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OZET

TURKIYE’DE BULUNAN LEIURUS ABDULLAHBAYRAMI YAGMUR, KOC&
KUNT 2009 (SCORPIONES: BUTHIDAE) POPULASYONLARININ
GENOTIPLENDIRILMESi VE VARYASYONLARININ BELIRLENMESI

Akrepler, hayvanlar aleminin Arthropoda subesi, Chelicerata altsubesi, Arachnida
sinifi, Scorpiones takiminda yer alan eklembacaklilardir. Akrepler c¢ogu zaman
kendilerini korumak amaciyla, insan ve hayvanlari sokarak zehirlenme ve 6liimlere neden
olabilirler. Leiurus cinsinden Leiurus abdullahbayrami skorpionizm vakalarinda ¢ok
Oonemli bir akrep tirtidiir. Tiirkiye’de yeni tanimlanmis olan Leiurus abdullahbayrami
diinyanin en toksik zehire sahip akreplerinden birisidir. Hatay, Kilis, Gaziantep,
Sanliurfa, Adiyaman ve Mardin illerinde yapilan arazi ¢alismalari sonucunda toplanan
Leiurus abdullahbayrami tiirline ait bireylerin farkli lokalitelerde farkli morfolojik
renklere sahip oldugu belirlenmis ve renk farkliliginin bulundugu illere gore degistigi
gbzlemlenmistir.

Bu tez g¢alismasinda Leiurus abdullahbayrami, tiiriiniin genotiplendirilmesi ve
filogenetik konumunun belirlenmesi amaglanmistir. Arastirmamizda, Hatay, Kilis,
Gaziantep, Sanliurfa, Adiyaman ve Mardin illerinde yapilan arazi ¢alismalar1 sonucunda
elde edilen Orneklerden mitokondriyal DNA’lar1 izole edilerek 16S rRNA dizilimi
belirlenmis ve diger akrep tiirlerle filogenetik iligkisi ortaya konmustur

Sonug olarak, Leiurus abdullahbayrami tiiriine ait mitokondriyal DNA 16S sekans
verisi ilk defa ortaya konulmustur ve diger tiirlerle bu sekans verileri karsilastirilmistir.
[lave olarak, Leiurus abdullahbayrami’ye ait DNA dizi verileri GenBank’a sunulmustur.

2015, 154 sayfa

Anahtar Kelimeler: Leiurus abdullahbayrami, molekiiler filogeni, PCR, akrep, Tiirkiye



ABSTRACT

DETERMINING THE VARIATIONS AND GENOTYPING THE
POPULATIONS OF LEIRUS ABDULLAHBAYRAMI YAGMUR, KOC& KUNT
2009 (SCORPIONES: BUTHIDAE) IN TURKEY

Scorpiones are arthropods located scorpiones team, arachnida classis, chelicerata
subphylum, Arthropoda phylum of animale regnum. Mostly, scorpions to protect itself,
bite human and animal, cause to poisoning and death. Leiurus abdullahbayrami belonging
to Leiurus genus is a very significant scorpion in scorpionism cases. Leiurus
abdullahbayrami which is a species of scorpions newly identified in Turkey one of the
most toxic venom of scorpiones worldwide. The field studies data from Hatay, Kilis,
Gaziantep, Sanliurfa, Adiyaman and Mardin provinces show that individuals belonging
to Leiurus abdullahbayrami have different morphological colours in different localities.
It has been also observed that the colour variety changes according to localities.

The aim of this study is to determine the phylogenetic position and genotyping
Leiurus abdullahbayrami. To show this, the mitochondrial DNA has been isolated from
the field studies samples of Hatay, Kilis, Gaziantep, Sanliurfa, Adiyaman and Mardin.
First, the DNA sequence analysis has been performed to 16S rRNA region, later the
sequence data was phylogenetically aligned with the other scorpion species

In this study, the mitochondrial DNA for 16S rRNA sequence data of Leiurus
abdullahbayrami species has been revealed for the first time and has been compared with
the other species. The DNA sequence data of Leiurus abdullahbayrami have been
submitted to GenBank.

2015, 154 pages

Key Words: Leiurus abdullahbayrami, molecular phylogeny, PCR, scorpion, Turkey



TESEKKUR

Bu tez c¢alismasinin ve projenin yiiriitilmesinde c¢alisma olanagi saglayan,
caligmalarimi yonlendiren, her konuda bilgi, 6neri ve yardimlarini esirgemeyen, eksiksiz
desteklerini almis oldugum danisman hocam Dog. Dr. Erol ATAYa, projenin ve tezin
yirilitilmesi  sirasinda tecriibelerini  esirgemeden paylasan, molekiiler teknikler
konusunda 6nemli bilgi ve deneyimler edindigim ayrica ¢alismamin her asamasinda
degerli katki ve enerjisini esirgemeyen, degerli hocam Dog. Dr. Ahmet CARHAN’a ve
Tez Izleme Komitesinde bulunan doktora ¢alismama her acidan destek olan Dog. Dr.
Ozcan OZKAN’a ve Dog.Dr. Ahmet KASAPOGLU’na, laboratuvar ¢alismalar sirasinda
yardimlarini esirgemeyen degerli hocam Dr. Bekir CELEBI’ye, arazi calismalarinda bana
yardimct olan ve akademik deneyimlerinden istifade ettigim Dog. Dr. Ersen Aydin
YAGMUR’a, tez ¢alismalar1 sirasinda tiim boliim olanaklarindan yararlanmami saglayan
MKU Fen Edebiyat Fakiiltesi Biyoloji Boliim Baskanligi’na, maddi destek veren MKU
Bilimsel Arastirma Projeleri Komisyonuna (Proje No: 13982) ve isimlerini burada
zikredemedigim ama yardimlarini esirgememis herkese icten tesekkiirlerimi sunarim.

Caligmalarim esnasinda her konuda babalarina destek ve yardimei olan oglum
Ahmet Faik AYHAN ve kizim Zeynep Sude AYHAN’a, bu giizel ¢ocuklar1 diinyaya
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Ayrica bu doktora tez ¢aligmasini rahmetli annem Anzilha AYHAN ve babam
Ahmet AYHANa ithaf ediyorum.
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1. GIRIS

Molekiiler biyoloji tekniklerinin gelismesiyle birlikte gliniimiizde genetik alaninda
onemli calismalar ortaya konmakta olup, uzun siiredir filogenetik c¢alismalarda bu
tekniklerden yararlanilmaktadir. Bu tekniklerin son 30 yilda gosterdigi gelisim ile birlikte
canlilar arasindaki molekiiler yapidaki farkliliklar daha net bir sekilde ortaya konmustur.
Tiirlerin ve popiilasyonlarin arasindaki genetik cesitliligin belirlenmesinde molekiiler
teknikler yogun bir sekilde kullanilmaktadir.

Akrepler Arachnida smifi  icinde degerlendirilen karnivor beslenen
eklembacaklilardandir. Akrepler dogada avci (predatdr) olarak beslendikleri i¢in besin
zincirinde iist basamaklarda yer alirlar. Bu 6zellikleri sebebiyle bocek popiilasyonlarinin
dengede kalmasinda ve ekolojik dengenin saglanmasinda biiyiik 6neme sahiptirler. Ayn
zamanda bazi hayvan gruplart icin de onemli bir av kaynagi olduklarindan besin
zincirinde ¢cok 6nemli bir yerleri vardir. Akrepler avlanma ve korunmaya yonelik etkili
olabilen zehirlere sahiptir. Bu zehirleri insanlar i¢in zaman zaman tehlike olustururlar.
Diinya Saglik Orgiitiiniin (WHO) verilerine gore yilda ortalama 5000 insan akrep sokmasi
sebebiyle yasamimi yitirmektedir. Akrep zehiri tatsiz, seffaf, kimyasal reaksiyonlarda
asidik ozellik gosteren bir sividir. Akrep zehirinin etki mekenizmasi genellikle nérotoksik
ve sitotoksik yapidadir. Akreplerin giiniimiizdeki dagilimlar1 kurak, yar1 kurak bolgeler
ve kirsal bolgelerdeki buzullagsma sonras1 donemler boyunca genetik izolasyon ve cografi
ayrima bagli olarak gerceklesmistir (Crucitti 1999). Akrepler, Diinya iizerinde 1lik ve
nemli yerlerde yasarlar. Ekvatora yaklagtikca hem tiir sayilarinda hem de viicut
bliylikliklerinde bir artig goriiliir. Ayrica daha sicak bdlgelerdeki akrepler 1lik
bolgelerdeki akreplere gore lethal dozlar1 daha diisiik tiirler igermektedirler.

Akrepler bulunduklar1 ¢evreye adapte olabilecek sekilde gelisim gosterirler.
Akrepler yiyecek aramak ve iiremek icin aktif olarak hareket ederler (Stathi, 1998).
Uremeleri ortamda bulunan yiyecek ve sicakliga baglidir. Genelde bdcek, driimeek ve
cryanlarla beslenirler. Sogukkanli hayvanlar arasinda metabolizma hizlar1 en diisiik
hayvanlardan biridir. Bu nedenle az bir yiyecekle uzun siire a¢ kalabilmektedir. Besinlerle
beraber aldiklart sivi sayesinde uzun siire susuz da kalabilmektedirler. Akrepler

giindiizleri genellikle los ve karanlik yerlerde gizlenirler ve akreplerin 6zel kamuflajlari



yoktur. Genellikle geceleri aktif olmalarina ragmen yagmur ormanlarinda yasayan bazi
tiirler, ormanin karanlik olan kisimlarinda giindiizleri de aktif olabilir.

Tir kavrami {izerinde bilim insanlar1 ozelliklerin se¢imi ve degerlendirme
yontemleri agisindan uzun yillar tam bir fikir birligine varamamis ve ¢ok sayida farkl tiir
kavramini ortaya atmislardir (Stanford, 2001). Ancak gilinlimiizde ana ilkeler bakimindan
tam bir fikir birligine varilmig durumdadir. Tiir; Yapisal 6zellikleriyle genetik karakterleri
birbirine benzeyen ve yine ayni genetik karakterde yeni nesiller (jenerasyon) meydana
getirebilen bireylerin tiimii seklinde biyolojik ve genetik yonden bir biitiin olarak
tanimlanmaktadir (Kiihn, 1964; Hadorn ve Wehner, 1974). Tir toplulugunu olusturan
bireyler bir¢ok ortak ozellige sahiptirler ve diger tiirlerden bazi 6zellikler bakimindan
degisiklik gosterirler. Aralarinda genetik akrabalik bulunan ayni tiirlin bireyleri
birbirleriyle ¢iftlesince kendilerine benzeyen ve verimli nesil {iretebilen yavrular
meydana getirirler (Ergiiden, 2007; Ozkan,2009). Yeni tiirlerin olusumunda yalitim
(izolasyon mekanizmasi) ¢ok biiyiilk bir etkiye sahiptir. Ciinkii gen akigi siiren
poplilasyonlarda tiir diizeyinde farklilasma olusamaz. Bir popiilasyonun bireyleri belirli
bir siire birbirinden cografik olarak yalitilmis alt popiilasyonlara boliiniirse, bir siire sonra
kendi aralarinda ¢iftlesme yeteneklerini kaybederek, yeni tir oOzelligi kazanmaya
baslarlar. (Demirsoy, 1998; Ergiiden, 2007; Ozkan,2009). Tiirler genellikle kendi
icerisinde fenotip ve genotip acisindan farklilagsmis gruplara veya popiilasyonlara
boliinmiistiir. Tiirli meydana getiren popiilasyondaki bireyler, anatomik ve fizyolojik
ozellikleri, protein yapis1 ve davraniglar1 bakimindan belirli degisimler (varyasyonlar)
gosterirler. Ayni tiire ait bireyler arasindaki farkliliklar, farkli tiirlere ait bireyler
arasindaki farkliliklara gore ¢ok daha azdir (Demirsoy, 1998, Kocatas, 2003). Bir tiir,
ekolojik olarak ihtiyag¢larina karsilik buldugu siirece yayilis alanin1 genisletir. Genislemis
yayilig alan1 yeni bariyerlerin ortaya ¢ikmasi sebebiyle boliinebilir. Bunun sonucunda
bariyerler popiilasyonu alt gen havuzlarina boler. Boylece her bir gen havuzu, siire¢
icerisinde farklilagmalar gecirerek yeni ve bagimsiz gen havuzlar1 ve de yeni tiirleri
olusturur. Ekolojik olarak tiir yasadigi habitatin kosullarinda yasamini siirdiirecek ve
tireyebilecek uyumlara sahiptir. Bu agidan tiirlerin yayilis1 onemlidir. Yayilislar tiirlesme
sekilleri hakkinda, tiirlesme sekilleri de yayilislar1 hakkinda fikir verir (Ergiiden, 2007,
Ozkan,2009).



Morfolojik 6zelliklere gore bircok tiirlin teshisini yapabilmek i¢in oldukca fazla
deneyim sahibi olmak gerekir. Ozellikle de teshisi zor olan tiirlere 6zgii teknikler
gelistirilmesi, teshislerinin daha kesin olarak yapilmasina olanak saglamaktadir. Kuvvetle
muhtemel yakin gelecekte tiirlerin teshisinde kullanilabilecek genetik belirteclerle tiir
teshis anahtarlarinin gelistirilmesi miimkiin olacaktir (Fet ve Soleglad, 2002; Soleglad ve
Fet, 2003a; 2003b).

Genetik tekniklerin kullanilmaya baslamadan 6nce, morfolojik karakterlerin
farkliliginin tamamiyla genetik farkliliklardan kaynaklandig: diisiintilmekte ve genellikle
de morfolojik ozellikler kullanarak yapilmaktaydi (Marr, 1957). Ancak morfolojik
ozelliklere gore bir tiirliin popiilasyonunun tespitinde fenotipik tekniklerin kullanimi
fenotipik degisimin direk olarak genetik kontroliin etkisi altinda olmayis1 ve cevresel
faktorlerin degisiminden etkilenmesinden dolay1 sinirli hale gelmistir. Belirgin ya da
giivenilir morfolojik farkliliklar1 bulunmayan tiirlerin ayirt edilmesi, bazi tiirlerin
siiflandirilmasinda kullanilabilecek morfolojik farkliliklar saptamak gii¢ oldugundan,
molekiiler teknikler bu durumda yararli karakterler olarak kullanilabilir (Ergliden, 2007).

Belli bir taksonun veya tiirlin genomu (mitokondri ya da ¢ekirdek genomu) veya
genomunun belli bolgeleri i¢in mutasyon durumlarina ait bilgiler varsa, karsilastirilan
taksonlar arasindaki niikleotid farkliliklarini da géz Oniine alarak akrabalik derecelerini
tahmin etmek miimkiin olmaktadir. Bu yolla olusturulan filogenetik agaclarin dal
uzunluklarim1 hesaplamak ve tiirler arasindaki akrabalik iliskilerini ortaya koymak
miimkiin olabilmektedir (Ergiiden, 2007).

Popiilasyon genetigi calismalarinda popiilasyon i¢indeki tiirlerin ve popiilasyonlar
aras1 farkliliklarin tespitinde fenotipik tekniklerin, morfolojik karakterlerin yaninda
molekiiler genetik teknikler de kullanilmaktadir. Tek bagina kullanilan fenotipik teknikler
(ekoloji, markalama, parazitler, fizyoloji, morfometrik, meristik, kalker yapisi) ve
morfolojik karakterlerin genotipik dayanagi olmadigi i¢in ve cevresel etkilere gore
degisiklik gosterebildiginden yaniltici olabilmektedir. Bu sebeple bu ¢alismalarda
molekiiler genetik tekniklere ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu amagla bir¢ok genetik teknik
gelistirilmistir (Turan, 2002; Ergiiden, 2007).

Populasyon genetigi ¢calismalarinda glintimiizde yaygin olarak kullanilan teknikler;
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR), DNA Dizileme Metodu, DNA Parmak izi Metodu,

Protein elektroforez, Sinirlama Parcalarinin  Uzunluk Polimorfizmi (RFLP),



Mikrosatellite ve Polimorfik DNA’nin Rastgele Cogaltilmast (RAPD) teknikleridir
(Ergiiden, 2007; Ozkan,2009).

Biitiin canlilarda 16S rRNA dizisi, yiiksek derecede korunmusluk gostermektedir.
Bu sebeple de canlilar arasindaki akrabalik iliskilerinin ¢alisilmasi i¢cin miikemmel bir
molekiil olarak yillara meydan okuyan bu molekiiliin tasidig1 oligoniikleotid damgalari
ad1 verilen niikleotid dizileri, filogenetik gruplar arasinda gosterdigi benzerliklere gore,
akrabalik derecesinin yorumlanmasinda kullanilmaktadir (TUBITAK, 2008). Filogenetik
caligmalarinda genomun en ¢ok calisilan kisimlarindan biri mtDNA’dir (Harrison, 1989).
mtDNA, yakin akraba tiirler ve bir tiirlin popiilasyonlarni karsilastirmada son derece
yararli olmustur (Wilson, ve ark., 1985). Filogenetik ¢caligmalar, Popiilasyon genetigi, tiir
ici ve tiirler arasindaki genetik benzerlik ve farkliliklarin ortaya konulmasi amaciyla
yapilan ¢alismalarda mtDNA molekiiliiniin iki 6nemli 6zelliginden faydalanilmaktadir.
Bu ozellikler, mtDNA molekiilinde yeni kombinasyonlarin olugsmamasi ve mtDNA
molekiiliinliin anaya ait kalittm modeline sahip olmasidir (Avise 2004). Bu sebeple,
mtDNA molekiiliiniin ¢ok 6nemli bir 6zelligi; mitokondriyel genetik materyal daire
seklinde ve ikili sarmal tek bir DNA molekiiliinden olustugu icin, c¢ekirdek DNA
molekiiliinde homolog kromozomlar arasinda gergeklesen parga degisimi (crossingover)
meydana gelmemesidir. Buna bagli olarak da dollerde yeni kombinasyonlar
(recombination) olugsmamaktadir. mtDNA molekiiliinde mutasyon olma ihtimali diisiik
oldugu i¢in, meydana gelen genetik varyasyonun kaynagi niikleotid eksilmesi (deletion),
niikleotid eklenmesi (insertion), niikleotid doniistimleri (substitution), belirli gen
bolgelerinde DNA parcalarinin farkli uzunluklarda olmasi ile mtDNA molekiiliinde
meydana gelen degisimler kademeli olarak jenerasyonlar boyunca korunmakta ve
nesilden nesile aktarilmaktadir (Togan ve ark., 2005; Ozdil, 2007). Popiilasyonlara dzgii
MtDNA belirtecleri gelistirmek daha etkilidir. Cilinkii genetik siiriiklenme c¢ekirdek
DNA’smma gore mitokondriyal genom iizerinde daha etkili mekanizma olarak
islemektedir. Tiir stli sistematik birimleri karsilastirilmasinda ise mtDNA genlerinin
diizeni, belli sistematik birimleri birbirlerinden ayirmak i¢in giiglii gdstergeler

bulunmaktadir (Ergiiden, 2007; Ozkan,2009).



Bu ¢alisma ile;

Tiirkiye’de bulunan Leiurus abdullahbayrami tiiriiniin 16S rRNA gen dizilimini
ortaya koymak

2009 yilinda Leiurus quinquestriatus’tan morfolojik teshisle ayrilan Leiurus
abdullahbayrami’nin genetik agidan (16S rRNA) farkliligin1 belirlemek

Yapilan bu aragtirma ile Tiirkiye faunasina ve molekiiler ¢alismalara katki
saglanacag gibi Tiirkiye akrepleri ¢calismalari i¢in kaynak olusturmak

Arastirma sirasinda, belirlenebilecek yeni 16S rRNA diziliminin bilim diinyasina
tanitmak

Leiurus abdullahbayrami’nin genetik verilerini lilkemizde bulunan diger akrep
tirlerinden Mesobuthus eupeus, Mesobuthus gibbosus, Androctonus crassicauda
ve Leiurus quinquestriatus ile karsilastirmak

Genetik veriler neticesinde morfolojik renk farkliliklarmin genetik  bir
cesitliliktenmi yoksa c¢evresel bir etki sonucumu oldugunu belirlemek

Konu ile ilgili bundan sonra yapilacak bilimsel ¢alismalara ve bilim dallarina

katkida bulunmak amag¢lanmustir.



2. ONCEKI CALISMALAR

Cevresel sartlar altinda morfolojik ve biyolojik farkli karakter kazanmis olan
akreplerde, tiir ve alt tiir ayrimlari ile ilgili sorunlarla karsilasilabilmektedir (Karatas,
2001). Gerek belli bir bolgedeki akrep tiir ¢esitliliginin ortaya konmasinda gerekse de tiir
veya alt tiirlerin kesin olarak saptanmasi konusunda son zamanlarda daha fazla
yararlanilmaya baslanilan DNA temelli molekiiler analizler, filogenetik tekniklerle
oldukca saglam verilere ulagilmasi ile Dogu, Akdeniz ve Orta Dogu akrep faunasindaki
akreplerin tanimlanma ve siniflandirma g¢alismalari ile ilgili bir¢ok sorunun ¢oziime
kavugmasimi saglamistir (Gantenbein ve ark., 1999; Fet ve Braunwalder, 2000).
Akreplerde filogenetik akrabaligi ortaya koymak amaci ile degisik gen bolgelerinden
yararlanilabilmektedir. Bunlardan en sik kullanilani; (mt) ribozomal DNA (rDNA)
bolgelerine yonelik 16S rDNA ve 12S rDNA gen sekanslari, niikleer rDNA bédlgelerinden
28s rDNA ve cytochrome c oxidase subunit I(COI)’ {i¢ mitokondrial bdlgeleridir.
Mitokondriyal DNA (mtDNA) yaygin baslica iki nedenden dolay1 filogenetik
calismalarda kullanilir. Ilk olarak, mitokondriyal DNA, kompakt iki seritli dairesel DNA
molekiilii (yaklasik 15-16 kb) olmasi ve ikinci olarak, canlilarda rekombinasyon (farkli
kromozomlar arasindaki homolog DNA dizilerinin degisimi) bagli mtDNA nin klonal
miras olmasidir. Cok sayida filogenetik ¢alisma PCR ile amplifiye edilerek korunan
MtDNA genlerine baghdir.

Tiirkiye’de akrep faunasina yonelik yapilan caligmalar Pavesi (1876) tarafindan
baslatilmistir Pavesi (1876), Anadolu’dan Buthus stenelus, B. schuberti, B. gibbosus,
Euscorpius flavicaudius, E. italicus tiirlerini kaydetmistir.

Birula (1898, 1899, 1903), sirasiyla Bolkar Daglari’ndan Euscorpius ciliensis’i;
Ardanug’dan (Artvin) Calchas nordmanni’yi, Giilek Gegidinden lurus asiaticus’u
(=Protoiurus asiaticus) tanimlamistir. Birula, sirasiyla Artvin’den Euscorpius
mingrelicus, Aralik’tan (Igdir) Mesobuthus caucasicus’u, Tuzluca’dan (Igdir)
Androctonus crassicauda’yi, Artvin, Erzurum (Oltu) ve Kars’tan Mesobuthus eupeus’u
kaydetmistir.

Von Ubisch (1922), Finike’den (Antalya) lurus kraepelini (=Protoiurus kraepelini)

tiirlinii kaydetmistir.



Schenkel (1947) Sivas ve Amasya arasindan Mesobuthus gibbosus anatolicus
alttiiriini tanimlamustir.

Daha sonra Tulga (1960), Adiyaman’dan Leiurus quinquestriatus’u kaydetmistir.
Bu tarihten 2009 yilinda Yagmur ve ark. tarafindan Leiurus abdullahbayrami tiirti
kaydedilene kadar L. quinquestriatus olarak isimlendirilmistir.

Bonacina (1980) Bolu’dan Euscorpius phrygius’u kaydetmistir.

Kocher ve ark., (1989) tarafindan tasarlanan 12S fragmenti ise primer olarak ve
giinimiizde artropodlar ve insektler arasindaki filogenetik iliskilerin belirlenmesine
yonelik caligmalarda kullanilmaktadir.

Simon ve ark., (1994), giliniimiizde filogenetik ¢alismalarda en ¢ok kullanilan 16S
rDNA primerini tasarlayip tiir i¢indeki ve tiirler arasindaki farkliligi belirlemede
kullanmisdir.

Lacroix (1995) Uludag’dan (Bursa) Euscorpius uludagensis tiiriinii kaydetmistir.

Kovarik (1996), Pavesi (1876)’ye ait bu kayitlar1 gézden ge¢irmis; Buthus stenelus,
B. schuberti, B. gibbosus tiirlerinin Mesobuthus gibbosus anatolicusun sinonimleri
oldugunu, Euscorpius flavicaudius’un ise Euscorpius carpathicus olabilecegini
dolayisyla bildirmistir. Kovarik, Diyarbakir’dan Compsobuthus matthiesseni kayitlarini
vermistir.

Gantenbein ve ark., (1999), Euscorpius cinsinin ilk DNA filogenisi lizerine ¢alisma
yapmiglardir.

Gantenbein ve ark., (1999), ayn1 fragmentin yaklasik 100 baz cifti (b¢) daha kisa
olarak akrep siniflari; Buthus occitanus ve Centruroides exilicauda arasindaki, tiir
igerisinde ve tiirler aras1 varyasyon ¢alismalarinda kullanilmagtir.

Fet ve ark. (1999), Molekiiler sistematik ve biyocografya’da kullanilan 16S rRNA
mitokondriyal gen dizisinin tiir seviyesinde farkliliklar1 hakkinda ¢alisma yapmuslardir.

Gantenbein ve ark., (2000), Yeni Buthid takson varlig1 i¢in molekiiler ve morfolojik
kanitlar iizerine ¢alisma yapmuiglardir.

Gantenbein ve ark., (2001), Mitokondrial DNA markerlart ve filogenetik
farkliliklar {izerine ¢aligma yapmislardir. Gantenbein molekiiler Filogeni ¢aligmalariyla
bu konuda sonraki ¢aligmalara 151k tutmustur.

Giribet ve ark. (2001), Sekiz molekiiler veri ve morfolojisine dayali Arthropod

filogenisi lizerine ¢aligma yapmislardir.



Huber ve ark. (2001), Avusturyadan Euscorpius carpathicus’un mtDNA analizleri
tarafindan filogenetik pozisyonunun siniflandirilmasi ¢alismalarini yapmislardir.

Gantenbein ve ark., (2003), Avrasya’dan Mesobuthus’un dort tiiriiniin ilk DNA
filogenisi iizerine ¢alisma yapmiglardir.

Fet ve ark. (2003), Tiirkiye’den Euscorpiidae ailesine ait Euscorpius cinsinin
molekiiler filogenisi lizerine ilk verileri yaymlamistir.

Gantenbein ve ark., (2004), Dogu Akdeniz akreplerinde niikleer genlerde molekiiler
evrim Oranlar1 ¢alismasini yapmiglardir.

Fet ve ark. (2005), Euscorpiidae ailesine ait Euscorprus italicus’un bir¢cok zayif
genetik uyusmazlik alani lizerine ¢aligma yapmaislardir.

Gantenbein ve ark., (2005), Akrep mitokondriyal DNA'sindada rekombinasyon i¢in
kanitlar {izerine ¢aligma yapmuislardir.

Varol ve ark. (2006), Hatay’dan Compsobuthus schmiedeknechti tiiriinii

kaydetmistir.

Fet et al. (2009), Calchas cinsi {izerine yaptiklar1 bir revizyonla Calchas birulai ve
Calchas gruberi tiirlerini tanimlamislardir.

Ozkan (2009), Androctonus crassicauda (olivier, 1807; scorpiones: buthidae)'nin
genotiplendirilmesi ve filogenetik konumu iizerine c¢alisma yapmistir. Bu c¢alisma
tilkemizde akreplerin genotiplendirmesi konusunda yapilmais ilk doktora ¢alismasidir.

Khalil ve Yagmur (2010) Suriye akrep faunasina yeni bir tiir olan Leiurus
abdullahbayrami’yi eklemislerdir.

Yagmur (2010) Orthochirus cinsini Hakkari’den kaydederek Orthochirus

zagrosensis tiirtinii Tiirkiye akrep faunasina eklemistir.

Kovarik ve ark. (2010) lurus iizerinde yaptiklar1 baska bir revizyonla lurus

kinzelbachi ve lurus kadleci tiirlerini tanimlamiglardir ve Tiirkiye akrep faunasina

bu tiirleri eklemislerdir.

Mirshamsiab ve ark. (2010), COI dizilerinden Mesobuthus eupeus’un filogenetik

iligkilerinin anlagilmasi ¢alismalarini yapmislardir.

Yagmur ve ark. (2011) Giineydogu Anadolu’dan Leiurus abdullahbayrami tiiriinii
Leiurus quinquestriatus tiirtinden ayirarak yeni bir tiir olarak tanimlamislardir. Bu tiiriin
tanimlanmasindan sonar zehiri hakkinda g¢alismalar yapilmistir. Bu tez ¢alismasi ile

Leiurus abdullahbayrami 16S rRNA gen bdolgesi ilk kez ortaya konmustur.



Kovarik ve ark. (2011), Gilineydogu Anadolu’dan Mesobuthus phillipsii (Pocock,
1889) tiirlinii yayinlamiglar ve Tiirkiye akrep faunasina eklemislerdir.

Tropea et al. (2012, 2014) sirastyla Aydin’dan, Euscorpius avcii, Antalya’dan
Euscorpius gogmeni tiirtinii tanimlamastir.

Yagmur ve ark. (2013) Calchas kosswigi ve Calchas anlasi tiirlerini ve Neocalchas
cinsini tanimlamislar Calchas gruberi tiiriinii bu cinse tagimiglardir.

Yagmur ve ark. (2013), Euscorpius lycius tiriinii kaydetmisler ve Tirkiye akrep
faunasina bu tiirleri eklemislerdir.

Parmakelis ve ark. (2013) Yunanistanin Samos adasindaki Euscorpiidae ailesine ait
Euscorpius avcii’nin DNA belirteglerinin  varligini  dogrulamak ile ilgili ¢alisma
yapmislardir.

Shi ve ark. (2013), Avrasya’da evrimsel ¢esitlendirmenin orta miosenden itibaren
iklim degisikligi etkisinin mesobuthid akreplerinden anlasilmasi {izerine caligma
yapmuglardir.

Yagmur & Tropea (2013, 2015) sirastyla Bursa’dan Euscorpius rahsenae ve
Antalya’dan Euscorpius arikani tiirlerini yaymlamislar ve Tiirkiye akrep faunasina bu
tiirleri eklemislerdir.

Graeme ve ark. (2014) Leiurus Ehrenberg, 1828 (Scorpiones: Buthidae) cinsinin
Arap yarim adasindan dort yeni tiirlin tanimlamasini yapmistir. Bu c¢alisma Leiurus
Ehrenberg, 1828 (Scorpiones: Buthidae) cinsine ait tiirlerin yayilis alanlariyla birlikte son
tanimlamasi olmustur. Daha 6nce tilkemizde Leiurus quinquestriatus olarak tanimlanan
tiiriin dzellikle Misir ve civarinda bulundugu Suriye, Liibnan ve Israil civarinda Leiurus
hebraeus tiiriiniin yayilis gosterdigi yayinlanmistir.

Al-Atiyat ve Aljumaah (2014), DNA dizilimine dayali farkli ivesi koyun
popiilasyonlarinin  filogenetik agaglari1 ve genetik farklililar1 iizerine ¢alisma
yapmiglardir.

Stahlavsky ve ark. (2014) Tirkiye’den Leiurus abdullahbayrami and
Compsobuthus matthiesseni (Scorpiones: Buthidae) tiirlerinin karyotip analizini ortaya
koymuslardir.

Azghadia (2014), Iran’dan Odontobuthus cinsi akreplerinin mitokondrial DNA

dizisi verilerinden filogenetik iligkilerinin anlasilmasi ¢alismasini yapmislardir.



Yagmur ve ark. (2015) Protoiurus kumlutasi tiiriinii Hidrellez Magarasindan (Kas,
Antalya) yayinlamislar ve Tiirkiye akrep faunasina bu tiirleri eklemislerdir.

Tropea & Yagmur (2015) Eskisehir’den Euscorpius eskisehirensis ve Mersin’den
Euscorpius koci tiirlerini yayilamislar ve Tiirkiye akrep faunasina bu tiirleri eklemislerdir.

Talal ve ark. (2015) kasim ayinda Kutsal Topraklarda Akrep tiirlendirilmesi’ni
filogenetik, ekolojik ve biyolojik olarak ¢calismislardir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal
3.1.1 Arastirma Alani

Bu calismada Tiirkiye’de Leiurus abdullahbayrami tiiriiniin dagilim gosterdigi
Hatay, Kilis, Gaziantep, Adiyaman, Sanliurfa ve Mardin illerinden toplanmis akrep

ornekleri ile yapilmistir (Sekil 3.1).

The Black Sez Regon
The Central Anatolia Region
The Easlom Anaiofia Regon
The Southeasiem Anabolia Rzgon
Tha Nedtarranean Region

—
] f0 100 km

42 4 ‘ 4

Sekil 3.1 Leiurus abdullahbayrami’nin Tiirkiye’den tespit edilen yerler (Yagmur,2011)

L. abdullahbayrami kserofilik (kuragi seven) bu nedenle az yagis alan ve oldukga
kurak bir iklime sahip bolgelerde yaygin bir akrep tiirtidiir. Yapilan ¢caligmalarda 6rnekler
bozkir, kayalik, calilik ve bazaltik bolgelerden toplanmistir. Yapilan ¢alismalarda bozkir
vejetasyonlu arazide, drnekler giindiizleri tas altlarindan toplanmustir. Orneklerin bazilar:
tas altinda kazmis olduklar1 yuvalarda tespit edilmistir. Gece yapilan arazi ¢caligmalarinda
toprak yiizeyinde aktif hareket ederken UV 1sik altinda toplanmistir. Orneklerin
tamamina yakini yerlesim yerlerinden uzak bolgelerden toplanmistir. Toplanan
orneklerin koyu renkte Killi ve kiregli rendzina ve kalkerli topraklardan olusmus
habitatlar1 tercih ettikleri gézlemlenmistir. Leiurus abdullahbayrami tiiriiniin, Scorpio
maurus, M. nigrocinctus, Mesobuthus eupeus, Compsobuthus matthiesseni,
Compsobuthus schmiedeknechti, ve lurus asiaticus tirleriyle birlikte ayni habitatta
bulundugu gézlemlenmistir (Yagmur, 2011).

Calisma alan1 olarak segilen iller ¢cevresini kapsayan bolge 36°33" - 40°45" dogu

boylamlar1 ile 36°15" - 37°45" kuzey enlemleri arasinda yer almaktadir. Bolge fazla
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engebeli degildir (Sekil 3.2). Bolge iilkemizin en sicak kesimini olusturmakta olup yillik
ortalama sicaklik 18°C’nin iizerindedir. Temmuz-Agustos aylarinda sicaklik 30°C’nin
lizerine ¢ikmaktadir. Iklim tipi &rneklerin toplandig1 bélgelerde kurak ve yazlari sicak
seyreder. Kis donemleri ¢ok yagish ve soguk olmasina ragmen yaz donemleri yagissiz

(kurak) ve sicak geger.

Sekil 3.2 Leiurus abdullahbayrami’nin habitati1 (Hatay 36°15'42"N, 36°36'22"E,
225m)

Gilineydogu Anadolu Bolgesi’nin iki 6nemli nehri Firat ve Dicle nehirleridir. Firat
Baslangi¢ noktalar1 Agri Diyadin'den kaynayan Murat Nehri ve Erzurum Dumludag'da
kaynayan Karasu Nehri' dir. Dicle nehri ana kaynaklarini Dogu Anadolu daglarindan ve
dipten sizma yoluyla Elaz1g yakinlarindaki Hazar (Golciik) géliinden alir.

iklimden dolayr kirmizimsi kirecli toprak (Aridisol), Hatay Reyhanli Amik
ovasinda Calcaric Fluvisoltoprak yapisina, Gaziantep Platosunda kirmizi Akdeniz
topraklarinin yani sira boz renkli topraklar, Sanlurfa ovasinda yazin kurudugunda
catlayan, kisin su aldiginda sisen (vertisol) toprak tipi ve Karacadag volkan konisinde ise
koyu renkli ve humus bakimindan zengin (andosol) toprak tipi yaygindir (Atalay, 1997;
Yagmur, 2011).

Steplerde otsu formasyonlardan; Acanthophylum verticillatum, Archillea bantolina,
Alhagi maurorum, Astragallus gummifer, Avena barbata, Bromus macrostacphyus,
Cichorium glandulosum, Convolvus reticulatus, Dianthus multipunctatus, Delphinium
peregninum, Eriyngium campestre, Euphorbia aleppica, Gentiana olivieri, Hordeum
leporinum, Onosma giganteum, Silene kotschyi, Thymus syriacus, Trifolium campestre
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ile Centaurea hypericum, Salvia ve Verbascum’larin gesitli tiirleri goriilmektedir (Atalay,
1983; Yagmur, 2011).

3.1.2 Materyallerin Toplanmasi ve Degerlendirilmesi

Bu caligmada incelenen 6rnekler Adiyaman, Gaziantep, Hatay, Kilis, Mardin ve
Sanliurfa illerinden toplanmaigtir.

Ornekler Mart-Ekim aylar1 arasinda gece ve giindiiz yapilan arazi calismalarinda
toplanmistir. Gece yapilan arazi calismalarinda ornekler Mayis-Ekim donemlerinde,
21:00-02:00 saatleri arasinda UV lamba ile Gilindiiz yapilan arazi ¢aligmalarinda ise
ornekler genelde Mart-Mayis donemlerinde tas altlarindan alinmistir.

Ornekler 25 cm uzunlugundaki pens yardimi ile toplanmis ve %75°lik etil alkolde
tespit edilmislerdir. Tiirlerin teshisleri, Yagmur et al. (2009)’a gore yapilmistir. Toplanan
ornekler mikroskop altinda incelendikten sonra morfolojik renk farkliliklarina gore
gruplandirilmis ve 15 ml’lik, 50 mI’lik falcon tiiplerde; 100 ml’lik ve 200 ml’lik cam
kavanozlarda muhafaza edilmistir. Renk varyasyonlarina gore akrepler Hatay, Gaziantep,

Adiyaman ve Sanliurfa popiilasyonlarina ayrilmistir.

3.1.3 Leiurus abdullahbayrami’nin Taksonomisi

Ust Alem (superregnum) Eukaryota (Okaryotlar)

Alem (Regnum): Animale

Sube (Phylum): Arthropoda

Sinif (Classis): Arachnida

Takim (Ordo): Scorpiones

Superfamily: Buthoidea Simon, 1879

Family: Buthidae C. L. Koch, 1837

Genus: Leiurus (Hemprich & Ehrenberg, 1829)

Species (Tiir): Leiurus abdullahbayrami Yagmur, Ko¢ & Kunt, 2009

3.1.4 Leiurus abdullahbayrami’de Renk

Prosoma, mesosoma ve V. Metasoma segmenti siyah, ekstremiteler ise saridir.
Karapaks siyaha yakin kahverengi, karapaksin anterioriinde yarim ay seklinde sar1 bir
bolge bulunmaktadir. Ya da bu bolge sarimsi kahverengi olabilmektedir. Yan kisimlarda

ve Posteriorda sarimsi kahverengi lekeler bulunmaktadir. Keliserler; sartya yakindir,
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disler ise kirmiziya yakin kahverengindedir. Pedipalpler; Tamamiyle sari, disler
kirmiziya yakin kahverengindedir. Viicut siyaha yakin veya siyahimsi kahverengi,
ekstremiteler(iiyeler) ise acik saridir. V. segment siyah renktedir. Igne basta sari, ug

kisimda ise kirmiziya yakin kahverengidir (Yagmur, 2011).

Sekil 3.3 Leiurus abdullahbayrami’de genel goriiniim (Yagmur ve ark., 2009)

Yapilan arazi c¢alismalarinda Leiurus abdullahbayrami orneklerinin farkli
lokalitelerde farkli renk varyasyonlarina sahip oldugunu tespit edildi (Sekil3.4). Yapilan
calismalarla birlikte bu tiir renk varyetesine gore lilkemizde dort farkli popiilasyona
ayrildi. Bu populasyonlar Hatay, Gaziantep-Kilis, Adiyaman ve Sanlhurfa-Mardin. Bu
bolgelerde bulunan tiir bireyleri birbirine morfolojik olarak c¢ok benzerken, farkli

popiilasyonlarda renk varyasyonlarina sahip oldugu gézlemlendi (Sekil ).

Sekil 3.4 Leiurus abdullahbayrami’de renk varyasyonu A. Hatay popiilasyonu, B.
Sanlurfa popiilasyonu, C. Gaziantep popiilasyonu (Yagmur,2011)
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Sekil 3.5 Leiurus abdullahbayrami’nin A. Adiyaman popiilasyonunda Karapaks B.
Gaziantep popiilasyonunda karapaks (Yagmur,2011)

3.1.5 Genetik Cahsmalar
3.1.5.1 DNA’nin Ekstrakte Edilmesi

DNA, canli hiicrelerde genetik bilginin saklandigi bilesiktir. DNA’da sakli
bulunan genetik bilgi, replikasyon ile kalitilabilmekte ve transkripsiyon olay1 ile RNA’ya
aktarildiktan sonra translasyon olayi ile protein haline doniistiiriilmektedir. DNA baz
dizisi tiirden tiire degisebilmektedir, ancak farkli tiirlerde ortak gen bolgeleri
bulunabilmektedir. Aynu tiirlerin farkli dokularindan izole edilen DNA 6rnekleri ise ayni
baz dizisine sahiptir. Hangi tiir canl1 olursa olsun DNA’larda adenin (A) bazlarinin sayzsi,
Timin (T) bazlarinin sayisina, Guanin (G) bazlarinin sayisi, Sitozin (C) bazlarmin
sayisina esittir (A=T,G=C). Bazlar seker molekiilii ile 5. C atomu pozisyonunda, seker
molekiiliiniin fosfat grubu ile 3. C atomunda birlesmesiyle niikleotidleri olustururlar.

DNA’n1 yap1 taslari niikleotidler,

dATP: Deoxyadenosine triphosphate

dGTP: Deoxyguanosine triphosphate
- dTTP: Deoxythymidine triphosphate
- dCTP: Deoxycytidine triphosphate, olmak iizere dort gesittir.

Bu  niikleotidler =~ dNTP’lar  (deoxynucleoside  triphosphate)  olarak
adlandirilmaktadir. Bir niikleotid, bir nitrojen baz, bir seker molekiilii ve bir fosfat olmak
tizere li¢ ana kisimdan olugmaktadir. Niikleotidler igerisinde yalnizca nitrojen baz kismi
farklilik gostermektedir. Yeni niikleotid eklenmesi zincirin 3. yan kisminda olusur
(Vanfleteren, 2004; Altimisik 2008).

Hiicre icerisinde yer alan DNA’nin ¢ogu cekirdekte bulunmaktadir. Bu ¢ekirdek

DNA’s1 kromozomal DNA olarak isimlendirilir. Besin molekiillerinin oksidatif
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fosforilasyonunda rol oynayan mitokondriler ayrica mitokondriyal DNA icermektedir.
Okaryotik hiicrelerde fotosentez olayinda rol oynayan kloroplastlarda ise kloroplast DNA
vardir. Organizmalarda genetik materyallerin biyiikliikleri ¢izelge Cizelge 3.1 de

goriildiigi gibi farklilik gostermektedir (Vanfleteren, 2004).

Cizelge 3.1 Genetik materyallerin (DNA) buytikligi
(http://users.ugent.be/~avierstr/principles/cell.html Vanfleteren, 2004)
DNA CANLI ORGANIZMA BAZ CIFTININ BUYUKLUGU
Mantar 2x107-2x108
KROMOZOMAL Bitki 2 x 108 - 2 x 10%
Memeli 6 x 10°
Protozoa 22 x 10%-40 x 10°
Yesil Alg 16 x 10°
MITOKONDRIYAL Mantar 17 x 10° - 78 x 10°
Bitki 150 x 10° - 250 x 10*
Hayvan 16 x 10®- 19 x 10°
KLOROPLAST Yesil Alg 180 x 103
Bitki 120 x 10° - 200 x 10°

Bir canlida bulunan her protein molekiiliiniin aminoasit dizisi her bir RNA
molekiiliiniin niikleotid dizisi, canlinin kendi DNA molekiilleri tarafindan belirlenir;
protein veya RNA yapisi i¢in gerekli sifre, DNA’daki niikleotid dizisinin karsilig1 olarak
yer alir. Protein veya RNA gibi bir biyolojik iirliniin sentezi i¢in gereken bilgiyi sifreleyen
bir DNA pargasi veya bir kromozom béliimii gen olarak adlandirilir. Ug tip gen bulunur,
bunlar; Diizenleyici genler, proteinleri kodlayan genler, (Transkript RNA igerisinde
proteinleri sentezlenen genler) ve RNA 06zel genleri (Yalnizca transkript RNA
icerisinde)’dir. Okaryotik hiicrelerde 50—5000 tanimlanmis gen kopyalari bulunmaktadir.
Giiniimiizde de bu gen bolgeleri DNA amplifikasyonunda uygun primerleri baz
dizilimleri tasarlanarak kullanilmaktadir (Vanfleteren, 2004; Altimisik 2008;
Ozkan,2009).

Ribozomlar tiim hiicrelerde bulunan, yap1 ve islev bakimindan birbirine biiyiik
benzerlik gosteren hiicre elemanlaridir. Var olan farklilik, ribozomlar1 olusturan alt

birimlere ait rRNA ve protein c¢esitlerindedir. Her bir ribozom, Svedberg tiinitesi (S)
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olarak belli sedimantasyon katsayilarina sahip olan cesitli rRNA’lar sayesinde
ribozomlar1 olustururlar. Boylece farkli ¢okme oranlarina sahip rRNA molekiillerinden
ve farkli sayida cesitli proteinlerden olusmaktadir (Altimisik 2008; TUBITAK, 2008).
Biitiin canlilarda 16S rRNA dizisi, yiiksek derecede korunmusluk gostermektedir.
Bu sebeple de canlilar arasindaki akrabalik iliskilerinin ¢alisilmast i¢in miikkemmel bir
molekiil olarak yillara meydan okuyan bu molekiiliin tasidig1 oligoniikleotid damgalari
ad1 verilen niikleotid dizileri, filogenetik gruplar arasinda gosterdigi benzerliklere gore,
akrabalik derecesinin yorumlanmasinda kullaniimaktadir (TUBITAK, 2008).
MtDNA’nin elde edilmesinde Sambrook ve ark. (1989) tarafindan verilen standart
yontem uygulanmigtir. DNA izolasyonu i¢in kullanilan malzeme ve kimyasallar Cizelge

3.2’de verilmistir.

3.1.5.2 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (Polymerase Chain Reaction - PCR)

Molekiiler biyoloji alaninda Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) yonteminin
gelistirilmesi ¢ok onemli bir doniim noktas1 olarak kabul edilmektedir (Saiki ve ark.,
1985; Saiki ve ark., 1988). PCR, 6zgiin olan DNA dizilerinin in vitro ortamda defalarca
enzimatik olarak sentezleme yontemidir. Genel olarak bu yontemde DNA ikili sarmali
birbirinde ayrilmakta, atasal DNA molekiiliiniin her bir ekseni kalip (sablon) olarak
kullanilarak yeni iki tamamlayicit (komplementer) eksen sentezlenmektedir. Yeni baz
zincirlerinin sentezlenmesi, Watson ve Crick (1953) kurallarina gére A-T ve G-C
arasinda olacak sekilde baz g¢iftlerinin baglanmas1 yetenegine baglidir. Ayrica bu olayin
baglayabilmesi i¢in kalip DNA ile tamamlayici olan RNA primerlerinin de sentezlenmesi
gerekmektedir. DNA polimeraz enzimi, oligoniikleotidlerin (primer) 3' hidroksil (OH)
ucuna yeni niikleotidleri ekleyerek yeni olusan DNA dizisini uzatabilmektedir.
Primerlerin belirledigi sekansin uzunlugu bilindiginden, ¢ogaltilan iriiniin hangi
uzunlukta (b¢) band olusturdugu DNA biiyiikliik standardi ile karsilagtirarak belirlenir.

DNA’nin tiipler i¢inde (invitro) ¢ogaltilmasi i¢in; 6-30 niikleotid uzunlugunda
primerlere, optimum pH seviyesine ve tuz konsantrasyonunu optimum yapan tampon
¢ozeltiye (Taq buffer), DNA polimeraz enziminin ihtiya¢ duydugu magnezyuma (Mg*?)
ve yeni sentezlenecek olan zincire eklenecek 4 tip niikleotide (dNTP) ihtiyag
duyulmaktadir (Mcpherson ve Mpgller 2001; Vanfleteren, 2004; Altimisik 2008;
Ozkan,2009).
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PCR yontemi genel olarak ii¢ basamakli bir siklusun defalarca tekrarlanmasina

dayanan bir tekniktir ve li¢ asamadan olusmaktadir. Bu asamalar;

a) DNA zincirlerinin birbirinden ayrilmasi (denaturation),

b) Primerlerin komplementer DNA bolgesiyle baglanmasi (annealing),
¢) Yeni baz dizisinin sentezinin yapilmasi (extension) asamalaridir.

On Denatiirasyon: Cift zincirli DNA’ni zincirlerinin birbirlerinden ayrilarak tek
zincir haline getirildigi basamaktir. Buna gore ilk adimda, ¢ogaltilacak olan DNA,
denatiire edilerek ayr1 ayri tek zincirli hale getirilir. Istya dayanikli bir DNA polimeraz, 4
adet ANTP ve Oligoniikleotid primer’den olusan reaksiyon karigimi i¢inde bulunan DNA,
90-95°C’de 5 dakika siireyle 1sitilarak denatiire edilmis olur (Vanfleteren, 2004; Altinisik
2008; Ozkan,2009).

a. Denatiirasyon: Cift zincirli DNA’nin tek zincir haline getirildigi
basamaktir Buna gore ilk adimda, ¢ogaltilacak olan DNA, denatiire edilerek tek zincirli
hale getirilir. Oligoniikleotid primer, 1siya dayanikli bir DNA polimeraz ve 4 adet
dNTP’den olusan reaksiyon karisimi i¢inde bulunan DNA, 90-95°C’de 1 dakika siireyle
1sitilarak denatiire edilir (Vanfleteren, 2004; Altiigik 2008; Ozkan,2009) (Sekil 1.23).
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Sekil 3.6 Denatiirasyon (Vierstraete, 1999)

b. Baglanma (annealing): Primerlerin baglandigi basamaktir. Sicaklik 50 ila
70°C arasinda bir degere diistiigiinde tek zincir haline getirilmis DNA’ya primerlerin
baglanmas1 saglanir. Bu primerler oligoniikleotidlerdir ve ortalama 15-30 niikleotid
uzunlugundadir. Primerler ¢ogaltilacak olan DNA bdolgesinin uglarindaki tamamlayici
dizilere 6zgiil olarak baglanarak kalip DNA’nin sentezi i¢in baslangi¢ noktasi gorevi
yaparlar ve bu sentez defalarca tekrarlanir (Vanfleteren, 2004; Altimisik 2008;
Ozkan,2009) (Sekil 1. 24).
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Sekil 3.7 Baglanma (annealing) (Vierstraete, 1999)

C. Uzama (Extension): DNA sentezi 70 ila 75°C arasinda DNA polimeraz
enzimi tarafindan zincir uzamasinin gerceklestirildigi basamaktir. DNA’nin iki zincirli
kopyasin1 olusturmak i¢in polimeraz enzimi, niikleotidleri 5" ucundan 3" ucuna dogru
ekleyerek, primerlerin uzamasini saglar (Vanfleteren, 2004; Altinisik 2008; Ozkan,2009)
(Sekil 1.25).
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Sekil 3.8 Uzama (Extension) (Vierstraete, 1999)

3.1.5.3 PCR Amplifikasyonunda Kullanilan Malzeme ve Kimyasallar

Bacaktan izole edilen spesifik MtDNA’nin amplifikasyonu ve sekanslamasi
amact ile gergeklestirilen PCR yonteminde kullanilan kimyasallar Cizelge 3.2°de

verilmistir.
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Cizelge 3.2 PCR Reaksiyonunda Kullanilan Kimyasallar

Kullanilan Kimyasallar Modeli
Deoxyribonukeotidtriphosphate (ANTP) dATP, dCTP, dGTP, dTTP, herbiri 100 mM.
MgCI2 (Magnesiumchlorid) 25 mM, Promega, USA
PCR-Buffer 10 x Promega, USA
Primer F Alpha DNA (74930 pmol)

Primer R Alpha DNA (74045 pmol)

Cizelge 3.3 PCR Sekansinda Kullanilan Kimyasallar

Kullanilan Kimyasallar Modeli
AmpliTaq® DNA Polymerase
Big Dye
Big Dye Extender Buffer
Primer F Alpha DNA (74930 pmol)
Primer R Alpha DNA (74045 pmol)
FS (Perkin-Elmer) dye-labelled terminators (ABI PrismTM BigDyeTM v.1.1 Terminator

Cycle Sequencing Ready Reaction Kit

3.1.5.4 PCR Uriiniiniin Jel Elektroforezde Bantlarin Goriintiilenmesinde Kullanilan
Malzemeler
Izole edilen DNA’nin ve PCR amplifikasyonu sonunda elde edilen DNA nin jel
elektroforezi ile spesifik bantlarin goriintiilenmesinde kullanilan malzeme ve kimyasallar

Cizelge 3.4’de verilmistir.
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Cizelge 3.4 Agaroz Jel Elektroforezinde Kullanilan Arag, Gere¢ ve Kimyasallar

Kullanilan Arac¢ ve Gere¢ Ad1 Modeli
Calkalayici-Votrex Permenant-Fete
Dijital kamera ve Olgiim Diizenegi-PC Nikon TC 200 M
Elektroforez Cihazi Bio-Rad
Erlen Mayer (200 ml) Teknik Cam
Gii¢ Kaynagi Biometra- Pack P25
Hassas Terazi Sartorius- L2200 S
Transilluminator UVP- M-2
Meziir (250 ml) Teknik Cam
Otomatik Pipet (10pl — 20 pl - 200pul — 1000 pl) Eppendorf-Reference
Pipet Ucu ((10pul — 20 pl - 200ul — 1000 pl) Cornig Incorperated
Sogutucu-Dondurucu ( +4/ -20°C) LABCOLD
UV Koruyucu Baslik UVC - 803
Parafilm American National can

Agaroz Jel Elektroforezinde Kullanilan Kimyasallar

Kullanmilan Kimyasallar Modeli
Agarose Prona-E.U
Bidistile Su
DNA Marker (0,5 mg DNA/mI, peqGOLD 100 bp DNALeiter,
Peglab, Erlangen)
Ethidiumbromiir 10 mg/ml, Sigma
Loading Buffer 4,4 ml TE-Puffer, 2 ml Glycerol, 0,6 ml %1°lik
-w/v- Bromphenol mavisi
Tris-Borat-EDTA (TBE) 5 X Promega, USA

3.1.5.5 Sekanslama

Sekanslamanin genel prensibi, bir gen bolgesinin niikleotid dizisini belirlemektir.
Bu sebeple, dizinin belirlenmesinde PCR iirlinii sekanslamada kullanilmaktadir.
Sekanslama reaksiyonunda, PCR’da elde edilen standart DNA kopyas1 ve hazir primerler
kullanilarak 37°C—65°C araliginda gergeklestirilen annealing (baglanma) ve 72°C’de
gerceklestirilen extension (uzama) asamalarindan olusmaktadir (Vanfleteren, 2004;
Altinisik 2008; Ozkan,2009).
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3.1.5.6 DNA Dizi Analizi Yontemi

DNA dizi analizi yontemi, bireyler arasindaki genetik farkliliklarin tespit
edilmesinde kullanilan etkin yoOntemlerin basinda gelmektedir. DNA dizi analiz
cihazlarmin gelistirilmesi sonucunda molekiiler biyoloji c¢alismalarinda DNA dizi
analizinden gittik¢e yararlanilmasi artmaktadir (Vanfleteren, 2004; Altimisik 2008) .
DNA dizi analizinin genetik temeli 1970’11 yillarda ortaya konan iki farkli yonteme
dayanmaktadir. Bunlar; Sanger dideoksi yontemi ve Maxam — Gillbert yontemi. Her iki
teknik te li¢c temel basamaktan olusmaktadir. Bunlar; DNA’nin hazirlanmasi, tepkimeler
ve yliksek voltajli jel elektroferezi. Her iki analiz sirasinda da tek zincirli DNA pargalari
hazirlanir. DNA dizi analizi arasindaki temel farklilik DNA fragmentlerinin {iretilme

seklinden kaynaklanir. (Vanfleteren, 2004; Altiisik 2008; Ozkan,2009).

5 pCpCpGpGpCpGpCpApGpApApGpCpGpGpCpApTPCpApGpCpApApA 3’
|
I I | |
ddG rxn dd A rxn ddT rxn ddC rxn

//

*CCGGCGCAGAAGCGGCATC

_— *CCGGCGCAGAAGCGGCAT
- *CCGGCGCAGAAGCGGCA

f— *CCGGCGCAGAAGCGGC

*CCGGCGCAGAAGCGG

*CCGGCGCAGAAGCG

*CCGGCGCAGAAGC

*CCGGCGCAGAAG

*CCGGCGCAGAA

*CCGGCGCAGA

*CCGGCGCAG

*CCGGCGCA

*CCGGCGC

*CCGGCG

*CCGGC

*CCGG

*CCG

*CC

*C

Sekil 3.9 DNA Sekans Diziliminin semas1 (Sanger’e gore)

3.1.5.7 Genetik Analiz ve Yontemleri

Sekanslama ile niikleotid dizi eslesmesi sonucu organizmalar arasindaki var olan
genetik akrabaligin belirlenmesi saglanmaktadir. Boylece tiirler arasindaki akrabalik
iligkisini belirlemekle birlikte iki organizmanin ortak atalarindan olan uzakliginin
belirlenmesinde de kullanilmaktadir (Vanfleteren, 2004; Altinisik 2008; Ozkan,20009).

Sekanslar arasinda filogenetik iliskinin ¢alisiimasi iki yontemle yapilir;



a. Cladistic Metot
Genetik akrabaligin olas1 farkli yollari ile soy agacinin hesaplanmasidir. Cladogram
denilen bu soy agaci, Cladistic metot denilen eslesen her bir pozisyonun kullanilmasiyla
yapilan soy agaci bilgisidir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).
b. Fenetik Metot
Uzaklik metotlar1 dayanarak, sekansdaki benzerlik ile soy agacinin
hesaplanmasidir. Bu hesaplama ile sonuglanan agac dendogram olarak isimlendirilir.

Dendogram evrimsel akrabalig1 yansitmaz (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

3.1.5.8 Filogenetik Analiz ve Molekiiler Sistematik

Filogeni kelimesi Yunanca “phylon” (kabile) ve “genesis” (kdken)
sozciiklerinden tiiretilmistir. Canlilarin evrimsel degisimi filogeni olarak adlandirilir.
Filogenetik analiz teknigi ile tiirlerin, evrimsel olarak birbirlerine ne kadar yakin olduklari
ortaya akrabalik dereceleri konulmaktadir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Niikleik asit dizi analizleri yonteminde, iki DNA dizisi arasindaki farklilik ne
kadar fazla ise, bunlarin ortak atalarindan farklilasma zamanlar1 da o kadar eskiye
dayanir. Bu kural, belirli bir gendeki mutasyon hizinin zaman iginde stabil oldugu, diger
bir degisle mutasyon hizlarin1 diizenleyen bir molekiiler saatin bulundugu varsayimina
dayanmaktadir. Niikleik asit dizilerine dayali filogenetik analizin ana basamaklar1 ana
hatlariyla asagida ele alinmaktadir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Homoloji ve hizalama (Aligment) yonteminde Filogenetik analizler, farkli
tiirlerden elde edilmis olan dizilerin karsilastirilmas1 esasina dayanir. incelenecek diziler
benzer (homolog) olmalar1 gerekir. Molekiiler tekniklerle belirlenen homolog diziler alt
alta ayn1 hizada dizilerek (alignment), filogenetik agacin olusturulmasinda kullanilir. Son
olarak ortaya konmus filogenetik aga¢ lizerinden degerlendirme ve yorum yapilmaktadir
(Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Iki niikleotid baz dizisinin hizalanarak karsilastirilmasi icin dizilerin {istiiste
getirilerek benzerlik ve farkliliklara bakilmalidir. Ornegin; I ve II dizisinin hizalanmasi

I: TACCATGCAGTGATGACTGGGTATA
1: GTATATGTGTAGTGTCCAACGTTAA

*k%k * ** *
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Bu iki dizi bu sekilde hizalanirsa, dizilerdeki alt1 ¢izilerek ve yildizla gosterilen
yedi niikleotidin eslestigi (match) goriilmektedir. Fakat farkli bir hizalama ile eslesen
niikleotid sayis1 on bir olarak belirlenmektedir.

l. TACAATG---CAGTGTTGACTGGGTATA
1. GTATATGTGTAGTGTCCAACGTTAA

*k*k *hkkikk * * *

Bu dizilerde gap (bosluk) olarak belirtilen ( - ) isaretiyle gdsterilen kisimlar vardir.
Bu kisimlar bir mutasyon sonucu olugsmus olabilir. Bu mutasyonlar delesyon veya
inversiyon olabilir. Boyle durumlarda 6zel bir terim olan Inversiyon-delesyon
kelimelerinden tiiretilmis indel terimi kullanilir. Bu tiir hizalama ve dizi hesaplamalari
i¢in Ozel bilgisayar programlar: gelistirilmistir. Bu programlamalardan en ok BLAST 2
sequence, Clustal W ve TreeAlign programlari kullanilmaktadir (Vanfleteren, 2004;
Ozkan,2009).

Metrik skorlama sistemi yonteminde, hizalanan iki dizi arasindaki benzerlik,
niikleotid ciftleri arasindaki benzerlik ya da genetik uzakligin (distance) farkinin
Olgiilmesi ile belirlenmektedir. Karsilastirilan iki niikleotid dizisinde benzer olan her
niikleotid ¢ifti i¢in “1”, farkli olan i¢in “0” degeri verilir. Uzaklik skoru belirlenirken ise
farkli olan her bir niikleotid cifti i¢cin “1”, ayn1 olan niikleotid ciftleri i¢in “0” degeri
kullanilir. Bir seri algoritma ile bu degerler yerlestirilerek genetik uzakligi temsil eden bir
saylya cevirir ve bu yolla elde edilen say1, iki dizi arasindaki akrabalik iliskisinin bir
Olgiisii olarak kabul edilmektedir. Metrik skorlama sistemi kullanilan farkli skorlama
sistemleri igerisinde en yaygin olarak kullanilanidir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Homolog dizilerin  karsilastinlmasi,  filogenetik  analizlerin ~ temelinde
kullanilmaktadir. Dizileri karsilastirmak igin Onceden bilinen veriler kullanilir ve
hizalanir. Bu veriler, diinya {izerindeki ¢esitli veri taban1 sistemlerinde toplanmakta ve
arastiricilarin - kullannomina  sunulmaktadir. GenBank verilerine ulagsma ve basit
karsilastirmalar yapmaya imkan veren Entrez programina, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
adresinden ulasilabilinir (Ozkan, 2009).

Genetik akrabaligin belirlenmesinde, iki dizide yer alan niikleotid arasindaki
genetik uzakligr 6lgmek icin, karsilastirilan 1ki dizide farkli olan niikleotid ¢iftlerinin
sayist ile farkliliklarin sayisi, farkli pozisyonlarin sayisinin toplam niikleotid sayisina

orani ile oran farklilik (p-distance), Jukes- Cantor, Tajima-Nei, Kimura 2-paranmetre ve
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Sinonim/nonsinonim  degisimlerinin  belirlenmesi  yontemleri  kullanilmaktadir

(Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

3.1.5.9 Filogenetik Agac

Filogenetik akrabalik iliskilerinin ortaya konulmasinda iki temel yaklagim
bulunmaktadir. Bunlardan ge¢misten giiniimiize kadar yaygin olarak kullanilan
geleneksel yaklagimda, canlilarin morfolojik, anatomik, biyokimyasal ve gelisimsel
Ozellikleri karsilastirilarak ortaya konulmaktadir. Molekiiler alanda gelistirilen
tekniklerle farkl: tiirlerin niikleik asit dizilerinin karsilagtirilmast ile filogenetik akrabalik
iligkileri belirlenmektedir. Bu yontemlerin kullanimi ile filogenetik caligmalarda elde
edilen veriler bir dizi algoritmik hesaplamalar ve istatistiki islemler kullanilarak
filogenetik aga¢ olarak bilinen ¢izelgelere doniistiiriilmektedir. Olusturulan filogenetik
agacin dallarindan her biri monofletik bir grubu belirler ve bu gruplardan her birinin
evrim siirecinin bir agamasinda diger akrabalarindan fenotipik ya da genotipik diizeyde
ayristig1 diisiiniiliir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Homolog baz dizileri karsilikli olarak hizalandiktan sonra bunlar arasindaki
iligkilerin  arastirildigi  bircok  yontem bulunmaktadir. Filogenetik agaglarin
olusturulmasinda dogrudan baz dizilerinin veya genetik uzakligin kullanilmasi ile
olusturulmaktadir. Ayni1 zamanda filogenetik agacin olusturulmasinda optimize (en
uygunluk) dl¢iitlerinin ya da algoritmalarin kullanilmasi esastir. “Parsimony” (ekonomi)
ve “maximum likelihood” (maksimum olabilirlik) yontemleri optimize Olgiitleri
arasinda en sik kullanilan ydntemlerdir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Parsimony, incelenen diziler veya genetik uzakliklar ile uyumlu bir agaci
olusturmak icin gerekli en az mutasyonlarm belirlenmesine dayali bir yéntemdir. Ilk
olarak morfolojik karakterler i¢in gelistirilen bu yontemde, dort niikleotidin herhangi bir
cifti arasinda evrimsel degisim oldugu diisiiniiliir. Bu sebeple, yalnizca degisim hizi
yiiksek olan bolgeler degerlendirmeye alinir ve bunlarla eldeki veriler ile en uyumlu agag
olusturulur. Parsimony yontemi ile filogenetik agaglarin olusturulmasinda “heuristic”
(incelemeci yontem) yaklasimlarin kullanilmasi ile en uygun agag belirlenir. Bu sebeple
“branch and bound” algoritmi gelistirilmistir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Maximum likelihood, incelenen niikleotid dizilerinin elde edilme olasiligini

arttiran evrimsel hiz ve soy agacmin belirlenmesini saglar. Filogenetik analizler icin
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birgok bilgisayar programi gelistirilmistir. Bunlardan en sik kullanilanlari, Phylogenetic
Analysis Using Parsimony (PAUP), Phylogeny Inference Package (PHYLIP) paket
programidir. Son yillarda kullanim kolaylig1 yoniinden Molecular Evolutionary Genetics
Analysis (MEGA) programi yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu programlarla, hizalama,
parsimony, maximum likelihood, neighbor-joining gibi bir¢cok yontemin kullanilmasi ile
soy agaclarmin olusturulmasina olanak vermektedir (Vanfleteren, 2004; Ozkan,2009).

Tiirkiye ve Diinya’da farkli iklimsel, ekolojik ve biyocografik ortam kosullarina
gore uyum kazanmis alt tiir ve varyetelerinin de olabilecegi gergegi gbz Oniinde
bulundurularak, bu ¢alisma belirlenmistir. Calisma kapsaminda Hatay, Kilis, Gaziantep,
Adiyaman, Sanliurfa ve Mardin illerinden toplanan akrepler ilk olarak renk varyetelerinin
oldugu tespit edilmistir. Toplanan 6rnekleri morfolojik farkliliklarina bakilarak Hatay,
Kilis-Gaziantep, Adiyaman ve Sanlurfa-Mardin grublarina ayirarak caligmalar
yapilmistir. Bu bolgeleri temsil edecek akreplerden DNA ekstraksiyonu yapilarak ve
genotiplendirilmesi saglanacaktir.

Tirkiye Leiurus abdullahbayrami akrep tiiriiniin hepsini temsil edebilecegi
diisiiniilen bu illerdeki bu tiiriin morfolojik tani1 anahtarlarinin olusturulmasi, genetik
analizlerinin yapilmasi, Tiirkiye ve Diinya akrep faunasinda bulunan tiirlerle filogenetik
iligkisini belirleyecek soy agaclarmin ¢ikarilmasi, calismada kullanilacak gruplarin
birbirleriyle ve ayni soyda bulunan diger tiirlerle olan benzerlik ve farkliliklarinin
belirlenerek filogenetik konumunun belirlenmesi konu olarak tespit edilmistir.

Bu arastirmada, Tiirkiye’de bulunan Leiurus abdullahbayrami’nin mitokondriyel
DNA molekiilii bakimindan genetik yapisinin tanimlanmasi, olasit yeni alttiirlerin
belirlenmesi ve bireyler arasindaki morfolojik ve genetik farkliliklarin tespit edilmesi ve

filogenetik konumunun belirlenmesi amaglanmistir.

3.2 Yontem

3.2.1 Orneklerin Toplanmasi

Bu calismada incelenen Ornekler Adiyaman, Gaziantep, Hatay, Kilis, Mardin ve
Sanlurfa illerinden toplandi.

Ornekler Mart-Ekim aylar1 arasinda gece ve giindiiz yapilan arazi calismalarinda
toplandi. Gece yapilan arazi ¢alismalarinda 6rnekler Mayis-Ekim donemlerinde, 21.00-
02.00 saatleri arasinda UV lamba ile Giindiiz yapilan arazi ¢aligmalarinda ise 6rnekler

genelde Mart-Mayis donemlerinde tas altlarindan alindi. DNA izolasyonunda
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kullanilacak 6rnekler Prendini ve ark., (2002) tarafindan agiklanan kosullarda muhafaza
edildi.

Morfolojik 6zelliklerin belirlenmesinde genel olarak, toplanan 6rnekler ¢iplak gz
ile renk varyetesine uygun olarak gruplandirildi. Olusturulan gruplardaki 6rneklerin viicut
kisimlarindaki (prosoma, mesosoma, metasoma) renk farkliliklar1 degerlendirildi. Stereo-
mikroskop altinda tiirlerin teshisleri, Birula (1917a, 1917b), Kinzelbach (1975), Levy and
Amitai (1980), Sissom and Fet (1998), Fet et al. (2009) ve Kovarik et al. (2010) esas

alinarak yapilmastir.

3.2.2 Uygulanan Genetik Teknikler

3.2.2.1 Mitokondriyal DNA (mtDNA)

Filogenetik c¢aligmalarinda genomun en ¢ok calisilan kisimlarindan biri
mtDNA’dir (Harrison, 1989). mtDNA, yakin akraba tiirler ve bir tiiriin popiilasyonlarini
karsilastirmada son derece yararli olmustur (Wilson, ve ark., 1985). Filogenetik
calismalar, Popiilasyon genetigi, tlir i¢ci ve tiirler arasindaki genetik benzerlik ve
farkliliklarin ortaya konulmasi amactyla yapilan ¢aligmalarda mtDNA molekiiliiniin iki
onemli oOzelliginden faydalanilmaktadir. Bu oOzellikler, mtDNA molekiiliinde yeni
kombinasyonlarin olusmamasi ve mtDNA molekiiliiniin anaya ait kalittm modeline sahip
olmasidir (Avise 2004).

Bu sebeple, mtDNA molekiiliiniin ¢ok dnemli bir 6zelligi; mitokondriyel genetik
materyal daire seklinde ve ikili sarmal tek bir DNA molekiiliinden olustugu i¢in, ¢ekirdek
DNA molekiilinde homolog kromozomlar arasinda gerceklesen parga degisimi
(crossingover) meydana gelmemesidir. Buna bagli olarak da dollerde yeni
kombinasyonlar (recombination) olugsmamaktadir.

mtDNA molekiiliinde mutasyon olma ihtimali diisiik oldugu i¢in, meydana gelen
genetik varyasyonun kaynagi niikleotid eksilmesi (deletion), niikleotid eklenmesi
(insertion), niikleotid doniisiimleri (substitution), belirli gen bolgelerinde DNA
pargalarinin farkli uzunluklarda olmasi ile mtDNA molekiiliinde meydana gelen
degisimler kademeli olarak jenerasyonlar boyunca korunmakta ve nesilden nesile
aktarilmaktadir (Togan ve ark., 2005; Ozdil, 2007).

Popiilasyonlara 6zgii mtDNA belirtecleri gelistirmek daha etkilidir. Cilinkii genetik
stiriiklenme ¢ekirdek DNA’smna gore mitokondriyal genom {izerinde daha etkili

mekanizma olarak islemektedir. Tiir {istii sistematik birimleri karsilastirilmasinda ise
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mtDNA genlerinin diizeni, belli sistematik birimleri birbirlerinden ayirmak i¢in giiclii
gostergeler bulunmaktadir (Ergiiden, 2007; Ozkan,2009).

Hayvan mtDNA’s1 ortalama 15-20 kb uzunlugunda. 22 tRNA, 2 rRNA, 13 elektron
transferi ve oksidatif fosforilasyonda gérev yapan ve 13 mRNA’y1 kodlayan toplam 37
genden olusan kapali halkasal bir molekiildiir (Wallace, 1986); (Sekil ). Replikasyonun
basladig1 bolge Yaklasik olarak 1 kb uzunlugunda olan kontrol bolgesidir. MtDNA’da
genlerin diizeni genellikle stabildir; ancak genlerin aralarindaki organizasyonu bazi

hayvan gruplarini ayirabilir (Desjardins ve Morais, 1990).

12S
rRNA F  D-loop

Heavy
strand

B

K G
coll 8 6 ND3
ATPase Ll

Sekil 3.10 Mitokondrial DNA (mtDNA) (Taylor, RW ve ark., 2005)

Son zamanlarda yaygin olarak kullanilan MtDNA analizi, DNA dizi analizi disinda,
Sinirlama (Resktriksiyon) Parcast Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) Metodu ile de
yapilmaktadir. Bu yontemde calisilacak sistematik birimlerin filogenisi i¢in uygun olan
mtDNA bolgesi polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile cogaltilir ve daha sonra bir
sinirlama enzimi ile kesilir. Elde edilen mtDNA bdlgesi ya agaroz ya da poliakrilamid jel
elektroforezi ile ayrigtirilarak, etidyum bromid veya giimiis boyama ile goriintiilenir. Bu
yontem genel olarak PCR-RFLP olarak bilinmektedir (Ergiiden, 2007; Ozkan,2009).

Mitokondri DNA sadece yumurta hiicresi yoluyla anasal olarak kalitlandigindan,
haplotiplerin de niikleotid cesitliligi (diversity) ve farklilig1 (divergens) karsilastirilarak,
haplotiplerin filogenetik iligkileri ilgili popiilasyonun filogenetigi ve filocografyasi

hakkinda 6nemli bilgiler vermektedir (Bardake¢1 ve Karatas, 2005).
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mtDNA gen bolgesi bir hiicrede yogun bir diizeyde bulunur, ancak yumurta
aracilig ile degismeden bir sonraki nesile aktarildigindan dolay1, genellikle bu kopyalarin
hepsi bir populasyonda ayni 6zellige sahiptir. Gruplar arasindaki kii¢iik farkliliklar
DNA’nin kiiciik bolgelerinde meydana gelen mutasyonlar araciligr ile olusmaktadir
(Turan, 2000; Logan, 2005; Togan ve ark., 2005; Kence, 2006; Olgun, 2007).

Akreplerde filogenetik akrabalifi ortaya koymak amaci ile degisik gen
bolgelerinden yararlanilabilmektedir (Prendini ve ark., 2003c). Bunlardan en sik
kullanilani; (mt) ribozomal DNA (rDNA) bélgelerine yonelik 16S rDNA ve 12S rDNA
gen sekanslari, niikleer rDNA bolgelerinden 28s rDNA ve cytochrome ¢ oxidase subunit
I(COI)’ ii¢ mitokondrial bdlgedir (Prendini ve ark., 2003c).

Glinlimiizde filogenetik c¢aligmalarda en ¢ok kullanilan 16S rDNA primerini
tasarlayan Simon ve ark., (1994) olup tiir icindeki ve tiirler arasindaki farkliligi
belirlemede kullanmisdir (Fet ve ark., 1999; Prendini ve ark., 2003c). Ayn1 fragmentin
yaklasik 100 baz ¢ifti (bg) daha kisa olarak akrep siniflari; Buthus occitanus (Gantenbein
ve ark., 1999), Centruroides exilicauda (Gantenbein ve ark., 2001), Euscopius
(Gantenbein ve ark., 1999, Huber ve ark., 2001), Mesobuthus gibbosus (Gantenbein ve
ark., 2000; Gantenbein ve Largader, 2002) arasindaki, tiir i¢erisinde ve tiirler arasi
varyasyon ¢aligsmalarinda kullanilmistir. Kocher ve ark., (1989) tarafindan tasarlanan 12S
fragmenti ise primer olarak ve gliniimiizde artropodlar ve insektler arasindaki filogenetik

iligkilerin belirlenmesine yonelik ¢calismalarda kullanilmaktadir (Prendini ve ark., 2003c¢).

3.2.2.2 Mitokondrial DNA (mtDNA)’nin izolasyonu

Tiim akrep bacagi dokusundan mtDNA’nin elde edilmesinde Sambrook ve ark.,
(1989) tarafindan verilen standart yontem uygulanmistir. Bu yonteme gore; akrep
bacagindan alinan numune bisturi ile kiigiik kiigiik parcalanmistir. Zirkomyum bilye
bulunan tiipe 25 mg doku konuldu ve iizerine 300 pl ekstraksiyon bufferr (10mM Tris-
Cl[pH 8.0]; 0.1M EDTA [pH 8.0]; 20 g/ml Rnase A; % 10 SDS) eklenerek
homojenizatérde doku iyice homojenize edilmistir. Homojen sivi dokudan 80-200 pl
alinarak eppendorf tiipe aktarilmis ve iizerine 180 pl ATL Buffer eklenerek vortex’te
kanigtirllmigtir.  Materyallerin iizerine 20 ul protease K (100 pg/ml) ilave edilmistir.
Omekler diizenli bir sekilde girdap olusturularak 50 °C’de 180 dk su banyosunda
tutulmustur. inkubasyon sonunda oda sicakligina getirilen materyallere 200 ul AL Buffer

eklenmis ve 10 dakika 70 °C’de inkiibasyona birakilmistir. inkiibasyondan gikarilan
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tiplere 200 pl Ethanol eklenerek vortexlenmistir. Kisa spin yapilarak tortu dibe
coktiiriilmiis 6rnek iki faza ayrilmistir ve pipet ile siipernatant (sivi faz) spin kolon filtreli
tiipe 700 pl konmustur. 8000 rpm’de bir dakika santrifiije edilerek filtreden gecen dipteki
soliisyon dokiilmiistiir. Filtreli tiipe 500 ul AW1 konularak santrifiijde 8000 rpm’de bir
dakika ¢evrilmistir. Tekrar dipte kalan soliisyon dokiilerek {izerine 500 ul AW2 konularak
santrifiijde 14000 rpm’de ii¢ dakika dondiiriilmiistir. Tiipiin filtreli kism1 yeni tiipe
aktarilarak etanoliin uzaklastirilmasi icin santrifiijjde 14000 rpm’de bir dakika
dondiiriilmiistiir. Altta kalan etanollii tiip atilarak yeni tiipe konulmus ve tizerine 200 pl
AE Buffer eklenerek 5 dk. beklenmis ve sonrasinda 8000 rpm’de bir dakika santrifiije
edilmistir. Tekrar 200 pl AE Buffer eklenerek 5 dk. beklenmis ve sonrasinda 8000
rpm’de bir dakika santrifiije edilmistir. DNA eppendorf tiipler igerisinde +4 °C’de

muhafaza edilmistir.

3.2.2.3 DNA Miktarmin Belirlenmesi
Izole edilmis olan DNA &rnekleri 260 nm dalga boyunda nanospektrofotometre
ile 6l¢timii yapilmistir. PCR uygulamalari icin DNA 6rnekleri ¢alisma boyunca -20°C’de

saklanmistir.

3.2.2.4 Agaroz Jelin Hazirlamisi ve Jel Elektroforezi ile Bantlarin Goriintiilenmesi
DNA ekstraksiyonu sonrasi i¢in % 1,5’lik agaroz jel hazirlanmigtir. Bunun igin
1,5 g agarose, 100 ml 1x TBE (Tris, borat, EDTA Buffer) ile karistirilip mikrodalga
firnda kopiiriip saydamlasana kadar bekletilmistir. Saydamlasan jel {izerine 5 pl
Ethidium Bromide (10mg/ml) eklenerek 60 °C’ ye kadar sogutulan elektroforezis kiiveti
igerisine dokiilerek sogumaya birakilmistir. Jel soguduktan sonra, igerisinde seyreltilmis
1x TBE Buffer bulunan elektroforezis tankina koyulmus ve 5 pl DNA 6rnekleri 1 pl 6X
’lik loading buffer’la (ylikleme ¢ozeltisi) karistirilarak sirasiyla jeldeki kiigiik haznelere
yerlestirilmistir. Elektrik akiminin gerceklesmesi i¢in, gii¢ kaynagi 50 dk siire ile 25 mA
ve 100 V’a ayarlanmistir. Elektroforez tamamlandiktan sonra gii¢ kaynagi kapatilarak jel
elektroforez tankindan uzaklastirilmig ve UV transilluminatér cihazinda, UV koruyucu
maske ile akreplerden izole edilen mtDNA 6rneklerinin dogrulanmasi amaciyla bantlar

goriintiilenmistir.
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3.2.2.5 PCR Amplifikasyonu ve Optimizasyonu

DNA izoloasyonundan sonra, evrensel primerler kullanarak PCR metodu ile
mtDNA 16S rDNA genleri ¢ogaltilmistir (Simon ve ark., 1994). Akreplere ait spesifik
belirli bir gen bolgesinin spesifik olarak iiretilmesi amaci ile Simon ve ark. (1994)
tarafindan tarif edilen mitokondriyal (mtDNA) 16S rRNA gen fragmenti
amflikasyonunda kullanilan PCR primerleri; “Universal” primer 16Sbr ya da LR-J-12887
(Simon ve ark., 1994) akrebe 6zel versiyonu forward primeridir. Reverse primer ise
Victor Fet tarafindan akrebe 6zel, sekans dizayina sahiptir. Bu primerler, CGA TTT GAA
CTC AGA TCA (forward, 18-mer) ve GTG CAA AGG TAG CAT AAT CA (reverse,
20-mer) siralamasina sahiptir (Gantenbein ve ark., 1999). Bu siralamada Drosophila
yakuba mitokondriyal genomunda 12867-12887 ve 13218-13310 pozisyonunu
kargilamaktadir (Clary ve Wolstenholme, 1985; Gantenbein ve ark., 1999).

Bunun i¢in asagida dizinleri belirtilen universal primerlerden faydalanilmistir.
Primerler Alpha DNA (Montreal) firmasindan saglanmistir.

Forward Primer 5°- CGATTT GAA CTC AGA TCA-3’ (74930 pmol)

Reverse Primer 5°-GTG CAA AGG TAG CAT AAT CA-3’ (74045 pmol)

Liyofilize edilmis primerler distile su (RNase free) ile ¢ozilindiiriilerek 100 pmol/ul
yogunlukta hazirlanmis ve az bir kism1 da 1:10 oraninda sulandirilarak 10 pmol/pul (10
uM) yogunluga cekilmis ve —20 °C’de muhafaza edilmislerdir.

Desoxyribonukeotidtriphosphate’lar (ANTPs) ise, islemler 6ncesinde prosediirlere
uygun olarak esit miktarda karistirilmis, her bir niikleotid yogunlugu 10 mM olacak
sekilde ANTP-mix hazirlanmis ve yine -20 °C’de saklanmustir.

PCR amplifikasyon islemi 50pul hacimlerinde reaksiyon gercgeklestirilmistir. PCR
amplifikasyon isleminde her bir 6rnek i¢cin PCR Taq Buffer 1x (5ul), MgCl2 (1,5-4 pl),
dNTPs-mix (1 pl), forward primer (1ul), reverse primer (1ul), Tag-Polymerase (0,2ul ),
5 pul DNA ve RNase free distile su kullanilarak, reaksiyon toplam 50 pl’lik hacimde
gerceklestirilmistir. Hazirlama isleminden sonra tiipler vortekslenip sonra kisa zamanl
santrifiije edilmis ve Thermocycler’e yerlestirilmistir.

Literatiir verilerine gore prosediir; (Gantenbein ve ark., 1999; 2000) spesifik
DNA’nin amplifikasyonu amaci ile Thermocycler’da Cizelge 3.5°te verilen protokolii

kullanilmastir.
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Cizelge 3.5 PCR protokolii (Gantenbein ve ark., 1999; 2000)

On denaturasyon 94-95 °C 5dk 1 tekrar
Denaturasyon 94-95°C 25 sn

Annealing 48-50 °C 20 sn 35-40 tekrar
Extension 72°C 90 sn

3.2.2.6 PCR Agaroz Jel Elektroforez ve Spesifik Bantlarin Goriintiilenmesi

PCR iiriinii etidyum bromiirli, 1,5 %’luk agaroz jelde (1 X TBE) igerisinde
yiiriitiilerek amplifikasyonun dogrulanmasi amaciyla fotograflanmistir. PCR iiriiniiniin jel
elektroforezde yiiriitiilmesi amaci ile %1,5’luk agaroz jel hazirlanmistir. Bu amag i¢in 1.5
g agarose tartilmig, 100 ml I1xTBE buffer igerisine karistirllmig ve mikrodalga firinda
wsitilarak jel haline getirilmistir. Daha sonra jel iizerine Sul ethidium bromid solusyonu
ilavesi ile pipete edilmis; kimyasalin jele karismasini takiben jel tankina, uygun taraklar
yerlestirilmis ve hava kabarcig1 olmayacak bicimde siv1 jel tankina dokiilerek donmaya
birakilmistir. Donan jelden taraklar c¢ikarilmis, igerisinde TBE soliisyonu bulunan
Elektroforez tankina yerlestirildikten sonra tank icerisine yeteri kadar TBE konarak jelin
tamamen siv1 igerisine gdmiilmesi saglanmistir. Jelde bulunan birinci gézenege 5 ul
marker (500 ng DNA), digerlerine ise sirastyla, loading buffer ile karistirilan PCR {iriinii
konmustur (2 pl loading buffer + 8 ul PCR iiriinii). Elektroforez gilic kaynagi 100 V’a
ayarlanmis ve yiirime islemi bantlar jelin sonuna 3 cm kadar yaklastiklarinda

sonlandirilmistir.

3.2.2.7 Spesifik Bantlarin Goriintiilenmesi
Elektroforezde  yiirime islemi tamamlanan jelde bulunan bantlar
transilluminatdrde UV esliginde goriiniir hale getirilmis ve dijital goriintiileme diizenegi

ile fotograflar1 ¢ekilmistir.

3.2.2.8 PCR Uriiniin Piirifikasyonu

Elde edilen PCR firiiniin agaroz jelde teyit edilmesinden sonra PCR {irlinii
GeneAll Expin PCR piirifikasyon kiti (GeneAll) ile iiretici talimatlarina uygun olarak
piirifiye edilmistir.
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3.2.2.9 Piirifiye PCR Uriiniin Sekanslama

Her bir sekans siklus reaksiyonu i¢in 250-350 ng DNA 06rnegi kullanilmistir.
Piirifiye PCR {iriinlin sekans siklusunda, BigDye sekans siklus Kiti v.3.1'den 8 uL, 3,2
puM primer, and 10 ng pirifiye PCR iriinii ile 20 pl’lik hacimde thermocyclerde
gerceklestirilmistir. Sekanslama siklus programi, thermocycler’da, denaturasyon (96
°C’de 10 sn), annealing (50 °C’de 5 sn), extension (60 °C’de 4 dk) (30 tekrar), ve 4 °C
devam eden kapanis 1s1s1 seklinde ayarlanmistir. Sekans Purifikasyonu ethanol ¢oktiirme
(NaOAc- EDTA-EtOH) yontemi ile yapilmistir (Gazi Universitesi Yasam Bilimleri
Uygulama ve Arastirma Merkezi-Ankara).

3.2.2.10 Niikleotid Dizi Esleme ve Filogenetik Analiz

Niikleotid dizi analizi Yasam Bilimleri Uygulama ve Arastirma Merkezinde (Gazi
Universitesi - Ankara) otomatik ABI 3100 Genetik Analizatdr ile yapilmistir. Biitiin DNA
sekans analiz sonuglart CLUSTALW (Kumar ve ark., 2004; Tamura ve ark., 2007),
BLAST 2 Sequence (Tatiana ve Thomas, 1999) ve goz ile eslestirilip kontrol edilmistir.
DNA sekans verileri MEGA 6 (Kumar ve ark., 2004; Tamura ve ark., 2007) programi
kullanilarak filogenetik analizler yapilmistir. Analizler grup i¢i ¢alisilan 6rnekler arasinda
iliskiyi ve soy agacinin tanimlanmasi, ayn1 zamanda Tiirkiye faunasindaki diger tiirlerle

ve Leiurus abdullahbayrami tiirtiniin diger tiirlerle olan iligkisi belirlenmistir.
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4. ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

4.1 Ornekler

Stereo-mikroskop altinda ve ¢iplak goz ile incelenen 6rnekler renk variyetesine
gore; toplanilan illere gére gruplara ayrilmistir. Bu gruplar Gaziantep ( A Grubu [n:5]),
Kilis ( B Grubu [n:3]), Sanlurfa ( C Grubu [n:3]), Hatay ( D Grubu [n:2]), Mardin ( E
Grubu [n:1]) ve Adiyaman ( F Grubu [n:1]) olmak iizere alt1 gruba ayrilmistir.

Sekil 4.1 Calisma 6rneklerinin gériiniimii

4.2 Habitat

Bu ¢aligmada incelenen 6rnekler Adiyaman, Gaziantep, Hatay, Kilis, Mardin ve
Sanlwrfa illerinden toplanmustir. Ornekler Mart-Ekim aylar1 arasinda gece ve giindiiz
yapilan arazi ¢aligmalarinda toplanmistir. Gece yapilan arazi ¢alismalarinda ornekler
Mayis-Ekim donemlerinde, 21:00-02:00 saatleri arasinda UV lamba ile Giindiiz yapilan
arazi calismalarinda ise Ornekler genelde Mart-Mayis donemlerinde tas altlarindan
alinmistir. Leiurus abdullahbayrami tiirii akrepler daha ¢ok insanlarin bulunmadigi

alanlarda yasamaktadir. Giindiizleri aktif olmayip daha ¢ok geceleri aktiftirler.
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Forng ta
-

Sekil 4.2 Orneklerin toplandig1 alanlardan bir bolge

4.3 Molekiiler Genetik Analizi Gruplandirma

Molekiiler genetik analizi igin her grubu temsilen harf ve numaralandirma
(genetik analiz 6rnek kodlari; A1, A2, A3, A4, AS; B1, B2, B3; C1, C2, C3; D1, D2; El;
F1) kullanilmastir.

Cizelge 4.1 Molekiiler Genetik Analizi Gruplandirma

Orneklerin Toplandig iller Genetik Analiz Grup Kodlar1
Gaziantep Al, A2, A3, A4, A5
Kilis B1, B2
Sanlurfa C1,C2,C3,C4
Hatay D1, D2
Mardin El
Adiyaman F1

4.4 DNA Ornek Konsantrasyonlari

Nanospektrofotometre 6l¢iimii sonucu DNA miktar1 sonuglar1 Cizelge 4.2°de
gosterilmistir. Izole edilen DNA miktarlart 0,13 pg/ml ile 18,65 pg/ml arasinda
degismistir. PCR uygulamalar1 icin DNA 6rnekleri 100 ng/ul’ye seyreltilmis ve ¢alisma
boyunca -20°C’de saklanmustir.

35



Cizelge 4.2 Calismada kullanilan gruplara ait DNA 6rneklerinin spektrofotometrik 6l¢tim

sonuglar1 ve son konsantrasyonlari

NO Konsjﬁas Dol 260230 A260/280 A230 A260 A280
Al 100 ng/pl 1,13 0,09 0,17 026 002 013
A2 100 ng/pl 7,06 1,04 0,93 014 014 015
A3 100 ng/pl 5,82 0,61 0,86 019 012 014
A4 100 ng/pl 18,65 05 0,99 074 037 038
A5 100 ng/pl 0,13 0,01 0,03 0,18 0 008
B1 100 ng/pl 15,38 3,35 1,49 009 031 021
B2 100 ng/pl 9,43 55,13 0,99 0 019 0,19
c1 100 ng/pl 0,93 0,06 0,9 033 002 0,02
c2 100 ng/pl 4,17 0,27 1,01 03 008 008
Cc3 100 ng/pl 11,73 2,33 1,36 01 023 017
C4 100 ng/pl 8,41 1,75 0,97 01 017 017
D1 100 ng/pl 7,85 1,24 1,32 013 016 0,12
D2 100 ng/pl 18,65 0,53 1,19 07 037 031
E1 100 ng/pl 6,06 0,67 0,93 018 012 013
F1 100 ng/pl 13,76 0,47 0,93 058 028 03
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4.5 DNA’larin Jel Goriintiileri

Al AR AT AL AST DB B2 G EL 664 T DE CEY L CEY

S T e .. Guf R GNP GNP e GRS WIS GNP AW

Sekil 4.3 izole edilen DNA’larin jel goriintiisii. Marker (100’er bazlik DNA merdiveni).

4.6 PCR Optimizasyonu ve Amplifikasyon Program

PCR amplifikasyon programu literatiir verilerine gore (Gantenbein ve ark., 1999;
2000) spesifik DNA amplifikasyonu PCR kosullar1 olusturulmustur. Optimizasyon
isleminden sonra PCR iirlinleri kisa stireli spin atilmis ve jel elektroforez de
yiiriitiilmiistiir. PCR optimizasyonundan sonra PCR f{iriinleri jel elektroforez goriintiisiine

gore uygun PCR amplifikasyon kosullar1 olusturulmustur (Cizelge 4.3).

Cizelge 4.3 PCR reaksiyon programi.

Evre Siire (dk) Sicaklik (°C) Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 5 94 1
Denatiirasyon 1 94 45
Annealling (Baglanma) 1 48 45
Extensiyon (Uzama) 1 72 45
Son Extensiyon 10 72 1

Optimize edilmis kosullarda belirlenen PCR reaksiyon programinda her bir 6rnek
igin belirtilen reaksiyon karigimi (PCR- Taq Buffer, MgCl., dNTPs-mix, primer F, primer
R, Taq polymerase, Template DNA ve RNase free distile su) ile toplam 50 ul’lik PCR
amplifikasyon islemi gergeklestirilmistir (Cizelge 4.4).
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Cizelge 4.4 PCR reaksiyon karisimi

Son Hacim Reagenler Miktar (ul) Son Konsantrasyon
Distile Su 31.7 -
Taq Buffer (10X) 5 1X
MgCl2 (25 mM) 4 2.0mM
50 pl dNTP (10 mM) 1 0.2 uM
Primer F 1,5 0.3 pmol
Primer R 1,5 0.3 pmol
Template DNA 5 -
Taq Polymerase (SU/(pul) 0,3 1.25U

Amplifikasyon islemi tamamlandiktan sonra tiipler thermocycler cihazindan
alinarak kisa siireli spin yapilmis ve jel elektroforez asamasina kadar +4 °C’de muhafaza

altina alinmiglardir.

4.7 PCR Uriin Goriintiilenmesi

Sekil 4.4 Calismada kullanilan 6rneklerin primer F ve Primer R ile elde edilen PCR
amplifikasyon iiriinlerinin agaroz jeldeki goriintiisii. Marker (M [100’er bazlik DNA

merdiveni]).

4.8 DNA Dizilerinin Eslestirilmesi (Aligment)
Dizilerin hizalanarak niikleotid dizilerinin karsilastirilmasi gerekmektedir. PCR

sekans tirtinii forward (F) ve reverse (R) primerler ile elde edilen niikleotid dizi analiz
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kromotogramlart FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile niikleotid dizi
verileri goriintiilenmistir. BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 2 sekans (Tatiana
ve Thomas, 1999) programi (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/bl2seq/wblast2.cgi) ile
niikleotid dizilimlerinin eslestirilmesi yapilmustir.

Diziler eslestirildikten sonra, dizilerdeki eslesmeyen niikleotidin primer forward
ve primer reverse ‘iindeki niikleotide ait kromotogram pik goriintiileri goz ile kontrolii
yapilarak, niikleotid dizilimleri diizenlenmistir. Yapilan diizenlemeler sonucunda eslesme
ile birbirleriyle homolog (es) olan iki dizinin eslestigi dizilim bolgesi sekans verisi olarak
kabul edilmistir.

Leiurus abdullahbayrami tiiriine ait GenBank’ta Sekans verileri bulunmadigi igin,
BLAST 2 sekans programi ile Orneklerin DNA dizilimleri diger yakin tiirlerle
karsilastirildi. GenBank verisi ile karsilastirilarak, niikleotid dizilimlerindeki eslesme
acisindan yakin olan tiirler not edilmis ve filogenetik agag¢ olusturulurken bu tiirler dikkate

alinmistir.

4.8.1 A Grubuna (Gaziantep) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri
A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans
tirtinleri FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen

niikleotid dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.5’te verilmistir.

Cizelge 4.5 A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans

uriin

ORNEK | PRIMER NUKLEOTID DiziSsi UZUNLUK

(BQ)
AGAAGAGGGAACTCCCTCTTTAAGCTTTTTGCAC
AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA
AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAAT
AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT
TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATT
F | TTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGT | 400
GGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAA
Al TATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGA
AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTC
ATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTAC
TCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATG
ATTATGCTACCTTTGCACAACA
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Cizelge 4.5 (Devami) A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan

PCR sekans urin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

AGAGGAGACTGGGTTAGGAAGAGTAACCGG
AGATTTTTTTTGATTAAAAAAATGAATTTTAC
TTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTTTA
GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT
TAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAG
AAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGAA
ATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGA
TAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATT
GACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAAT
TAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAATTTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGA

394

A2

AAAGAAGGACCCCCCTCTTTAAAAGCTTTTG
CAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTA
AGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT
TATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTCTAA
CAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTT
TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAA
TAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA
TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA
GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTT
TAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT
TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGA
TTATGCTACCTTTGCACAACA

399

CTTGAGAACGGGGTTGGAAGAGGTAAACCG
GAGAATTTTTTTGAAATTAAAAAAATGAATT
TTACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAAGGCTTC
TTTTAGACAAGAAGACCCTATAAAACTTTAT
ATTTTTAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATAT
TCCACTGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTC
TTAAAAAAATAAACATACTTGTTAAAATACC
TAGAAATTCAAAAAAAGAAAAAGTTACTTTA
GGGATAACGGCTTTATTCGCTTAAAAAGTTC
TAATTGAGAGTGAGTTTATGACCTCG

305
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Cizelge 4.5 (Devami) A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan

PCR sekans iirlin
ORNEK | PRIMER NUKLEOTID DizisSi UZUNLUK

(BC)
GCCCCGAATAAAAAAGGGAATTTTTAATTCC
AACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAAT
TAGAACTTTCTAAGTGAAAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCT
A3 = AGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAA 378
GAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA
ATATTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAAT
ATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAA
AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAA
ATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCC
GGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAA
AGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAAAA
A
CAATAATGGAGGGTTAAGGAAGAGAAAACG
GAAGATTTTTTTTGAATTAAAAAAAAGAATT
TTACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCC
TTTTAGACAAGAAGACCCTATAAAACTTTAT
R ATTTTTAATTTTTAGATTATTTTAAAAATATT 397
CCACTGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCT
TAAGAAAATAAACATACTTGTTAAAATACCT
AGAAATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTA
GGGATAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTC
TAATTGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGT
TGAATTAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTT
TAAGAGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTT
TCCATGATCTGAGTTCAAATCGA
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Cizelge 4.5 (Devami)A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢cogaltilan
PCR sekans iiriin
ORNEK | PRIMER NUKLEOTID DizisSi UZUNLUK

(BC)
GGGAAAAGGGCCACCGTGGTAAGCTTTTGGA
AAATAAAGGGAGTTTAATTCACATCGAGGTC
ATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
F GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTT
ATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAAC
AAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAA
TAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA
TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA
GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTT
TAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT
TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGA
A4 TTATGCTACCTTTGCAC
GAAAAGTCCAAGTAAAAAAAAAGTAACCGG
AGATTTTTTTTGATTAAAAAAATGAATTTTAC
TTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTTTA
R GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT 395
TAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAAGCTTTTCTTAA
GAAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGA
AATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGG
ATAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAAT
TGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAA
TTAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGA

394
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Cizelge 4.5 (Devami) A grubuna (Gaziantep) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan

PCR sekans urin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

A5

AAGGGGGAAATTTTTTAAATTTACAACATAC
GAAGGTCATAAAACTCACTTGGTCAATTAGA
ACTTTCTAAGTGAAATAAAGCTGTTATCCCT
AAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG
GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGA
AAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATA
TTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATAT
AAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGA
AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA
TTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCG
GTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAA
GACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAAAA

376

ATAAGGAACGGGGGCAGCAGGGGAACCGGC
AGATTTTGTTTTGATTAAAAAATGAATTTGAC
TTTTTAGTAAGAGGGCTAAAATGCTTCTTTTA
GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT
TAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAG
AAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGAA
ATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGA
TAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATT
GACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAAT
TAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGA

394

4.8.1.1 A1 Ornegi

Al ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 334 niikleotidin, 328’1 birbiri ile eslesmistir (% 98).
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Cizelge 4.6 A1 PCR sekans liriinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F-Sbjct: Primer
R(RC)).
Score =579 bits(313), Expect = 7e-170 Identities = 328/334(98%), Gaps = 5/334(1%)
Strand=Plus/Minus

QUERY 15 CCTCTTIAAGCTTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 74

FErrrr reerrrrrrrrrrrrrrerrr e et r e e e
SBJCT 347 CCTCTTAAAGC=TTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 289

QUERY 75 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 134

Frrrrrrrerrrrrrrrrrrrrrrrerrr e rrrr e e e e e
SBJCT 288 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 229

QUERY 135 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 194

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrerrr e rrrr e e e e e
SBJCT 228 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 169

QUERY 195 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 254

FErrrrrrrrrrerrrrrrerrrrrr e et er ettt e
SBJCT 168 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 109

QUERY 255 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 314

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 108 AGGGTCITCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTITT 49

QUERY 315 TTTAATICAAAAAAAATICTTCCGGTTTACTCTT 348

FEEEEE T rrr ettt ettt
SBJCT 48  TTTAAT-CAAAAAAAAT-CT-CCGGTT-ACTICTT 19

Bu eslesmede, primer F’in 21. Pozisyonunda ’T’’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin 341. pozisyonunda ki “A” niikleotidinin karsilik geldigi goriilmiistiir. Primer
F’in 26. Pozisyonunda T’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 336. Pozisyonunda
bir bosluk gelmistir. Primer F’in 321. Pozisyonunda T’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin  42. Pozisyonunda bir bosluk geldigi goriilmiistiir..Primer F’in 332.
Pozisyonunda “’T’’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 35. Pozisyonunda bir bosluk
geldigi goriilmiistiir. Primer F’in 335. Pozisyonunda T’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin  32. Pozisyonunda bir bosluk geldigi goriilmistir. Primer F’in 342.
Pozisyonunda “’T’’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 25. Pozisyonunda bir bosluk
geldigi goriilmiistiir (Cizelge 4.6).

Bu eslesmede, primer F’in ve primer R (RC)’nin karsilikli olarak eslesmeyen
niikleotidleri FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek

kromotogram pik goriintiileri goz ile kontrolii edilerek gerekli diizenlemeler yapilmistir.
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Diizenleme sonunda Mega BLAST 2 sekans programi ile tekrardan yapilan
eslestirmede primer F’ in niikleotid dizisi, primer R(RC) ‘in niikleotid dizisi ile % 100

esleserek uygun niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4. 6).

Cizelge 4.7 Al 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans {irliniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =579 bits(313), Expect = 7e-170 Identities = 334/334(100%), Gaps = 0/334(0%)
Strand=Plus/Minus
Query 15 CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 74

PEErrrrrrrrrrr e et e e e e e e e e e e e e
Sbjct 347 CCICTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 289

Query 75  CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 134
Sbjct 288 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATITCTT 229
Query 135 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTIC 194
Sbjct 228 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTITTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTITTTC 169
Query 195 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 254

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
Sbjct 168 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 109
Query 255 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 314

PErrrrrrrrrrrrerrrrrrrrerrr e et rr e e
Sbjct 108 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 49
Query 315 TTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 348

PEEEEErrrrrr e e e e e e el
Sbjct 48  TTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTIT 19

Al 6rnegi, 333 bg (15-348) olan niikleotid dizisi, 5’
CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT
CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT
TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT
TTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATAT
AAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAG
TAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 3’ olarak

belirlenmigtir.

4.8.1.2 A2 Ornegi
A2 6rnegin, F ve R (reverse complement [RC]) primerleri ile elde edilen niikleotid
dizilimlerinin online mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan eslestirme

sonucunda 307 niikleotidin, 288’1 birbiri ile eslesmistir (% 94).
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Cizelge 4.8 A2 PCR sekans friinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Sbjct: Primer
R(RQ)).

Score = 459 bits(248), Expect = 7e-134 Identities = 288/307(94%), Gaps = 4/307(1%)
Strand=Plus/Minus
Query 58 CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA 117

rrrrrrrrrrrrrreer rrrrrrr e e et et et
Sbjct 305 CGAGGTCATAAACTCACT-CTCAATTAGAACTTTITAAGCGAATAAAGCCGTTATCCCTA 247

Query 118 AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTA 177

PEErrrrer e et et e e et e e e e
Sbjct 246 AAGTAACTT=TTTCTTTTTTIGAATTTCTAGGTATTITAACAAGTATGTTTATTITITIA 188

Query 178 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 237
Sbjct 187 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 128

Query 238 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAA 297

Errrrrrrrrrrrrrrrrerr et e e e et et trrr e e e
Sbjct 127 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCCTTTTAGCCTTCTTACTAAA 68

Query 298 AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTICCGGTTTAC-TCTTTCATACCAG 356

Prrrrrrrrrrrrrrerrr et rrrrrerrr et rrrr ettt rr |
Sbjct 67  AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTICAAAAAAATTCT=CCGGTTTACCTCTTCCAACCCCG 9

Query 357 TCCTCAA 363

[T
Sbjct 8 TTCTCAA 2

Bu eslesmede, primer F’in 76-77. Pozisyonunda “°TG’’ niikleotidine karsilik,
primer R (RC)’nin 87-86. pozisyonunda ki “Bosluk C” niikleotidinin karsilik geldigi
goriilmiistiir. Primer F’in 92-97. Pozisyonunda “’CT”’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin 271-266. Pozisyonunda“TC” niikleotidinin karsilik geldigi gortilmiistiir. Primer
F’in 107. Pozisyonunda T’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 257.
Pozisyonunda “C” geldigi goriilmiistir. Primer F’in 127. Pozisyonunda <A’
niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 237. Pozisyonunda bir bosluk geldigi
goriilmiistiir. Primer F’in 138. Pozisyonunda “’A’’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin 226. Pozisyonunda “T” niikleotidinin karsilik geldigi goriilmiistiir. Primer F’in
154. Pozisyonunda *’C’’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 210. Pozisyonunda “T”’
niikleotidinin karsilik geldigi goriilmustiir (Cizelge 4.6). Primer F’in 174. Pozisyonunda
©C’’ niikleotidine karsilik, primer R (RC)’nin 191. Pozisyonunda “T” niikleotidinin
karsilik geldigi goriilmiistiir. Primer F’in 321-322. Pozisyonunda “CA”’ niikleotidine
karsilik, primer R (RC)’nin 44-43. Pozisyonunda “TC” niikleotidinin karsilik geldigi
goriilmiistiir. Primer F’in 344. Pozisyonunda “’T’ niikleotidine karsilik, primer R
(RC)’nin 31. Pozisyonunda bir bosluk geldigi goriilmiistiir. Bu eslesmede, primer F’in ve

primer R (RC)’nin karsilikli olarak eslesmeyen niikleotidleri FinchTV 1.4
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(http://www.finchtv.com) programu ile goriintiilenerek kromotogram pik goriintiileri goz

ile kontrolii edilerek gerekli diizenlemeler yapilmistir.
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Sekil 4.8 A. PCR sekans iirlintin primer F 76-77. — R 87-86. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 92,97. — R

271,266. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.9 A. PCR sekans iiriiniin primer F 107. — R 257. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirliniin primer F 127. — R 237.
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Sekil 4.10 A. PCR sekans tirtintin primer F 138. — R 226. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirliniin primer F 154. — R 210.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.11 A. PCR sekans iirliniin primer F 174. — R 191. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriinlin primer F 321-322. — R 44-

43. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.12 A. PCR sekans iiriiniin primer F 334. — R 31. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriiniin primer F
355,352,351,348,343. — R 10,13,14,17,22. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin

kromotogram goriintiisii.
Diizenleme sonunda Mega BLAST 2 sekans programi ile tekrardan yapilan

eslestirmede primer F’ in niikleotid dizisi, primer R(RC) ‘in niikleotid dizisi ile % 100

esleserek uygun niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4. 7).
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Cizelge 4.9 A2 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =459 bits(248), Expect = 7e-134 Identities = 307/307(100%), Gaps = 0/307(0%)
Strand=Plus/Minus
Query 58 CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA 117

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 305 CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA 247

Query 118 AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTA 177
Sbjct 246 AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTA 188
Query 178 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 237
Sbjct 187 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 128
Query 238 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAA 297

CErrrrrrrrrerrerrr et ettt ettt et e
Sbijct 127 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCCTTTTAGCCTTCTTACTAAA 68
Query 298 AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAG 356

CErrrrrerrerrrrerrrrrrrrrrr et et e ettt et ettt
Sbijct 67 AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCAACCCAG 9
Query 357 TCCTCAA 363

NEREEN
Sbijct 8 TCCTCAA 2

A2 6rnegi, 306 be (15-348) olan niikleotid dizisi, 5’
CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTT
TCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAA
AAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCC
TTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTAC
TCTTTCATACCAGTCCTCAA 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.1.3 A3 Ornegi
A3 6rnegin, F ve R (reverse complement [RC]) primerleri ile elde edilen niikleotid
dizilimlerinin online mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan eslestirme

sonucunda 315 niikleotidin, 304’1 birbiri ile eslesmistir (% 97).
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Cizelge 4.10 A3 PCR sekans iirlinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Sbjct: Primer

R(RC)).
Score =514 bits(278), Expect = 2e-150 Identities = 304/315(97%), Gaps = 8/315(2%)
Strand=Plus/Minus
Query 13 AAAGGGAATTTTTAATTCCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC 72
NI E R R R N RN AR RN RN R ERNER RN R RREEEEREE
Sbijct 328 AAA-GGAA-TTTTAATT-CAACATCG-AGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC 273
Query 73 TAAGTGAA-AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT 131
RN AR AR RN RN RN RN RN ERRRR RN RN EEEEAEE
Sbijct 272 TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT 213
Query 132 TTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATA 191
RN RN R RN RN RN R NR R NRRRRRRRREEEEREE
Sbijct 212 TTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATA 153
Query 192 TTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAA 251
RN RN RN R RN RN N R RN RN R RN R ER AR
Sbjct 152 TTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAG 93
Query 252 —AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTC 310
RN RN NN RN RN R AR RN R RN
Sbjct 92 GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCTTTTTTTTAATTCAAAAAAAAT-C 34
Query 311 TTCCGGTTTACTCTT 325
RERREREE R
Sbjct 33 TTCCGTTTT-CTCTT 20
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Sekil 4.13 A. PCR sekans lirliniin primer F 16-21. — R 325-320. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irliniin primer F 30-39. —

R 311-302. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.14 A. PCR sekans iirtiniin primer F 81. — R 264. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriiniin primer F 252. — R 92.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.15 A. PCR sekans iiriiniin primer F 287. — R 57. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 309. — R 33.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.16 PCR sekans iirliniin primer F 316-302. — R 28-24. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Cizelge 4.11 A3 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =514 bits(278), Expect = 2e-150 Identities = 315/315(100%), Gaps =0/315(0%)
Strand=Plus/Minus
Query 13 AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC 72

PEErrrrrrr e e e et e e e e e e e e e e e
Sbjct 328 AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTITC 273

Query 73 TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT 131

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 272 TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITTAGAATTTCTAGGTAT 213

Query 132 TTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATA 191
Sbjct 212 TTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATA 153

Query 192 TTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAG 251

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
Sbjct 152 TTITTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTICTTGTCTAAAAG 93

Query 252 AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTC 310

PErrrrrerrrrrrerrrrrrrrerrrrrr e ettt e et et e
Sbjct 92  AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTC 34

Query 311 TTCCGGTTTACTCTT 325

PEETEEEEEErrrr
Sbjct 33  TTCCGGTTTACTCTT 20

A3 ornegi, 315 be (13-325) olan niikleotid dizisi, 5’
AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT
AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGT
ATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGG
AATATTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGT
CTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.1.4 A4 Ornegi
A4 6rnegin, F ve R (reverse complement [RC]) primerleri ile elde edilen niikleotid
dizilimlerinin online mega BLAST 2 sekans programu kullanilarak yapilan eslestirme

sonucunda 328 niikleotidin, 318’1 birbiri ile eslesmistir (% 97).
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Cizelge 4.12 A4 PCR sekans tirlinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Sbjct: Primer
R(RQ)).

Score = 545 bits(295), Expect = 7e-160 Identities = 318/328(97%), Gaps = 5/328(1%)
Strand=Plus/Minus
Query 21 AAGCTTTTGGAAAATAAAGGGAGTTTAATTCA-CATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 79

R R R R R R RN R N
Sbjct 341 AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTIGTCAA 282

Query 80 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 139

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
Sbjct 281 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTITTTITAGAA 222

Query 140 TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC 199

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
Sbjct 221 TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTITCTTAAGAAAAGCTTTITTTTITCTCACCGC 162

Query 200 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 259

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
Sbjct 161 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTITTTATAGGGTCT 102

Query 260 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 319

Frerrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e
Sbjct 101 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAAT- 43

Query 320 CAAAAAAAATTICTTCCGGTTIACTCTTT 347

FEEEEEErrr rr et et rl
Sbjct 42  CAAAAAAAAT=CT=CCGGTT-ACTITTIT 18
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Sekil 4.17 A. PCR sekans lirliniin primer F 30,32. — R 332,330. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram gortintiisii. B. PCR sekans {irtiniin primer F 41,43. —

R 321,319. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.18 A. PCR sekans iirtiniin primer F 53. — R 309. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriintin primer F 330,333. - R

35,32. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.19 PCR sekans iirlinlin primer F 340,344. — R 25,21. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii.

Cizelge 4.13 A4 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iirlinlin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =545 bits(295), Expect = 7e-160 Identities = 328/328(100%), Gaps = 0/328(0%)
Strand=Plus/Minus
Query 21 AAGCTTTTGCACAATAAAGGAAGTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 79

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
Sbjct 341 AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 282

Query 80 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 139

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrerr e e e et e e e e e e e
Sbjct 281 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTITTTTITAGAA 222

Query 140 TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC 199

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
Sbjct 221 TTITCTAGGTATTTTAACAAGTATGITTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTITTTTCTCACCGC 162

Query 200 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 259

Frrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e e e e e e e e
Sbjct 161 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 102

Query 260 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 319

Frrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrer e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 101 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 43

Query 320 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTT 347

FEEEEEEEErr e e e
Sbjct 42  CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCITT 18
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A4 6rnegi, 315 bg (21-347) olan niikleotid dizisi, 5
AAGCTTTTGCACAATAAAGGAAGTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTG
TCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTT
TCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAG
TTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAA
ATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTT 3’ olarak

belirlenmistir.

4.8.1.5 A5 Ornegi
A5 6rnegin, F ve R (reverse complement [RC]) primerleri ile elde edilen niikleotid
dizilimlerinin online mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan eslestirme

sonucunda 315 niikleotidin, 304’1 birbiri ile eslesmistir (% 97).

Cizelge 4.14 A5 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Sbjct: Primer
R(RC)).

Score =472 bits(255), Expect = 1e-137 Identities = 290/305(95%), Gaps = 10/305(3%)
Strand=Plus/Minus
Query 13 TTTTAAATTTACAACATACGAAGGTCATAAAACTCACTTGGTCAATTAGAACTTTCTAAG 72

R R R R R R R R
Sbjct 318 TTTT=AA=TT=CAACAT=CG=AGGTCAT=AAACTCACTT=GTCAATTAGAACTTTCTAAG 266

Query 73 TGAAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTT 132

PEEE o rrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e e et e
Sbjct 265 TGAA=TAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTT 207

Query 133 AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT 192

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
Sbjct 206 AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT 147

Query 193 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 252
FEErrrr e errr et e e et et ettt ettt
Sbjct 146 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 87
Query 253 GCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTIC 312
T e O O A
Sbjct 86 GCATTTTAGCCCTCTTACTAAAAAGTCAAATTCATTTTTT-AAT-CAAAACAAAATCTGC 29
Query 313 CGGTT 317

Sbjct 28  CGGTT 24
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Sekil 4.20 A. PCR sekans iirtiniin primer F 340,344, — R 25,21. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriintin primer F 30,33. —

R 301,298. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.21 A. PCR sekans iiriiniin primer F 41. — R 312. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 52. — R 323.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.22 A. PCR sekans iiriiniin primer F 77. — R 261. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirliniin primer F 264. — R 75.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.23 A. PCR sekans iirtiniin primer F 279. — R 60. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 293,297. — R

46,42. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.

Cizelge 4.15 A5 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iirlinlin diizenleme sonunda

eslestirilmesi.

Score =472 bits(255), Expect = 1e-137 Identities = 297/297(100%), Gaps = 0/297(0%)
Strand=Plus/Minus

Query
Sbijct
Query
Sbijct
Query
Sbijct
Query
Sbijct
Query
Sbijct

Query

Sbijct

13

318

73

265

133

206

193

146

253

86

313

TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 72

Frrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrr e et e e e
TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 266

TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTT

Frerrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e
TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTT

AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT

FErrrrrrrrrrerrrrrrer et e et e e e e
AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT

132

207

192

147

252

87

312

29

A5 6rnegi, 304 be (13-317) olan niikleotid dizisi, 5
TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG
GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCC
CCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT
AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA

TTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT
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4.8.2 B Grubuna (Kilis) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri

B grubuna (Kilis) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans iirlinleri

FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen niikleotid

dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.14’te verilmistir.

Cizelge 4.16 B grubuna (Kilis) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans

urtinleri

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
BO)

Bl

CGAAATTAAACCTTCCTTCTTAAAGGTTTTTG
GACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAG
GTCATATCTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTC
TGTGATAAAACTGTTATCCCTAAAGTAACTT
ATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAAC
AAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT
AATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA
TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA
GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTT
TAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT
TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGA
TTATGCTACCTTTGCACA

397

GGGGGGGGAGAAAGGTTTGAAAAAAGAAAC
CGGGAAAAATTTTGTTTGTGATAAAAAAAAT
GAATTTTACTTTATTAGTAAAGAGGCTAAAA
AGCTTCTTTGAGACAAGAGGACCCTATAAAA
CTTTAATTTTTAATTTTTGTAGATTATTTTAA
AAATATTCCACTGGGGCGGAGAGAAAAAAA
CTACACTTAAAAAAAAAAAGATACTTGTTAA
AATACCAAGAAATTCTAAAAAAGAAATAATT
ACTTTAGGGATAACAGCTTTATTCACTTAAA
AAGTTCTAATTGACAAGTGAGTTTATGACCT
CGATGTTGAATTAAAATTCCTTTATTGTGCAA
AAGCTTTAAAAGGAGGTCTGTTCGACCTTTA
AAATTTTCCATGATCTGAGTTCAAATCGAG

402
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Cizelge 4.16 (Devami) B grubuna (Kilis) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR

sekans urtunleri

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

B2

GTGTCAGGAACTTCCCTCTTTAAGCTTTTTGC
AAATAAGGATTTTAATTCAAACATCGAGGTC
ATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTT
ATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAAC
AAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT
AATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT
AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAG
CCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTT
AATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTT
CATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGAT
TATGCTACCTTTGCACAACA

398

ATTTAAAGGAAGGGTTTGAAAAAGTAACCGG
GAAGAAATTTGTTTTGAATTAAAAAATGAAT
TTTACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTC
TTTTAGACAAGAAGTCCCTATAAAACTTTAT
ATTTTTAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATAT
TCCACTGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTC
TTAAGAAAATAAACATACTTGTTAAAATACC
TAGAAATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTT
AGGGATAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTT
CTAATTGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATG
TTGAATTAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCT
TTAAGAGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATT
TTCCATGATCTGAGTTCAAATCGAAGA

402

4.8.2.1 B1 Ornegi

B1 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 334 niikleotidin, 328’1 birbiri ile eslesmistir (% 98). (Cizelge 4.18).
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Cizelge 4.17 B1 PCR sekans iirlinlerinin eslestirilmesi.

Score =422 bits(228), Expect = 1e-122 Identities = 312/351(89%), Gaps = 11/351(3%)
Strand=Plus/Minus
QUERY 10 ACCTTCCTTCTTAAAGGTTTTTGGACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA 69
R R I R RN E RN R RN R RN R RRRNERNERREEEEENE
SBJCT 358 ACC-TCCTT-TTAAA-GCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA 302
QUERY 70 —TCTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGA-TAAAACTGTTATCCCTAAAGTAACTTA 127
NN RN RN N I R R R R NN ER RN RN ER
SBJCT 301 AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTITAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAA-TTA 243
QUERY 128 TTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTT 187
FETETEEE T PP it b e L]0
SBJCT 242 TTTCTTTTTTAGAATTTCTTGGTATTTTAACAAGTATCTTTTTTTTTTTAAGTGTAG-TT 184
QUERY 188 TTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAA 247
CETETTEE T e e FE it
SBJCT 183 TTTTTCTCTCCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTACAAAAATTAAAAAT-TAAA 125
QUERY 248 GTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTICTTACTAA-AAAGTAARAA 306
FETETTEEET T FEEEE e Tt FEr et bttt
SBJCT 124 GTTTTATAGGGTCCTCTTGTCTCAAAGAAGCTTTTTAGCCTCTTTACTAATAAAGTAAAA 65
QUERY 307 TTCATTTTTTTAATC-CAAAAAAAATTCTTCC=GGTTTACTCTTTCATACC 355
CETETTEEETE T T TP T Tt e
SBJCT 04 TTCATTTTTTTTATCACAAACAAAATTITTCCCGGTTTCTTTTTTCAAACC 14
& FinchTV - 82-Rabl e === & FinchTV - B2-Rabl |

File Edit View Finch Help

Goto Base No.

2R 0 [y

Find Sequence | TCCTT

File Edit View Finch Help

>R800  (wa

AL 581 Goto Base No.

EIFF]EIRSIEES S

@ D e Geos;l‘iﬂ

Find Sequence |GTCATA

Verical

Vertical

Scale

Scale |7

Selected Bases A4S - 466 (Length:22)

Herzontal Scale ]

Horizontal Scale {

Reset Scales

A

B

Sekil 4.24 A. PCR sekans iiriiniin primer F 13,19,25,27,33. — R 355,349,343,341,335.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irliniin

primer F 70,71. — R 301,300. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntusu.
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Sekil 4.25 A. PCR sekans liriiniin primer F 94,96,97,102,107. — R 277,275,274,269,264.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin

primer F 124. — R 246. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiis.
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Sekil 4.26 A. PCR sekans iiriiniin primer F 147. — R 223. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans tirliniin primer F 165,169,174. — R

206,210,215. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.27 A. PCR sekans iiriiniin primer F 180,181,182,185. — R 221,222,223,226.
pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin

primer F 196. — R 175. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiis.
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Sekil 4.28 A. PCR sekans iirtiniin primer F 229,243. — R 142,129. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriintin primer F 261. — R

111. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.29 A. PCR sekans iiriiniin primer F 270. — R 102. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 279. — R 93.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.30 A. PCR sekans firiiniin primer F 289,290,298. — R 83,82,74. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irliniin primer F
318,322,327. — R 53,49,44. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntusu.
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Sekil 4.31 PCR sekans iirlintin primer F 334,339,345,346,348,354. - R

37,32,26,25,23,17. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.

Cizelge 4.18 Bl 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda

eslestirilmesi.

Score =472 bits(347), Expect = 1e-137 Identities = 347/347(100%), Gaps = 0/347(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

10

358

70

301

128

242

188

183

248

124

307

64

ACCTTCCTTCTTAAAGGTTTTTGGACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA

R N R R R R R R R R R R R RN
ACCETCCTT=TTAAA=GCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA

—TCTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGA-TAAAACTGTTATCCCTAAAGTAACTTA

PEErrrrrrrrerrrrrrreret ot et rrr e tr e e e e e
AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTTITAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAA=TTA

TTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTT

FErrrrrrrerrerr et rrrrrrr e e e e e rr For
TTTCTTTTTTAGAATTTCTIEGGTATTTTAACAAGTATCTTTTITTTTETTAAGTGTAG=TT

TTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATARAA

FErrrrerrrrrerrrerrrrrrrrrrrrrrrrr et e e e
TTTTTCTCECCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTACAAAAATTAAAAAT-TAAA

GTTTTATAGGGTCITCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTICTTACTAA-AAAGTAAAA

FEErrerrrerer et rerr et rrr et et
GTTTTATAGGGTCCTCTTGTCTCAAAGAAGCTTTTTAGCCTCTTTACTAATAAAGTAAAA

TTCATTTTTTTAATC=CAAAAAAAATTCTTCC=GGTTTACTCTTTCATACC 355

R R A R AR RN
TTCATTTTTTTTATCACAAACAAAATTITTCCCGGTTTCTTTITTTCAAACC 14

69

302

127

243

187

184

247

125

306

65

B1 6rnegi, 304 be (13-317) olan niikleotid dizisi, 5’
ACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA
AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAAC

TTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAA
AGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAA
AATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTA
AAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATA

CC 3’ olarak belirlenmistir.
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4.8.2.2 B2 Ornegi

B2 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen
niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 343 niikleotidin, 329’1 birbiri ile eslesmistir (% 98). (Cizelge 4.18).

Cizelge 4.19. B2 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi.

Score =549 bits(297), Expect = 6e-161 Identities = 329/343(96%), Gaps = 7/343(2%)
Strand= Plus/Minus
QUERY 10 ACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA 69

Frrrrerrerrrerrrerrrerrrerr e e e e e e e e e
SBJCT 358 ACCTCCITTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA 302

QUERY 70 AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTA 127

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 301 AACTCACTTGTCAATTAGAACTITCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTA 243

QUERY 128 TTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTT 187

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerrrerr e e e e e e e e e
SBJCT 242 TTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTITAACAAGTATGITTATTTTCTTAAGAAAAGCTT 184

QUERY 188 TTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAA 247

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 183 TTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTITTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAA 125

QUERY 248 GTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 306

FErrrrrrrrrrerrrerr et err e e e e e e e e e
SBJCT 124 GTTTTATAGGGTCTTICTTGTCTAAAAGAAGCATTITAGCCTTCTTACTAAAAAGTAARA 65

QUERY 307 TTCATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 355

FErrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e
SBJCT 64  TTCATTTTTTTTATCCAAACAAAATTITTCCGGTITCTITTTICAAACC 14
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Sekil 4.32 A. PCR sekans iiriiniin primer F 21,26,34,38. — R 346,341,333,329.
pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisti. B. PCR sekans {iriiniin
primer F 43,54. — R 324,313. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntisu.
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Sekil 4.33 A. PCR sekans iirliniin primer F 257. — R 109. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 315. — R 51.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.34 PCR sekans tirliniin primer F 330,336,338,344,350. — R 24,18,16,10,4.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.

Cizelge 4.20 B2 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 341/341(100%), Gaps = 0/341(0%)
Strand=Plus/ Plus
Query 15 CCTCTTTAAGCTTTTTGCA-AAT-AAGG-ATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTC 71

FEEErrrret et et rrrt rrr e et b e e e e
Sbjct 352 CCTCTTAAAGC-TTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTC-AACATCGAGGTCATAAACTC 295

Query 72 ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT 131

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
Sbjct 294 ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT 235

Query 132 TTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTT 191

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
Sbjct 234 TTITTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTITTTT 175

Query 192 CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 251

Frrrrerreerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
Sbjct 174 CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGITTTA 115
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Cizelge 4.20 (devami) B2 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans {iriiniin diizenleme

sonunda eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 341/341(100%), Gaps = 0/341(0%)
Strand=Plus/ Plus
Query 252 TAGGGICTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 311

PEErrrrrrrrrr e et e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 114 TAGGGACTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTITCTTACTAAAAAGTAAAATTCATIT 55

Query 312 TTTTAATTCAAAAAAAATT-CTTCCGGITTACTCTTTCATACC 353

T e et vt ottt rrrrr
Sbjct 54  TTT=AATTCAAAACAAATTICTTCCCGGTTACTITTTCAAACC 1

B2 6rnegi, 338 bg (15-353) olan niikleotid dizisi, 5
CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCA
TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA
AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTAT
TTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATA
ATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA
GCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA
AATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.3 C Grubuna (Sanhurfa) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri

C grubuna (Sanlwurfa) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans
triinleri FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen

niikleotid dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.14’te verilmistir.
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Cizelge 4.21 C grubuna (Sanlurfa) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans

uriin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

C1

ATTTGGGATACGTTCTTTCTTAAAGCTTTTGC
AAATAAAAGGATTTTAATTCAACATCGAGGT
CATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTT
ATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAAC
AAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT
ATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT
AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAG
CCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT
AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTI
CATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGAT
TATGCTACCTTTGCACAACA

399

CTGGGAGGAAGGGTATGAAAAAAGAACCAG
AAGATTTGTTTGGAATTAAGAAAATGAATTT
TACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTT
TTAGACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATAT
[TTTAATTTTTTAGAATATTTTAAAAATATTC
CACTGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTT
AAGAAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTA
GAAATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAG
GGATAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCT
AATTGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTT
GAATTAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTT
AAGAGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAAATTT
TCCATGATCTGAGTTCAAATCGAGGA

400

C2

TGAAAAAGAACCTTCCTTCTTAAAGCTTTTTG
CAAATAAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAA
GGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC
TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAA
CTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTA
ACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTT
TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTT
ATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTT
AGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTC
TTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCT
TTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATG
ATTATGCTACCTTTGCACAGCA

402
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Cizelge 4.21(Devami) C grubuna (Sanliurfa) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢cogaltilan

PCR sekans urin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

GTTGAGAAAGGGGGTTGGAAGAGTAAACAG
GAGATTTTTTTTGAATTAAGAAAATGAATTTT
ACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTT
TAGACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATT
TTTAATTTTTTAGAATATTTTAAAAATATTCC
ACTGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTA
AGAAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAG
AAATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGG
GATAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTA
ATTGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTG
AATTAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTA
AGAGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTC
CATGATCTGAGTTCAAATCGA

396

C3

GGTTTCCAAACTTCCTCTTAAGCTTTGCACAA
TAAAGGATTTTAATTCAACATCGAGGTCATA
AACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTG
AATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT
CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT
ATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCT
CACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATT
CTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG
GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTT
CTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATT
CAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATA
CCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATG
CTACCTTTGCACAACA

395

CTTGGAACAGGGTTTGGAAGAGGAACAGAA
GAATTTTTTTTGATTAAGAAAATGAATTTTAC
TTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTTTA
GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT
TAATTTTTTAGAATATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAG
AAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGAA
ATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGA
TAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATT
GACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAAT
TAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGACGA

397

69




Cizelge 4.21(Devami) C grubuna (Sanliurfa) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢cogaltilan

PCR sekans urin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

C4

AGGATAAAAAACTTCCGTTTTAAGCTTTTGC
ACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGA
GGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC
TAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAA
CTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTA
AACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT
CTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTT
AAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGT
TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATT
TTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTT
TCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACT
CTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAA
TGATTATGCTACCTTTGCACCACA

402

CCAGGCCAAAGGGTTTGAAGGATTAACCAGG
AAGATTTTTTTTTAATTAAAAAAATAAATTTT
ACTTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTT
TAGACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATT
TTTAAATTTTTAGAATATTTTAAAAATATTCC
ACTGGGGCGGTGAGGAAATAGAGCTTTTCTT
AAGAAAATAAACGTACTTGTTTAAATACCTA
GAAATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAG
GGATAACAGCTTAATTCGCTTAGAAAGTTCT
AATTGACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTT
GAATTAAAATTCCTTTATTTTGTGCAAAAGCT
TTAAAAGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAATTTT
TCCATGATCTGAGTTCAAATCGAA

401

4.8.3.1 C1 Ornegi

C1 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 345 niikleotidin, 333’11 birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge 4.18).
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Cizelge 4.22. C1 PCR sekans firiinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Shjct: Primer
R(RQ)).

Score = 568 bits(307), Expect = 2e-166 Identities = 333/345(97%), Gaps = 3/345(0%)
Strand= Plus/Minus
Query 18 TCTTAAAGCTTTTGCA-AATAAAAGGATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 76

Frrrrerrrerrerrr o rrrrrt f rrrrr e e e e e e e
Sbjct 347 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTIT 288

Query 77 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 136

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
Sbjct 287 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 228

Query 137 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 196

Frrrrrrreerrerrrerrrrrrrerrrrrr e e e e e e e
Sbjct 227 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTITATTITTCITAAGAAAAGCTTITTTTITCTCA 168

Query 197 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 256

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
Sbjct 167 CCGCCCCAGIGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 108

Query 257 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 316

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e
Sbjct 107 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTICTIT 48

Query 317 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTC 361

FEEET Err rrrt rrrrr e et el
Sbjct 47  AATTCCAAACAAAT-CTTCTGGTT=CTTITTTCATACCCTICCIC 5
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Sekil 4.35 A. PCR sekans liriiniin primer F 34,41,43. — R 331,324,322. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irlinlin primer F 34,41,43.

— R 331,324,322. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.36 PCR sekans iirliniin primer F 341,342,343,345,355,356. - R

25,24,23,21,11,10. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Cizelge 4.23 C1 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 345/345(100%), Gaps = 0/345(0%)
Strand=Plus/ Plus
Query 18 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 76

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 347 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTIT 288

Query 77 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 136
Sbjct 287 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITT 228
Query 137 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 196
Sbjct 227 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 168

Query 197 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 256

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
Sbjct 167 CCGCCCCAGIGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 108

Query 257 GICTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 316

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
Sbjct 107 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 48
Query 317 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTC 361

PEEEETErer e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 47  AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGITTACTCTTITCATACCAGTCCTC 5

C1 6rnegi, 345 bg (18-361) olan niikleotid dizisi, 5’
TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAA
ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAG
TAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTC
TTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCT
AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCA
TTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAAAAAAAT
TCTTCTGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.3.2 C2 Ornegi

C2 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen
niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 345 niikleotidin, 333’11 birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge 4.18).
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Cizelge 4.24. C2 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Shjct: Primer

R(RC)).

Score =575 bits(311), Expect = 9e-169 Identities = 338/349(97%), Gaps = 9/349(2%)

Strand= Plus/Minus

Query 10 ACCTTCCTTCTTAAAGCTTTTTGCA-AATAAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAAGGTCA 68
FIE T PP P L TP e el

Sbijct 353 ACC-TCC-TCTTAAAGC-TTTTGCACAATAAA-GGAATTTTAATTCAACATCGA-GGTCA 299

Query 69 TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT 128
RN RN R RN RN RN R NR R NRRRRRRRREEEEREE

Sbijct 298 TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT 239

Query 129 TATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC 188
RN RN R RN RN RN R NR R NRRRRRRRREEEEREE

Sbijct 238 TATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC 179

Query 189 TTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAA 248
RN RN AR RN RN RN RN R ERNRRRRNRRRREEEEREE

Sbjct 178 TTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAA 119

Query 249 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 308
RN RN R RN R R AR RN RN RN RN RN R NRR RN RN EEAEREE

Sbjct 118 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 59

Query 309 TTCATTTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTICATACC 357
CETETE T b e Pt 1

Sbjct 58 TTCATTTTCTTAATTCAAAAAAAAT-CTCCT-GTTTACTCTTCCA-ACC 13
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Sekil 4.37 A. PCR sekans iiriiniin primer F 13,17,27,35. — R 350,346,341,333.

B

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisti. B. PCR sekans tiriiniin

primer F 42. — R 326. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.38 A. PCR sekans iirtiniin primer F 42. — R 326. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirtiniin primer F
354,351,340,337,334. — R 36,33,30,19,16. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin

kromotogram goriintiisii

Cizelge 4.25 C2 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 344/344(100%), Gaps = 0/344(0%)
Strand=Plus/ Plus

Query 10 ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCA 68

Frrrrerrrrrrererrrrre et r et r e e e
Sbjct 353 ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCA 299

Query 69 TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT 128

Frrrrrrrrrrrrrrrererrrrrrrrrr e e et e e e e e e
Sbjct 298 TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT 239

Query 129 TATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC 188

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
Sbjct 238 TATTTCTTTITTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGITTATTTTCTTAAGAAAAGC 179

Query 189 TTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAA 248

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
Sbjct 178 TTITTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAA 119

Query 249 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 308

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
Sbjct 118 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTITTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 59

Query 309 TTCATTTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 357

Frrrrrrrrrrrerrrerrrrrr e et e e e e
Sbjct 58  TTCATTTTCTITAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTITTCATACC 13

C2 6rnegi, 345 bg (18-361) olan niikleotid dizisi, 5
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
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ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.3.3 C3 Ornegi

C3 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen
niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan
eslestirme sonucunda 341 niikleotidin, 332’si birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge
4.26).

Cizelge 4.26 C3 PCR sekans tiriinlerinin eslestirilmesi (Query: Primer F- Sbjct: Primer
R(RC)).

Score = 575 bits(311), Expect = 9e-169 Identities = 332/341(97%), Gaps = 6/341(1%)
Strand= Plus/Minus

QUERY 13 TCCTCTT-AAGC-=TTTGCACAATAAAGGA-TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 69

FErrrrrrret rrrrrrrrrrrreret rrrrrr e e e e
SBJCT 348 TCCTCTTAAAGCITTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 289

QUERY 70 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 129

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e rrrr e e e e e
SBJCT 288 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTICTT 229

QUERY 130 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 189

Frrrrrrrrrrrrrrrererrrrrrrrrr e e et e e e e e e
SBJCT 228 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 169

QUERY 190 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 249

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
SBJCT 168 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 109

QUERY 250 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 309

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 108 AGGGTCITCTTIGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTICATITT 49

QUERY 310 CTTAATICAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTICATACC 350

FEEErr rrrrrrrr e et ettt i
SBJCT 48  CTTAAT=CAAAAAAAATTCTTCTG-TTC-CTCTTCCAAACC 11
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Sekil 4.39 A. PCR sekans iiriiniin primer F 20,25. — R 341,336. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans tirlinlin primer F 42. — R

319. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.40 A. PCR sekans iiriiniin primer F 316. — R 42. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriiniin primer F
334,337,338,344,347. — R 27,24,23,17,14. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin

kromotogram goriintiisii

Cizelge 4.27 C3 o6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 341/341(100%), Gaps = 0/341(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 13 TCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 69

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 348 TCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA 289

QUERY 70 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 129

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 288 CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 229

QUERY 130 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 189

Frrrrrrrrerrerrrerr e et e e e e e e e e e e e e
SBJCT 228 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTITTTITC 169
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Cizelge 4.27 (devami) C3 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans {iriiniin diizenleme
sonunda eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 341/341(100%), Gaps = 0/341(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY 190 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 249

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
SBJCT 168 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT 109

QUERY 250 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 309
SBJCT 108 AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTT 49

QUERY 310 CTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 350

SBJCT 48 CTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 11

C3 ornegi, 341 bg (13-350) olan niikleotid dizisi, 5’
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.3.4 C4 Ornegi

C4 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen
niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan
eslestirme sonucunda 344 niikleotidin, 334’si birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge
4.25).
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Cizelge 4.28 C4 PCR sekans {iriinlerinin eslestirilmesi.

Score =579 bits(313), Expect = 7e-170 Identities = 334/344(97%), Gaps = 1/344(0%)
Strand= Plus/Minus

Query 14 TCCGTTTTAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 73

FEE bt rrrrrrrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
Sbjct 354 TCCETTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 295

Query 74 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 133

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
Sbjct 294 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 235

Query 134 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATT 193

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
Sbjct 234 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATT 175

Query 194 TCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTT 253

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
Sbjct 174 TCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTT 115

Query 254 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTAT 313

Frrrrrrrrrrrrrrrererrrrrrrrrr e e et e e e e e
Sbjct 114 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTAT 55

Query 314 TTTCTTAATTTAAAAAAAATICTTCCGGTTTACTCITTCATACC 357

R R A R R R R
Sbjct 54  TTTETTAATTAAAAAAAAAT-CTTCCIGGTTAATCCTTCAAACC 12
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Sekil 4.41 A. PCR sekans lirliniin primer F 17,21. — R 351,347. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirlinlin primer F 317,324.

— R 51,44. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.42 PCR sekans iirliniin primer F 334,340,342,346,349,354. - R

35,29,27,23,20,15. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisti
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Cizelge 4.29 C4 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 344/344(100%), Gaps = 0/344(0%)
Strand=Plus/ Plus

Query 14 TCCTTTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 73

PErrrrrrrrrrrr e e e e et e e e e e e e e e
Sbjct 354 TCCTTTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTITAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 295

Query 74  CACTTGTCAATTAGAACTTTICTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 133
Sbjct 294 CACTTGTCAATTAGAACTTITCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 235
Query 134 TTTTTTAGAATTITCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATT 193
Sbjct 234 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGITTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATT 175
Query 194 TCCTCACCGCCCCAGIGGAATATITTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTT 253

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
Sbjct 174 TCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTT 115
Query 254 TATAGGGTCTTCTTGICTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTAT 313

PEEEEEErrr e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 114 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTITAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTAT 55
Query 314 TTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 357

PErrrrrrrrrrrrrrrrr ettt r e
Sbjct 54  TTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 12

C4 6rnegi, 341 bg (14-357) olan niikleotid dizisi, 5
TCCTTTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGT
CATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCC
TAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTT
ATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA
AATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA
AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAATTTAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.4 D Grubuna (Hatay) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri

D grubuna (Hatay) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans {iriinleri
FinchTV 1.4 (http://www .finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen niikleotid

dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.30’te verilmistir.

79



Cizelge 4.30 D grubuna (Hatay) ait 6rneklerin primer F ve R ile cogaltilan PCR sekans iiriin
ORNEK | PRIMER NUKLEOTID DiziSsi UZUNLUK

(BC)
TGCCACCATTAAAAGGGAAATTTTAATTCCA
ACATCCAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATT
AGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
F CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCT 381
AGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAA
GAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA
ATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAA
TATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAA
AATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTC
CGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAA
AAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACCAA
D1 AAAT

GACGGGGGCAAGCCGTCGCTTGTAGATACGG
AGATTTTTTTTGATTAAAAAAATGAATTTTAC
TTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTTTA
GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT
TAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAG
AAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGAA
ATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGA
TAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATT
GACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAAT
TAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGAAGAG

399
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Cizelge 4.30 (Devami) D grubuna (Hatay) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢cogaltilan PCR

sekans uriin

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID DiziSi

UZUNLUK
(BO)

D2

TTCCCAACAGGGACCTCCTTTTTAAAGCTTTT
GCACAATAAAGGAATTTAATTCAACATCGAG
GTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT
AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAAC
TTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAA
CAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTT
TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAA
TAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA
TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA
GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCT
TAATTCAAAAAAAAATCTTCCGGTTTACTCTT
TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGA
TTATGCTACCTTTGCACAGCA

401

AGGGGGGAAGGGGCAGAAAAAGAACCGGGA
GAATTTGTTTTGATTAGGAAAAAAGTTTGAC
TTTTTAGTAAGAGGCTAAAATGCTTCTTTTAG
ACAAGAAGACGCTATAAACTTTATATTTTTA
ATTTTTGAGATTATTTTAAAAATATTCCACTG
GGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAGAA
AATAAACATACTTGTTAGAATACCTAGAAAT
TCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGATA
ACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATTGA
CAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAATTA
AAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAAAG
GAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCATGA
TCTGAGTTCAAATCGA

391

4.8.4.1 D1 Ornegi

D1 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 344 niikleotidin, 334’si birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge

4.31).

81



Cizelge 4.31 D1 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi.

Score =512 bits(277), Expect = 7e-150 Identities = 287/291(99%), Gaps = 3/291(1%)
Strand=Plus/Minus
QUERY 19 AATTTTAATTCCAACATCCAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGA 78
RN RN R RN RN R R RN R R AR RN R RRRNERNERRREEEEEEE
SBJCT 321 AATTTTAATT-CAACAT-CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGA 264
QUERY 79 ATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACA 138
RN RN RN RN RN NN R E R RN R RN R RN R RN RRRNERN RN R EENE
SBJCT 263 ATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACA 204
QUERY 139 AGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA 198
RN RN RN RN RN NN R E R RN R RN R RN R RN RRRNERN RN R EENE
SBJCT 203 AGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA 144
QUERY 199 AATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCAT 258
RN RN RN RN RN NN R E R RN R RN R RN R RN RRRNERN RN R EENE
SBJCT 143 AATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCAT 84
QUERY 259 TTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAAT 309
RN NN NN NN RN RN RR RN RN
SBJCT 83 TTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAAT-CAAAAAAAAT 34
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Sekil 4.43 A. PCR sekans lirliniin primer F 29,36,38. — R 311,304,302. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irlintin primer F 299. — R

44. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Cizelge 4.32 D1 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 289/289(100%), Gaps = 0/289(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 19 AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGA 78

LErrrrrrrrrrrrrrrrrerrrerr et et e e e e e e e e
SBJCT 321 AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGA 264

QUERY 79 ATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACA 138

Errrrrrrrrrrrrrrr e e e et e e e e e e e e e e
SBJCT 263 ATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTICTTITTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACA 204

QUERY 139 AGTATGTTTATITTCITAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTITTTAA 198
SBJCT 203 AGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTITTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA 144
QUERY 199 AATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCAT 258

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
SBJCT 143 AATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTITATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCAT 84
QUERY 259 TTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAAT 309

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 83  TTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAAT 34

D1 6rnegi, 289 be¢ (19-309) olan niikleotid dizisi, 5’
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTG
AATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTA
ACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATAT
TTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAA
AAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA
AAT 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.4.2 D2 Ornegi

D2 ornegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen
niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan
eslestirme sonucunda 344 niikleotidin, 334’si birbiri ile eslesmistir (% 97). (Cizelge
4.25).
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Cizelge 4.33 D2 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi.

Score = 525 bits(284), Expect = 9e-154 Identities = 317/332(95%), Gaps = 6/332(1%)
Strand= Plus/Minus

Goto Base No.
Vetical

Find Sequence ACG T Go to Base No. Find Sequence | A

Vertical

Scale

Scale

QUERY 12 GACCTCCITTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTT-AATTCAACATCGAGGTCATAA 70
[
SBJCT 349 GACCTCC-TTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAA 291
QUERY 71 ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT 130
Frrerrerrrerrrerrerrrerrrrrr e e e et e e e
SBJCT 290 ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT 231
QUERY 131 TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTT 190
Frrerrerrrerrrerrerrrerrr rrrrrrrrr e e et e e e r e
SBJCT 230 TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTT 171
QUERY 191 TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGT 250
N
SBJCT 170 TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTCAAAAATTAAAAATATAAAGT 111
QUERY 251 TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTT 310
N N
SBJCT 110 TT-ATAGCGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT-CTTACTAAAAAGTCAAACTT 53
QUERY 311 ATTTTCITAATTCAAAAAAAAATCTTICCGGTT 342
A N
SBJCT 52 —TTTTCCTAA-TCAAAACAAATTCTCCCGGTT 23
& FinchTV - D2-Rabl o) & FinchTV - D2-RabL = | ] |
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Sekil 4.44 A. PCR sekans iirliniin primer F 19. — R 342. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirliniin primer F 49. — R 312.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.45 A. PCR sekans iirliniin primer F 156. — R 205. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 230. — R 131.

pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.46 A. PCR sekans iirliniin primer F 253,258. — R 108,103. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iirliniin primer F

290,304,308. — R 73,59,55. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntusu
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Sekil 4.47 A. PCR sekans iiriiniin primer F 311,317,321. — R 52,58,62. pozisyonundaki
niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {irliniin primer F
328,332,336. — R 37,33,29. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntusu

85



Cizelge 4.34 D2 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda
eslestirilmesi.

Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 331/331(100%), Gaps = 0/331(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY 12 GACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAA 70

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e e et e
SBJCT 349 GACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAA 291

QUERY 71 ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT 130

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 290 ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT 231

QUERY 131 TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTT 190

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 230 TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTT 171

QUERY 191 TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGT 250

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e
SBJCT 170 TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTITTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGT 111
QUERY 251 TTTATAGGGTCITCTIGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTT 310
SBJCT 110 TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTT 53
QUERY 311 ATTTTCTTAATTCAAAAAAAAATCTTCCGGTT 342

FEEEEEEErrr e e e e rrd
SBJCT 52  ATTTTCTTAATTCAAAAAAAAATCTTCCGGIT 23

D2 6rnegi, 289 be (19-309) olan niikleotid dizisi, 5’
GACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCAT
AAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAA
CTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAA
AAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAA
AATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTA
AAAAGTAAAATTTATTTTCTTAATTCAAAAAAAAATCTTCCGGTT 3’ olarak

belirlenmistir.

4.8.5 E Grubuna (Mardin) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri
E grubuna (Mardin) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans
triinleri FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen

niikleotid dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.35°te verilmistir.
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Cizelge 4.35 E grubuna (Mardin) ait 6rneklerin primer F ve R ile ¢cogaltilan PCR sekans

urunleri

ORNEK

PRIMER

NUKLEOTID Dizisi

UZUNLUK
(BO)

El

TGCCACCATTAAAAGGGAAATTTTAATTCCA
ACATCCAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATT
AGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCT
AGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAA
GAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA
ATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAA
TATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAA
AATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTC
CGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAA
AAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACCAA
AAAT

381

GACGGGGGCAAGCCGTCGCTTGTAGATACGG
AGATTTTTTTTGATTAAAAAAATGAATTTTAC
TTTTTAGTAAGAAGGCTAAAATGCTTCTTTTA
GACAAGAAGACCCTATAAAACTTTATATTTT
TAATTTTTTAGATTATTTTAAAAATATTCCAC
TGGGGCGGTGAGAAAAAAAGCTTTTCTTAAG
AAAATAAACATACTTGTTAAAATACCTAGAA
ATTCTAAAAAAGAAATAAGTTACTTTAGGGA
TAACAGCTTTATTCACTTAGAAAGTTCTAATT
GACAAGTGAGTTTATGACCTCGATGTTGAAT
TAAAATTCCTTTATTGTGCAAAAGCTTTAAG
AGGAGGTCTGTTCGACCTTTAAAATTTTCCAT
GATCTGAGTTCAAATCGAAGAG

399

4.8.5.1 E1 Ornegi

El 6rnegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 337 niikleotidin, 330’u birbiri ile eslesmistir (% 98). (Cizelge 4.36).
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Cizelge 4.36 E1 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi.

Score = 577 bits(312), Expect = 3e-169 Identities = 330/337(98%), Gaps = 7/337(2%)
Strand= Plus/Minus
Query 15 CCTTTTAAAGCTTTTGGCA-AAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 73
Sbjct 351 COTTTTARAGOTTTTGCANAAMATARAGGAATTITAATTCAACATCAGGTCATARACT 293
Query 74 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 133
Sbjct 252 CACTIGTCAATTACAACTTTCTAAGCGAATTAAGECTGTTATCCCTARAGTAACTIATIT 234
Query 134 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 193
RN RN RN R NN RN RN RN R RN R RRNRRRRER RN
Sbjct 233 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 174
Query 194 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTT 253
Sbjct 173 TICCTCACCGOCCCAGTGGAATATTTITAAMMTATTCTAARRATTTAMAAATATARAGIT 114
Query 254 TTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTA 313
Sbjct 113 TTATAGGGTCTICTTGICTARMAGRAGCATTTTAGCCTICTTACTAMMAAGTAMAATITA 54
Query 314 TTTT-CTTAATTTAAAAAAAATICTTCCGGTTTACTC 349
Sbjct 53 ITTTRCTTAATTIARAAAARATRCTRCCGGITRACTE 20
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Sekil 4.48 A. PCR sekans lirliniin primer F 31,34. — R 335,332. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 108. — R

259

. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.49 A. PCR sekans iirtiniin primer F 318. — R 49. pozisyonundaki niikleotid
dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriinlin primer F 335,338,345. - R

24,31,34. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii

Cizelge 4.37 E1 6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriinlin diizenleme sonunda

eslestirilmesi.
Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 335/335(100%), Gaps = 0/335(0%)
Strand=Plus/ Plus
Query 15 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 73
RN R RN RN R RN R AR R R R RN AR AR RN RN
Sbjct 351 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 293
Query 74 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 133
R R R R RN RN R RN RN R R RN RN RN RRRRRRRN
Sbjct 292 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 234
Query 134 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 193
RN AR RN R RN R R N AR R R R RN R R R RN RN
Sbjct 233 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 174
Query 194 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTT 253
RN R RN R RN RN AR AR R RN R RN R RN AR
Sbjct 173 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTT 114
Query 254 TTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTA 313
RN AR RN R RN R R N AR R R R RN R R R RN RN
Sbjct 113 TTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTA 54
Query 314 TTTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 349
NERRRER RN RRR RN RRRRRRRRRERRR
Sbjct 53 TTTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTAACTC 20

E1 6rnegi, 289 be (19-309) olan niikleotid dizisi, 5’
CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGT
CATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCC
TAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTT
ATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA
AATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA
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AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAATTTAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 3’ olarak belirlenmistir.

4.8.6 F Grubuna (Adiyaman) Ait Orneklerin DNA Dizi Eslestirmeleri

F grubuna (Mardin) ait orneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR sekans

tirtinleri FinchTV 1.4 (http://www.finchtv.com) programi ile goriintiilenerek belirlenen

niikleotid dizisi ve uzunlugu Cizelge 4.15’te verilmistir.

Cizelge 4.38 F grubuna (Adiyaman) ait orneklerin primer F ve R ile ¢ogaltilan PCR

sekans lrin

ORNEK | PRIMER

NUKLEOTID Dizisi

UZUNLUK
(BO)

F1

CAATGTGGGGCCCTTCCTTCTTTAAAGGCTTT
TACACAATGAAGGGAATTTTAATTCAACATC
GAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT
TTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAG
TAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT
TTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAG
CTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTT
TAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAG
TTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCAT
TTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATT
TTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTAC
TCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTA
ATGATTATGCTACCTTTGCACCAC

403

ATAAATTTTCTTAAAAATTTTTTTAAAGATAA
TTTAAAAAAAAATTCCACTAAGGGCGGTGAG
AAAAAAAAGCTTTTCTAAAGAAAAAAAACA
TACTTGTTAAAATACCTAGAAATTCTAAAAA
AGAAATAAGTTACTTTAGGGATAACAGCTTT
ATTCACTTAGAAAGTTCTAATTGACAAGTGA
GTTTATGACCTCGATGTTGAATTAAAATTCCT
TTATTGTGTAAAAGCTTTAAGAGGAGGTCTG
TTCGACCTTTAAAATTTTCCATGATCTGAGTT
CAGATCGA

289

4.8.6.1 F1 Ornegi

F1 6rnegin, F ve R (Reverse Complement [RC]) primerleri ile elde edilen

niikleotid dizilimlerinin online Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak yapilan

eslestirme sonucunda 229 niikleotidin, 214’1 birbiri ile eslesmistir (% 93). (Cizelge 4.26).
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Cizelge 4.39 F1 PCR sekans iiriinlerinin eslestirilmesi.

Score = 333 bits(180), Expect = 4e-96 Identities = 214/229(93%), Gaps = 8/229(3%)

Strand= Plus/Minus

QUERY 16 CCTTCT-TTAAAGGCTTTTACACAATGAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAA 74
N RN RN R RN R N R R RN R R R RN N R RN AR RN RREN RN

SBJCT 245 CCTCCTCTTAAA-GCTTTTACACAAT-AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAA 188

QUERY 75 CTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATT 134
RN RN RN R RN R R R RN RN RN RN AR RN RREN RN

SBJCT 187 CTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATT 128

QUERY 135 TCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAGCTTTT 194
RN RN RN R RN R RN R RN AR RN NN AR R AR RN RRRN AR

SBJCT 127 TCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTTTTTTCTTTAGAAAAGCTTTT 68

QUERY 195 TTT-CTCACCGCCCC-AGTGGAATATTTTTA-AAAT-AT-TCTAAAAAA 238
NN R R R RN IR R RN R R R IR TR IR AR

SBJCT 67 TTTTCTCACCGCCCTTAGTGGAATTTTTTTTTAAATTATCTTTAAAAAA 19
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Sekil 4.50 A. PCR sekans liriiniin primer F 19,22,28. — R 233,239,242. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii B. PCR sekans {riiniin primer F 42,45. —

R 216,219. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.51 A. PCR sekans iiriiniin primer F 174. — R 88. pozisyonundaki niikleotid

dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans iiriiniin primer F 198,204,205. — R

53,54,64. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii
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Sekil 4.52 A. PCR sekans iirtiniin primer F 214,220,221. — R 27,29,32. pozisyonundaki

niikleotid dizilerinin kromotogram goriintiisii. B. PCR sekans {iriiniin primer F

226,229,231. — R 27,29,32. pozisyonundaki niikleotid dizilerinin kromotogram

goruntusu

Cizelge 4.40 F1 o6rnegi primer F ile R (RC) PCR sekans iiriiniin diizenleme sonunda

eslestirilmesi.
Score =472 bits(341), Expect = 1e-137 Identities = 223/223(100%), Gaps = 0/223(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 16 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATARAA 74
RN R RN R R R AR R RN AR R AR RN RRRRRRRRRARRRARREY
SBJCT 245 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAA 188
QUERY 75 CTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATT 134
NRRR RN R R RN RN R RN RN AR RN R R R R RN RENRRARRN
SBJCT 187 CTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATT 128
QUERY 135 TCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAGCTTTT 194
RN R RN R RN R R RN RN R RN RN RN RN RN RRRN
SBJCT 127 TCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAGCTTTT 68
QUERY 195 TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA
RN RN RN RRRRRRRNRRRN
SBJCT 67 TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 19

F1 6rnegi, 223 bg (16-238) olan niikleotid dizisi, 5’
CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTTAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAA 3’ olarak belirlenmistir.

92



4.9 Grup I¢i Eslestirme

4.9.1 A Grubu

A grubu Orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi kullanilarak karsilastirilmistir ve A grubu ortak niikleotid dizilimi
belirlenmistir.

Al ile A2 orneklerine (290 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2
sekans programi ile eslestirilmistir (Cizelge 4.14).

Cizelge 4.41 A1 (Query) ile A2 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score =536 bits(290), Expect = 3e-157 Identities = 290/290(100%), Gaps = 0/290(0%)
Strand=Plus/Minus
QUERY 44 CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA 103

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e
SBJCT 1 CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGITATCCCTA 60

QUERY 104 AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTA 163
SBJCT 61 AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTA 120
QUERY 164 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 223
SBJCT 121 AGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAA 180
QUERY 224 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAA 283
SBJCT 181 AAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAA 240
QUERY 284 AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 333

SBJCT 241 AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 290

Eslestirme sonunda 290 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGT
TATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT
ATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT
TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTC
TAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAAT
TCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT -3’niikleotid dizilimi A1-A2 gruplarinin

ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
Al ile A3 orneklerine (311 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2
sekans programi ile eslestirilmistir (Cizelge 4.15).
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Cizelge 4.42 A1 (Query) ile A3 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 568 bits(307), Expect = 1e-166 Identities = 310/311(99%), Gaps = 1/311(0%)
Strand= Plus/Plus
QUERY 23 AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 82
RN R RN R RN R RN AR R R NN RN AR RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE
SBJCT 1 AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 60
QUERY 83 TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTA 142
RN R RN R RN R RN R R NN RN NN R RN RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE
SBJCT ol TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTA 120
QUERY 143 ACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTT 202
RN R RN R RN R RN R R NN RN NN R RN RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE
SBJCT 121 ACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTT 180
QUERY 203 TAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAG 262
RN R R RN R RN R R NN R R NN RN NN RN R RRRNNRRRNNEERENE
SBJCT 181 TAAAATAATCT=AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAG 239
QUERY 263 CATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCC 322
RN R RN R RN R RN R NN RN RN N RN ERRRNNRRRNNEERENE
SBJCT 240 CATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCC 299
QUERY 323 GGTTTACTCTT 333
NERREERERN
SBJCT 300 GGTTTACTCTT 310

Al (333 bg) ile A3 (310 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programi ile eslestirilerek ortak niikletid dizilimi belirlenmistir. Bu
eslesmede, Cizelge 3.29° de gosterildigi pozisyonda bulunan A1’deki “T” niikleotidine
karsilik A3’de “BOSLUK” karsilik gelmektedir.

Bu da A1°de “TAAAAAAT” pozisyonunda 6 adet “A” niikleotidine (Sekil 3.41-
44) karsilik A3’ de ayni pozisyonda “TAAAAAT” 5 adet “A” niikleotidinin (Sekil 3.42-
44) olmasindan kaynaklanmistir. Orneklere ait niikleotid dizi kromotogram goriintiileri

ile niikleotid sinyalleri degerlendirilmis ve bu farklilik dogrulanmistir.
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Sekil 4.53 A. Al ornegi primer F ile cogaltilan PCR iiriiniindeki “TAAAAAAT”
pozisyonunda 6 adet “A” niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A3 6rnegi
primer F ile ¢ogaltilan PCR iiriiniindeki “TAAAAAT” pozisyonunda 5 adet “A”

niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii.
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Eslestirme sonunda 290 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAAC
TTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA
TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCT
CACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAA
AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAA
AAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT -

3’niikleotid dizilimi A1-A3 gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
Al ile A4 orneklerine (327 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2
sekans programi ile eslestirilmistir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.43 A1 (Query) ile A4 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 592 bits(320), Expect = 6e-174 Identities = 325/327(99%), Gaps = 1/327(0%)
Strand= Plus/Plus
QUERY 8 AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 67

PErrrrrrrrrrrrrrrrr et vt rerrr e et e e e
SBJCT 1 AAGCTTTTGCACAATAAAGGAAGTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 60

QUERY 68 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 127

LEErrrrrrrrrrrerrrrrrerr e et e et e e
SBJCT 61 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 120
QUERY 128 TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC-TTTTTTTCTCACCGC 186

PEErrrrrrrrrrrererrrrer et r et e et e e
SBJCT 121 TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC 180
QUERY 187 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 246
SBJCT 181 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 240
QUERY 247 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 306
SBJCT 241 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 300
QUERY 307 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 333

SBJCT 301 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 327

Al (333 bg) ile A4 (328 bg) Orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programu ile eslestirilerek ortak niikletid dizilimi belirlenmistir. Bu
eslesmede, Cizelge 4.17° de gosterildigi pozisyonda bulunan A1’deki “T” yerine A4’te
“G” niikleotidi gelmistir. Yine A4’deki “T” niikleotidine karsilik A1°’de “BOSLUK”
karsilik gelmektedir.
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Sekil 4.54 A. Al 6rnegi primer R ile cogaltilan PCR firiiniindeki “AATTTT”
pozisyonunda 4 adet “T niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A4 6rnegi
primer R ile ¢ogaltilan PCR iirliniindeki “AATTTT” pozisyonunda 4 adet “T”

niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii.

Kromotogram goriintiileri incelendiginde A4’teki “GGAAGTTTAA” niikleotid
dizilimi yerine “GGAATTTTAA” dizilimi olmasi gerektigi belirlenmistir.
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Sekil 4.55 A. Al 6rnegi primer F ile ¢cogaltilan PCR {irtiniindeki “CTTTTTTT”
pozisyonunda 7 adet “T niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A4 6rnegi
primer F ile ¢ogaltilan PCR {iriiniindeki “CTTTTTTTT” pozisyonunda 8 adet “T”

niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii.

Eslestirme sonunda 326 b¢ % 100 uyum gosteren 5’
AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCA
CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACT
TATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAA
GAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAA
AAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTT
AGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTT
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CCGGTTTACTCTT 3’niikleotid dizilimi A1-A4 gruplarimin ortak sekans verisi olarak
degerlendirilmistir. Eslestirme sonunda 327 b¢ % 100 uyum gdsteren 5’
AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCAC
TTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT
TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAA
AGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATT
AAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTT
CTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTA

CTCTT 3’niikleotid dizilimi A1-A4 gruplarmin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
Al ile AS orneklerine (297 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.17).

Cizelge 4.44 A1 (Query) ile A5 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score =549 bits(297), Expect = 3e-161 Identities = 297/297(100%), Gaps = 0/297(0%)
Strand= Plus/Plus

QUERY 30 TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAA 89

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
SBJCT 1 TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAA 60

QUERY 90 AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTA 149

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e et e
SBJCT 61  AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTA 120

QUERY 150 TGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATA 209

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 121 TGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATA 180

QUERY 210 ATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA 269

PEErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrr e et e et r e
SBJCT 181 ATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTITTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA 240

QUERY 270 GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 326

PEErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrr et rr et
SBJCT 241 GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 297

Eslestirme sonunda 297 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG
GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCC
CCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT
AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA
TTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT -3’niikleotid dizilimi A1-A5
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gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir. A2 ile A3 6rneklerine (368

be) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak

eslestirilmistir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.45 A2 (Query) ile A3 (Shjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 625 bits(338), Expect = 0.0 Identities = 359/368(98%), Gaps = 5/368(1%)
Strand= Plus/Plus

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

QUERY

SBJCT

33

10

90

70

150

129

210

189

270

248

330

308

390

368

AAATAAAGGAA-TTTTAATT-CAACATCG-AGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT

PO rrrtrrrrrret et rrrrr e e e e e
AAAAAAGGGAATTTTTAATTCCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT

TTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGG

Frrrrrrrrer rrrrrrrrrrrrrerrr e rrrr e e et e e
TTCTAAGTGAA=AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGG

TATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA

FEerrrrrrrrrrrrerrrrrrrrerrr e e ettt r et e e e
TATTETAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA

ATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTA

Ferrrrrrrrrrrrrrer rerrrrrrrr e rr e e e e e e e
ATATTTTTAAAATAATCT=AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTA

AAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAA

FErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrr et e et r e
AAAAAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAA

TTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCT

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e rrrr e e e e e
TTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCT

TTGCACAA 397

FEEETET
TTGCACAA 375

89

69

149

128

209

188

269

247

329

307

389

367

A2 (399 bg) ile A3 (378 bg) Orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega

BLAST 2 sekans programa ile eslestirilmistir.
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“AAATAAAGGAATTTT” pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram

B

Sekil 4.56 A. A2 6rnegi primer R ile ¢ogaltilan PCR {irtiniindeki

goriintiisti. B. A2 6rnegi primer R ile ¢cogaltilan PCR {irtiniindeki “-CAACATCG-”

pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.57 A. A2 6rnegi primer R ile ¢ogaltilan PCR {iriiniindeki “AATAAA”

pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A2 6rnegi primer F ile
cogaltilan PCR firtiniindeki “TTTT” pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram

goruntisi.
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Sekil 4.58 A. A2 6rnegi primer F ile cogaltilan PCR {iriiniindeki “AAAAAA”
pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A2 6rnegi primer F ile
cogaltilan PCR {iriiniindeki “AAAAGAA” pozisyonunda niikleotid piklerinin

kromotogram goriintiisii.
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Cizelge 4.46 A2 (Query) ile A3 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 625 bits(366), Expect = 0.0 Identities = 366/366(100%), Gaps = 0/366(0%)

Strand=Plus/Plus
QUERY 33 AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT 89

PEErrrrrrr e e e e e e et e e e e e e e e e e
SBJCT 10  AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT 69

QUERY 90 TTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGG 149

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e e et e
SBJCT 70  TTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGG 128

QUERY 150 TATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA 209

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 129 TATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGA 188

QUERY 210 ATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTA 269

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 189 ATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTA 247

QUERY 270 AAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAA 329

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e et e et e e e
SBJCT 248 AAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAA 307

QUERY 330 TTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCT 389

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e
SBJCT 308 TTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCT 367

QUERY 390 TTGCACAA 397

LTI
SBJCT 368 TTGCACAA 375

Eslestirme sonunda 366 bg % 100 uyum gosteren;5’-
AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTA
GAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTI
AGAATTTCTAGGTATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATA
TAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTA
AAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTT
CATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAA -

3’niikleotid dizilimi A2-A3 gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
A2 ile A4 orneklerine (375 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.16).
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Cizelge 4.47 A2 (Query) ile A4 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 651 bits(352), Expect = 0.0 Identities = 368/375(98%), Gaps = 3/375(0%)
Strand=Plus/Plus
QUERY 23 AAGCTTTT-GCAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 81
RN R R R R NN R R R R RN RN RN NN RRRNERRRNEEREEE
SBJCT 21 AAGCTTTTGGAAAATAAAGGGAGTTTAATTC-ACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA 79
QUERY 82 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 141
RN R RN R RN R RN R R NN RN NN R RN RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE
SBJCT 80 TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA 139
QUERY 142 TTTCTAGGTATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC-TTTTTTTCTCACCGC 200
RN R RN R RN AR R R NN R NN R R RN NN RN NN RRRRNEEREEE
SBJCT 140 TTTCTAGGTATTTITAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC 199
QUERY 201 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 260
RN R RN R RN R RN R R NN RN NN R RN RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE
SBJCT 200 CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT 259
QUERY 261 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 320
RN R RN R RN R RN R R NN R NN R R RN RN NN RRRNNRRRRNEERENE
SBJCT 260 TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT 319
QUERY 321 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATT 380
RN R RN R RN R RN R R NN R NN R R RN RN NN RRRNNRRRRNEERENE
SBJCT 320 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATT 379
QUERY 381 ATGCTACCTTTGCAC 395
NERRNERRRENERE
SBJCT 380 ATGCTACCTTTGCAC 394

A2 (399 bg) ile A4 (394 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega

BLAST 2 sekans programi ile eslestirilmistir.
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Sekil 4.59 A. A4 6rnegi primer R ile ¢ogaltilan PCR {iriiniindeki “AAGCTTTT”

pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A4 6rnegi primer R ile

cogaltilan PCR {irtiniindeki “GGAATTTT” pozisyonunda niikleotid piklerinin

kromotogram goriintiisii.
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Sekil 4.60 A. A4 6rnegi primer R ile ¢gogaltilan PCR {iriiniindeki “TTCAA”

pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii. B. A4 6rnegi primer R ile

cogaltilan PCR firtiniindeki “TTTT” pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram

Sekil 4.61 A4 6rnegi primer R ile ¢ogaltilan PCR iirtintindeki “TTTTTTTT”

goruntusu.
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pozisyonunda niikleotid piklerinin kromotogram goriintiisii.

Cizelge 4.48 A2 (Query) ile A4 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 651 bits(352), Expect = 0.0 Identities = 375/375(100%), Gaps = 0/375(0%)
Strand= Plus/Plus

QUERY 23
SBJCT 21
QUERY 82
SBJCT 80
QUERY 142
SBJCT 140
QUERY 201
SBJCT 200
QUERY 261
SBJCT 260

AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA

TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAA

TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
TTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGC

CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT

Frrrrrrreerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e e
CCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT

TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT

Frrrrerrrerrerrrrrrrrrrrerrrrrr e e e e e e e e
TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT

81

79

141

139

200

199

260

259

320

319
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Cizelge 4.48 (Devami) A2 (Query) ile A4 (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin
esletirilmesi.

QUERY 321 CAAAAAAAATTCTTCCGGTTITACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATT 380

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
SBJCT 320 CAAAAAAAATTCTTCCGGITTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATT 379
QUERY 381 ATGCTACCTTTGCAC 395

SBJCT 380 ATGCTACCTTTGCAC 394

Eslestirme sonunda 375 bg¢ % 100 uyum gosteren;5’-
AAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGT
CAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTT
TTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTT
CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGT
TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA
TTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAA
TTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC -3’niikleotid dizilimi A2-A4
gruplariin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

A2 ile AS orneklerine (362 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.49 A2 (Query) ile A5 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 612 bits(331), Expect = 7e-180 Identities = 353/362(98%), Gaps = 8/362(2%)
Strand= Plus/Plus

QUERY 44 TTTT-AA-TT-CAACAT-CG-AGGTCAT-AAACTCACTT-GTCAATTAGAACTTTCTAAG 96

R R R R R R R R R
SBJCT 13  TTTTAAATTTACAACATACGAAGGTCATAAAACTCACTTGGTCAATTAGAACTTTCTAAG 72

QUERY 97 TG-AATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTCT 155

Eorrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e e et e et |
SBJCT 73  TGAAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTIT 132

QUERY 156 AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT 215

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 133 AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT 192

QUERY 216 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 275

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 193 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 252

QUERY 276 GCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTC 335

PEErrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e e
SBJCT 253 GCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATICTTC 312

QUERY 336 CGGITTACTCTTITCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTITGCAC 395
Errrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e e
SBJCT 313 CGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 372
QUERY 396 AA 397
Il
SBJCT 373 AA 374
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A2 (399 bg) ile AS (376 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programu ile eslestirilmistir.

Cizelge 4.50 A2 (Query) ile A5 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 651 bits(354), Expect = 0.0 Identities = 354/354(100%), Gaps = 0/354(0%)
Strand= Plus/Plus
QUERY 44 TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 96

LErrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrr e et e e e
SBJCT 13  TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAG 72

QUERY 97  TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITTAGAATTTCTAGGTATTTT 155

PEEEEEErrr e e e e e e e e e e e e e et |
SBJCT 73  TGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTT 132
QUERY 156 AACAAGTATGTTTATTTTCTITAAGAAAAGCTTITTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTIT 215

LTt e e e e e e e e e e e e e e e e el
SBJCT 133 AACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTITTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTT 192
QUERY 216 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 275

Errrrrrrrrrrrrrrr et et e e e e e e e e e e e
SBJCT 193 TTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTITATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAA 252
QUERY 276 GCATTTTAGCCTITCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTITTAATTCAAAAAAAATTCTTC 335
SBJCT 253 GCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTITTAATTCAAAAAAAATTCTTC 312
QUERY 336 CGGITTACTCTITCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTITGCAC 395
SBJCT 313 CGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 372
QUERY 396 AA 397

SBJCT 373 AA 374

Eslestirme sonunda 354 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA
GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG
GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCC
CCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTAT
AGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA
TTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTC
CTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAA -3’niikleotid dizilimi

A2-AS5 gruplarimin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
A3 ile A4 orneklerine (368 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.16).
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Cizelge 4.51 A3 (Query) ile A4 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 610 bits(330), Expect = 2e-179 Identities = 357/368(97%), Gaps = 9/368(2%)
Strand=Plus/Plus
QUERY 10 AAA-AAAGGGAATTTTTAATTCCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAAC 68

R R R R R R R RN R RN
SBJCT 32  AAATAAAGGG=A=GITTAATT-C-ACATCG=AGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAAC 86

QUERY 69 TTTCTAAGTGAA-AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG 127

Frrrrrrrrerr rererrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 87  TTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITTTAGAATTTCTAG 146

QUERY 128 GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGC-TTTTTTTCTCACCGCCCCAGTG 186

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrrt e e e e
SBJCT 147 GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCITTTTTTTCTCACCGCCCCAGTG 206

QUERY 187 GAATATTTTTAAAATAATCT-AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTC 245

Frrrrrrreerrrrrrrret rrrrrrrr e rrr e e e e e e
SBJCT 207 GAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGIC 266

QUERY 246 TAAAAAAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA 305

FErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e e ettt r e e e e e e
SBJCT 267 TAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA 326

QUERY 306 AATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTAC 365

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e e ettt e e e e e
SBJCT 327 AATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTAC 386

QUERY 366 CTTTGCAC 373

FETTTT
SBJCT 387 CTTTGCAC 394

A3 (378 bg) ile A4 (394 bg) Orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programu ile eslestirilmistir.

Cizelge 4.52 A3 (Query) ile A4 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 610 bits(365), Expect = 2e-179 Identities = 365/365(97%), Gaps = 0/365(0%)
Strand= Plus/Plus
QUERY 10 AAATAAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAAC 68

Frrrrrrrrrrrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e
SBJCT 32  AAATAAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAAC 86

QUERY 69 TTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAG 127

Ferrrrrrerrr rrrrrrrrrrrrrrr e e e e e e e e e
SBJCT 87  TTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTICTAG 146

QUERY 128 GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTG 186

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 147 GTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTITTTCTCACCGCCCCAGTG 206

QUERY 187 GAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTC 245

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 207 GAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCITGTC 266

QUERY 246 TAAAAGAAGCATTTTAGCCTITCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA 305
Lt e
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Cizelge 4.52 (devam) A3 (Query) ile A4 (Sbjct) oOrneklerinin sekans verilerinin
esletirilmesi.

Score = 610 bits(365), Expect = 2e-179 Identities = 365/365(97%), Gaps = 0/365(0%)
Strand= Plus/Plus

SBJCT 267 TAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA 326

QUERY 306 AATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTAC 365

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e e
SBJCT 327 AATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTAC 386

QUERY 366 CTTTGCAC 373

SBJCT 387 CTTTGCAC 394

A3 (378 bg) ile A4 (394 bg) drneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST
2 sekans programi ile eslestirilmistir. Eslestirme sonunda 365 bg¢ % 100 uyum gosteren;5’-
AAATAAAGGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATT
AGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT
TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTT
TTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAA
TATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTAC
TAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC
TTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC -
3’niikleotid dizilimi A3-A4 gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

A3 ile AS orneklerine (365 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.53).

Cizelge 4.53 A3 (Query) ile A5 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 612 bits(331), Expect = 6e-180 Identities = 355/365(97%), Gaps = 8/365(2%)
Strand= Plus/Plus

QUERY 21 TTTTT-AA-TTCCAACAT-CGAAGGTCAT-AAACTCACTT-GTCAATTAGAACTTTCTAA 75

PEEET rr e rrrrrer rrrrrrr et rrrr et et rrr e
SBJCT 12  TTTTTAAATTTACAACATACGAAGGTCATAAAACTCACTTGGTCAATTAGAACTTTCTAA 71

QUERY 76 GTGAA--AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTT 133

PEEEr o rrrrrrr e e et e e e e e e e e e e e e
SBJCT 72  GIGAAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTITTAGAATTTCTAGGTATTT 131

QUERY 134 TAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATT 193

Errrrrrrrrrrrrrer e e et et e e e e e e e e e e
SBJCT 132 TAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTITTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATT 191
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Cizelge 4.53 A3 (devam) (Query) ile A5 (Sbjct) oOrneklerinin sekans verilerinin
esletirilmesi.

Score = 612 bits(331), Expect = 6e-180 Identities = 355/365(97%), Gaps = 8/365(2%)
Strand=Plus/Plus
QUERY 194 TTTAAAATAATCT-AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAAA 252

FErrrerrrerer rrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e ey
SBJCT 192 TTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTITTATAGGGTCTTICTTGTCTAAAAGA 251

QUERY 253 AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTT 312

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
SBJCT 252 AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTITTTAATTCAAAAAAAATTCIT 311

QUERY 313 CCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCA 372

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
SBJCT 312 CCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCA 371

QUERY 373 CAAAA 377

RNy
SBJCT 372 CAARA 376

A3 (378 be) ile A5 (376 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programi ile eslestirilmistir.

Cizelge 4.54 A3 (Query) ile A5 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 610 bits(365), Expect = 2e-179 Identities = 365/365(100%), Gaps = 0/365(0%)
Strand= Plus/Plus
QUERY 21 TTTTTAATTCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA 75

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrr e et e e e
SBJCT 12  TTTTTAATTCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAA 71

QUERY 76 GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTT 133

FErrrrrrrrrrerr et et e e e e e e e e e e e e
SBJCT 72  GTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTICTTITTTAGAATTTCTAGGTATTT 131

QUERY 134 TAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATT 193

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 132 TAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTITTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATT 191

QUERY 194 TTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGA 252

FErrrrrrrrrrrrr e er e et e e e e e e e
SBJCT 192 TTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGA 251

QUERY 253 AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTT 312

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 252 AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTITTTAATTCAAAAAAAATTCTT 311

QUERY 313 CCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCA 372

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrr e e e e e e e e e e e e
SBJCT 312 CCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCA 371

QUERY 373 CAAAA 377

RN
SBJCT 372 CAAARA 376
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A3 (378 bg) ile A5 (376 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programu ile eslestirilmistir. Eslestirme sonunda 357 b¢ % 100 uyum
gosteren;5’-
TTTTTAATTCAACATCGAAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT
AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCT
AGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCG
CCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA
TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAA
ATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGT
CCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAAAA -3’niikleotid

dizilimi A3-AS5 gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
A4 ile AS orneklerine (348 bg) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2
sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.55).

Cizelge 4.55 A4 (Query) ile A5 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 604 bits(327), Expect = 1e-177 Identities = 342/348(98%), Gaps = 6/348(1%)
Strand= Plus/Plus

QUERY 52 ACAT-CG-AGGTCAT-AAACTCACTT-GTCAATTAGAACTTTCTAAGTG-AATAAAGCTG 106

EEE ottt et rrr e e e e e e e ettt
SBJCT 26  ACATACGAAGGTCATAAAACTCACTTGGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAAATAAAGCTG 85

QUERY 107 TTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTT 166
SBJCT 86 TTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTT 145
QUERY 167 ATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCT 226
PEErrrrrrrrrrr et rrrrrrrr e e et e e et r e
SBJCT 146 ATTTTCTTAAGAAAAGCETTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCT 204
QUERY 227 AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT 286
SBJCT 205 AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT 264
QUERY 287 TCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 346
SBJCT 265 TCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 324
QUERY 347 TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 394

\I\I\I\ CEETEEEE Rt et er e e e e e et
SBJCT 325 TCATACCAGICCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 372

A4 (394 be) ile A5 (376 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programu ile eslestirilmistir.
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Cizelge 4.56 A4 (Query) ile A5 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score = 610 bits(365), Expect = 2e-179 Identities = 365/365(100%), Gaps = 0/365(0%)

Strand=Plus/Plus
QUERY 52 ACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTG 106

Errrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrr et e et e e e e e e
SBJCT 26  ACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTG 85

QUERY 107 TTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTT 166

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 86  TTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTT 145

QUERY 167 ATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCT 226

PErrrrrrrrrrrrrer rrrrrerrrrrrerrr e e et e e e
SBJCT 146 ATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCT 204

QUERY 227 AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT 286

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e e
SBJCT 205 AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT 264

QUERY 287 TCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 346

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrrrrr e et r e
SBJCT 265 TCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT 324

QUERY 347 TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 394

PErrrrrrrrrrrrrrrrr e et e e el
SBJCT 325 TCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC 372

A3 (378 bg) ile AS (376 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programi ile eslestirilmistir. Eslestirme sonunda 357 b¢ % 100 uyum
gosteren;5’-
ACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAG
CTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAAC
AAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAA
TATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTC
TTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTT
TTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAA
AAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC -3’niikleotid dizilimi A4-AS gruplarinin

ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

A grubuna ait A1,A2,A3,A4,AS Orneklerin eslestirme verilerine gore; Eslestirme
sonunda 365 bg¢ % 100 uyum gosteren; 5°-
AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTA
GAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTI
AGAATTTCTAGGTATTCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT
TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATA
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TAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTA
AAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTT
CATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAA -3’

niikleotid dizilimi A gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

4.9.2 B Grubu

B grubu o6rneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sckans
programi kullanilarak karsilastirilmistir ve B grubu ortak niikleotid dizilimi
belirlenmistir.

B1 ile B2 6rneklerine (342) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.57).

Cizelge 4.57 B1 (Query) ile B2 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 597 bit (323), Expect= 1e-175 Identities= 336/342 (% 98), Gaps= 2/342 (% 0)
Strand=Plus/Minus
QUERY 5 CCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCA 63

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
SBJCT 1 CCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCARACATCGAGGTCATAAACTCA 60

QUERY 64 CTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 123

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et e et r e
SBJCT 61  CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 120

QUERY 124 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 183

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 121 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 180

QUERY 184 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 243

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrre et rrrrrr e e et e
SBJCT 181 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCT=AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 239

QUERY 244 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 303

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 240 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 299

QUERY 304 TTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 345

PEEEEEE trr e e e e e e ety
SBJCT 300 TTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 341

B1 (397 bg) ile B2 (398 bg) orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega
BLAST 2 sekans programi ile eslestirilerek ortak niikletid dizilimi belirlenmistir. Bu
eslesmede, niikleotid dizilimlerinde B1°’de “CTAAAAAAAT” pozisyonunda 7 adet “A”
niikleotid olmasi ile, B1’de “ATCCA” ve B2 de “ATTCA” niikleotidleri olmas1 B grubu
orneklerinden iki farkli ortak sekans elde edilmistir. B grubuna ait 6rneklerin eslestirme

verilerine gore; Eslestirme sonunda 342 b¢ % 100 uyum gosteren; 5°-
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CCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCA
TAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTA
AAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTAT
TTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATA
ATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGA
AGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATCCAAAAA
AAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC -3’ niikleotid dizilimi B1-B2 gruplarinin

ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

4.9.3 C Grubu

C grubu orneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi1 kullanilarak karsilastirilmistir ve C grubu ortak niikleotid dizilimi
belirlenmistir.

C1 ile C2 orneklerine (342) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.58).

Cizelge 4.58 C1 (Query) ile C2 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 625 bits(338), Expect= 0.0 Identities= 338/338(100%), Gaps= 0/338(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY 1 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 60
SBJCT 7 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 66
QUERY 61 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 120
SBJCT 67 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 126
QUERY 121 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 180
SBJCT 127 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 186
QUERY 181 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 240
SBJCT 187 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 246
QUERY 241 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 300
SBJCT 247 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 306
QUERY 301 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 338

PEEEErrrrr et e e e e e e
SBJCT 307 AATTCAAAAAAAATTCTTICTGGTTTACTCTTTCATACC 344
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Eslestirme sonunda 338 bg % 100 uyum gosteren; 5°-
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC -3’ niikleotid dizilimi C1-C2

gruplariin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
Cl ile C3 orneklerine (342) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.59).

Cizelge 4.59 C1 (Query) ile C3 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 625 bits(338), Expect= 0.0 Identities= 338/338(100%), Gaps= 0/338(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY 1 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 60

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
SBJCT 4 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 63

QUERY 61 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 120

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e et e
SBJCT 64  GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 123

QUERY 121 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 180

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 124 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 183

QUERY 181 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 240

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 184 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 243

QUERY 241 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 300

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e e et r e
SBJCT 244 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 303

QUERY 301 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 338

PEEEEErrrrr ettt
SBJCT 304 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 341

Eslestirme sonunda 338 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
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GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC -3’ niikleotid dizilimi C1-C3

gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
C1 ile C4 orneklerine (342) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans

programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.60).

Cizelge 4.60 C1 (Query) ile C4 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 551 bits(298), Expect= le-161ldentities= 326/339(96%), Gaps= 3/339(0%)
Strand=Plus/ Plus

QUERY 3 TTAAAGCTTTTGCAC--AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 60

PErrrrrrrrr e rrrrrrrrrr e rer et et e e
SBJCT 6 TTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 65

QUERY 61 GTCAATTAGAACTTTCTAAGIGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 120

PErrrrrrrrrrrrrrrr et rret o rrrrerrr e e et e e
SBJCT 66  GTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTITTIT 125

QUERY 121 TAGAATTTCTAGGTATTTTIAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTITTITTT-CTC 179

PEErrrrrrrrrrrrerr rrrrerrt rrerrr e e et et rrre
SBJCT 126 TAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTC 185

QUERY 180 ACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAG 239

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrre et rrr e et e
SBJCT 186 ACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTITATAG 245

QUERY 240 GGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCT 299

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e e e rrrrrr
SBJCT 246 GGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTIATTTTCT 305

QUERY 300 TAATTCAAAAAAAATTCTTCIGGTTTACTCTTTCATACC 338

PEEEE rrrrr et rrrrr e
SBJCT 306 TAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 344

Eslestirme sonunda 339 b¢ % 100 uyum gosteren;5’-
TCCTTTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGT
CATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCC
TAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTT
ATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA
AATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA
AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAATTTAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC -3’ niikleotid dizilimi C1-C4

gruplariin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.
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Cl, C2,C3 ve C4 sekans verisinde;5’-
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC -3’ niikleotid dizilimi C grubunun

ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

4.9.4 D Grubu

D grubu oOrneklerine ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans
programi kullanilarak karsilastirilmistir ve D grubu ortak niikleotid dizilimi
belirlenmistir. D1 ile D2 6rneklerine (342) ait elde edilen sekans verileri Mega BLAST 2

sekans programi kullanilarak ortak niikleotid dizilimi belirlenmistir (Cizelge 4.61).

Cizelge 4.61 D1 (Query) ile D2 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 625 bits(338), Expect= 0.0 Identities= 338/338(100%), Gaps= 0/338(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 1 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 60

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e e et r e
SBJCT 7 TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTT 66

QUERY 61 GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 120

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 67  GTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTT 126

QUERY 121 TAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 180

PEErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e e et e et e e e
SBJCT 127 TAGAATTTCTAGGTATTTITAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTICTCA 186

QUERY 181 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 240

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e e
SBJCT 187 CCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGG 246

QUERY 241 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 300

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e et e et e
SBJCT 247 GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTT 306

QUERY 301 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 338

PEEEErrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 307 AATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 344

Eslestirme  sonunda 338 b¢ % 100  uyum  gosteren;  5’-
ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
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TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC
CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC  -3’niikleotid  dizilimi  D1-D2

gruplarinin ortak sekans verisi olarak degerlendirilmistir.

4.9.5 E Grubu

E grubuna ait yapilan ¢aligmada tek Ornek kullanildigindan bu 6rnge ait elde
edilen sekans verileri Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak niikleotid dizilimi
belirlenmistir(Cizelge 4.62).

Cizelge 4.62 E1 (Query) ile E1 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi

Score= 625 bits(338), Expect= 0.0 Identities= 338/338(100%), Gaps= 0/338(0%)
Strand=Plus/ Plus
Query 15 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 73

rrrrrrrrrrrerrrrr e et e e e e et et e e e e e e
Sbjct 351 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTITAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 293

Query 74 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 133
Sbjct 292 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTIT 234

Query 134 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 193

FErrrrrrrrrrrr e et e e e et e e et e e e e e e
Sbjct 233 CITTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 174

Query 194 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTT 253

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrrrre et e et rr e
Sbjct 173 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTT 114

Query 254 TTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTA 313

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrr e et e et et e
Sbjct 113 TTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTA 54

Query 314 TTTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 349

PErrrrrrrrrrrrrrrrr e rr e
Sbjct 53  TTTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTAACTC 20

E grubunu temsil eden E1 6rnegine ait sekans verisi;5’-
CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGT
CATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCC
TAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTT
ATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA
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AATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA
AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAATTTAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTC-3’ olarak belirlenmistir.

4.9.6 F Grubu

F grubuna ait yapilan ¢calismada tek 6rnek kullanildigindan bu 6rnge ait elde edilen
sekans verileri Mega BLAST 2 sekans programi kullanilarak niikleotid dizilimi
belirlenmistir (Cizelge 4.63).

Cizelge 4.63 F1 (Query) ile F1 (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score= 625 bits(338), Expect= 0.0 Identities= 338/338(100%), Gaps= 0/338(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 16 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAA 74

PEErrrrrrrrrrrrrrr et e e e e e e e e e e e e
SBJCT 245 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAA 88

QUERY 75 CTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT134

PEErrrrrrrrrrrrrrr et et r e e e e e e e e e e
SBJCT 187 CTCACTTIGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTAT128

QUERY 135 TTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAGCT 194

LErrrrrrrrrrerrrerrerr e e et et e e e e e e e e
SBJCT 127 TTCTTTTITTAGAATITCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAARAGCT 68

QUERY 195 TTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 238

PEErrrrrrrrrrrrrrrr e et e e e rr e
SBJCT 67  TTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 19

F grubunu temsil eden F1 6rnegine ait sekans verisi;5’-
CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGG
TCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCC

CTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTTAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAA
ATATTCTAAAAAA -3 olarak belirlenmistir.

4.10 Gruplar Arasi Dizi Eslesmesi
Calismada kullanilan gruplardaki Orneklere ait niikleotid dizilimlerinin

eslestirilme sonuglar1 Cizelge 4.64-78” de verilmistir.
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Cizelge 4.64 A (Query) ile B (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score=523 hits(283), Expect= 2e-153 ldentities= 294/299(98%), Gaps= 2/299(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 1 TTTTAATTC-AACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATA 59

FErrrererrrerrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrr e e e e et e
SBJCT 30  TTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATA 89

QUERY 60 AAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT 119

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
SBJCT 90  AAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT 149

QUERY 120 ATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT 179

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
SBJCT 150 ATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT 209

QUERY 180 AATCT-AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTT 238

Frrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e e ettt e e e e e e
SBJCT 210 AATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTT 269

QUERY 239 TAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 297

Frerrrrrrerrrrrrerrrrrrrrrrrr e rrr et e e e e
SBJCT 270 TAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 328

Eslestirme neticesinde bes niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. A
grubuna ait sekansta “TTCAA” gelirken B grubuna ait sekansta “TTCAAA” gelmistir.
A grubuna ait sekansta “TCTAAG” gelirken B grubuna ait sekansta “TCTCTG”
gelmistir. A grubuna ait sekansta “TCTAAAAAA” gelirken B grubuna ait sekansta
“TCTAAAAAAA” gelmistir. Burda bir A niikleotidi Bgrubunda fazla bulunmaktadir.
Burda A grubunda delesyon veya B grubunda insertion olmus olabilir. A grubuna ait
sekansta “AATTCA” gelirken B grubuna ait sekansta “AATCCA” gelmistir. Burda
substition oldugu goriilmektedir.

Cizelge 4.65 A (Query) ile C (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score=523 hits(283), Expect= 2e-153 ldentities= 294/299(98%), Gaps= 2/299(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 1 TTTTAATTC-AACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATA 59

FErrrrrerrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrr e e et e
SBJCT 30  TTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTIGTGAATA 89

QUERY 60 AAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT 119

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
SBJCT 90  AAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTITTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGT 149

QUERY 120 ATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAAT 179

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 150 ATGTTTATTTICTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTITAAAAT 209

QUERY 180 AATCT-AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTT 238

FErrrrrrerrerrrerrrrrrrrrrrrrr e e e e e e e e
SBJCT 210 AATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTT 269

QUERY 239 TAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 297

Frrrrrrrrrrrrrrrrrr et err e e e et e e e e e
SBJCT 270 TAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTT 328
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Eslestirme neticesinde bes niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. A
grubuna ait sekansta “TTCAA” gelirken C grubuna ait sekansta “TTCAAA” gelmistir. A
grubuna ait sekansta “TCTAAG” gelirken C grubuna ait sekansta “TCTCTG” gelmistir.
A grubuna ait sekansta “TCTAAAAAA” gelirken C grubuna ait sekansta
“TCTAAAAAAA” gelmistir. Burda bir A niikleotidi Bgrubunda fazla bulunmaktadir.
Burda A grubunda delesyon veya C grubunda insertion olmus olabilir. A grubuna ait
sekansta “AATTCA” gelirken C grubuna ait sekansta “AATCCA” gelmistir. Burda
substition oldugu goriilmektedir. Bu verilerle B ve C grubu sekans verileri birbiriyle

benzerlik gostermektedir.

Cizelge 4.66 A (Query) ile D (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin egletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand
571 bits(309)  9e-168 317/321(99%) 0/321(0%) Plus/Plus
QUERY 2 AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT 61

PErrrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrrrrerrr e et r et r e
SBJCT 24  AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT 83

QUERY 62 AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATT 121

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
SBJCT 84  AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCITTTITAGAATTTCTAGGTATT 143

QUERY 122 CTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATAT 181

CEErrrrrrrrr et et e e e e et e e e e e e e e e
SBJCT 144 TTAACAAGTATGTTTATTITCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATAT 203

QUERY 182 TTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAG 241

PEErrrrrer rrrr e e et e e et e e e e e e e e
SBJCT 204 TTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCITGTCTAAAAG 263

QUERY 242 AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCT 301

PErrrrrrrrrrrr e e et e e e e e et et e e e e
SBJCT 264 AAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAAAAAAATICT 323

QUERY 302 TCCGGTTTACTCTTTCATACC 322

LTt
SBJCT 324 TCIGGTTTACTCTTTCATACC 344

Eslestirme neticesinde dort niikleotidde genetik varyasyon tespit
edilmistir. A grubuna ait sekansta “CTAA” gelirken D grubuna ait sekansta “TTAA”
gelmistir. A grubuna ait sekansta “TAAT” gelirken D grubuna ait sekansta “TATT”
gelmigtir. A grubuna ait sekansta “TTTTTTT” gelirken D grubuna ait sekansta
“TTTTCTT” gelmistir. Burda bir A niikleotidi Bgrubunda fazla bulunmaktadir. A
grubuna ait sekansta “TCCG” gelirken D grubuna ait sekansta “TCTG” gelmistir.

Buralarda substition oldugu goriilmektedir.
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Cizelge 4.67 A (Query) ile E (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand
507 bits(274) 3e-148  301/314(96%)  1/314(0%) Plus/Plus
QUERY 1 AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC 60

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrerr e e e e e e e e e e
SBJCT 22  AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTIC 81

QUERY 61 TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT 120

FEEE b rrrrrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 82  TAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITTAGAATTITCTAGGTAT 141

QUERY 121 TCTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT-TTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAAT 179

o rrrrrrrt rrrrrrerrrrrrrrrr e et et e
SBJCT 142 TTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTCACCGCCCCAGTGGAAT 201

QUERY 180 ATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA 239

Frrrrrrrerrt rrrrrrrt rrrrrrr e e et e e e e
SBJCT 202 ATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAA 261

QUERY 240 AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATT 299

Frrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e re et rrr et et e
SBJCT 262 AGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTIATTTTCTTAATTIAAAAAAAATT 321

QUERY 300 CTTCCGGTTTACTC 313

FETTTEEEEETT
SBJCT 322 CTTCCGGTTTACTC 335

Eslestirme neticesinde oniki niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. A
grubuna ait seckansta “AGTGAATAAA” gelirken E grubuna ait sekansta
“AGCGAATTAA” gelmistir. A grubuna ait sekansta “TCTAAC” gelirken E grubuna ait
sekansta “TTAAAC” gelmistir. A grubuna ait sekansta “TATGT” gelirken E grubuna ait
sekansta “TACGT” gelmistir. Burda substition oldugu goriilmektedir. A grubuna ait
sekansta “CTTTTTTT” gelirken C grubuna ait sekansta “CTCTATTT” gelmistir. Burda
bir E niikleotidi A grubunda fazla bulunmaktadir. Burda A grubunda delesyon veya E
grubunda insertion olmus olabilir.

Cizelge 4.68 A (Query) ile F (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score=523 hits(283), Expect= 2e-153 ldentities= 294/299(98%), Gaps= 2/299(0%)
Strand=Plus/ Plus
QUERY 2 AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT 61

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e
SBJCT 24  AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCT 83

QUERY 62 AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATT 121

Frrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrrrrrr e et r e e e e e
SBJCT 84  AAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATT 143

QUERY 122 CTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATAT 181

FEEEEEEr et er et rer e e et e e e e e e e
SBJCT 144 [ITAACAAGTATGTTTATTITCTITAGAAAAGCTTTITTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATAT 203

QUERY 182 TTTTAAAATAATCTAAAAAA 201

FEEEEEEEEr rrrr e
SBJCT 204 TTTTAAAATATTCTAAAAAA 223
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Eslestirme neticesinde ii¢ niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. A
grubuna ait sekansta “CTAA” gelirken F grubuna ait sekansta “TTAA” gelmistir. A
grubuna ait sekansta “TTAA” gelirken F grubuna ait sekansta “TTTA” gelmistir. A
grubuna ait sekansta “TAAT” gelirken F grubuna ait sekansta “TATT” gelmistir. Burda

substition oldugu goriilmektedir.

Cizelge 4.69 B (Query) ile C (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand
580 bits(314) 1e-170 333/342(97%) 2/342(0%) Plus/Plus
QUERY 1 CCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCA 60

FEErrrrrrrrrrrrerrrrrrrerrrerr e e et rer e e e e
SBJCT 5 CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTC=AACATCGAGGTCATAAACTCA 63

QUERY 61 CTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 120

Frrrrrrreerrerrrerrt rrrrrrrrr e e e e e e e
SBJCT 64  CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 123

QUERY 121 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 180
SBJCT 124 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 183

QUERY 181 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 240

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr et rer rerr e e e e e
SBJCT 184 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTITAAAATATTCT-AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 242

QUERY 241 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 300

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 243 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 302

QUERY 301 TTITTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 342

ettt et e et rrr e e e
SBJCT 303 TCTTAATTICAAAAAAAATTCTTCEGGITTACTCTTITCATACC 344

Eslestirme neticesinde dokuz niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. B
grubuna ait sekansta “TTTT” gelirken C grubuna ait sekansta “TCTT” gelmistir. B
grubuna ait sekansta “TCAAA” gelirken C grubuna ait sekansta “TC-AA” gelmistir.
Burda bir B niikleotidi C grubunda fazla bulunmaktadir. Burda C grubunda delesyon veya
B grubunda insertion olmus olabilir. B grubuna ait sekansta “CTCTGT” gelirken C
grubuna ait sekansta “CTAAGT” gelmistir. Burda substition oldugu goriilmektedir. B
grubuna ait sekansta “TAATCTAAAAAAA” gelirken C grubuna ait sekansta
“TATTCT-AAAAAA” gelmistir. Burda bir B nikleotidi C grubunda fazla
bulunmaktadir. Burda C grubunda delesyon veya B grubunda insertion olmus olabilir. B
grubuna ait sekansta “TTTTAATC” gelirken C grubuna ait sekansta “TCTTAATT”
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gelmistir. B grubuna ait sekansta “TCCG” gelirken C grubuna ait sekansta “TCTG”

gelmistir. Buralarda da substition oldugu goriillmektedir.

Cizelge 4.70 B (Query) ile D (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

580 bits(314)  1e-170 333/342(97%) 2/342(0%) Plus/Plus

QUERY 1 CCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCA 60
R RN RN R R RN R RN R R NN R RN RN RRRNNEERRNEEREEE

SBJCT 5 CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTC-AACATCGAGGTCATAAACTCA 63

QUERY 61 CTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 120

Prrrrrerrrrrrrrerret o rrrrrrrrrrrr e et e e
SBJCT 64  CTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTT 123

QUERY 121 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 180

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et e et e
SBJCT 124 TTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTC 183

QUERY 181 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 240

rrrrrrrrrrrrrrrer et et et et b e e e e e
SBJCT 184 TCACCGCCCCAGTGGAATATTTITAAAATATTCT-AAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTA 242

QUERY 241 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 300

Errrrrrrrrrrr e e et et e e e e e e e e e e e
SBJCT 243 TAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTT 302

QUERY 301 TTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC 342

ettt e e ettt e e e rd
SBJCT 303 TCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCEGGTTTACTCTTTCATACC 344

Eslestirme neticesinde dokuz niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. B
grubuna ait sekansta “TTTT” gelirken D grubuna ait sekansta “TCTT” gelmistir. B
grubuna ait sekansta “TCAAA” gelirken D grubuna ait sekansta “TC-AA” gelmistir.
Burda bir B niikleotidi D grubunda fazla bulunmaktadir. Burda D grubunda delesyon
veya B grubunda insertion olmus olabilir. B grubuna ait sekansta “CTCTGT” gelirken D
grubuna ait sekansta “CTAAGT” gelmistir. Burda substition oldugu goériilmektedir. B
grubuna ait seckansta “TAATCTAAAAAAA” gelirken D grubuna ait sekansta
“TATTCT-AAAAAA” gelmistir. Burada bir B niikleotidi D grubunda fazla
bulunmaktadir. Burda D grubunda delesyon veya B grubunda insertion olmus olabilir. B
grubuna ait sekansta “TTTTAATC” gelirken D grubuna ait sekansta “TCTTAATT”
gelmistir. B grubuna ait sekansta “TCCG” gelirken D grubuna ait sekansta “TCTG”

gelmistir. Buralarda da substition oldugu goriillmektedir.
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Cizelge 4.71 B (Query) ile E (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

507 bits(274)  2e-148 317/337(94%) 6/337(1%) Plus/Plus

QUERY 1 CCTTTTAAAGCTTTTG-CAC-—-AATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAAC 57
RN RN R N R R RN NN RN RN NN N RRRNNERRRNEEREEE

SBJCT 1 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTC-AACATCGAGGTCATAAAC 59

QUERY 58 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 117

Prrrrrrrrrrrrrrerrr e et ettt e e e
SBJCT 60  TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTIAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 119

QUERY 118 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT-TTT 176

PErrrrrrrrrrrrrerrr e e rrrrrert rrrrrrr e e e e e
SBJCT 120 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 179

QUERY 177 TTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAATTAAAAATATAAAGT 236

Lorrrrrrrrrrrererrrrrrerrrrrre et et rrrr e
SBJCT 180 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCT-AAAAATTTAAAAATATAAAGT 238

QUERY 237 TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTLC 296

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrre et rr et r e
SBJCT 239 TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTT 298

QUERY 297 ATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 333

PEEEErrrrt rrrrr e e
SBJCT 299 ATTTTCTTAATITAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 33

Eslestirme neticesinde yirmi niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. B
grubuna ait sekansta “TG-CAC--AA” gelirken E grubuna ait sekansta
“TGGCACAAAA” gelmistir. B grubuna ait sekansta “TCAAA” gelirken E grubuna ait
sekansta “TC-AA” gelmistir. Burda bir B niikleotidi E grubunda fazla bulunmaktadir.
Burda E grubunda delesyon veya B grubunda insertion olmus olabilir. B grubuna ait
sekansta ~ “CTCTGTGAATAAA”  gelirken @ E  grubuna  ait  sekansta
“CTAAGCGAATTAA” gelmistir. Burada substition oldugu goriilmektedir. B grubuna
ait sekansta “TTTTAACAAGTAT” gelirken E grubuna ait sekansta
“TTTAAACAAGTAC” gelmistir. Burada substition oldugu goriilmektedir. B grubuna
ait sekansta “T-TTT” gelirken E grubuna ait sekansta “TCTAT” gelmistir. Burda B
grubunda delesyon veya E grubunda insertion olmus olabilir. B grubuna ait sekansta
“TTTC” gelirken E grubuna ait sekansta “TTCC” gelmistir. Buralarda da substition
oldugu gorilmektedir. B grubuna ait sekansta “TAATCTAAAAAAA” gelirken E
grubuna ait sekansta “TATTCT-AAAAAT” gelmistir. Buralarda da substition, insertion
veya delesyon oldugu goriilmektedir. B grubuna ait sekansta “TTC” gelirken E grubuna

ait sekansta “TTT” gelmistir. Buralarda da substition oldugu goriilmektedir. B grubuna
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ait sekansta “TTTTTTTAATCC” gelirken E grubuna ait sekansta “TTTTCTTAATTT”

gelmistir. Buralarda da substition oldugu goriillmektedir.

Cizelge 4.72 B (Query) ile F (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand
363 bits(196)  4e-105 213/221(96%) 2/221(0%)  Plus/Plus
QUERY 1 CCTTTTAAA-GCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTC 59

PEE Tt et rrrrrrerr e rerrr et e e e
SBJCT 4 CCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTC=AACATCGAGGTCATAAACTC 62

QUERY 60 ACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT 119

Prrrrrrrrrrrrrrerrr et vt rrrrr e e e e
SBJCT 63  ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT 122

QUERY 120 TTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTT 179

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrerrr e et rrrr e
SBJCT 123 TTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTIAGAAAAGCTTTTTTT 182

QUERY 180 CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAA 220

PEEEEEErrr et e e e ettt
SBJCT 183 CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 223

Eslestirme neticesinde sekiz niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. B
grubuna ait sekansta “TTTTAAA-GCTTTTG” gelirken F grubuna ait sekansta
“TCTTAAAGGCTTTTA” gelmistir. Burda bir F niikleotidi B grubunda fazla
bulunmaktadir. Burda B grubunda delesyon veya F grubunda insertion olmus olabilir.
Ayn1 zamanda substition oldugu da goriilmektedir. B grubuna ait sekansta “TCAAA”
gelirken F grubuna ait sekansta “TC-AA” gelmistir. Burda bir B niikleotidi F grubunda
fazla bulunmaktadir. Burda F grubunda delesyon veya B grubunda insertion olmus
olabilir. B grubuna ait sekansta “CTCTGT” gelirken F grubuna ait sekansta “CTAAGT”
gelmistir. B grubuna ait sekansta “TTAA” gelirken F grubuna ait sekansta “TTTA”
gelmistir. B grubuna ait sekansta “TAAT” gelirken F grubuna ait sekansta “TATT”

gelmistir. Burda substition oldugu da gériilmektedir.
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Cizelge 4.73 C (Query) ile D (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

636 bits(344) 0.0 344/344(100%)  0/344(0%) Plus/Plus

QUERY 1 ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60
RN R RN R RN R RN AR R R NN RN AR RN RN NN RRRNNRRRRNEEREEE

SBJCT 1 ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60

QUERY 61 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
SBJCT 61  TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120

QUERY 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT 180

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
SBJCT 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT 180

QUERY 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTT 240

Frrrrrrrerrrrrrrrrerrrrrrrrrr e rrrr e e e e e e
SBJCT 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTT 240

QUERY 241 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCAT 300

Frrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrr e rrrr e e e e e
SBJCT 241 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCAT 300

QUERY 301 TTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 344

FErrrrrrrrrrr e et e et e
SBJCT 301 TTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACC 344

Eslestirme neticesinde higbir niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmemistir.

Bu da C ve D gruplarinin %100 uyumlu olmasindan kaynaklanmaktadir.

Cizelge 4.74 C (Query) ile E (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

532 bits(288) 4e-156  320/335(96%) 4/335(1%) Plus/Plus

QUERY 5 CCTCTTAAAGCTTTTG-CAC—=AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 6l
NN RN R R R R R NN RN AR RN N RN RN R RRRNRRRRNEEREEE

SBJCT 1 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 60

QUERY 62 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 121

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrr et et rerr e e e e e e
SBJCT 61  CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTIC 120

QUERY 122 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT=TITT 180

Frrrrrrrrerrerrrerrrerr rrrrrrrt rrrrrr e e e et b
SBJCT 121 TTITTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTITCTTAAGAAAAGCTCTATT 180

QUERY 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTT 240

rrrrrrrrrrerrrerrrrrrrrrr e e e e e et e e e
SBJCT 181 TCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTIT 240

QUERY 241 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCAT 300

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrrrrrr e e e e e e e e i
SBJCT 241 TATAGGGTCITCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTIAT 300

QUERY 301 TTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCIGGTTTACTC 335

FEETEEEEEr t et e et el
SBJCT 301 TTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 335
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Eslestirme neticesinde onbes niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. C
grubuna ait sekansta “TCTT” gelirken E grubuna ait sekansta “TTTT” gelmistir. Burda
bir substition oldugu goriilmektedir. C grubuna ait sekansta “G-CAC--" gelirken E
grubuna ait sekansta “GGCACCAA” gelmistir. Burda ti¢ E niikleotidi C grubunda fazla
bulunmaktadir. Burda C grubunda delesyon veya E grubunda insertion olmus olabilir. C
grubuna ait sekansta “GTGAATAAA” gelirken E grubuna ait sekansta “GCGAATTAA”
gelmistir. Burada substition oldugu da goriilmektedir. C grubuna ait sekansta
“TAACAAGTAT” gelirken E grubuna ait sekansta “TAAACAAGTAC” gelmistir.
Burada substition oldugu da goriilmektedir. C grubuna ait sekansta “CT-TTTT” gelirken
E grubuna ait sekansta “CTCTATT” gelmistir. Burada substition, insertion veya delesyon
oldugu da goriilmektedir. C grubuna ait sekansta “AAAAAA” gelirken E grubuna ait
sekansta “AAAAAT” gelmistir. C grubuna ait sekansta “TTCAT” gelirken E grubuna ait
sekansta “TTTAT” gelmistir. C grubuna ait sekansta “TTCA” gelirtken E grubuna ait
sekansta “TTTA” gelmistir. C grubuna ait sekansta “TTCAT” gelirken E grubuna ait
sekansta “TTTAT” gelmistir. C grubuna ait sekansta “TCTG” gelirken E grubuna ait

sekansta “TCCG” gelmistir. Buralarda substition oldugu goriilmektedir.

Cizelge 4.75 C (Query) ile F (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

394 bits(213) le-114 220/223(99%) 1/223(0%) Plus/Plus

QUERY 2 CCTCCTCTTAAA-GCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60
NN R R RN RN RN NN R NN RN R RN RRRNNRRRRNEEREEE

SBJCT 1 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60

QUERY 61 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120
SBJCT 61 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120

QUERY 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT 180

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrre e e e e et e
SBJCT 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTIAGAAAAGCTTTTT 180

QUERY 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 223

PEEEEErrrrr et r et r e
SBJCT 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 223

Eslestirme neticesinde ii¢ niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. C
grubuna ait sekansta “~-GC” gelirken F grubuna ait sekansta “GGC” gelmistir. Burda C
grubunda delesyon veya E grubunda insertion olmus olabilir. C grubuna ait sekansta

“TTGC” gelirken F grubuna ait sekansta “TTAC” gelmistir. C grubuna ait sekansta
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“TTAA” gelirken F grubuna ait sekansta “TTTA” gelmistir. Burada substition oldugu

goriilmektedir.

Cizelge 4.76 D (Query) ile E (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

532 bits(288) 4e-156  320/335(96%) 4/335(1%) Plus/Plus

QUERY 5 CCTCTTAAAGCTTTTG-CAC——-AATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT ol
R R R R RN R R NN R R RN RN R RN RRRRNEERENE

SBJCT 1 CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACT 60

QUERY 62 CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 121

Frrrrrrrrerrrrrrrrerr ettt rerrr e e e e e
SBJCT 61  CACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTC 120

QUERY 122 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT=TTTT 180

Ferrrrrrrrrrrrrrrrerr e rrrrr et rrr e e e
SBJCT 121 TTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATT 180

QUERY 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTT 240

rrrrrrrrrrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e et e e e e
SBJCT 181 TCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAATTTAAAAATATAAAGTTT 240

QUERY 241 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCAT 300

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrrrrrrrerr e e e e e e e e e
SBJCT 241 TATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTITAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTIAT 300

QUERY 301 TTTCTTAATTCAAAAAAAATTCTTCTIGGTTTACTC 335

FEETEEEEEr r et e e e el
SBJCT 301 TTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 335

Eslestirme neticesinde onbes niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. D
ve E gruplarina ait sekans karsilastirmasindaki farkliliklar substition, delesyon veya

insertion olmus olabilir.

Cizelge 4.77 D (Query) ile F (Sbjct) drneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

394 bits(213) le-114 220/223(99%) 1/223(0%) Plus/Plus

QUERY 2 CCTCCTCTTAAA-GCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60
RN R R R AR R R NN R RN AR R RN RN R RN ARRRRNEEREEE

SBJCT 1 CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60

QUERY 61 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120

Frrrrerrrerrerrrerrrrrrrrrr e e e e e e e e e e e
SBJCT 61  TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGITATCCCTAAAGTAACTITATIT 120

QUERY 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTT 180

Frrrrrrrrrrrerrrerr et e et e e e e e e e e e e
SBJCT 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTTTAGAAAAGCTTTIT 180

QUERY 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 223

FEEEEEEE e e e e e e e ey
SBJCT 181 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAAA 223
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Eslestirme neticesinde onbes niikleotidde genetik varyasyon tespit edilmistir. D
ve E gruplarina ait sekans karsilagtirmasindaki farkliliklar substition, delesyon veya

insertion olmus olabilir.

Cizelge 4.78 E (Query) ile F (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

329 bits(178) 4e-95 209/223(94%) 5/223(2%)  Plus/Plus

Query 1 CCTTTTAAA-GCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 59
IR RN R RN R R RN RN NN RN

Sbjct 4 CCTCTTAAAGGCTTTT=-==-ACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 60

Query 60 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 119

PErrrrrrrrrrrrrrrrrrrrreet e rrrrrrr e e e
Sbjct 61  TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGIGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 120

Query 120 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTAT 179

PErrrrrrrrrrrrrerrr e e rrrrrerr rrrrrrr et
Sbjct 121 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTEIAACAAGTATGTTTATTTTCTTIAGAAAAGCTITIT 180

Query 180 TTCCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAA 222

Lorrrrrrrrrrrrrrrr e e et r e e et
Sbjct 181 TT=CTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAAA 222

4.11 Leiurus quinquestriatus’un (Gen Bank Acc. Number AY226174.2) Niikleotid
Dizisi ile Eslestirme

Bu ¢alismada orneklerden elde edilen niikleotid dizileri ile GenBank’da Leiurus

quinquestriatus’a ait sekans verisi (Cizelge 4.79) 389 bp ile eslestirilmistir.

Cizelge 4.79 Leiurus quinquestriatus’un niikleotid dizisi.

Leiurus quinquestriatus ( Gen Bank Acc. AY226174.2) SEKANS VERISI

1 TAGTCTTTTA ATTGAGGACT GGAATGAAAG AGTAAACCAA AAGAATTTTT TTAAAGTTAA

61 GAAAATGAAT TTTACTTTTT AGTAAGAAGG CTAAAATGAA TCTTTCAGAC AAGAAGACCC
121 TATAAAACTT TATATTTTTC AGTTAGTAAA GATAATTGAG AGATATTTCG CTGGGGCGGC
181 GAGAGAAAAC TCTTCTCTTA TAGGAAAAAA CAATTCTTGT TTAAATACCT AGAAGTTCTA
241 AAAAAGAAAT AAGTTACTTT AGGGATAACA GCTTAATTTACTTTTAAAGC TCTAATTGAC
301 AAGTAAGTTT ATGACCTCGA TGTTGAATTA AAATACCTTT TTTGTGCAAA AGCTTTAATA
361 AGGGGGTCTG TNCGCACCTT TAANTGNTC

Eslestirme sonucunda tespit edilen niikleotid eksilmesi (deletion), ilave edilmesi
(insertion) veya doniigiimleri (substitution) gibi genetik varyasyonlar, Orneklere ait
kromotogram goriintiilerinden niikleotid(ler)in pikleri degerlendirilerek, genetik

varyasyon(lar) dogrulama islemi yapilmistir.
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Cizelge 4.80 A Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.
Score Expect Identities Gaps Strand
388 bits(210) le-112 302/346(87%) 7/346(2%) Plus/Minus
QUERY 1 AAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACTTTC 60

FEErrrrr e e err e e et rr
SBJCT 343 AAA-AAAGGTATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTTACTTGTCAATTAGAGCTITA 285

QUERY 61 TAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTAT 120

FEEE et et e e e e e e e e e e e e e e
SBJCT 284 AAAGTAAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAACTTCTAGGTAT 225

QUERY 121 TCTAACAAGTAT-GTTTATTTTCT-TAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTIGGAA 178

R e e e e e R R R N R
SBJCT 224 TTAAACAAGAATIGITT-TTTCCTATAAGAGAAGAGTTTTCTCTCGCCGCCCCAGCGAAA 166

QUERY 179 TATTTTTAAAATAATCTAAAA-AATT-AAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCT 236

N N e e e R e R R R R R R AR R RN
SBJCT 165 TATCTCTCAATTA-TCTTITACTAACTGAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTITGTCT 107

QUERY 237 AAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTITTAATTCAAAAAAA 296

CErrr o rrrrrrrrrrrrrrrrrerrrrrrrr e e e et et ot rrrrd
SBJCT 106 GAAAGATTCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAACTITAAAAAA 47

QUERY 297 ATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACCAGTCCTCAATTAAAAGACTA 342

Feerrr rrrrrrrrrrrrr et rrrr e e
SBJCT 46  ATTCTTETGGTTTACTCTTTCATECCAGTCCTCAATTAAAAGACTA 1

Cizelge 4.81 B Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.
Score Expect Identities Gaps Strand
366 bits(198)  5e-106 296/343(86%) 7/1343(2%)  Plus/Minus
QUERY 1 CCTT-TTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTC 59

FEEE b rrr et et e e e e e
SBJCT 363 CCTITATTAAAGCTTTITGCACAAAAAAGGTATTTTAATTCAA=CATCGAGGTCATAAACTT 305

QUERY 60 ACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT 119

FEEEEEEEEEr et el LT rrrr et e et e e e e el
SBJCT 304 ACTTGTCAATTAGAGCTTTAAAAGTAAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTICT 245

QUERY 120 TTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTAT-GTTTATTTTCT-TAAGAAAAGCTTTTT 177

R R N R R R R
SBJCT 244 TTITTTAGAACTTCTAGGTATTTAAACAAGAATIGTTT-TTTCCTATAAGAGAAGAGITTT 186

QUERY 178 TTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTITAAAATAATCTAAAAAAATT-AAAAATATAAAGT 236

I T T O o I B I O e B N e N e B e e R N R R R R R
SBJCT 185 CTCTCGCCGCCCCAGCGAAATATCTCTCAATTA=TCTTITACTAACTGAAAAATATAAAGT 127

QUERY 237 TTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTC 296

Frrrrerrrerrerrrerrr rerer rrrrrr e e e e e
SBJCT 126 TTITATAGGGICTTCTTGTCTGAAAGATTCATTTITAGCCTTCTTACTAAAAAGTAARATTC 67

QUERY 297 ATTTTTTTAATCCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCAT 339

FEEET T FEEErrrrrrrt e e
SBJCT 66  ATTTTCTTAACTTTAAAAAAATTCTTITGGITTACTCTTITCAT 24
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Cizelge 4.82 C Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.
Score Expect Identities Gaps Strand
401 bits(217)  1e-116 297/336(88%) 4/336(1%)  Plus/Minus
QUERY 9 TTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGT 68

Frrrrerrrerrerr et et rrrrrrr e e e e e e
SBJCT 358 TTAAAGCTTTTGCACAAAAAAGGTATTITTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTTIACTIGT 299

QUERY 69 CAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTA 128

FEErrrrr et ettt rrr e e e e e e e e
SBJCT 298 CAATTAGAGCTTTAAAAGTAAATTAAGCTGITATCCCTAAAGTAACTTATTTCTITTTITA 239

QUERY 129 GAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTAT-GTTTATTTICT-TAAGAAAAGCTTTTTITCTCA 186

R R R R R R AR R
SBJCT 238 GAACTTCTAGGTATTTAAACAAGAATIGTTT-TTTCCTATAAGAGAAGAGITTTCTCTCG 180

QUERY 187 CCGCCCCAGIGGAATATTTTTAAAATAT-TCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAG 245

R N e N N e e A N RN R RN
SBJCT 179 CCGCCCCAGCGAAATATCTCTCAATTATCTITACTAACTGAAAAATATAAAGTTTTATAG 120

QUERY 246 GGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCT 305

Ferrrrrrrrrrr o rreer o rrrrrrr e e e e e e
SBJCT 119 GGTCTTCTTGTCTGAAAGATTCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCT 60

QUERY 306 TAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCAT 341

POttt e rrrnl
SBJCT 59  TAACTITAAAAAAATTCTTITGGTTTACTCTTTCAT 24

Cizelge 4.83 D Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.
Score Expect Identities Gaps Strand
401 bits(217) 1le-116 297/336(88%) 4/336(1%)  Plus/Minus
QUERY 9 TTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGT 68

Frrrrrrrrerrerr et et rrrrrrr e e e e e e
SBJCT 358 TTAAAGCTTTTGCACAAAAAAGGTATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTTACTITGT 299

QUERY 69 CAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTA 128

R R R R R R R R R RN RN
SBJCT 298 CAATTAGAGCTTTAAAAGTAAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTITTA 239

QUERY 129 GAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTAT-GTTTATTTICT-TAAGAAAAGCTTTTTTTCTCA 186

R e R R R R R AR R R
SBJCT 238 GAACTTCTAGGTATTTAAACAAGAATIGTTT=TTTCCTATAAGAGAAGAGTITTTCTCTCG 180

QUERY 187 CCGCCCCAGIGGAATATTTITAAAATAT-TCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAG 245

O I o I e e B e I e e e e R e e e R R RN R RN
SBJCT 179 CCGCCCCAGCGAAATATCTCTCAATTATCTITACTAACTGAAAAATATAAAGTTITATAG 120

QUERY 246 GGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCT 305

Frrrrrrrrerer o rrert rrrrrrrrrr e e e e e e e e
SBJCT 119 GGTCTTCTTGTCTGAAAGATTCATTTTAGCCTTICTTACTAAAAAGTAAAATTCATITTCT 60

QUERY 306 TAATTCAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCAT 341

FEE et et bt
SBJCT 59  TAACTTTAAAAAAATTCTTITGGTTTACTCITTCAT 24
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Cizelge 4.84 E Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) 6rneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.

Score Expect Identities Gaps Strand

368 bits(199) 1e-106  295/340(87%) 11/340(3%) Plus/Minus
QUERY 1 CCTT-TTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 59

FEErrrrrrrrerrt e et et b e e e e e e
SBJCT 363 CCTTATTAAAGCTTTT=GCAC=AAA-AAAGGTATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC 307

QUERY 60 TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTT 119

rrrrrrrerrerrt et rer rrr e e e e e e e
SBJCT 306 TIACTTGTCAATTAGAGCTTTAAAAGTAAATTAAGCTGITATCCCTAAAGTAACTTATIT 247

QUERY 120 CTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTAC-GTTTATTTICT-TAAGAAAAGCTCT 177

FErrrerreer rrrrerrrrrrrrrr et b et bt et [
SBJCT 246 CTTITTTTAGAACTTCTAGGTATTTAAACAAGAATTGTTT-TTTCCTATAAGAGAAGAG=T 189

QUERY 178 ATTTC-CTCACCGCCCCAGTGGAATATITTTAAAATAT-TCTAAAAATTTAAAAATATAA 235

R R e e e R R R AR AR R
SBJCT 188 =TTTCICTCGCCGCCCCAGCGAAATATCTCTCAATTATCTITACTAACTGAAAAATATAA 130

QUERY 236 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 295

Frrrrrrrrerrerrrerrrrrt rrerr  rrrr e e e e e e
SBJCT 129 AGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTGAAAGATTCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAAA 70

QUERY 296 TTIATTTTCTTAATTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC 335

FEorrrrrrrr e ettt e et rrrr e
SBJCT 69  TTCATTTTCTTAACTTTAAAAAAATTCTTTTIGGTTTACTIC 30

Cizelge 4.85 F Grubu (Query) ile AY226174.2 (Sbjct) orneklerinin sekans verilerinin

esletirilmesi.
Score Expect Identities Gaps Strand
329 bits(178) 4e-95 209/223(94%) 5/223(2%)  Plus/Plus
QUERY 8 TTAAAGGCTTTTACACAATAAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTG 67

FEEEE rrrrrt vt ettt rr e e e e e re
SBJCT 358 TTAAA=GCTTTTGCACAAAAAAGGTATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTTIACTTG 300

QUERY 68 TCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTT 127

FErrrrrrrrret o rrrt et e e e e e
SBJCT 299 TCAATTAGAGCTTTAAAAGTAAATTAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTITTTT 240

QUERY 128 AGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTAT-GTTTATTTICTTT-AGAAAAGCTTTTTTTCTC 185

R R R N R R R R
SBJCT 239 AGAACTTCTAGGTATTTAAACAAGAATIGTTT=TTTCCTATAAGAGAAGAGTTTTICTCIC 181

QUERY 186 ACCGCCCCAGIGGAATAT 203

FEEEEEEEr e
SBJCT 180 GCCGCCCCAGCGAAATAT 163

Ozetle, bu ¢alismada dizi analizi yapilan &rnekler ile GenBank (AY226174.2)
sekans verisi ile yapilan eslestirmede tespit edilen ve dogrulanan ciddi genetik

varyasyonlar belirlenmistir. Bu varyasyonlar ile bu tiir icin ilk defa filogenetik agac
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olusturularak akrabalik dereceleri ve farkliliklar ortaya konulacaktir. Caligilan 6rneklerin
referans tiir olan Leiurus quinquestriatus iale alignment edildiginde A grubu ile L.
quinquestriatus arasinda %87 benzerlik, B grubu ile L. quinquestriatus arasinda %86
benzerlik, C grubu ile L. quinquestriatus arasinda %88 benzerlik, D grubu ile L.
quinquestriatus arasinda %88 benzerlik, E grubu ile L. quinquestriatus arasinda %87

benzerlik, F grubu ile L. quinquestriatus arasinda %94 benzerlik elde edilmistir.

4.12 Filogenetik Analiz

DNA dizilerinin hizalanmasinda yaygin olarak CLUSTALW kullanilmaktadir.
Bu ¢aligmada da MEGA 5.1 programi (Tamura ve ark., 2007) ile filogenetik analiz igin
orneklerin niikleotid dizisi ¢ift ve cok yonlii olarak hizalanmistir (Sekil 3.79).

Hizalanan niikleotidlerin eslesen ve bosluk kalan kisimlari goriilecek sekilde

niikleotidlere ait renk kodlari ile belirlenerek gosterilmistir (Sekil 3.80).

2| ClustalX 2.1

File Edit Alignment Trees Colors Quality Help

Mode: |Multiple Alignment Mode ~ | Font:

Sekil 4.62 Hizalanma 6ncesinde tiim dizilerin goriintiileri.

Hizalandiktan sonra diziler filogenetik analizler i¢in temel veriler

olusturulmustur.
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Sekil 4.63 Hizalanmis dizilerde filogenetik analiz
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%DQSWE‘I GAA GAAAGAGT . . . C GG A A TTCAGGG -ATA AAAA ."

17340 Highlighted: None Data

Sekil 4.64 Filogenetik analiz verisi.

4.12.1 Grup ici Filogenetik Analiz

Ornekler arasindaki genetik farkliliklarin ortaya konulmasi amaciyla, DNA dizi

analiz verileri kullanilarak, MEGA 5 programi ile ortaya konmustur (Tamura ve ark.,

2007). Filogenetik analizler teknikleri ile DNA dizilerinin karsilastirilmasi Neighbor-
Joining (NJ) ve Unweighted Pair Group Method with Aritmetic (UPGMA) metotlari,

“Pairwise Distance” (ikili mesafe) hesaplamasi ile ¢alismada kullanilan o6rneklerin

132



molekiiler sistematikteki akrabalik iliskileri ortaya konulmustur. Olusturulan filogenetik

13

agacin (dendogram) giivenirligi igin “bootstrap” ve “ interior branch lenght” testleri
kullanilmistir. Grup icindeki Ornekler arasindaki molekiiler sistematikteki iliskiyi
gostermek i¢in grup dis1 olarak L. quinquestriatus (Gen Bank Acc. AY226174.2) akrep

tiiriine ait sekans verisi kullanilmistir.

4.12.1.1 A Grubunun Filogenetik Analizi
A grubu ornekleri arasinda molekiiler sistematik iliski (1000 tekrar), Neighbor-
Joining metodu ile olusturulan soy agacina (Sekil 4.114) gore % 99 oraninda Al ve A3

ornekleri birbirine en yakin 6rnek olarak goriilmektedir.

99 A1
99 A3
> Ad

AY226174

Sekil 4.65 NJ metodu ile olusturulan A grubunun soy agaci.

A5
A2
Ad
AT
A3
AY226174

0.4 0.3 0.2 0.1 0.0

Sekil 4.66 UPGMA metodu ile olusturulan A grubunun soy agaci.
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4.12.1.2 B Grubunun Filogenetik Analizi
B grubu 6rnekleri arasinda molekiiler sistematik iligki (1000 tekrar), Neighbor-
Joining metodu ile olusturulan soy agacina (Sekil 4.116) gore % 98 oraninda B1 ve B2

ornekleri goriilmektedir.

- B1
l B2
AY226174
i
(1

Sekil 4.67 NJ metodu ile olusturulan B grubunun soy agaci.

51
B2
AY226174

Sekil 4.68 UPGMA metodu ile olusturulan B grubunun soy agaci.

4.12.1.3 C Grubunun Filogenetik Analizi
C grubu 6rnekleri arasinda molekiiler sistematik iligki (1000 tekrar), Neighbor-
Joining metodu ile olusturulan soy agacina (Sekil 4.118) gore % 100 oraninda C1 ve C3

ornekleri birbirine en yakin 6rnek olarak goriilmektedir.

AY226174

—A
0.2

Sekil 4.69 NJ metodu ile olusturulan C grubunun soy agaci.
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31 C3

91| 1 C1
| C2
C4

AY226174

Sekil 4.70 UPGMA metodu ile olusturulan C grubunun soy agaci.

4.12.1.4 D Grubunun Filogenetik Analizi
D grubu 6rnekleri arasinda molekiiler sistematik iligski (1000 tekrar), Neighbor-
Joining metodu ile olusturulan soy agacina (Sekil 4.120) gore % 100 oraninda D1 ve D2

ornekleri goriilmektedir.

— D1
| D2
AY226174
—
0z

Sekil 4.71 NJ metodu ile olusturulan D grubunun soy agaci.

D1
D2
AY226174

Sekil 4.72 UPGMA metodu ile olusturulan D grubunun soy agaci.

4.12.2 Gruplar Arasi Filogenetik Analiz
Gruplar arasinda molekiiler sistematik iligki (1000 tekrar), Neighbor-Joining
(Sekil 4.122) ve UPGMA (Sekil 4.123) metotlari ile birbirlerine paralel soy agaglari

olusturulmustur.
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A
c3
D1
D2
A4
c2
A3
B2
c1
A2
A5
F1

32

B1
I-I(L“d
33 1E1

06 05 04 0.3 0.2 01

0.0

AY226174

Sekil 4.73 NJ metodu ile gruplar arasinda olusturulan soy agaci

AT
C3

E1
AY226174

Sekil 4.74 UPGMA metodu ile gruplar arasinda olusturulan soy agaci
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4.12.3 Leiurus abdullahbayrami’nin Tiirkiye Akrep Faunasinda Bulunan Tiirlerle

Olan Filogenetik Konumu

Bu calismada Leiurus abdullahbayraminin Tiirkiye akrep faunasinda bulunan
DNA dizi analizi yapilan diger tiirler ve Leiurus quinquestriatus ile filogenetik analiz
teknikleri ile molekiiler sistematikteki evrimsel iliskileri ortaya konulmustur. Caligsmada,
Leiurus quinquestriatus, Androctonus crassicauda, Mesobuthus soyuna bagli olan
Mesobuthus eupeus ve Mesobuthus gibbosus tiirlerinin GenBank’daki sekans verileri
(Cizelge 4.84) kullanilmistir.

Filogenetik anailiz neticesinde, Neighbor-Joining metotlar1 (Sekil 4.124) ve
UPGMA (Sekil 4.125) ile olusturulan soy agaglarinda calisilan 6rneklerin filogenetik
konumu ortaya konmustur. Olusturulan filogenetik aga¢ gilivenirligi i¢in “bootstrap” ve “

interior branch lenght” testleri uygulanmis ve soyagaci bulgularini desteklemistir (Sekil

4.126).

Cizelge 4.86 Tirkiye akrep faunasinda bulunan tiirlerin ve L. quinquestriatus tiiriiniin
GenBank kayit verileri (a: Gantenbein ve ark., 2002. b: Gantenbein ve Keightley, 2004.
c:Gantenbein ve ark., 2003)

Tiirkiye Faunasinda bulunan akrep tiirleri ve L. quinquestriatus’a ait GenBank
verileri

Akrep Acc. Number Lokalite DNA Gen Uzinluk

Bolgesi (bg)
L. AY?226174 Umman mt | 16S rRNA 389
quinquestriatus
A. crassicauda FJ217739 S.Urfa, Tirkiye | mt 16S rRNA 359
M. eupeus AJ550690 Nevsehir, mt | 16S rRNA 335
Tiirkiye

M. gibbosus DQ310845 Adana, Tirkiye | mt | 16S rRNA 331
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5. SONUC VE ONERILER

Ehrenberg (1828) tarafindan Androctonus’un bir alt cinsi olarak tanimlanan
Leiurus quinquestriatus’u, daha sonra Vachon (1949), Leiurus cinsi igerisinde tek tiir
seklinde tanimlamistir (Yagmur, 2005). L. quinquestriatus, Tirkiye akrep faunasinda,
Adiyaman (Tulga, 1964), ve Gaziantep (Yagmur, 2005) illerinde bildirilmigtir. 2009
yilinda Yagmur ve ark. yaptiklar1 sistematik caligmalarla Tiirkiyede bulunan ve L.
quinguestriatus olarak bilinen tiirii L. abdullahbayrami olarak yayinlamiglardir. Bu
calismada grup i¢i ve gruplar arasi olusturulan soyagaclarinda L. quinquestriatus grup
dist kullanilmistir. Olusturulan soy agaclari igerisinde orneklerden farkli olarak
konumlanmigtir.  Yapilan filogenetik analizlerle L. abdullahbayrami’nin L.
quinquestriatus tiirinden morfolojik farkliliklarinin yainda genetik agidan da farkli
oldugu ortaya konulmustur.

Leiurus abdullahbayrami, tiiriiniin Turkiye'de farkli iklimsel, biyocografik ve
biyoekolojik ortam kosullarina goére uyum kazanmus alt tiir ve varyetelerinin de olabilecegi
diistiniilerek genotiplendirilmesi ve filogenetik konumunun belirlenmesi amaglanmistir.
Toplanan o©rneklerin mitokondriyal DNA’lar1 izole edilerek 16S bdlgesi genetik
identifikasyonu belirlemek ve filogenetik analiz uygulanmasi, Tiirkiye akrep faunasinda
bulunan tiirlerle filogenetik iligkisini belirlenmesi ve sekans verileri karsilastirilarak
filogenetik agag olusturulmasi amaglanmustir. Bu sebeple tilkemizde 6zelliklede Giiney Dogu
Anadolu Bolgesinde ve g¢evresindeki illerde yayilis gosteren bu tiir, renk varyetelerinin
mtDNA baz dizisine gore olabilecegi diisiiniilmektedir. Bununla ilgili olarak ileriki
calismlarda bu baz dizilerindeki farkliliklarin hangi amino asitleri kodladig ve sonugta farkl
proteinlerin olusabilecegi bu baglamda morfolojik renk varyetelerini nasil etkiledigi
arastirllacaktirlacaktir. Boylece, Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ve DNA sekans
verileri ile Leiurus abdullahbayrami tanimlandi. Bu g¢alismada Leiurus abdullahbayrami
tiirtine ait mitokondriyal DNA 16S sekans verisi ilk defa ortaya konulmustur ve diger tiirlerle
bu sekans verileri karsilastirilmistir. Béylece bu morfolojik renk varyetelerinin genetiksel bir
dayanagi oldugu ortaya konmustur. Boylelikle Leiurus abdullahbayrami tiiriine ait yeni
alttiirlerin olabilecegi ortaya konmus olmaktadir.

Akreplerin filogenetik pozisyonu tartismalidir. Filogenetik ve filocografik

calismalarda, Mitokondrial DNA yaygin olarak kullanilmaktadir (Gantenbein ve ark.,
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2005). Bu da mtDNA molekiiliinde yeni kombinasyonlarin olugsmamasi ve maternal
kalitim modeline sahip olmasindan (Avise 2004) kaynaklanmaktadir. mtDNA korunakl
olmasma ragmen tamir mekanizmasi zayiftir ve bu yiizden mutasyon oranmi niikleer
genomdan yaklagik 10 kat yiiksektir. Akrebin mitokondrial genleri tam olarak heniiz
aciklanmamistir. Hatay, Kilis, Gaziantep, Sanlurfa, Adiyaman ve Mardin illerinde
yapilan arazi c¢alismalari sonucunda toplanan Leiurus abdullahbayrami tiirline ait
bireylerin farkli lokalitelerde farkli morfolojik renklere sahip oldugu belirlenmistir.
Stereo-mikroskop altinda ve ¢iplak g6z ile incelenen Orneklerin renk variyetesinin
bulundugu illere gore degistigi gozlemlenmistir.

Bu tez galigmasinda Leiurus abdullahbayrami, tiiriiniin Tiirkiye'de farkli iklimsel,
biyocografik ve biyoekolojik ortam kosullarina gére uyum kazanmis alt tiir ve
varyetelerinin de olabilecegi diisiiniilerek genotiplendirilmesi ve filogenetik konumunun
belirlenmesi amaglanmistir. Bu amagla iilkemizde 6zelliklede Giiney Dogu Anadolu
Bolgesinde ve c¢evresindeki illerde yayilig gosteren bu tiir, tez arastirma konusu olarak
secilmigtir. Bu baglamda bu illerden toplanan 6rneklerin mitokondriyal DNA’lar1 izole
edilerek 16S bolgesi genetik identifikasyonu belirlemek ve filogenetik analiz
uygulanmasi, Tiirkiye akrep faunasinda bulunan tiirlerle filogenetik iliskisini belirlenmesi
ve sekans verileri karsilastirilarak filogenetik agac olusturulmasi amacglanmistir. Bu
arastirmada Leiurus abdullahbayrami akrep tiiriiniin morfolojik karakterlerle fenotip
ozelliklerinin belirlenmesi ve fenotipleri tanimlanan gruplar igerisinde ve arasindaki
farkliliklarin/benzerliklerin ya da yeni alttiiriin belirlenmesi ile Tiirkiye akrep
faunasindaki filogenetik konumunun tespit edilmesi amaciyla mtDNA’nin biiytik alt
birimi olan 16S gen bolgesinde yararlanilarak PCR yontemi ile DNA dizi analizi
yapilmistir. Bu aragtirmada incelenen orneklerden; A grubu (Gaziantep) ve B grubu
(Kilis), D grubu (Hatay) ve C grubu (Sanliurfa), E grubu (Mardin), F grubu (Adiyaman)
olmak tizere morfolojik renk bakiindan {i¢ gruba ayrilmistir.

Bu arastirmada Leiurus abdullahbayrami tiiriinden elde edilen DNA dizi analizleri
neticesinde, A grubu ile B grubu alignment edildiginde %98°lik bir benzerlik, A grubu
ile C grubu alignment edildiginde %98’lik bir benzerlik, A grubu ile D grubu alignment
edildiginde %99’luk bir benzerlik, A grubu ile E grubu alignment edildiginde %96’lik bir
benzerlik, A grubu ile F grubu alignment edildiginde %98’lik bir benzerlik elde
edilmistir. B grubu ile C grubu alignment edildiginde %97°1ik bir benzerlik, B grubu ile
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D grubu alignment edildiginde %97°lik bir benzerlik, B grubu ile E grubu alignment
edildiginde %94 ik bir benzerlik, B grubu ile F grubu alignment edildiginde %96’lik bir
benzerlik elde edilmistir. C grubu ile D grubu alignment edildiginde %100°likk bir
benzerlik, C grubu ile E grubu alignment edildiginde %96’lik bir benzerlik, C grubu ile
F grubu alignment edildiginde %99’luk bir benzerlik elde edilmistir. D grubu ile E grubu
alignment edildiginde %96°lik bir benzerlik, D grubu ile F grubu alignment edildiginde
%99’ luk bir benzerlik elde edilmistir. E grubu ile F grubu alignment edildiginde %94 liik
bir benzerlik elde edilmistir. Calisilan 6rneklerin referans tiir olan Leiurus quinquestriatus
iale alignment edildiginde A grubu ile L. quinquestriatus arasinda %87 benzerlik, B grubu
ile L. quinquestriatus arasinda %86 benzerlik, C grubu ile L. quinquestriatus arasinda
%88 benzerlik, D grubu ile L. quinquestriatus arasinda %88 benzerlik, E grubu ile L.
quinquestriatus arasinda %87 benzerlik, F grubu ile L. quinquestriatus arasinda %94
benzerlik elde edilmistir. Daha sonra yapilan filogenetik agaglarlada bu veriler paralellik
gostererek ortaya konulmus oldu. Gruplar arasinda var olan bu farkliliklar DNA
diziliminde bazi bazlarda meydana gelebilecek bir mutasyondan kaynaklanmis olabilir.
Bu sonucu dogrulamak ve bu farkliliklarin alttiir diizeyinde olup olmadigina daha sonraki
caligmalarda yapilabilecek farkli gen bolgelerinin ¢alismasi 151k tutacaktir.

Bu aragtirmada, asagidaki sonuclar elde edilmistir;

a. Ilk defa Leiurus abdullahbayrami’ye ait 16S rRNA dizilim verisi (Cizelge 5.1)

bu calisma ile elde edilmistir.

b. Son zamanlarda Leiurus abdullahbayrami iizerine yapilan morfolojik

caligmalar bu aragtirmanin sonuglartyla da desteklenmistir.

c. Sekanslar GenBank veri sistemine kaydedilmistir. Genbank tarafindan caligilan

15 o6rnegin herbiri i¢in ayr1 ayr1 16S rRNA verileri numaralandirilarak kabul

edilmistir. Bu numaralar ¢izelge 5.1°de belirtilmistir.

d. L. abdullahbayrami’nin L. quinquestriatus tiirtinden morfolojik farkliliklarinin

yainda genetik agidan (16S rRNA) da farkli oldugu ortaya konulmustur.

e. Ornekler sert bir kitin tabakasma sahip oldugundan DNA izolasyonunda

zorluklar yasanmistir. Bu zorlugun asilmasinda sivi azot ve zirkonium bilyeler

kullanilmasi etkili bir ¢6ziim olusturmaktadir.

h. Bu ¢alismada uygulanan 16S rRNA sonuglarini karsilastirmak ve desteklemek

amaciyla yine mtDNA’da farkli gen bolgeleri ¢aligmalar1 yapilabilir.

142



1. Leiurus abdullahbayrami tiiriiniin iilkemizde var olan tiirler arasinda
mtDNA’nin 16S rRNA gen bdlgesine gore Mesobuthus eupeus’a filogenetik

yonden yakin oldugu ortaya konmustur.

Cizelge 5.1 Orneklerin sekanslari

ORNEK Gen Bank NUKLEOTID Dizisi UZUNL
UK

Acc. Number (BC)
CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTT
TAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGT
CAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTT
ATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATT
KU318423 | TCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTCTT
Al AAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCCCCAGTGG | 333
AATATTTTTAAAATAATCTAAAAAATTAAAAA
TATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCTAAAA
GAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAGTAAA
ATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCTTCC
GGTTTACTCTT
CGAGGTCATAAACTCACTTGTCAATTAGAACT
TTCTAAGTGAATAAAGCTGTTATCCCTAAAGT
AACTTATTTCTTTTTTAGAATTTCTAGGTATTT
TAACAAGTATGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCT | 306
KU318424 | TTTTTTCTCACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAA
A2 AATAATCTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTT
ATAGGGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTA
GCCTTCTTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTT
TAATTCAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTT
TCATACCAGTCCTCAA
AAAGGAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAA
ACTCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAAT
AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT | 310
KU318425 | TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGCC
A3 CCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAATT
AAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTGTCT
AAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAAAAAG
TAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAAAATTCT
TCCGGTTTACTCTT
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Cizelge 5.1 (devam) Orneklerin sekanslari

ORNEK

Gen Bank

Acc. Number

NUKLEOTID DiziSi

UZUNL
UK

BO)

Ad

KU318426

AAGCTTTTGCACAATAAAGGAAGTTTAATT
CAACATCGAGGTCATAAACTCACTTGTCAA
TTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCTGTTAT
CCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTAGAATT
TCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTATTTTC
TTAAGAAAAGCTTTTTTTTCTCACCGCCCCA
GTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAAAAAT
TAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTCTTG
TCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTACTAA
AAAGTAAAATTCATTTTTTTAATTCAAAAAA
AATTCTTCCGGTTTACTCTTT

328

A5

KU318427

TTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCAC
TTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAA
GCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTT
TTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGT
TTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCAC
CGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTA
AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGT
CTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTC
TTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT
CAAAAAAAATTCTTCCGGTT

297

Bl

KU318428

ACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGG
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTCTGTGAATAA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTT
TTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTT
TATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCG
CCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTAAA
AAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT
TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTA
CTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATCCAA
AAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCATACC

345

B2

KU318429

CCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATT
TTAATTCAAACATCGAGGTCATAAACTCAC
TTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAA
GCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTT
TTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGT
TTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCAC
CGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTA
AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGT
CTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTC
TTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT
CAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTCAT
ACC

341
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Cizelge 5.1 (devam) Orneklerin sekanslari

ORNEK

Gen Bank

Acc. Number

NUKLEOTID DiziSi

UZUNL
UK

BO)

C1l

KU318430

TCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAATTTT
AATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACTTG
TCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAGCT
GTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTTA
GAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTTA
TTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCGC
CCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAAA
AATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCTTC
TTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTTAC
TAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCAAA
AAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATACCA
GTCCTC

345

C2

KU318431

ACCTCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGG
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATG
TTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCAC
CGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTA
AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGT
CTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTC
TTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATT
CAAAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCAT
ACC

344

C3

KU318432

TCCTCTTAAAGCTTTTGCACAATAAAGGAAT
TTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTCACT
TGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAAAG
CTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTTTTT
AGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATGTTT
ATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCACCG
CCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTAAA
AAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGTCT
TCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTCTT
ACTAAAAAGTAAAATTCATTTTCTTAATTCA
AAAAAAATTCTTCTGGTTTACTCTTTCATAC
C

340
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Cizelge 5.1 (devam) Orneklerin sekanslari

ORNEK

Gen Bank

Acc. Number

NUKLEOTID DiziSi

UZUNL
UK

BO)

C4

KU318433

TCCTTTTAAAGCTTTTGCACAAAATAAAGG
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACG
TTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTC
ACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTC
TAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGG
GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT
TCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAA
TTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTCTTTC
ATACC

344

D1

KU318434

AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATG
TTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTCAC
CGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAATCTA
AAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAGGGT
CTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCTTC
TTACTAAAAAGTAAAATTCATTTTTTTAATT
CAAAAAAAAT

289

D2

KU318435

GACCTCCTTTTAAAGCTTTTGCACAATAAAG
GAATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAAC
TCACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAAT
AAAGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCT
TTTTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTA
TGTTTATTTTCTTAAGAAAAGCTTTTTTTCTC
ACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATAAT
CTAAAAAATTAAAAATATAAAGTTTTATAG
GGTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCC
TTCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTA
ATTCAAAAAAAAATCTTCCGGTT

331

El

KU318436

CCTTTTAAAGCTTTTGGCACAAAATAAAGG
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGCGAATTA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTAAACAAGTACG
TTTATTTTCTTAAGAAAAGCTCTATTTCCTC
ACCGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTC
TAAAAATTTAAAAATATAAAGTTTTATAGG
GTCTTCTTGTCTAAAAGAAGCATTTTAGCCT
TCTTACTAAAAAGTAAAATTTATTTTCTTAA
TTTAAAAAAAATTCTTCCGGTTTACTC

335
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Cizelge 5.1 (devam) Orneklerin sekanslari

ORNEK

Gen Bank
Acc. Number

NUKLEOTID DiziSi

UZUNL
UK

BO)

F1

KU318437

CCTCCTCTTAAAGGCTTTTACACAATAAAGG
AATTTTAATTCAACATCGAGGTCATAAACTC
ACTTGTCAATTAGAACTTTCTAAGTGAATAA
AGCTGTTATCCCTAAAGTAACTTATTTCTTT
TTTAGAATTTCTAGGTATTTTAACAAGTATG

ITTATTTTCTTTAGAAAAGCTTTTTTTCTCAC
CGCCCCAGTGGAATATTTTTAAAATATTCTA
AAAAA

223
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