĢım 

eklenmiĢ ve 120 volt da 30 dakika yürütülmüĢtür. DNA‟ ları görüntülemek için jeller 
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% 2‟lik ethidium bromid içersinde 30 dakika bekletilmiĢ ve jel görüntüleme sistemi 

ile kontrol edilmiĢtir. IĢımanın olduğu bantlar pozitif, ıĢımanın görülmediği bantlar 

ise negatif olarak değerlendirilmiĢtir. DNA örnekleri, PCR ve DNA dizileme analizi 

yapılıncaya kadar -35 ºC‟ de saklanmıĢtır. 

2.2.4. DNA’ların Çoğaltılması 

En uygun MgCl2 ve yapıĢma sıcaklıklarının belirlenmesi amacıyla TAP 1, TAP 2 ve 

Tapasin bölgelerinin ayrı ayrı optimizasyonu yapılmıĢtır. Bu amaçla, MgCl2 

konsantrasyonu 1 mM, 1,5 mM ve 3 mM olacak Ģekilde üç farklı PCR protokolü 

hazırlanmıĢtır. Gradientli PCR cihazı yapıĢma sıcaklığı 55 ile 70 ºC‟ ler arasında 

olacak Ģekilde ayarlanmıĢ ve her protokol için 6 örnek hazırlanmıĢtır. 

 

Elde edilen PCR ürünleri (% 0,6‟ lık) agarose jelde yürütülmüĢ, ethidium 

bromide ile boyanmıĢ ve oluĢan ıĢımalar değerlendirilerek uygun MgCl2 ve yapıĢma 

sıcaklıkları belirlenmiĢtir. Optimizasyonlar sonrası MgCl2 konsantrasyonu TAP 1 

gen bölgesi için 1,5 mM, TAP 2 ve Tapasin gen bölgeleri için ise 3 mM 

bulunmuĢtur. YapıĢma ısıları ise Tapasin gen bölgesi için 63 ºC, TAP 1 ve TAP 2 

gen bölgeleri için 65 ºC olarak belirlenmiĢtir. 

2.2.4.1. TAP 1 Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması 

TAP 1 gen bölgesi için ileri 5‟-CGAAGAGCCCACAGCCTT-3‟, geri 5‟-

ACCGTCAGCACTGGGGACC-3‟ primeri seçilmiĢtir (Sironi, 2008). Bu primerler 

TAP 1 geninin ekzon 6 ile ekzon 7 (Genbank: AL023516.3) arasındaki 431 bp 

uzunluğundaki bir bölgeyi çoğaltmak için kullanılmıĢtır. DNA‟ların çoğaltılması için 

10x Buffer solüsyonundan 5 µl, 25 mM„ lık MgCl2 solüsyonundan 3 µl, 25 M‟lık 

dNTP‟ den 0.20 µl, 10 pmol‟ lük forvard ve reverse primer karıĢımından 1.5 µl, Taq 

polimeraz 0.5 µl ve 34,8 µl ultra distile su, örnek sayısı kadar hazırlanarak bir mikro 

santrifüj tüpü içerisinde karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 0,2 ml‟lik pcr tüplerine 45 µl 

hazırlanan karıĢım ve 5 µl DNA örneği eklenmiĢtir. 
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PCR cihazı önce denatürasyon için 95 ºC‟ de 10 dakika, daha sonra 95 ºC‟ de 

30 sn, primerlerin bağlanması için (hibridizasyon-annealing) 65 ºC‟ de 1 dakika, 

polimerizasyon (extension) 72 ºC‟ de 1 dakika olacak Ģekilde 35 döngü; son olarak 

da 72 ºC‟ de 10 dakika ve 4 ºC‟ de bekletilecek Ģekilde programlanmıĢtır.  

2.2.4.2. TAP 2 Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması 

TAP 2 gen bölgesi için ileri 5‟-AGGGCCATTTTTCTCCTCAT-3‟ ve geri 5‟-

TGCATTGCTCAGAAGGTCAC-3‟ primeri seçilmiĢ (Sironi, 2008). Bu primerler 

TAP 2 geninin ekzon 4 ile ekzon 6 (Genbank: AL023516.3) arasındaki 399 bp 

uzunluğundaki bir bölgeyi çoğaltmak için kullanılmıĢtır. DNA‟ların çoğaltılması için 

5 µl buffer solüsyonu, 6 µl MgCl2 (25 mM), 0.20 µl dNTP (25 M) karıĢımı, 1.5 µl 10 

pmol‟ lük forvard ve reverse primer karıĢımı, 0.5 µl Taq polimeraz ve 31,8 µl 

deiyonize su, örnek sayısı kadar hazırlanarak bir mikro santrifüj tüpü içerisinde 

karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 0,2 ml‟lik pcr tüplerine 45 µl hazırlanan karıĢım ve 5 µl 

DNA örneği eklenmiĢtir. 

PCR cihazı önce 95 ºC‟ de 10 dk, sonra 95 ºC‟ de 30 sn, 65 ºC‟ de 1 dk ve 72 

ºC‟ de 1 dk olacak Ģekilde 40 döngü, 72 ºC‟ de 10 dk ve 4 ºC‟ de bekletilecek Ģekilde 

programlanmıĢtır. 

2.2.4.3. Tapasin Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması 

Tapasin gen bölgesi için ileri 5‟-GGGACACAGTGATGGACAGC-3‟ ve geri 5‟-

GTAGAGCCAACGGATGAGGC-3‟ primeri seçilmiĢ (Sironi, 2006a). Bu primerler 

Tapasin geninin ekzon 5 ile ekzon 6 (Genbank: AL023516-AJ004999) arasındaki 

448 bp uzunluğundaki bir bölgeyi çoğaltmak için kullanılmıĢtır. DNA‟ ların PCR ile 

çoğaltılması için 5 µl buffer solüsyonu, 6 µl MgCl2 (25 mM), 0.20 µl dNTP (25 M) 

karıĢımı, 1.5 µl 10 pmol‟ lük forvard ve reverse primer karıĢımı, 0.5 µl Taq 

polimeraz ve 31,8 µl deiyonize su, örnek sayısı kadar hazırlanarak bir mikro santrifüj 
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tüpü içerisinde karıĢtırılmıĢtır. Daha sonra 0,2 ml‟lik pcr tüplerine 45 µl hazırlanan 

karıĢım ve 5 µl DNA örneği eklenmiĢtir. 

PCR cihazı önce 95 ºC‟ de 10 dk, sonra 95 ºC‟ de 30 sn, 63 ºC‟ de 1 dk ve 72 

ºC‟ de 1dk olacak Ģekilde 35 döngü, daha sonra 72 ºC‟de 10‟ dk‟ ve 4 ºC‟ de 

bekletilecek Ģekilde programlanmıĢtır. 

2.2.5. PCR ürünlerinin Temizlenmesi 

PCR ürünleri agarose jelde koĢturulmuĢ ve %2 ethidium bromide ile boyanmıĢtır. 

Daha sonra jelde yürütülen PCR ürünleri jelden kesilerek Silica Bead DNA Gel 

Extraction Kit (Fermentas) ile temizlenmiĢtir. Tüm uygulamalar oda sıcaklığında ve 

santrifüjlerin hepsi 12000 g den fazla bir değerde yapılmıĢtır. 

Temiz bir bisturi veya jilet yardımıyla DNA parçalarını içeren jel parçaları, jel 

miktarını minimize etmek için, DNA ya mümkün olduğunca yakın yerden 

kesilmiĢtir. Jel parçaları, önceden darası alınmıĢ, 1,5 ml mikro santrifüj tüplerine 

yerleĢtirilmiĢ ve tartılarak jelin ağırlığı kaydedilmiĢtir. Daha sonra jelin üzerine 4,5:1 

oranında binding buffer ve 0,5 kat TBE conversion buffer eklenmiĢ ve jel karıĢımı 5 

dakika 55 ºC‟ de, jel parçaları tamamen çözününceye kadar bekletilmiĢtir. Erime 

sürecini kolaylaĢtırmak için birkaç dakikada bir tüpler alt-üst edilmiĢtir. 

Solüsyonun rengi kontrol edilmiĢ ve sarı bir rengin oluĢması DNA bağlanma 

pH‟ sının uygun olduğunu göstermektedir. Eğer solüsyonun rengi turucu veya 

menekĢe rengi ise 10 µl 3M sodyum asetat (pH 5.2) eklenerek karıĢtırılmıĢ ve 

karıĢımın renginin sarı olması sağlanmıĢtır. 

DNA / binding buffer karıĢımına 2 µl silica powder suspansiyonu eklenmiĢ ve 

karıĢtırılmıĢtır. Silicaların DNA lara bağlanması için 55 ºC‟ de 10 dakika 

karıĢtırılarak bekletilmiĢtir. Daha sonra karıĢım 10 saniye 14000 rpm‟ de santrifüj 

edilmiĢ ve üstteki sıvı dikkatli bir Ģekilde uzaklaĢtırılarak atılmıĢtır. Üzerine 4 ºC‟ de 
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bekletilmiĢ 500 µl yıkama solüsyonu eklenerek peletler 10 dakika santrifüj 

edilmiĢtir. Süpernatant atılmıĢ ve bu iĢlem üç kez tekrarlanmıĢtır. 

Son yıkamadan sonra peletlerin üzerine 30 µl steril ultra saf su eklenmiĢ ve tüp 

55 ºC‟ de 10 dakika bekletilmiĢtir. Daha sonra tüp santrifüj edilerek süpernatantlar 

yeni bir tüpe aktarılmıĢtır. Silika tozu kalıntılarını uzaklaĢtırmak için tüp tekrar 30 

saniye santrifüj edilerek süpernatanlar yeni bir tüpe aktarılmıĢ ve dizileme analizine 

kadar örnekler -20 ºC‟ de saklanmıĢtır. 

2.2.6. DNA Dizileme Analizi 

Sephadex kolon yardımıyla temizlenen PCR ürünleri BigDye Terminator V3.1 Cycle 

Sequencing Kit (Applied Biosystem) kullanılarak PCR (Cycle Sequence) yapılmıĢtır. 

Bunun için, 2 µl DNA, 1 µl primer (3,2 pmol/ ml), 1 µl BigDye Terminator V1.1, 

V3.1 5xSequencing Buffer, 2 µl BigDye Terminator V3.1 Cycle Sequencing RR-

100, 4 µl ultra saf su bir mikro santrifüj tüpünde karıĢtırılmıĢtır.  

Daha sonra karıĢım PCR cihazına yerleĢtirilmiĢ ve cihaz 96 ºC de 1 dakika da 1 

döngü, 96 ºC de 10 saniye, 50 ºC de 5 saniye, 60 ºC de 4 dakika da 30 döngü ve 4 ºC 

de bekletilecek Ģekilde programlanmıĢtır. 

DNA dizileme öncesi 10 µl PCR ürünlerini saflaĢtırmak için Sefadex G-50 

(Sigma-Aldrich) kolonlar kullanılmıĢtır. Bu amaçla, 1gr Sephadex G-50 ile 15 ml 

ultra saf su 5 dakika kuvvetlice çalkalanmıĢ ve boĢ spin kolonlara 650 µl eklenmiĢtir. 

Yarım saat beklendikten sonra 4800 rpm‟ de 2 dakika santrifüj edilmiĢtir. 

Süpernatantlar uzaklaĢtırıldıktan sonra 10 µl pcr ürünleri Sephadex kolonun ortasına 

konulmuĢ ve 5400 rpm‟ de 2 dakika santrifüj edilmiĢtir.  

Kolondan geçen PCR ürünlerinden 10 µl 96‟ lık pleytlerin dip kısmına 

aktarılmıĢtır. Pleytlerde aynı hizada olmayan örnekler Hi-Di TM formamide 
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(Applied Biosystems) ile tamamlanmıĢtır. Daha sonra pleyt dizileme cihazına (3130x 

Genetic Analyzer, Applied Biosystems) yerleĢtirilmiĢtir. 

Polimer olarak 7 ml 3130 pop-7 TM Performance optimized Polymer‟dan, anot 

ve katot kutupları için 25 ml EDTA‟lı Genetic Analyzer 10x Running Buffer 

kullanılmıĢtır.  

DNA dizileme analizleri Ġzmir Yüksek Teknoloji Enstitüsü, Biyoteknoloji ve 

Biyomühendislik Merkezi AraĢtırma Laboratuvarı‟ nda yapılmıĢtır. 

2.2.7. İstatistik Analiz 

2.2.7.1. Genetik Uzaklıkların Hesaplanması 

TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerine ait dizileme sonuçları Blast programında 

karĢılaĢtırılmıĢ ve Galllus gallus‟a ait TAP 1 ve TAP 2 gen bölgeleriyle uyumlu 

bulunmuĢtur. Elde edilen tüm dizileme sonuçları Bio Edit programı kullanılarak 

düzeltilmiĢtir.  

Tavuk popülasyonları arasındaki genetik uzaklıkların tahmininde Tamura-Nei 

(1993)‟nin Maximum Composite Likelihood yöntemi kullanılmıĢtır. Bu model 

kullanılarak yapılan kümeleme analizinde, dendogramlar için Nei ve Kumar (2000) 

tarafından verilen Neighbor-Joining Tree metodu uygulanmıĢtır. Bu amaçla Mega 4 

bilgisayar paket programından (Tamura, 2004, 2007) yararlanılmıĢtır.  

Genetik uzaklık değerleri TAP 1 ve TAP 2 bölgeleri için ayrı ayrı hesaplanmıĢ, 

daha sonra bu iki bölge birleĢtirilerek (TAP 1 + TAP 2) genetik uzaklık değerleri 

tekrar hesaplanmıĢtır (Nei & Kumar 2000; Tamura, 2004; 2007). 
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Genetik uzaklık değerlerine iliĢkin Phylogeny sonuçları Neighbor-Joining Tree 

(Ġnterior-Branch Test ve Bootstrap Test) yöntemi kullanılarak TAP 1, TAP 2 ve TAP 

1 + TAP 2 için elde edilmiĢtir. 

Tavuk popülasyonları arasındaki  nükleotid farklılıkları (π) ve  popülasyon 

mutasyon oranını (θ) ve Tajima D yi hesaplamak için “Tajima's Neutrality Test” 

uygulanmıĢtır (Tajima, 1989; 1993; Nei & Kumar, 2000). Bu amaçla Mega 4 

bilgisayar paket programından (Tamura, 2007) yararlanılmıĢtır. 

Popülasyonların geçmiĢte seçilime uğrayıp uğramadığını belirlemek için 

nötralite testleri kullanılmaktadır (Koban ve ark., 2008). DNA polimorfizmden doğal 

seleksiyonu belirlemek için çoğunlukla Tajima D testinden yararlanılmaktadır 

(Innan, 2000; McVean, 2002; Winter, 2005). Bir DNA dizisinin doğal olup 

olmadığını bilmek için yapılmaktadır (Winter, 2005). Nükleotid datalar için Tajima 

Testi en popüler testlerden biridir (Nielsen, 2001). 

Tajima Nötrality Test‟ inde her bir örnek için nükleotid farklılıklar (π) ile 

toplam polimorfik bölge sayıları (S) karĢılaĢtırılmaktadır (Tajima, 1989). Nükleotid 

farklılıklar iki dizi arasındaki her örnek için nükleotid farklılıkların ortalama sayısı 

olarak tanımlanmıĢtır (Tajima, 1989). 

Tajima D değeri, yeni mutasyonlar yüksek miktarda görüldüğünde, seçici 

süpürme (selective sweep) yada popülasyon geniĢlemesi (population expansion) 

durumlarında negatif; yeni mutasyonlar çok az miktarda görüldüğünde, dengeli 

seçilim (balancing selection) ve popülasyon azalması (population decline) 

durumlarında ise pozitif değer almaktadır (Innan, 2000; McVean, 2002; Koban ve 

ark., 2008).  

Tajima Nötrality Test‟ i kullanarak, her bir örneğe ait TAP 1, TAP 2 

bölgelerine ait nükleotid dizileri için  toplam polimorfik bölge sayısı (S), farklılık 

gösteren sitelerin oranı (ps), nükleotid farklılıklar (π) ve popülasyon mutasyon 
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oranını (θ) ve Tajima D hesaplanmıĢtır (Wang, 2010). Daha sonra TAP 1 ve TAP 2 

bölgelerini birleĢtirerek aynı hesaplamalar tekrar edilmiĢtir.  

 

n = Toplam örnek sayısı 

m = Toplam baz uzunluğu 

S = Toplam polimorfik bölge sayısı 

θ = Popülasyondaki mutasyon oranını  

π = nükleotid farklılıklar.  

 

θ = ps/a1,  

 

ps = S/m, farklılık gösteren sitelerin oranı 

   ∑   

   

   

  

 

    
                                              

                
 

 

KarĢılaĢtırılan örnek çifti = n.(n-1) / 2 

 

D = Tajima test istatistiği 

  
      

√            
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3. BULGULAR 

3. 1. DNA İzolasyonu ve Optimizasyon 

Fenol-kloroform yöntemiyle elde edilmiĢ, DNA örnekleri %0,6 „lık agaroz jel 

elektroforezinde yürütülmüĢ ve jel görüntüleme sistemiyle görüntülenmiĢtir (ġekil 

3.1.). Daha sonra her örnek 50 ng olacak Ģekilde sulandırılmıĢ ve her gen bölgesi için 

gradiyentli PCR cihazında optimizasyonları yapılmıĢtır. Optimizasyonlar sonunda 

TAP 1 gen bölgesi için MgCl2 konsantrasyonu 1,5 mM, TAP 2 ve Tapasin gen 

bölgeleri için ise 3 mM bulunmuĢtur. TAP 1 ve TAP 2 gen bölgeleri için yapıĢma 

ısısı 65 ºC, Tapasin gen bölgesi için 63 ºC olarak belirlenmiĢtir. 

 

Şekil 3. 1. DNA örneklerine ait agaroz jel elektroforez görüntüsü. 

3. 2. TAP 1 Gen Bölgesi  

TAP 1 geninin, ekzon 6 ile ekzon 7 (Genbank: AL023516.3) arasındaki bölge 

çoğaltılmıĢ ve 431 bp uzunluğunda bir bant elde edilmiĢtir (ġekil 3. 2.).  
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Şekil 3. 2. TAP 1 Gen Bölgesine Ait Jel Elektroforez Görüntüsü  

3. 2. 1. DNA Dizileme Analizi 

Tavukların TAP 1 gen bölgelerine ait DNA dizileme analizi sonuçları Blast 

programında karĢılaĢtırılmıĢ ve Bio Edit Programı kullanılarak tüm dizilimler 

hizalanmıĢtır. Analizler sonucu Denizli‟de 15, Gerze‟de 7, kahverengi yumurtacıda 

8, beyaz yumurtacıda 8 ve broilerde 10 polimorfik bölge tespit edilmiĢtir (Tablo 

3.1.).  

 

Şekil 3. 3. TAP 1‟e ait DNA dizi analizi görüntüsü 
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Tablo 3. 1. 85 tavuk örneğine ait TAP 1 bölgesi üzerinde bulunan 15 SNP pozisyonu 
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6 

1 
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1 
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3 

1 

1 

6 

1 

3 

6 

1 

4 

6 

1 

9 

7 

2 

1 

0 

2 

5 

0 

2 

7 

4 

3 

6 

7 

3 

6 

8 

3 

7 

2 
                     

G C C A A G G T C G C A C C G 1     1 

. . . . . . . . . . . . T . .   1   1 

. . . . . . . C . . . . . . .   2   2 

. . . . . . . C . . . . . T . 1  1 1  3 

. . . . . . . C . . . . T . .   1   1 

. . . . . . . C T . . . T . .  1    1 

. . . G . . . . . . . G . T .  3    3 

. . . G . . . C . . . . . T .  1    1 

. . . G . . . C . . . G T . .   1  1 2 

. . . G . . . C . . . G T . A 1     1 

. . . G . . . C . . T G T . A 1     1 

. . . G . . . C T . . G T . .  1    1 

. . . G . T . . . . . . . T .  1    1 

. . T G . . . C . . . G T . .   1   1 

. . T G . . A C . . . G T . .   1   1 

. T T . . . . C . . . . . T .     1 1 

. T T G . . . C . . . G T . .  1 1   2 

. T T G . . A C . . . G T . .   1  1 2 

. T T G . . A C . . . G T . A     1 1 

. T T G . T . C . . T G T . A     1 1 

R . . . . . . . . . . G . T A 1     1 

R . . . . . . C . . . . . T A 1     1 

R . . G . . . C . . . . T . A 1     1 

R T T G . . . C T . . G T . .     2 2 

R T T G . . A C . . . G T . .     1 1 

R T T G . . A C . A . G T . .     1 1 

R T T G . . A C T . . G T . .     3 3 

A . . . . . . . . . . . . T .  1  1  2 

A . . . . . . C . . . . . T .    3  3 

A . . . . . . C . . . . T . . 1   2  3 

A . . G . . . . . . . G . . .    3  3 

A . . G . . . . . . . G . T .    6  6 

A . . G . . . . . . . G T . .    9  9 

A . . G . . . . . . . G T T .    1  1 

A . . G . . . . T . . G . T .  1    1 

A . . G . . . C . . . . T . . 1     1 

A . . G . . . C . . . G T . . 1     1 

A . . G . . . C T . . G T . .    2  2 

A . . G . T . C T . T G T . A     1 1 

A . . G G . . C T A . G T . .     7 7 

A . . G G . . C T A . G T . A     1 1 

A . T G . . . C . . . G T . .     1 1 

A T T G . . . C . . . G T . .     1 1 

A T T G . . . C T . . G T . .     1 1 

A T T G G . . C T . . G T . .     2 2 

A T T G G . . C T A . G T . .     1 1 

R= A veya G 
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3. 2. 2. Genetik Uzaklık ve Kümeleme Analizi 

TAP 1 bölgesi ele alınarak hesaplanan popülasyonların kendi içlerindeki genetik uzaklık 

değerleri Tablo 3.2‟ de verilmiĢtir ve genetik uzaklık değerleri 0,0056 ile 0,0087 

arasında değiĢmektedir. En düĢük genetik uzaklık değeri 0,0056 ile Gerze ırkında, en 

yüksek ise 0,0087 ile Denizle ırkında bulunmuĢtur. Ġncelenen tüm popülasyonlar 

içindeki ortalama evrimsel farklılaĢma katsayısı 0,0075 olarak hesaplanmıĢtır. Bu 

sonuçlar, Gerze ırkının diğer ırklara oranla daha homojen yapıda olduğunu, dar bir 

bölgede yetiĢtirilmiĢ ve yakın akraba olabileceklerini düĢündürmektedir. Genetik 

uzaklık değerinin Denizli ırkı içerisinde 0,0087 olarak tahmin edilmesi, bu ırkın 

diğerlerine oranla daha heterojen yapıda olduğunu ve popülasyon içerisinde yakın 

akraba olma olasılığının düĢük olduğunu akla getirmektedir.  

Tablo 3. 2. Popülasyon içi evrimsel farklılaĢmanın tahmin edilmesi. 

Popülasyon n D ± S.E. 

Kahverengi Y. 10 0,0075 ± 0,0028 

Broiler 10 0,0081 ± 0,0028 

Beyaz Y. 10 0,0076 ± 0,0028 

Gerze 28 0,0056 ± 0,0023 

Denizli 27 0,0087 ± 0,0028 
 

Populasyonlar içindeki 

ortalama farklılaĢma 
85 0,0075 ± 0,0022 

TAP 1 gen bölgesi için popülasyonlar arasındaki genetik uzaklık değerleri Tablo 

3.3‟ de verilmiĢtir. Genetik uzaklık değerleri en düĢük Gerze ve broilerler arasında 

(0,0069 ± 0,0025), en yüksek ise Denizli ile broilerler arasında (0,0137 ± 0,0039) 

tahmin edilmiĢtir. Bu sonuçlar, broilerlerin Gerze ırkına daha yakın, Denizli ırkına ise 

çok uzak olduklarını göstermektedir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en uzak olduğu grup 

Denizli olarak (0.0127 ± 0,0038) tahmin edilirken, Denizli‟ nin genetik bakımdan en 

yakın olduğu popülasyon beyaz yumurtacılar (0,0112 ± 0,0034) olarak hesaplanmıĢtır. 
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Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0099 ± 0,0027 olarak bulunmuĢtur (Tablo 

3.3.). 

Tablo 3. 3. Popülasyonlar arasındaki farklılaĢmanın tahmin edilmesi. 

Popülasyon Kahverengi Y. Broiler Beyaz Y. Gerze Denizli 

Kahverengi Y.  0,0031 0,0027 0,0029  0,0039  

Broiler 0,0092  0,0032  0,0025  0,0039  

Beyaz Y. 0,0082 0,0097  0,0029  0,0034  

Gerze 0,0078 0,0069 0,0082  0,0038  

Denizli 0,0135 0,0137 0,0112 0,0127  

Popülasyonlar arası Ortalama FarklılaĢma 0,0099 ± 0,0027 

Tüm popülasyonlar üzerinden hesaplanan evrimsel farklılaĢma kat sayısı 0,2422 ± 

0,0562 olarak tahmin edilmiĢtir .  

Genetik uzaklık değerleri yardımıyla Neighbor-Joining ağaç yöntemi kullanılarak 

çizilen Ġnterior-Branch Test ( Saitou & Nei, 1987; Rzhetsky & Nei; 1992; Dopazo, 

1994; Tamura, 2004; 2007) ve Bootstrap Test (Felsenstein, 1985; Saitou & Nei, 1987; 

Tamura, 2004; 2007) sonuçları sırasıyla ġekil 3.4 ve ġekil 3.5‟ de verilmiĢtir. Bu 

filogenik ağaçlarda iki büyük küme görülmektedir ve çoğunlukla bu büyük kümelerden 

birini Gerze ırkı ve broilerler, diğer büyük kümeyi ise Denizli ırkı ve yumurtacı tavuklar 

oluĢturmaktadır.  

3. 2. 3. Tajima Test İstatistikleri 

Ġncelenen 85 adet tavuk üzerinden TAP 1 gen bölgesine göre hesaplanan Tajima Test 

Ġstatistikleri Tablo 3. 4‟ de verilmiĢtir.  

Tablo 3. 4. Ġncelenen tavuk ırklarındaki TAP 1 gen bölgesine göre hesaplanan 

Tajima Nötraliti Test sonuçları (Tajima, 1989; Nei & Kumar, 2000; Tamura, 2007).  

n S ps Θ π D 

85 14 0,0326 0,0065 0,0097 1,3913 
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Şekil 3. 4. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 1 gen bölgesine göre çizilen 

Conducting Ġnterior-Branch Test filogenik ağacı. 

 GERZE18

 GERZE19

 GERZE13

 GERZE4

 BEYAZ10

 KAHVE2

 DENIZLI27

 KAHVE10

 BEYAZ4

 BEYAZ8

 BROILER6

 KAHVE9

 BEYAZ5

 GERZE15

 GERZE20

 BEYAZ3

 KAHVE1

 BROILER2

 GERZE28

 BROILER3

 BROILER9

 KAHVE3

 BROILER4

 BROILER5

 BROILER7

 BROILER10

 GERZE1

 GERZE2

 GERZE9

 GERZE10

 GERZE11

 GERZE17

 GERZE12

 GERZE14

 GERZE21

 GERZE27

 GERZE5

 GERZE7

 GERZE8

 GERZE16

 GERZE22

 GERZE25

 GERZE26

 GERZE29

 GERZE30

 BEYAZ2

 DENIZLI8

 KAHVE5

 DENIZLI1

 DENIZLI13

 KAHVE8

 KAHVE7

 KAHVE6

 KAHVE4

 DENIZLI29

 DENIZLI30

 DENIZLI25

 DENIZLI20

 DENIZLI9

 DENIZLI4

 DENIZLI3

 DENIZLI28

 BROILER1

 GERZE3

 GERZE24

 BEYAZ6

 DENIZLI2

 BEYAZ9

 BEYAZ7

 DENIZLI23

 BROILER8

 DENIZLI7

 DENIZLI17

 DENIZLI26

 DENIZLI21

 DENIZLI18

 DENIZLI5

 DENIZLI14

 DENIZLI16

 DENIZLI11

 DENIZLI19

 DENIZLI24

 BEYAZ1

 DENIZLI15

 DENIZLI22

73

69

66

67

82

48

69

9

51

52

69

62

62

83

34

68

87

36

59

85

61

59

71

54

85

63

83

69

71

36

67

48

68

73

63

92

68

6

52

77

60

89

8

31

81

71

0.001
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Şekil 3. 5. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 1 gen bölgesine göre çizilen 

Conducting Bootstrap Test filogenik ağacı. 

 BEYAZ1

 DENIZLI22

 DENIZLI15

 DENIZLI24

 DENIZLI19

 DENIZLI11

 DENIZLI14

 DENIZLI16

 DENIZLI21

 DENIZLI18

 DENIZLI5

 DENIZLI26

 DENIZLI7

 DENIZLI17

 BEYAZ7

 BROILER8

 DENIZLI23

 BEYAZ9

 BEYAZ6

 DENIZLI2

 BROILER1

 GERZE24

 GERZE3

 DENIZLI28

 DENIZLI29

 DENIZLI3

 DENIZLI25

 DENIZLI9

 DENIZLI4

 DENIZLI20

 DENIZLI30

 KAHVE4

 KAHVE6

 KAHVE7

 KAHVE8

 DENIZLI1

 DENIZLI13

 KAHVE5

 BEYAZ2

 DENIZLI8

 GERZE8

 GERZE22

 GERZE26

 GERZE25

 GERZE16

 GERZE7

 GERZE30

 GERZE5

 GERZE29

 GERZE27

 GERZE12

 GERZE21

 GERZE14

 BROILER5

 GERZE1

 GERZE10

 GERZE17

 BROILER7

 GERZE2

 BROILER10

 GERZE11

 GERZE9

 BROILER4

 KAHVE3

 BROILER3

 BROILER9

 BROILER2

 GERZE28

 KAHVE1

 BEYAZ3

 KAHVE9

 GERZE15

 BEYAZ5

 GERZE20

 BROILER6

 BEYAZ4

 BEYAZ8

 KAHVE10

 DENIZLI27

 GERZE18

 GERZE19

 BEYAZ10

 KAHVE2

 GERZE4

 GERZE13

44

50

36

50

62

44

11

12

21

26

15

8

43

25

8

4

25

8

16

34

12

13

23

20

16

8

14

35

34

8

4

13

0

9

1

23

1

0

14

9

3

2

24

3

35

4

1

14

12

0.001
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3. 3. TAP 2 Gen Bölgesi  

TAP 2 geninin, ekzon 4 ile ekzon 6 (Genbank, AL023516.3) arasındaki bölge 

çoğaltılmıĢ ve 399 bp uzunluğunda bir bant elde edilmiĢtir (ġekil 3. 6.). 

 

Şekil 3. 6. TAP 2 Gen Bölgesine Ait Jel Elektroforez Görüntüsü  

3. 3. 1. DNA Dizileme Analizi 

AraĢtırma materyalini oluĢturan tavukların TAP 2 gen bölgelerine ait DNA dizileme 

analizi sonuçları Bio Edit Programı yardımıyla tüm dizilimler hizalanmıĢtır. Analizler 

sonunda Denizli‟de 16, Gerze‟de 14, kahverengi yumurtacıda 5, beyaz yumurtacıda 9 ve 

broilerde 13 polimorfik bölge tespit edilmiĢtir (Tablo 3. 5.).  

3. 3. 2. Genetik Uzaklık ve Kümeleme Analizi 

TAP 2 bölgesi ele alınarak hesaplanan popülasyonların kendi içlerindeki genetik uzaklık 

değerleri Tablo 3.6‟ de verilmiĢtir En düĢük genetik uzaklık değeri 0,0048 ile 

kahverengi yumurtacılarda, en yüksek ise 0,0175 ile Denizle ırkında bulunmuĢtur. 

Ġncelenen tüm popülasyonlar içindeki ortalama evrimsel farklılaĢma katsayısı 0,0125 

olarak hesaplanmıĢtır. Bu sonuçlar, kahverengi yumurtacıların TAP 2 gen bölgesi 

bakımından diğer ırklara oranla daha homojen yapıda olduğunu ve yakın akraba 

olabileceklerini göstermektedir. Denizli ırkın ise diğerlerine oranla daha heterojen 

yapıda olduğunu ve popülasyon içerisindeki örneklerin yakın akraba olma olasılığının 

düĢük olduğunu göstermektedir.   
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Tablo 3. 5. 87 tavuk örneğine ait TAP 2 bölgesi üzerinde bulunan 18 SNP pozisyonu 
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Tablo 3. 6. Popülasyon içi evrimsel farklılaĢmanın tahmin edilmesi. 

Popülasyon n D ± S.E. 

Kahverengi Y. 10 0,0048 ± 0,0023 

Broiler 10 0,0139 ± 0,0041 

Beyaz Y. 10 0,0113 ± 0,0043 

Gerze 28 0,0149 ± 0,0045 

Denizli 29 0,0175 ± 0,0049 
 

Popülasyonlar içindeki 

ortalama farklılaĢma 
87 0,0125 ± 0,0031 

TAP 2 gen bölgesi için popülasyonlar arasındaki genetik uzaklık değerleri 

Tablo 3. 7‟ de verilmiĢtir. Genetik uzaklık değerleri en düĢük kahverengi yumurtacı 

ve broiler popülasyonları arasında (0,0132 ± 0,0039), en yüksek ise Denizli ile beyaz 

yumurtacı popülasyonları arasında (0,0248 ± 0,0062) tahmin edilmiĢtir. Gerze‟ nin 

genetik bakımdan en yakın popülasyon broiler (0.0160  ± 0,0046), en uzak 

popülasyon ise Denizli (0.0220 ± 0,0056) olarak tahmin edilmiĢtir. Gerze ırkı için bu 

sonuçlar TAP 1 ile benzerlik göstermektedir. Denizli ırkının genetik bakımdan en 

yakın olduğu popülasyonlar broiler (0,0203 ± 0,0051) ve kahverengi yumurtacı 

populasyon (0,0204 ± 0,0055) olarak hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama 

uzaklık değeri 0,0188 ± 0,0046 bulunmuĢtur (Tablo 3.7.). Tüm popülasyonlar 

üzerinden hesaplanan evrimsel farklılaĢma kat sayısı 0,3361 ± 0,0343 olarak tahmin 

edilmiĢtir .  

Tablo 3. 7. Popülasyonlar arasındaki evrimsel farklılaĢmanın tahmin edilmesi. ( Dik 

üçgen evrimsel farklılaĢma, ters dik üçgen standart hata) 

Popülasyon Kahverengi Y. Broiler Beyaz Y. Gerze Denizli 

Kahverengi Y.  0,0039 0,0049 0,0052 0,0055 

Broiler 0,0132  0,0050 0,0046 0,0051 

Beyaz Y. 0,0146 0,0182  0,0053 0,0062 

Gerze 0,0176 0,0160 0,0190  0,0056 

Denizli 0,0204 0,0203 0,0248 0,0220  

Popülasyonlar arası Ortalama FarklılaĢma 0,0188 ± 0,0046 
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Genetik uzaklık değerleri yardımıyla Neighbor-Joining ağaç yöntemi 

kullanılarak çizilen Ġnterior-Branch Test (Saitou & Nei, 1987; Rzhetsky & Nei; 

1992; Dopazo, 1994; Tamura, 2004; 2007) ve Bootstrap Test (Felsenstein, 1985; 

Saitou & Nei, 1987; Tamura, 2004; 2007) sonuçları sırasıyla ġekil 3.7 ve ġekil 3.8‟ 

de verilmiĢtir. Bu filogenik ağaçlarda iki büyük küme görülmektedir ve çoğunlukla 

bu büyük kümelerden birini Gerze ırkı ve broilerler, diğer büyük kümeyi ise Denizli 

ırkı ve yumurtacı tavuklar oluĢturmuĢtur. Ancak, Denizli ırkından 5 örnek birinci 

kümede yer aldığı görülmektedir. 

3. 3. 3. Tajima Test İstatistikleri 

Ġncelenen 87 adet tavuk üzerinden TAP 2 gen bölgesine göre hesaplanan Tajima test 

istatistikleri Tablo 3. 8‟ de verilmiĢtir.  

Tablo 3. 8. Ġncelenen tavuk ırklarındaki TAP 2 gen bölgesine göre hesaplanan 

Tajima Nötraliti Test sonuçları (Tajima, 1989; Nei & Kumar, 2000; 

Tamura, 2007). 

 

n S ps Θ π D 

87 18 0,0533 0,0106 0,0183 2,1317 
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Şekil 3. 7. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 2 gen bölgesine göre çizilen 

Conducting Ġnterior-Branch Test filogenik ağacı. 
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Şekil 3. 8. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 2 gen bölgesine göre çizilen 

Conducting Bootstrap Test filogenik ağacı. 

 GERZE5

 GERZE25

 GERZE15

 BEYAZ3

 BEYAZ2

 BEYAZ8

 BEYAZ5

 BEYAZ10

 BEYAZ4

 BROILER9

 GERZE20

 GERZE13

 GERZE8

 GERZE7

 GERZE26

 BROILER6

 GERZE3

 GERZE16

 DENIZLI12

 GERZE19

 GERZE21

 GERZE28

 GERZE14

 GERZE27

 GERZE12

 GERZE29

 GERZE30

 DENIZLI26

 DENIZLI1

 KAHVE7

 DENIZLI6

 BROILER8

 BROILER4

 GERZE6

 BROILER5

 BROILER7

 BROILER1

 BROILER2

 GERZE2

 GERZE24

 DENIZLI28

 GERZE4

 BROILER10

 GERZE17

 GERZE10

 GERZE18

 GERZE1

 GERZE9

 KAHVE8

 DENIZLI8

 BROILER3

 DENIZLI13

 KAHVE2

 KAHVE9

 KAHVE1

 KAHVE10

 KAHVE3

 KAHVE4

 KAHVE5

 KAHVE6

 BEYAZ1

 DENIZLI19

 BEYAZ6

 BEYAZ7

 BEYAZ9

 DENIZLI15

 DENIZLI17

 DENIZLI27

 DENIZLI23

 DENIZLI5

 DENIZLI10

 DENIZLI24

 DENIZLI16

 DENIZLI18

 DENIZLI2

 DENIZLI21

 DENIZLI30

 GERZE23

 DENIZLI11

 DENIZLI25

 DENIZLI29

 DENIZLI20

 DENIZLI3

 DENIZLI4

 DENIZLI14

 DENIZLI9

 DENIZLI22

57

35

44

29

18

22

19

13

55

37

67

74

21

60

36

57

83

15

38

13

3

8

2

0

22

63

40

41

0

2

12

0

27

18

11

28

21

0

37

5

5

0

12

1

62

2

0

0

0

9

1

0

2

8

45

56

45

0.002



54 
 

3. 4. TAP 1 ve TAP 2 Gen Bölgeleri 

Popülasyonların kendi içlerindeki en düĢük genetik uzaklık değeri 0,0063 ile 

kahverengi yumurtacılarda, en yüksek ise 0,0123 ile Denizle ırkında hesaplanmıĢtır 

(Tablo 3. 9.). Ġncelenen tüm popülasyonlar içindeki ortalama evrimsel farklılaĢma 

katsayısı 0,0096 olarak tahmin edilmiĢtir. Bu sonuçlar, kahverengi yumurtacıların 

diğer ırklara oranla daha homojen yapıda olduğunu ve yakın akraba olabileceklerini, 

Denizli ırkın ise daha heterojen yapıda olduğunu göstermektedir.  

Tablo 3. 9. TAP 1 ve TAP 2 gen bölgeleri birlikte ele alınarak popülasyon içi 

evrimsel farklılaĢmanın tahmin edilmesi. 

Popülasyon n D ± S.E. 

Kahverengi Y. 10 0,0063 ± 0,0018 

Broiler 10 0,0106 ± 0,0022 

Beyaz Y. 10 0,0092 ± 0,0023 

Gerze 26 0,0095 ± 0,0023 

Denizli 26 0,0123 ± 0,0025 

 

Popülasyonlar içindeki 

ortalama farklılaĢma 
82 0,0096 ± 0,0017 

TAP 1 + TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık 

değerleri en düĢük Gerze ve broiler popülasyonları arasında (0,0108 ± 0,0023), en 

yüksek ise Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında (0,0175 ± 0,0033) 

tahmin edilmiĢtir (Tablo 3. 10.). Gerze‟ nin genetik bakımdan en yakın popülasyon 

broiler (0.0108  ± 0,0023), en uzak popülasyon ise Denizli (0.0171 ± 0,0032) olarak 

tahmin edilmiĢtir. Denizli ırkının genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyonlar 

broiler (0,0167 ± 0,0030) ve kahverengi yumurtacı populasyon (0,0167 ± 0,0031) 

olarak hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0138 ± 0,0025 

bulunmuĢtur (Tablo 3. 10.). Tüm popülasyonlar üzerinden hesaplanan evrimsel 

farklılaĢma kat sayısı 0,3055 ± 0,0309 olarak tahmin edilmiĢtir . 
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Tablo 3. 10. TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerine göre popülasyonlar arasındaki 

evrimsel farklılaĢmanın tahmin edilmesi (Dik üçgen evrimsel 

farklılaĢma, ters dik üçgen standart hata). 

Popülasyon Kahverengi Y. Broiler Beyaz Y. Gerze Denizli 

Kahverengi Y.  0,0023 0,0024 0,0026 0,0031 

Broiler 0,0109  0,0027 0,0023 0,0030 

Beyaz Y. 0,0109 0,0133  0,0026 0,0033 

Gerze 0,0120 0,0108 0,0125  0,0032 

Denizli 0,0167 0,0167 0,0175 0,0171  

Popülasyonlar arası Ortalama FarklılaĢma 0,0138 ± 0,0025 

Genetik uzaklık değerleri yardımıyla Neighbor-Joining ağaç yöntemi 

kullanılarak çizilen Ġnterior-Branch Test (Saitou & Nei, 1987; Rzhetsky & Nei; 

1992; Dopazo, 1994; Tamura, 2004; 2007) ve Bootstrap Test (Felsenstein, 1985; 

Saitou & Nei, 1987; Tamura, 2004; 2007) sonuçları sırasıyla ġekil 3. 9 ve ġekil 3. 

10‟ da verilmiĢtir. Bu filogenik ağaçlarda iki büyük küme görülmektedir ve 

çoğunlukla bu büyük kümelerden birini Gerze, broiler ve kahverengi yumurtacılar 

oluĢturmaktadır. Bu küme iki kümeye ayrılmakta ve bu kümelerden birinde Gerze ve 

broilerler, diğerinde ise kahverengi yumurtacılar bulunmaktadır. Diğer büyük 

kümeyi ise Denizli ırkı ve beyaz yumurtacı tavuklar oluĢturmuĢtur.  

Ġncelenen 82 adet tavuk üzerinden TAP 1 ve TAP 2 gen bölgeleri birlikte ele 

alınarak hesaplanan Tajima test istatistikleri Tablo 3. 11‟ de verilmiĢtir.  

Tablo 3. 11. Ġncelenen tavuk ırklarında TAP 1 ve TAP 2 gen bölgeleri birlikte 

ele alınarak hesaplanan Tajima Nötraliti Test sonuçları (Tajima, 

1989; Nei & Kumar, 2000; Tamura, 2007). 

n S ps Θ π D 

82 32 0,0417 0,0084 0,0136 1,9558 
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Şekil 3. 9. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerine göre 

çizilen Conducting Ġnterior-Branch Test filogenik ağacı. 
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Şekil 3. 10. Tavuk popülasyonları arasındaki TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerine göre 

çizilen Conducting Bootstrap Test filogenik ağacı. 
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3. 5. Tapasin Gen Bölgesi  

Bu primerler Tapasin geninin ekzon 5 ile ekzon 6 (Genbank, AL023516 - AJ004999) 

arasındaki 448 bp uzunluğundaki bir bölgeyi çoğaltmak için kullanılmıĢtır (ġekil 3. 

11.). PCR sonrası yapılan DNA dizileme analizi sonunda Tapasin gen bölgesine ait 

piklerde çakıĢmalar gözlenmiĢtir. Bu nedenle, tekrar kan örneklerinden DNA 

izolasyonu yapılmıĢ, PCR‟ da çoğaltılmıĢ ve DNA dizileme analizleri yapılmıĢtır. 

Ancak, tekrarlanan analizlerde de sağlıklı sonuçlar alınamaması nedeniyle bu gen 

bölgesine ait istatistik analizlere çalıĢmada yer verilmemiĢtir. 

 

Şekil 3. 11. Tapasin Gen Bölgesine Ait Jel Elektroforez Görüntüsü 
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4. TARTIŞMA 

MHC bölgesindeki polimorfizm ile omurgalılardaki immun tepki arasında bir iliĢki 

olduğu bildirilmiĢtir (Sironi, 2006a). Tavuk MHC‟ sinin oldukça basit (Burri, 2010), 

memeli homologlarına göre daha küçük ve düĢük rekombinasyon sıklığı ile 

karakterizedir (Kaufman ve ark., 1999a, 1999b).  MHC sistemi ile yapılan 

çalıĢmalarda farklı gen bölgeleri kullanılmıĢtır. Bu araĢtırmada, TAP 1 gen bölgesi 

için 6. ekzondan 7.ekzona, TAP 2 gen bölgesi için 4. ekzondan 6.ekzona ve Tapasin 

gen bölgesi için ise 5. ekzondan 6.ekzona kadar olan bölge  incelenmiĢtir. Ġncelenen 

tüm ırklarda TAP 1 431 bp, TAP 2 399 bp ve Tapasin 448 bp uzunluğunda olduğu 

belirlenmiĢtir. TAP 1, TAP 2 ve Tapasin gen bölgeleri için elde edilen baz 

uzunlukları yapılan çalıĢmalarla (Sironi, 2006a; 2006b; 2008) uyumluluk 

göstermektedir. Ancak, Tapasin gen bölgesinin dizileme analizlerinde baz 

dizilimlerinde kesin sonuçlar elde edilememiĢtir. Bu ya elde edilen DNA‟lardaki bir 

kontaminasyondan veya heterozigot bireylerde DNA dizilimlerinin 

okunamamasından kaynaklanmaktadır. Kontaminasyon olabileceği düĢünülerek 

tekrar DNA izolasyonu ve dizileme analizleri yaptırılmıĢtır. Fakat problem 

çözülememiĢ ve bu nedenle Tapasin gen bölgesi ile tartıĢma yapılamamıĢtır.  

Tavuklarda 431 bp uzunluğunda olan TAP 1 bölgesi, hindi ve bıldırcın‟ da 

daha kısa olduğu ve hindide 206 bp uzunluğunda olduğu bildirilmiĢtir (Sironi; 2008). 

Bu uzunluk farklılığın nedeni tavuk TAP 1 gen bölgesindeki 225 baz çiftinden 

kaynaklandığı ve bunun Hindide 111 ve 112. nükleotitlere karĢılık gelen  bölgede 

olduğu ifade edilmiĢtir (Sironi, 2006b). 

Tavuklarda 399 bp uzunluğunda olan TAP 2 bölgesi, sülünde 399, hindide 404 

ve beç tavuğunda (Guinea fowl) 437 bp uzunluğundadır (Sironi, 2006b; 2008). 

Tavuk ve Hindi TAP 2 gen bölgesi uzunluk farklılığının nedeni (399 bp ve 404 bp), 

Hindide 5 Ekstra nükleotit bulunması (Hindi‟de 344-348. nükleotit) ve bölgenin 

tavuktaki 343 ve 344 nükleotitlere karĢı gelen bölgede lokalize olduğu ifade 

edilmiĢtir (Sironi, 2006b).  
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Ġnsanların TAP 2 de bulunan 11 ekzon ile karĢılaĢtırıldığında, tavuk TAP 2‟ 

sinin yalnızca 9 ekzona sahip olduğu, bu farklılığın ekzonların birleĢmesiyle 

sonuçlanan 2 intronun delesyonundan kaynaklandığı bildirilmektedir. TAP 2 için bu 

ekzon yapısının, aynı zamanda diğer bıldırcın ve ördek gibi kuĢ türlerinde de 

bulunduğu tahmin edilmektedir (Walker, 2005). 

Yapılan çalıĢmalar tavukların TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerinde yüksek 

polimorfizm bulunduğunu göstermektedir (Walker, 2005; Sironi, 2006b; Sironi, 

2008). Bu araĢtırmada TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerindeki ortalama nükleotid 

çeĢitliliği karĢılaĢtırıldığında yumurtacı tavukların broilerlere oranla daha düĢük 

nükleotid polimorfizm gösterdiği belirlenmiĢtir. Bu sonuçlar Sironi ve ark. (2006a) 

yapmıĢ oldukları çalıĢma ile benzerlik göstermektedir.  Yumurtacıların broilerlere 

göre da daha düĢük polimorfizm göstermesi yumurtacı tavuklar arasındaki kan 

yakınlığının daha fazla olduğunu veya bu gen bölgesi bakımından sıkı bir seleksiyon 

uygulandığını akıla getirmektedir. 

Ġncelenen tavuk ırklarında TAP 1 gen bölgesindeki polimorfik bölgelerin 68, 

89, 96, 111, 113, 116, 136, 146, 197, 210, 250, 274, 367, 368, 372. nükleotidlerde 

(Tablo 3. 1.), TAP 2 gen bölgesindeki polimorfik bölgelerin ise 70, 89, 98, 117, 131, 

134, 143, 157, 180, 188, 206, 212, 248, 261, 267, 271, 300, 336. nükleotidlerde 

(Tablo 3. 5.) olduğu bulunmuĢtur. TAP 1 gen bölgesinde Denizli‟de 15, Gerze‟de 7, 

kahverengi yumurtacılarda 8, beyaz yumurtacılarda 8 ve broilerlerde 10; TAP 2 

bölgesinde ise Denizli‟de 16, Gerze‟de 14, kahverengi yumurtacılarda 5, beyaz 

yumurtacılarda 9 ve broilerlerde 13  polimorfik bölge belirlenmiĢtir. Bu değerler 

Sironi ve ark. (2006b) tarafından bildirilen değerden düĢük bulunmuĢtur. Bu farklılık 

Sironi ve ark. (2006b) bazı baz çiftlerini kesin olarak belirleyememelerinden ve 

bunları polimorfik olarak  kabul etmelerinden kaynaklanmaktadır. 

Hosomichi ve ark. (2008) yapmıĢ oldukları bir çalıĢmada TAP 1 ve TAP 2 

bölgelerine ait tek nükleotid polimorfizm yüzdelerini sırasıyla 4,39 ve 4,42 olarak 

bildirilmiĢtir. Bu araĢtırmada ise TAP 1 ve TAP 2 bölgelerine ait tek nükleotid 

polimorfizm yüzdeleri sırasıyla 3,48 ve 4,51 olarak bulunmuĢtur. Bu farklılık 
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Hosomichi ve ark. (2008) çalıĢmalarında seçilen bölgenin TAP 1 (4848 bp) ve TAP 

2 (3121 bp) gen bölgeleri için daha uzun bir baz dizilimine sahip olmasından 

kaynaklanmaktadır.  

Singh (2010) ve arkadaĢlarının yapmıĢ oldukları bir çalıĢmada MHC Sınıf I 

bölgesi ele alınarak tavuk, Guinea fowl (beç tavuğu), bıldırcın, ördek ve kaz türleri 

arasındaki genetik uzaklıklar hesaplanmıĢ ve çalıĢma sonucunda tavukların 

popülasyon içi uzaklığının 0,092 olduğunu; tavuk ile beç tavuğu, bıldırcın, ördek ve 

kaz arasındaki genetik uzaklığın sırasıyla 0,325, 0,307, 0,534 ve 0,509 olduğu 

bildirilmiĢtir (Singh; 2010a). 

Bu araĢtırmada incelenen tüm gruplar arasında, popülasyon içi genetik uzaklık 

değeri en yüksek TAP 1 bölgesi için 0,0087, TAP 2 bölgesi için 0,0175, TAP 1 ve 

TAP 2 bölgelerinin birleĢimi ele alınarak TAP 1 + TAP 2 bölgesi için 0,0123 ile  

Denizli ırkında bulunmuĢtur. Popülasyon içi en düĢük genetik uzaklık değeri TAP 1 

bölgesi için 0,0056 ile Gerze ırkında, TAP 2 ve TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri için 

0,0048 ve 0,0063 ile kahverengi yumurtacılarda bulunmuĢtur. Bu sonuçlar Kaya ve 

Yıldız‟ın (2008) bildirdiği sonuçlarla benzerlik göstermektedir.  

Kaya ve Yıldız (2008) yaptıkları çalıĢmada, Denizli türündeki genetik 

farklılığın Gerze türündeki genetik farklılıktan daha yüksek olduğu bildirilmiĢlerdir. 

Ayrıca yapılan çalıĢmada Denizli ve Gerze ırklarının kendi alt popülasyonları 

arasındaki genetik mesafeler küçükken, Denizli ve Gerze ırkları arasındaki genetik 

mesafenin, kendi alt popülasyonları arasındaki uzaklıktan daha fazla olduğu 

bildirilmiĢtir (Kaya ve Yıldız; 2008). 

Bu sonuçlar, TAP 1 gen bölgesi bakımından Gerze ırkının, TAP 2, TAP 1 + 

TAP 2 gen bölgeleri bakımından kahverengi yumurtacıların diğer ırklara oranla daha 

homojen yapıda olduğunu, dar bir bölgede yetiĢtirilmiĢ ve yakın akraba 

olabileceklerini, TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri bakımından Denizli 

ırkının ise diğerlerine oranla daha heterojen yapıda olduğunu ve popülasyon 
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içerisindeki örneklerin yakın akraba olma olasılığının düĢük olduğunu 

düĢündürmektedir. 

TAP 1 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri 

(Tablo 3.3.) en düĢük Gerze ve broiler arasında (0,0069 ± 0,0025), en yüksek ise 

Denizli ile broiler arasında (0,0137 ± 0,0039) tahmin edilmiĢtir. Bu sonuçlar, 

broilerlerin Gerze ırkına daha yakın, Denizli ırkına ise çok uzak olduklarını 

göstermektedir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en uzak olduğu grup Denizli olarak 

(0.0127 ± 0,0038) tahmin edilirken, Denizli‟ nin genetik bakımdan en yakın olduğu 

popülasyon beyaz yumurtacılar (0,0112 ± 0,0034) olarak hesaplanmıĢtır. 

Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0099 ± 0,0027 olarak bulunmuĢtur. 

TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri 

(Tablo 3.7.) en düĢük kahverengi yumurtacı ve broiler popülasyonları arasında 

(0,0132 ± 0,0039), en yüksek ise Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında 

(0,0248 ± 0,0062) tahmin edilmiĢtir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en yakın 

popülasyon broiler (0.0160  ± 0,0046), en uzak popülasyon ise Denizli (0.0220 ± 

0,0056) olarak tahmin edilmiĢtir. Gerze ırkı için bu sonuçlar TAP 1 ile benzerlik 

göstermektedir. Denizli ırkının genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyonlar 

broiler (0,0203 ± 0,0051) ve kahverengi yumurtacı populasyon (0,0204 ± 0,0055) 

olarak hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0188 ± 0,0046 

bulunmuĢtur.  

TAP 1 + TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık 

değerleri (Tablo 3.10.) en düĢük Gerze ve broiler popülasyonları arasında (0,0108 ± 

0,0023), en yüksek ise Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında (0,0175 ± 

0,0033) tahmin edilmiĢtir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en yakın popülasyon broiler 

(0.0108  ± 0,0023), en uzak popülasyon ise Denizli (0.0171 ± 0,0032) olarak tahmin 

edilmiĢtir. Denizli ırkının genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyonlar broiler 

(0,0167 ± 0,0030) ve kahverengi yumurtacı populasyon (0,0167 ± 0,0031) olarak 
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hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0138 ± 0,0025 

bulunmuĢtur  

Genetik uzaklık değerlerine iliĢkin Phylogeny sonuçları Neighbor-Joining Tree 

yöntemi kullanılarak Ġnterior-Branch Test ve Bootstrap Test sonuçlarında da Denizli 

ve Gerze ırklarının birbirlerinden çok farklı lokalize oldukları görülmektedir. Bu 

filogenik ağaçlarda iki büyük küme görülmektedir ve bu büyük kümelerden birini 

Gerze ırkı ve broilerler, diğer büyük kümeyi ise Denizli ırkı ve yumurtacı tavuklar 

oluĢturmaktadır. 

Gerze ve Denizli ırklarının genetik uzaklık değerleri ve filogenik ağaç 

sonuçlarına göre Gerze ırkı ile Denizli ırkı tavukların farklı ırklar olabileceği, bunlar 

arasındaki karıĢmanın çok az olabileceğini akla getirmektedir. Gerze ırkının 

broilerlere daha yakın olması, etçi tavuk ırklarının daha çok Asya kökenli olması 

nedeniyle Gerze ırkının Asya tavuk ırklarıyla akraba olabileceğini; Denizli ırkının 

yumurtacı tavuklara daha yakın bulunması, yumurtacıların daha çok Akdeniz kökenli 

olması nedeniyle Denizli ırkının Akdeniz tavuk ırklarıyla akraba olabileceğini 

düĢündürmektedir.  

Sonuçta, burada sunulan sonuçlar, tavuk TAP genleri ve bu genlerin 

polimorfizm seviyeleri hakkında yapısal bilgileri sağlamaktadır (Sironi, 2008). 
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5. SONUÇLAR 

Denizli, Gerze, Lohmann-LSL beyaz yumurtacı, Brown nick kahverengi yumurtacı 

ve broilerlerde TAP 1 ve TAP 2 genlerindeki nükleotid farklılıkların belirlenmesi, 

popülasyon içi ve popülasyonlar arası uzaklık değerlerinin hesaplanması, Tajima test 

istatistikleri ve filogenik ağaç metoduyla ırkların sınıflandırılması amacıyla yapılan 

bu araĢtırmadan elde edilen bulgulara dayanarak aĢağıda belirtilen sonuçlara 

varılmıĢtır.  

Ġncelenen tüm ırklarda TAP 1 431 bp, TAP 2 399 bp ve Tapasin 448 bp 

uzunluğunda olduğu belirlenmiĢtir. Ancak, Tapasin gen bölgesinin dizileme 

analizlerinde baz dizilimlerinde kesin sonuçlar elde edilememiĢtir. Bu ya elde edilen 

DNA‟lardaki bir kontaminasyondan veya heterozigot bireylerde DNA dizilimlerinin 

okunamamasından kaynaklanmaktadır.  

Yapılan araĢtırmada tavukların TAP 1 ve TAP 2 gen bölgelerinin yüksek 

polimorfizm gösterdiği belirlenmiĢtir. Bu araĢtırmada TAP 1 ve TAP 2 gen 

bölgelerindeki ortalama nükleotid çeĢitliliği karĢılaĢtırıldığında yumurtacı tavukların 

broilerlere oranla daha düĢük nükleotid polimorfizm gösterdiği belirlenmiĢtir.  

Ġncelenen tavuk ırklarında TAP 1 gen bölgesindeki polimorfik bölgelerin 68, 

89, 96, 111, 113, 116, 136, 146, 197, 210, 250, 274, 367, 368, 372. nükleotidlerde, 

TAP 2 gen bölgesindeki polimorfik bölgelerin ise 70, 89, 98, 117, 131, 134, 143, 

157, 180, 188, 206, 212, 248, 261, 267, 271, 300, 336. nükleotidlerde olduğu 

bulunmuĢtur. TAP 1 gen bölgesinde Denizli‟de 15, Gerze‟de 7, kahverengi 

yumurtacılarda 8, beyaz yumurtacılarda 8 ve broilerlerde 10; TAP 2 bölgesinde ise 

Denizli‟de 16, Gerze‟de 14, kahverengi yumurtacılarda 5, beyaz yumurtacılarda 9 ve 

broilerlerde 13 polimorfik bölge belirlenmiĢtir. 

AraĢtırmada TAP 1 ve TAP 2 bölgelerine ait tek nükleotid polimorfizm 

yüzdeleri sırasıyla 3,48 ve 4,51 olarak bulunmuĢtur. 
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Bu araĢtırmada incelenen tüm gruplar arasında, popülasyon içi genetik uzaklık 

değeri en yüksek TAP 1 bölgesi için 0,0087, TAP 2 bölgesi için  0,0175,  TAP 1 ve 

TAP 2 bölgelerinin birleĢimi ele alınarak TAP 1 + TAP 2 bölgesi için 0,0123 ile  

Denizli ırkında bulunmuĢtur. Popülasyon içi en düĢük genetik uzaklık değeri TAP 1 

bölgesi için 0,0056 ile Gerze ırkında, TAP 2 ve TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri için 

0,0048 ve 0,0063 ile kahverengi yumurtacılarda bulunmuĢtur.  

Bu sonuçlar, TAP 1 Gen bölgesi bakımından Gerze ırkının, TAP 2, TAP 1 + 

TAP 2 gen bölgeleri bakımından kahverengi yumurtacıların diğer ırklara oranla daha 

homojen yapıda olduğunu, dar bir bölgede yetiĢtirilmiĢ ve yakın akraba 

olabileceklerini, TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri bakımından Denizli 

ırkının ise diğerlerine oranla daha heterojen yapıda olduğunu ve popülasyon 

içerisindeki örneklerin yakın akraba olma olasılığının düĢük olduğunu 

düĢündürmektedir. 

Ġncelenen tüm popülasyonlar içindeki ortalama evrimsel farklılaĢma katsayısı 

TAP 1, TAP 2 ve TAP 1 + TAP 2 bölgeleri için sırasıyla 0,0075,  0,0125,  0,0096 

olarak hesaplanmıĢtır. 

TAP 1 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri en 

düĢük Gerze ve broiler arasında (0,0069 ± 0,0025), en yüksek ise Denizli ile broiler 

arasında (0,0137 ± 0,0039) tahmin edilmiĢtir. Bu sonuçlar, broilerlerin Gerze ırkına 

daha yakın, Denizli ırkına ise çok uzak olduklarını göstermektedir. Gerze‟ nin 

genetik bakımdan en uzak olduğu grup Denizli olarak (0.0127 ± 0,0038) tahmin 

edilirken, Denizli‟ nin genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyon beyaz 

yumurtacılar (0,0112 ± 0,0034) olarak hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama 

uzaklık değeri 0,0099 ± 0,0027 olarak bulunmuĢtur. 

TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri en 

düĢük kahverengi yumurtacı ve broiler popülasyonları arasında (0,0132 ± 0,0039), en 

yüksek ise Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında (0,0248 ± 0,0062) 

tahmin edilmiĢtir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en yakın popülasyon broiler (0.0160  
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± 0,0046), en uzak popülasyon ise Denizli (0.0220 ± 0,0056) olarak tahmin 

edilmiĢtir. Gerze ırkı için bu sonuçlar TAP 1 ile benzerlik göstermektedir. Denizli 

ırkının genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyonlar broiler (0,0203 ± 0,0051) ve 

kahverengi yumurtacı populasyon (0,0204 ± 0,0055) olarak hesaplanmıĢtır. 

Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0188 ± 0,0046 bulunmuĢtur.  

TAP 1 + TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık 

değerleri en düĢük Gerze ve broiler popülasyonları arasında (0,0108 ± 0,0023), en 

yüksek ise Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında (0,0175 ± 0,0033) 

tahmin edilmiĢtir. Gerze‟ nin genetik bakımdan en yakın popülasyon broiler (0.0108 

± 0,0023), en uzak popülasyon ise Denizli (0.0171 ± 0,0032) olarak tahmin 

edilmiĢtir. Denizli ırkının genetik bakımdan en yakın olduğu popülasyonlar broiler 

(0,0167 ± 0,0030) ve kahverengi yumurtacı populasyon (0,0167 ± 0,0031) olarak 

hesaplanmıĢtır. Popülasyonlar arası ortalama uzaklık değeri 0,0138 ± 0,0025 

bulunmuĢtur  

Neighbor-Joining ağaç yöntemi kullanılarak çizilen Ġnterior-Branch Test ve 

Bootstrap Test filogenik ağaçlara göre, iki büyük küme görülmektedir ve bu büyük 

kümelerden birini Gerze ırkı ve broilerler, diğer büyük kümeyi ise Denizli ırkı ve 

yumurtacı tavuklar oluĢturmaktadır.  

Tajima Nötraliti Test sonuçlarına göre TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen 

bölgelerine ait değerler sırasıyla, π değeri için 0,0097, 0,0183, 0,0136; θ değeri için 

0,0065, 0,0106, 0,0084; D değeri için 1,3913, 2,1317, 1,9558 bulunmuĢtur. 

Gerze ve Denizli ırklarının genetik uzaklık değerleri ve filogenik ağaç 

sonuçlarına göre Gerze ırkı ile Denizli ırkı tavukların farklı ırklar olabileceği, bunlar 

arasındaki karıĢmanın çok az olabileceğini akla getirmektedir. Gerze ırkının 

broilerlere daha yakın olması, etçi tavuk ırklarının daha çok Asya kökenli olması 

nedeniyle Gerze ırkının Asya tavuk ırklarıyla akraba olabileceğini; Denizli ırkının 

yumurtacı tavuklara daha yakın bulunması, yumurtacıların daha çok Akdeniz kökenli 
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olması nedeniyle Denizli ırkının Akdeniz tavuk ırklarıyla akraba olabileceğini 

düĢündürmektedir.  

Denizli ve Gerze yerli tavuk ırklarında daha önce bu tip bir çalıĢma 

yapılmamıĢtır. Bu çalıĢma Denizli ve Gerze yerli tavuk ırklarındaki MHC 

bölgesindeki TAP 1, TAP 2 ve Tapasin gen bölgelerindeki polimorfizmleri 

belirlemek, yerli tavuk ırkları ve bu ırklar ile ticari tavuk tipleri arasındaki MHC gen 

bölgesindeki polimorfizmin belirlenmesi amacıyla yapılmıĢtır. Ayrıca, yerli tavuk 

ırklarının MHC gen bölgesinde yapılacak diğer genetik çalıĢmalara alt yapı 

oluĢturacaktır. Ayrıca bu çalıĢmanın yerli tavuk ırklarındaki, MHC gen bölgesinde 

belirlenen bu farklılıklar ile hastalıklara direnç/yatkınlık arasındaki iliĢkileri 

açıklamaya yönelik ileriki çalıĢmalara zemin oluĢturacağı düĢünülmektedir.  

Hastalıklara direnç ile iliĢkisi olduğu belirlenecek genlerin damızlık ticari tavuk 

sürülerine aktarılarak hastalıklara dirençli yeni hatlar oluĢturulmasına olanak 

sağlayacağı, yerli tavuk ırklarımıza ait bir veri bankasının oluĢturulmasına katkı 

sağlayacağı düĢünülmektedir. Bu çalıĢmanın tavuklarda hastalıklara direnç ve MHC 

gen bölgesinde yapılacak diğer genetik çalıĢmalara alt yapı oluĢturacağı gibi diğer 

evcil hayvan türlerinde yapılacak hastalıklara genetik direnç ile ilgili çalıĢmalara da 

alt yapı oluĢturacaktır. 
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ÖZET 

Bu çalıĢmada 30 Denizli, 30 Gerze, 10 Lohmann-LSL beyaz yumurtacı, 10 Brown 

nick kahverengi yumurtacı ve 10 broiler tavuğuna ait, TAP 1 gen bölgesi için 6. 

ekzondan 7.ekzona, TAP 2 gen bölgesi için 4. ekzondan 6. ekzona ve Tapasin gen 

bölgesi için ise 5. ekzondan 6. ekzona kadar olan bölge  incelenmiĢtir. Ġncelenen tüm 

ırklarda TAP 1 431 bp, TAP 2 399 bp ve Tapasin‟ in 448 bp uzunluğunda olduğu 

belirlenmiĢtir. Ancak, Tapasin gen bölgesinin dizileme analizlerinde baz 

dizilimlerinde kesin sonuçlar elde edilememiĢtir. TAP 1 gen bölgesinde Denizli‟de 

15, Gerze‟de 7, kahverengi yumurtacılarda 8, beyaz yumurtacılarda 8 ve broilerlerde 

10; TAP 2 gen bölgesinde ise Denizli‟de 16, Gerze‟de 14, kahverengi yumurtacılarda 

5, beyaz yumurtacılarda 9 ve broilerlerde 13 polimorfik bölge belirlenmiĢtir. 

Ġncelenen tüm gruplar arasında, popülasyon içi genetik uzaklık değeri en 

yüksek TAP 1 bölgesi için 0,0087, TAP 2 bölgesi için 0,0175, TAP 1 + TAP 2 

bölgesi için 0,0123 ile  Denizli ırkında bulunmuĢtur. Popülasyon içi en düĢük genetik 

uzaklık değeri TAP 1 bölgesi için 0,0056 ile Gerze ırkında, TAP 2 ve TAP 1 + TAP 

2 gen bölgeleri için sırasıyla 0,0048 ve 0,0063 ile kahverengi yumurtacılarda 

bulunmuĢtur. Bu sonuçlar, TAP 1 Gen bölgesi bakımından Gerze ırkının,  TAP 2, 

TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri bakımından kahverengi yumurtacıların diğer ırklara 

oranla daha homojen yapıda olduğunu, dar bir bölgede yetiĢtirilmiĢ ve yakın akraba 

olabileceklerini, TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen bölgeleri bakımından Denizli 

ırkının ise diğerlerine oranla daha heterojen yapıda olduğunu ve popülasyon 

içerisindeki örneklerin yakın akraba olma olasılığının düĢük olabileceğini 

düĢündürmektedir. 

TAP 1 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri en 

düĢük Gerze ve broiler arasında (0,0069 ± 0,0025), en yüksek ise Denizli ile broiler 

arasında (0,0137 ± 0,0039) tahmin edilmiĢtir. TAP 2 gen bölgesi bakımından 

popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri en düĢük kahverengi yumurtacı ve 

broiler popülasyonları arasında (0,0132 ± 0,0039), en yüksek ise Denizli ile beyaz 

yumurtacı popülasyonları arasında (0,0248 ± 0,0062) tahmin edilmiĢtir. TAP 1 + 
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TAP 2 gen bölgesi bakımından popülasyonlar arası genetik uzaklık değerleri en 

düĢük Gerze ve broiler popülasyonları arasında (0,0108 ± 0,0023), en yüksek ise 

Denizli ile beyaz yumurtacı popülasyonları arasında (0,0175 ± 0,0033) tahmin 

edilmiĢtir.  

Neighbor-Joining ağaç yöntemi kullanılarak çizilen Ġnterior-Branch Test ve 

Bootstrap Test filogenik ağaçlara göre, iki büyük küme görülmektedir ve bu büyük 

kümelerden birini Gerze ırkı ve broilerler, diğer büyük kümeyi ise Denizli ırkı ve 

yumurtacı tavuklar oluĢturmaktadır. Tajima Nötraliti Test sonuçlarına göre TAP 1, 

TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen bölgelerine ait değerler sırasıyla, π değeri için 0,0097, 

0,0183, 0,0136; θ değeri için 0,0065, 0,0106, 0,0084; D değeri için 1,3913, 2,1317, 

1,9558 bulunmuĢtur. 

Gerze ve Denizli ırklarının genetik uzaklık değerleri ve filogenik ağaç 

sonuçları bu iki ırkın birbirinden farklı ırklar olabileceği ve farklı bölgelerden köken 

alma ihtimalini akla getirmektedir. 

Bu çalıĢma Denizli ve Gerze yerli tavuk ırklarındaki MHC bölgesindeki TAP 

1, TAP 2 ve Tapasin gen bölgelerindeki polimorfizmleri belirlemek, yerli tavuk 

ırkları ve bu ırklar ile ticari tavuk tipleri arasındaki MHC gen bölgesindeki 

farklılıkları ortaya koymak amacıyla yapılmıĢtır. Ayrıca, yerli tavuk ırklarının MHC 

gen bölgesinde yapılacak diğer genetik çalıĢmalara alt yapı oluĢturacaktır. Sonuçlar, 

tavuk TAP genleri ve bu genlerin polimorfizm seviyeleri hakkında yapısal bilgileri 

sağlamaktadır. 

Anahtar Kelimeler: MHC, Polimorfizm, TAP, Tapasin, Tavuk, Denizli ırkı, 

Gerze ırkı. 
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SUMMARY 

In this study, the region which belongs to 30 Denizli, 30 Gerze, 10 Lohmann–LSL 

white egg layer, 10 Brown nick layer and 10 Broiler chicken, was investigated for 

TAP 1 gene region from exon 6 till exon 7, for TAP 2 gene region from exon 4 till 

exon 6 and for Tapasin gene region from exon 5 till exon 6. In all strains that were 

examined, TAP 1, TAP 2 and Tapasin lengths were determined respectively 431 bp, 

399 bp and 448 bp. However, In the sequence analyses of Tapasin gene region, in 

base sequences, the exact result could not be obtained. In TAP 1 gene region, 

polymorphic regions were identified as below numbers; In Denizli 15, Gerze 7, 

Brown egg layer 8, white egg layer 8 and broilers 10 and in TAP 2 gene region in 

Denizli 16, Gerze 14, Brown Egg Layer 5, White Egg Layer 9 and Broilers 13. 

In all groups that were investigated, in population the highest value of genetic 

distance was recorded in Denizli race, as stated respectively for TAP 1 region 

0,0087, for TAP 2 region 0,0175, for TAP 1 + TAP 2 region 0,0123. Intra population 

the lowest value of genetic distance for TAP 1 region was in Gerze race as with 

0,0056, and for TAP 2 and TAP 1 + TAP 2 regions was found in Brown egg layer 

respectively 0,0048 and 0,0063. These results shows that for TAP 1 gen region Gerze 

race, and for TAP 2, TAP 1 + TAP 2 gen regions, Brown egg layers have more 

homogeneous structure than other races and this suggest that they were brought up in 

a narrow region and they can be related closely, in TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 2 

gen regions Denizli race have more heterogenic structure than other races and this 

suggest that near relation probability for these samples in intrapopulation is very low.  

In TAP 1 gene region, genetic distance values between populations were 

(0,0069 ± 0,0025) the lowest between Gerze and broiler, however the highest was 

(0,0137 ± 0,0039) estimated between Denizli and broiler. In TAP 2 gene rejion,the 

lowest values of genetic distance was estimated between Brown egg layer and broiler 

population (0,0132 ± 0,0039), the highest value of genetic distance was estimated 

between Denizli and White Egg Layer population (0,0248 ± 0,0062). In TAP 1 + 

TAP 2 gen region, the lowest values of genetic distance between populations 
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estimated between Gerze and Broiler (0,0108 ± 0,0023 ), and the highest value 

estimated between Denizli and White Egg Layer populations (0,0175 ± 0,0033). 

According to the Ġnterior-Branch Test and Bootstrap Test phylogenetic trees 

that were crossed by using Neighbor- Joining tree method, two big cluster were 

visible, Gerze race and broilers are one of these big cluster, and the other big cluster 

is constituted with Denizli race and egg layer chickens. According to the Tajima 

Neutrality Test results, values which are belong to the TAP 1, TAP 2, TAP 1 + TAP 

2 gen regions are found respectively, for π value 0,0097, 0,0183, 0,0136; for θ value 

0,0065, 0,0106, 0,0084; for D value 1,3913, 2,1317, 1,9558. 

The values of genetic distance for Gerze and Denizli races and their 

phylogenetic tree results suggest that these two races are probably different races and 

results connote the possibility of having their origins from different regions . 

The present study is aimed to identify polymorphism in TAP 1, TAP 2, 

Tapasin gene regions of MHC region in Denizli and Gerze indigenous chicken races, 

and also aimed to demonstrate the differences of MHC gene region between 

indigenous chicken races and commercial chicken species. Moreover, this study can 

be an initial guide for the future genetic studies and investigations that will be in Mhc 

gene region of indigenous chicken races. Results provide structural informations 

about chicken TAP genes and their polymorphism levels  

Key Words: MHC, Polymorphism, TAP, Tapasin, Chicken, Denizli race, 

Gerze race . 
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