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OZET

YERFISTIGINDA YENI NESIL DiZILEME VERILERI KULLANARAK SSR
VE INDEL MARKERLERIN GELIiSTIRILMESI

Moin QURESHI
Yiiksek Lisans, Tarla Bitkileri Anabilim Dali
Danisman: Do¢. Dr. Engin YOL
Haziran 2022; 67 sayfa

Baklagiller familyasinda bulunan yerfistig1 (Arachis hypogaea L) gida ve yem
sanayinde yogun olarak kullanilan 6nemli bir yag protein, mineral ve vitamin kaynagidir.
Diinyada 100°den fazla {ilkede iiretimi yapilan yerfistiginda yogun bir sekilde 1slah
caligmalan yiriitiilmekte olup yiiksek verim, kalite ve son zamanlarda biyotik/abiyotik
stres faktorlerine dayaniklilik caligsmalarin temel hedefleri olmuslardir. Son yillarda
yerfistig1 1slahinda basariyla uygulanan marker destekli seleksiyon 1slah programlarinin
hizin1 biiylik dl¢lide artirmis ve seleksiyon etkinligini iyilestirmistir. Ancak yerfistigi
1slah programlarinda farkli amaglarla kullanilmasi bakimindan gelistirilen marker sayisi
soya, aycicegi gibi endiistriyel bitkilere kiyasla ne yazik ki istenen seviyede degildir. Bu
kapsamda ele alinan bu tez projesi ile yerfistig1 1slah ¢alismalarinda kullanilabilecek
InDel (insersiyon-delesyon) ve SSR (simple sequence repeat — basit dizi tekrari)
markerlerin  gelistirilmesi  hedeflenmistir. ddRAD-Seq dizileme teknolojisinin
kullanildig1 calismada farkli kitalardan kdken alan 25 adet yerfistig1 genotipi genetik
materyal olarak kullanilmistir. Yiiriitiilen biyoinformatik analizler sonrasinda referans
genomdan farklilik gdsteren 62728 lokus belirlenmistir. Belirlenen bu bolgelerin 35140
tanesi delesyon, 27588 tanesi ise insersiyon olarak tanimlanmistir. Agaroz jelde ayirt
edilebilirlik bakimindan 10 bp ve iizeri 1013 insersiyon-delesyon bdlgesi potansiyel
marker olarak tespit edilirken segilen 24 bolge primer dizayni i¢in kullanilmustir.
Gelistirilen 3 SSR ve 21 InDel marker genotipler iizerinde testlenmis ve beklenen
bolgelerde bantlar elde edilmistir. Gelistirilen SSR ve InDel markerlerin molekiiler
temelli yerfistig1 1slah ¢aligsmalarina katkida bulunmasi beklenmektedir.

ANAHTAR KELIMELER: InDel, Islah, Marker, yerfistigt
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Prof. Dr. Biilent UZUN
Dog. Dr. Sabri ERBAS



ABSTRACT

DEVELOPMENT OF SSR AND INDEL MARKERS WITH THE USE OF NEXT
GENERATION SEQUENCING DATA IN GROUNDNUT

Moin QURESHI
MSc Thesis in Department of Field Crops
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Engin YOL
May 2022; 67 pages

Groundnut (Arachis hypogaea L.), a member of the Leguminosae family, has
economic importance as a source of protein, minerals, and which is used extensively in
the food and feed industry. The crop is produced in more than 100 countries in the world
and intensive breeding studies are carried out to obtain high yield and quality and also
resistance to biotic/abiotic stress factors which are main targets of these studies. Marker
assisted selection, which has been successfully applied in groundnut breeding programs
in recent years, has greatly increased the speed of breeding and improved the selection
efficiency. However, the number of markers developed for use in groundnut breeding
programs for different purposes is not at the desired level compared to industrial plants
such as soybean and sunflower. In this thesis project, it is aimed to develop InDel
(insertion-deletion) and SSR (simple sequence repeat) markers that can be used in
groundnut breeding studies. The 25 groundnut genotypes originating from different
continents were sequenced with ddRAD-Seq approach and later 62728 loci differing from
the reference genome were identified with bionformatic analysis. Among them, 35140
and 27588 regions were defined as deletion and insertion, respectively. In terms of
availability in agarose gel, 1013 insertion-deletion sites of 10 bp and above were
identified as potential markers, while 24 sites were used for primer design. The developed
3 SSR and 21 InDel markers were tested on genotypes and bands were obtained in the
expected regions. It is expected that the developed SSR and InDel markers will contribute
to molecular-based groundnut breeding studies.

KEYWORDS: Breeding, InDel, Marker, Groundnut.
COMMITTEE: Assoc. Prof. Dr. Engin YOL
Prof. Dr. Biilent UZUN
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ONSOZ

Yerfistig1, gida giivenligi acisindan degerlendirildiginde igerdigi yag, protein,
karbonhidrat, vitaminler ve madensel maddeler bakimindan insan beslenmesinde olduk¢a
degerli bir baklagil bitkisidir. Ulkemizde ¢ogunlukla gerez ve sekerleme sektdriinde
degerlendirilen yerfistig1 tohumlar1 sahip oldugu yiiksek yag orami ile diinyada farkli
bolgelerde bitkisel yag kaynagi olarak yogun talep gérmektedir. Birgok alanda faydanilan
yerfistiginda istenen 6zelliklere sahip ¢esitlerin gelistirilmesi i¢in 1slah ¢alismalarina her
zaman ihtiya¢ bulunmaktadir. Islah siirecinin hizli, dogru ve ekonomik olmasi ise oldukca
onemlidir. Molekiiler markerler ¢cevreden etkilenmemeleri ve yiiksek dogruluk orani ile
glinlimiiz 1slah ¢alismalarinin 6nemli bir pargasi haline gelmistir. Dolayisiyla yerfistigina
1slah stirecine molekiiler markerlerin entegrasyonu olduk¢a dnemlidir. Bu baglamda ele
alinan bu tez projesi ile molekiiler marker destekli 1slah ¢alismalarina katkida bulunmak
amaciyla potansiyel InDel ve SSR marker bolgelerinin belirlenmesi hedeflenmistir. 8
farkli iilkeden koken alan 25 yerfistig1 genotipinin yer aldigi ¢alismada yeni nesil
dizileme teknigi ddRAD-Seq ile genotiplere ait DNA’lar dizilemeye tabi tutulmus ve
analizler sonras1 marker bolgeleri belirlenmistir.

Bu tez caligmasi sirasinda her konuda bilgi ve tecriibelerini paylasan, hedeflerimde
ilerlememde bana yol gosteren, ¢aligmamin her asamasinda yardim ve destegini
esirgemeyen danisman hocam Sayin Dog¢. Dr. Engin YOL’a sonsuz tesekkiirlerimi
sunarim.

Caligmam boyunca bilgi ve destegini eksik etmeyen fakiiltemiz Tarla Bolimii’nden
Sayin Prof. Dr. Biilent UZUN’a tesekkiirlerimi sunarim.

Bu tezin planlanmasindan sonug¢landirilmasina kadar gecen her asamada bilgi ve
tecriibelerinden yararlandigim ve her tiirlii laboratuvar imkanini1 kullanma firsat1 veren
Saym Ars. Gor. Dr. Hilal Sule TOSUN ve Ars. Gor. Dr. Birgiil GUDEN’e tesekkiir
ederim.

Son olarak da yiiksek lisans ¢calismam boyunca ihtiya¢ duydugum her an yanimda
olan, bu galismanin yapilmasinda bana her zaman inanan, destek olan arkadasim irem
KOC’a ve destek ve sevgisini her zaman hissettigim, her zaman oldugu gibi bu siirecte
de beni yalniz birakmayan sevgili aileme en igten tesekkiirleri sunarim.
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1. GIRIS

Yerfistign (Arachis hypogaea L.), MO 1000 gibi erken bir tarihte Giiney
Amerika'da (giiney Bolivya/Kuzey Bat1 Arjantin bolgesi) ortaya ¢ikan eski bir yeni nesil
bitkidir (Weiss vd. 2000). Latin Amerika bolgesinden koken alan bitki daha sonra
gemilerle diger kitalara yayilmistir. (Adinya vd. 2010). Arachis, 81 tiir ve dokuz
boliimden olusan taksonomik bir cinstir (Stalker 2017). Bu 81 tiirden 4. hypogaea,
giiniimiizde ticari olarak tarlada yetistirilen tek kiiltiir bitkisi olmasi nedeniyle daha fazla
Ooneme sahiptir (Pandey vd. 2012). 4. duranensis (A-genom) ve A. ipaensis (B-genom),
allotetraploid (AABB, 2n = 4x = 40) olan kiiltiir yerfistig1 4. hypogaea'nin A ve B genom
donorleri olarak kabul edilir (Moretzsohn vd. 2013). Tetraploid yerfistigi, bu iki yabani
tiiriin melezi ve daha sonra meydana gelen kromozom duplikasyonu ile olugmustur
(Kochert vd. 1996). A. hypogaea L., taksonomik olarak dallanma bi¢imi ve nodiillerin
ana dal ve yan dallarda dagilmasi durumuna gore iki alt tiire ayrilmaktadir (Krapovickas
ve Gregory 1994). Alt tiirlerden biri olan hypogaea; hypogaea ve hirsuta Kohler olarak
iki botanik varyete icerir ve ana sap lizerinde generatif bogum (cicek olusturan)
olusturmaz. Diger alt tiir olan fastigiata ise dort botanik varyeteye, fastigiata, vulgaris
Harz, peruviana Krapov. & W.C. Gregory, ve aequatoriana Krapov. & W.C. Gregory,
sahiptir (Krapovickas ve Gregory 1994). Eski donemlerde siis bitkisi olarak kabul edilen
yerfistigi ve 1930'lara kadar hayvan yemi i¢in tarim arazilerinde yetistirilmistir. Bitkinin
insani tiikketim i¢in biiylik 6l¢ekli alanlarda ekimi on dokuzuncu yiizyilin baslarinda
Amerika'da baglamis ve daha sonra Asya kitasina kadar yetistiriciligi yayilmistir (Arya
vd. 2016; Shu-bo 2009).

Yerfistig1, Fabaceae baklagil ailesinde yer alan, kendine ddllenen, tek yillik otsu
bir bitkidir. 4. hypogaea'ye ait, cinsi ve tiir adlari, yabani ot anlamina gelen Yunanca
arachos ve yeralt1 odas1 anlamina gelen hypogea sozciiklerinden tiiretilmistir (Adinya vd.
2010). Botanik olarak yan dallara gore sekil ve boyut olarak farklilik gdsteren
yaprakgiklara sahip bir tetrafoliattir. Yerfistig1 jeokarpik bir bitkidir, yani meyvelerini
(kapsiillerini) toprak altinda tiretmektedir. Yerfistig1 kapsiilleri tipik olarak bakla bolgesi
olarak adlandirilan 7-10 cm derinlikte bulunur (Ademiluyi vd. 2011). Yerfistig1 olusumu,
epigeal (soya fasulyesinde oldugu gibi hipokotil uzar ve kotiledonlar yer iistiinde ortaya
cikar) ve hipogeal (kotiledonlar yerin altinda ortaya ¢ikar) (kotiledonlar bezelyede oldugu
gibi yerin altinda kalir) olusumlar arasinda biraz farklilik gostermektedir. Yerfistig
bitkisi, iyi gelismis bir kazik kok ve ¢ok sayida yan koke sahiptir. (Nigam 2014). Dallar
izerinde yer alan bogumlar bir veya birkag ¢icege sahip olabilir. Cigekleri sar1 renktedir
ve vejetatif olmayan dallar {izerinde yer alir. Tek ¢icek, en dista 5 adet canak yaprak, bunun
icinde 2 kayikeik, 2 kanatgik ve 1 bayrak yaprak bulundurur. ilk ¢iceklenme ekim tarihinden
yaklasik 20-40 giin sonra meydana gelir ve ¢igekler agilip yumurtalik dollendikten yaklagik
10 giin sonra yumurtaligin altindaki meristem dokusu uzamaya baglar ve bir uzanti meydana
getirir. Bu uzantiya ginofor adi verilir. Kapsiiller bu gineforlarin u¢ kisminda meydana gelir
ve gelisir. Bitki yapraklarmin ¢ogu sarardiginda ve kapsiiller sertlestiginde hasat edilir
(Nursima 2009) ve ¢eside bagli olarak bu islem ekimden 120 — 150 giin sonra gerceklesir
(Oyelade vd. 2011).

Yerfistiginin  kimyasal bilesimi iizerine yapilan ¢alismalar yerfistiginin
karbonhidratlar, proteinler, lipitler, diyet lifleri, mineraller ve vitaminlerden olustugunu
ortaya koymustur (Akhtar vd. 2014). Tohumlarinda oransal olarak %44-56 oraninda yag
ve %22-30 oraninda protein bulunmaktadir (Nigam 2014). Yerfistig1 arzu edilen bir yag
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asidi profiline sahip olup yag iceriginin ¢ogu oleik ve linoleik asitlerden olusmaktadir
(Lopez vd. 2000). Yerfistiginin, kaju, badem, antep fistig1 ve ceviz, gibi diger sert kabuklu
yemigler ile karsilastirildiginda yiiksek oranda E vitamini, niasin, kalsiyum, fosfor,
magnezyum, ¢inko, demir, riboflavin, tiamin ve potasyum icerdigi goriilmektedir
(Settaluri vd. 2012). Yerfistig1 sekerleme endiistrisinde dogrudan tliketim amagh
kullanilirken, giinliik tiiketimde bitkisel yag ve hayvansal iiretimde yem kaynagi olarak
kullanilmaktadir (Pandey vd. 2012). Yerfistiginin bu ¢ok amacli kullanimi onu yerel ve
uluslararasi ticarette miikemmel bir iiriin haline getirmektedir (Pandey vd. 2012). Yiiksek
doymamus yag asit icerigi nedeniyle yerfistig1 yagi, doymus yaglardan daha saglikli kabul
edilir ve aciliga kars1 direnglidir. Ek olarak, oleik asit olan tekli doymamis yag, saglikli
bir yag tiiriidiir ve cilt saglhg ile iliskilendirilmistir (Ozcan 2010). Hem epidemiyolojik
hem de kardiyovaskiiler hastalik riskini ve risk faktorlerini azalttigi klinik ¢alismalarla
kanitlanmistir (Stephens vd. 2010, Kris vd. 1999, Fraser vd. 1992).

Yerfistig1, iyi dranaj edilmis tinli-kumlu, kumlu-killi-tinl veya yeterli kalsiyum
ve organik maddece zengin ve pH'1 5.0-6.2 olan kumlu-tinli topraklarda gelisir. Ideal
toprak sicakligi 18 ila 30°C arasindadir. Yerfistii, 6nemli bir tropikal bitki olarak, uzun
ve sicak bir biliylime mevsimi gerektirir (Weiss vd. 2000). Ekim sirasindaki diisiik
sicakliklar ¢imlenmeyi geciktirebilir, asir1 sicakliklar ve diisiik bagil nem ise
ciceklenmeyi ve sapa kalkmay1 etkiler. Yerfistig1 bir ¢apa bitkisi olup yetisme siiresi
boyunca ¢apalandigi icin, yabanci otlar temizlenmekte ve toprak havalandirilmaktadir.
Bu art1 de, iyi bir ekim nobeti bitkisi olarak degerlendirilebilir (Asik vd. 2018). Yerfistigi,
diger baklagillerde oldugu gibi, havadaki serbest azotu topraga baglar ve bu da topragi
organik madde bakimindan oldukc¢a zenginlestirir (Ugak vd. 2017).

2021/2022 sezonu itibariyle yerfistigi, diinyada en fazla iiretilen dordiincii yag
bitkisidir (USDA 2022). Alt1 kitada yetistiriliyor olmasina ragmen, esas olarak iiretimi
Asya, Afrika ve Amerika kitalarinda yapilmaktadir. Yerfistig1 diinya capinda 31.57
milyon hektarlik bir alanda yetistirilmektedir ve toplam kiiresel iiretim yaklasik 53.63
milyon tondur (agirliga kabuk dahildir). Cin, toplam diinya {iretiminin %33,5'ini (17.93
milyon ton) gergeklestirerek diinyanin en biiyiik iireticidir (FAO 2022). Cin'den sonra en
biiyiik yerfistig1 iireticileri Hindistan ve Nijerya olup bu iilkeleri ABD izlemektedir.
Tirkiye, diinya da yerfistigi ekim alaninda 43.sirada, {iretim agisindan 26. sirada yer
alirken, verim agisindan 13. sirada yer almaktadir. Ulkemizde 2021 yili verilerime gore
yaklasik 579 bin dekar alanda 234.167 tonluk bir iiretim s6z konusu olup ortalama verim
dekara 404 kg’dir (TUIK 2022). Dolayistyla iilkemiz yerfistig1 ortalama verimi diinya
ortalamasinin ¢ok {istiinde bir degerdedir (Sahin ve Aydogdu 2021). Yerfistigi, iiretim
potansiyeli ve pazarlama segenekleri ile bolge i¢in en ideal alternatif bitkilerden biridir.
Tirkiye'nin giiney ve giineybat1 kiy1 bolgeleri ile Giineydogu Anadolu'da ticari olarak
yetistirilmektedir. Diinyada ve iilkemizde yetisen yerfistiklar1 Runner, Spanish, Valencia
ve Virginia olmak iizere dort farkli pazar tipinde yer almaktadir. Ulkemizde ise agirlikli
olarak yar1 yatik forma sahip Virginia grubundan meydana gelmektedir (Yilmaz vd.
2022). Tiirkiye 104 yildir yerfistig1 iiretmesine ragmen, ekim, hasat ve harman teknolojisi
onemli dlciide gelismemistir. Ulkemizdeki en ciddi sorunlardan biri de baz1 bolgelerde
aflatoksin hastaligidir. Ayrica biyotik ve abiyotik degiskenler yerfistig1 {iretimini ve
kalitesini olumsuz etkileyen en 6nemli faktorler arasinda yer almaktadir.
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Yerfistiginda iiriin verimliligini artirmak, kaliteyi yiikseltmek ve hastalik ve
zararlilara dayanikli gesitler gelistirmek amaciyla geleneksel 1slah teknikleri kullanilmig
ve 6nemli 6l¢iide basarilar elde edilmistir. Ancak yerfistiginda artan talebi karsilamak ve
yuksek kaliteyi yakalama adina daha hizli ve daha yogun 1slah programlarina ihtiyag
bulunmaktadir. Cesitli 1iliman tahil bitkilerinde (Varshney vd. 2006) ve bazi baklagil
bitkilerinde (Varshney vd. 2010a) yapilan ¢caligmalar geleneksel 1slah yoluyla yonetilmesi
zor olan Ozelliklerin seleksiyonunda ve karakterizasyonunda molekiiler markerlerin
oldukca 6nemli avantajlar sagladigini ortaya koymustur (Janila vd. 2016). Gliniimiiz 1slah
calismalarinda misir, soya, celtik aycicegi gibi endiistriyel bitkilerin 1slahinda yogun
olarak kullanilan molekiiler markerler 1slah siirecinin elzem bir parcasi haline gelmis olup
cogunlukla seleksiyon, haritalama ve genetik ¢esitlilik belirleme ¢aligmalarinda tercih
edilmektedir. Bahsi gecen endiistriyel bitkilere kiyasla yerfistigi 1slahinda istenen ivmeyi
yakalama adina molekiiler araglarin tam entegrasyonu olduk¢a 6nemlidir. Bu kapsamda
ele alinan bu tez ¢alismasinda InDel ve SSR markerlerin gelistirilmesi ve yerfistigi 1slah
programlarinda kullanilmak {izere bu markerlerin diinya literatiiriine sunulmasi
planlanmaktadir. Icerisinde farkli kitalardan koken alan 25 genotipin yer aldig
koleksiyondan gelistirilecek markerlerin diinya tizerinde farkli popiilasyonlarda basari ile
uygulanma ihtimali oldukca yiiksektir. Ortaya konulacak marker bilgisinin yerfistiginda
genetik cesitlilik, seleksiyon ve genetik haritalama c¢alismalarinda kullanilmasi
amaglanmaktadir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Molekiiler Markerler

Molekiiler markerler bir popiildsyonda veya gen havuzunda bir genin allelleri
arasindaki polimorfizmi saptamak i¢in kullanilabilen DNA pargaciklaridir. Kisaca farkl
bireyler arasinda polimorfizm gdsteren DNA dizisinin kiiglik bir bolgesi olarak ta
tanimlanabilir. Polimorfizm saglayan bolgeler eklenmeler, silinmeler, yer degistirmeler,
duplikasyonlar gibi olaylardan meydana gelebilir (Filiz ve Ko¢ 2011). Giinlimiizde DNA
markerleri kullanilarak gen etiketleme, genetik haritalama, harita temelli tarimsal agidan
onemli genlerin belirlenmesi, dayaniklilik kaynaklarinin ortaya konmasi, genetik
cesitlilik caligsmalari, filogenetik analizler ve seleksiyon caligmalari yogun sekilde
yapilmaktadir (Joshi vd. 2000). En yaygin kullanilan markerlerden SSR veya
mikrosatellitler, 6karyotik genomlar boyunca dagilmis ve ardisik olarak tekrarlanmakta
olan 2-6 niikleotid gruplarindan olusmaktadir. RAPD ise PCR bazli bir igaretleme
sistemidir. Bu sistemde, bir bireyin toplam genomik DNA's1, tek, kisa (genellikle yaklasik
on niikleotid/baz) ve rastgele bir primer kullanilarak PCR ile ¢ogaltilir. Birgok farkli
lokusa baglanan primer, tamamlayic1 olan kompleks bir DNA sablonundan rastgele
dizileri amplifiye i¢in kullanilir. Amplifikasyon iki hibridizasyon bdlgesi birbirine (en az
3000 bp) benzerse ve zit yonlerde PCR sirasinda gerceklesebilir. SNP markerler i¢in yeni
nesil dizileme verilerine ihtiyag olup 1slah siirecinde kullanilmak iizere bir okuma sonrasi
milyonlarca marker gelistirmek miimkiindiir. InDel (insertion- deletion) bdlgeleri genom
boyunca bol miktarda bulunan yapisal varyasyonlardir ve polimeraz kaymasi,
transpozonlar, esit olmayan crossing-over neticesinde meydana gelirler. Bazen
organizmada fonksiyon kaybina yol acabilirler (Lovett 2004). En yaygin InDel durumlari
tek baz eklenme ve ¢ikarilmasi, delesyon ve monomerik ya da polimerik baz ¢iftlerinin
eklenmesinden kaynaklanmaktadir. Bu markerler bir¢ok populasyon genetigi, tanimlama,
genetik haritalama ¢aligmalarinda farkli bitkilerde kullanilmistir (Wu vd. 2013; Yang vd.
2014).

2.2. Indel Markerlerin Gelistirilmesi ve Uygulanmasi Konusunda Yapilan
Calismalar

Yeni nesil dizileme verileri kullanilarak diinyada InDel markerlerin gelistirilmesi
ve kullanilmas ile ilgili farkli ¢alismalar yapilmistir. Yamaki vd. (2013) Oryza cinsinde
genom tipi simiflandirmasina izin veren bir InDel marker gelistirmeyi amaglayan bir
calismay1 ele almistir. Arastirmacilar bilinen 12 Oryza tiirii i¢in veri tabanlarini
arastirarak calismalarina baglamiglar ve 2107 olas1 InDel aday dizisini kesfetmislerdir.
Daha sonra, sahip olduklar1 yabani tiirleri ayirt edebilmek icin gelistirilen markerler
testlenmis ve cesitli tiirlerin ayirt edilmesini saglayan 22 adet InDel marker
gelistirilmistir.

Wu vd. (2014) SSR ve InDel markerlari kullanarak susam koleksiyonunda genetik
cesitliligi belirlemeye calismislardir. 130 susam genotipinin kullanildigi calismada 349
SSR ve 79 InDel marker tarama isleminde degerlendirilmis ve 86 markerin polimorfik
oldugu ortaya konmustur. Yiriitiilen genetik ¢esitlilik analizinde 325 allel kesfedilmis ve
ortalama gen cesitliligi 0.432 olarak hesaplanmistir. Popiilasyonda iki ana ve bes alt
grubun varlig1, modele dayali yapisal analiz, filogenetik kiimeleme ve molekiiler varyans
analizi (AMOVA) bulgulariyla gosterilmistir.
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Wei vd. (2014) tarafindan ele alinan ¢alismada transkriptom analizi sonrasit SNP
ve InDel bolgeleri belirlemislerdir. Arastirmacilar, uzunluklar1 1 ila 38 bp arasinda
degisen toplam 21 InDel ¢esidi kesfetmis ve en kiigiik InDel (1-2 bp) uzunlugunda en
yaygin olarak nitelendirilmistir (%80). Ayrica, protein kodlayan alanlarda 4959 (ylizde
66,56) SNP bulunmustur. Rastgele secilen SNP'lerin yiizde 92.5'inde ve InDel
markerlerin ylizde 95.0'inda polimorfizm bulunmustur. Ayn1 zamanda, yeni olusturulan
polimorfik SNP ve InDel markerleri 36 ticari susam ¢esidinde test edilmis ve markerlerin
%90'indan fazlasi tahmin edilen polimorfik amplifikasyonlar1 gostermistir.

Song vd. (2015) yeni nesil dizileme verilerini kullanarak Cin'in yerel soya
fasulyesi c¢esitleri olan Hedou 12 ve Williams 82'yi ele almiglardir. Yapilan analizler
sonrasinda Hedou 12 ve Williams 82 dizileri arasinda 49276 InDel polimorfizmi ve
242059 tek niikleotid polimorfizmi kesfedilmistir. Teyit i¢in, 5 ila 50 bp arasinda degisen
243 potansiyel InDel markeri se¢ilmis ve bu ¢esitler arasinda polimorfizm bulunmustur.
Aragtirmacilar ayrica soya fasulyesindeki burusuk yaprak 6zelliginin genetik haritasini
belirlemek i¢in tasarladiklart InDel markerleri de basariyla kullanmiglardir. Caligma,
yliksek verimli dizileme verilerinin soya fasulyesinde genetik haritalama ¢alismasi i¢in
yiiksek kaliteli marker olusturmada etkili oldugunu ortaya koymustur.

Wei vd. (2016), iki susam ¢esidinin (Baizhima ve Mishuozhima) tiim genomunu
dizilemis ve de novo assembly kullanarak sirasiyla 267 ve 254 Mb'lik iki draft genom
elde etmistir. Analizler sonrasi toplam 1.3 milyon SNP ve 506 bin InDel bulunmustur.
Bu varyasyonlar arasinda, yaklasik 70 bin SNP ve 8311 InDel’in gen kodlayan bdlgelerde
yer aldig1 tespit edilmistir. Arastirmacilar elde ettikleri bolgelerin susamda onemli
karakterlerin karakterizasyonunda kullanabilecegini ifade etmislerdir.

Osorio vd. (2017) sar1 ac1 bakla genetigi ve 1slahina yardimci olmak i¢in yeni
polimorfik InDel markerleri iiretmeyi amaglamislardir. Yapilan genetik analizde
gelistirilen 118 InDel'in polimorfik oldugu tespit edilmistir. 18 InDel primer seti ise bir
cekirdek koleksiyonunda test edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (HO; 0.0648 — 0.5564)
ve polimorfik bilgi igerigi (PIC, 0.06 — 0.48), koleksiyonun 6nemli genetik gesitlilige
sahip oldugunu ortaya koymustur. Son olarak, InDel markerlerin gelistirilmesinin,
aragtirmacilarin L. luteus popiilasyonlarinin ve yakindan iligkili tiirlerin genetik
cesitliligini analiz etmede yardimci olacagi ortaya konmustur.

Wang vd. (2018), 56 soya fasulyesi genotipinden elde edilen verileri kullanarak,
17613 InDel lokasyonunu kesfetmisler ve 12619 primer ¢ifti olusturmuslardir. 2841
primer ¢ifti kullanilarak bir linkage haritasi tiretilmis ve 20 linkage grubu bulunmustur.
Uretilen haritada, genel genetik mesafenin 2347.3 cM oldugu belirtilmistir. Komsu
markerler arasindaki en uzun ve en kisa genetik mesafeler sirasiyla 52.3 ¢cM ve 0.1 cM
olarak tespit edilmistir. Arastirmacilar daha sonra olusturmus olduklar1 haritay1
kullanarak ¢igeklenme giin sayis1 karakterini haritalamiglardir. Karakter bir QTL olarak
ifade edilmis ve bir biiyiik (qDTF4) ve dort kiigiik QTL (qDTF20, qDTF13, gDTF12 ve
qDTF11) bolgesi tanimlanmustir. Arastirmacilar tarafindan rapor edilen veriler, InDel
markerlerin  soya fasulyesindeki haritalama islemlerinde  kullanilabilecegini
gostermektedir.

Jain vd. (2019) genom destekli marker kaynaklarimi artirmak amaciyla bes
spesifik olmayan (ICC 4958 x PI 489777) ve iki intraspesifik (ICC 283 x ICC 8261 ve
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ICC 4958 x ICC 1882) haritalama popiilasyonunu kullanarak nohutta InDel marker
gelistirme arastirmasini ele almiglardir. Analizler sonrasinda toplam 231658 InDels
olusturulmustur. Ek olarak, jel bazli markerlerin olusturulmasi i¢in >20 bp boyutunda
toplam 8.307 InDel sec¢ilmistir. Gelistirilen linkage haritasinda ortalama olarak, en fazla
sayida marker CaLG04'te (1.952 InDels) ve en az sayida marker CaLG08'de (360 InDels)
bulunmus ve her linkage grubunda ortalama 1038 InDels tespit edilmistir. Dogrulama i¢in
toplam 423 primer c¢ifti rastgele se¢ilmis ve %3'liik agaroz jelde ebeveynler arasinda
%46.06 ila %58.01'lik bir polimorfizm tespit edilmistir.

Kizil vd. (2020) Akdeniz susam koleksiyonuna ait 95 hattan alinan yeni nesil
dizileme verilerini kullanmiglar ve biyoinformatik analizler sonrasi InDel markerleri
gelistirmislerdir. Analizler sonrasinda baz uzunlugu 8 bp ve 8 bp’dan biiyiik olan 86 InDel
bolgesi tespit edilmistir. Bu bolgeler, agaroz jelle diisiik maliyetli genotipleme
calismalarinda InDel markerlerin gelistirilmesi i¢in kullanilabilme olanagina sahip
oldugu i¢in arastirmacilar tarafindan sec¢ilmistir. Bu InDel'lerin validasyonu igin
belirlenen 38 InDel bolgesi i¢in primerler gelistirilmis ve basariyla amplifiye edilmistir.
Bu InDel'lerin yaklasik %13'i gen kodlayan (CDSs) ve ¢evrilmeyen bolgelerden (UTRs)
elde edilmistir. Ayrica, secilen 16 InDel markerin etkinlikleri 32 susam hattinda
incelenmis ve bu markerlerin polimorfik bilgi igeriginin (PIC) 0.06 ile 0.62 (ortalama:
0.33) arasinda degismekte oldugu bildirilmistir.

2.3. SSR Markerlerin Gelistirilmesi ve Uygulanmas1 Konusunda Yapilan
Calismalar

Genom verilerini kullanilarak SSR markerlerin gelistirilmesi konusunda bir¢ok
calisma bulunmaktadir. Yerfistg1 bitkisinde yiiriitiilen bir ¢alismada Hopkins vd. (1999)
genomid DNA kiitiiphaneleri olusturmus ve *P ile isaretlenmis ve (GT)10 ve (CT)10’dan
diniikleotid tekrarlarin1 taramislardir. SSR igeren klonlardan elde edilen DNA dizileri ise
primer dizayni i¢in kullanilmistir. Gelistirilen markerler icerisinde kiiltiir ve yabani
formlarin oldugu koleksiyonu taramada kullanilmistir. Teste edilen 19 genotipi igerisinde
17 genotipin gelistirilen markerler ile basaril1 bir sekilde ayirt edilebildigi ifade edilmistir.

Ferguson vd. (2004) tarafindan ele alinan g¢alismada 24 yerfistig1 c¢esidinde
genetik ¢esitliligi yansitan 110 STMS (sequence-tagged microsatellite site) markeri
tanimlamistir. Basit dizi tekrarlar1 (SSR'ler), iki 27.648 klonlu genomik kitapliktan olugan
bir prob kullanilarak kesfedilmis: biri Pstl kullanilarak ve digeri Sau3Al/BamHI
kullanilarak tretilmistir. Gézlemlenen en yaygin tekrar motifleri, tespit edilen tim
SSR'lerin sirasiyla %29 ve %28'ini olusturan ATT ve GA iken, ardindan AT, CTT ve GT
motifleri gézlemlenmistir. Amplifiye edilebilir primerlerden ATT'nin %g81'1 ve GA
tekrarlarinin %70,8'1, yetistirilen yerfistig1 test dizisinde polimorfik olarak belirlenmistir.
AT tekrar motifi, lokus basina en fazla sayida allel sergilemistir (5.7). ATT, GT ve GA,
sirasiyla 4.8, 3.8 ve 3.6 lokus bagina ortalama allel sayisina sahip oldugu belirtilmistir.

Mace vd. (2006) tarafindan yiirtitiilen ¢alismada pas ve yaprak lekesine kars1 farkli
derecelerde hastalik dayanikliligina sahip 22 tane genotip 23 SSR markeri kullanilarak
test edilmistir. 23 lokusta 135 allel gbézlenirken 23 SSR'nin 12'sini yliksek polimorfizm
gostermis PIC degerleri > 0,5 iizerinde elde edilmistir.
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Tang vd. (2007) tarafindan ele alinan ¢alismada dort set halinde farkli botanik
varyeterlerden 34 genotip genetik kaynak olarak kullanilmistir. 34 SSR markerin genetik
cesitliligi belirlemede kullanildigi analizlerde maksimum farklilik indeksi 0.092 olarak
ortaya konmustur. Botanik varyeteler arasindaki genetik uzaklik ortalama var. fastigiata,
var. hypogaea, var. vulgaris, var. hirsuta igin sirastyla 0.59, 0.46, 0.38 ve 0.17 olarak
belirlenmistir.

Naito vd. (2008) secilen 13 SSR marker setini kullanarak Japonya yerfistig
germplazminin g¢esitliligini ve genetik baglantilarini analiz etmistir. 4. hypogaea'nin 201
genotipi ve Arachis yabani tiirlerinin 13 germplazmi genetik materyal olarak ¢alismada
ele alinmistir. Analziler sonrasinda A. hypogaea'da 108 polimorfik allel oldugu ortaya
konmustur. Alleller, marker basina ortalama 8.3 olmak {izere 3-15 arasinda degismistir.

Guo vd. (2009) 290 yeni EST tabanli SSR marker gelistirmis ve bu markerleri
kiiltiir yerfistigit ve yabani tiirlerde amplifikasyon ve polimorfizm acisindan
degerlendirmistir. Analizler sonrasi diisiik kaliteli diziler ¢ikarildiktan sonra toplam
14.432 yiiksek kaliteli EST tanimlanmigstir. Belirsiz fonksiyonlara sahip genleri gosteren
onemli sayida EST (5717) bulunmustur. Ayrica, benzersiz diziler arasinda 856 EST-SSR
ortaya konmustur. Bu ¢aligmadaki EST verilerinin kiiltiir yerfistiginda gen tanimlamasi
ve SSR markerlerin iiretilmesi i¢in yeni bir bilgi kaynagi oldugu arastirmacilar tarafindan
ifade edilmis olup toplam 16931 EST, NCBI GenBank veri tabanina ES751523-
ES768453 erisim numaralariyla kaydedilmistir.

Yuan vd. (2010) tarafindan ele alinan calismada yerfistigi SSR kiitiiphaneleri
kullanilmis GGC motifi i¢eren izole edilmistir. Calismada GGC motifi i¢eren 143 farkl
dizi elde edilmis ve 137 tanesi i¢in basarili sekilde primer dizayni yapilmistir. Gelistirilen
SSR markerler i¢in  disik polimorfizim gozlenmesine karsin yabani tiplere
tasinabilirligin yliksek oldugu ayrica belirtilmistir.

Zhao vd. (2012) hem kiiltiir hem de yabani yerfistig tiirlerinde gelistirilen 9274
SSR markeri bir araya getirmisler ve bir platformda birlestirmislerdir. Arastirmacilar
sekiz yerfistig1 genotipinde markerleri testlemisler ve markerlerden 1343'liniin
polimorfizm gosterdigini ifade etmislerdir (%14,5). Elde edilen polimorfik SSR
merkerlerin yerfistig1 1slahinda, yiiksek verimli QTL haritalama ve markeri destekli
seleksiyon i¢in uygun DNA markerler oldugu arastirmacilar tarafindan ifade edilmistir.

Zhang vd. (2012) cesitli yag igeriklerine sahip {i¢ yerfistig1i c¢esidinin
olgunlasmamis tohumlarmin transkriptomlarimi arastirmak igin Illumina HiSeq™ 2000
kullanmislardir. Toplam 26,1-27,2 milyon iki yonlii ug¢lu okuma iiretilmigve 823 bp'lik
bir N50 ile 59.077 unigen olusturulmustur. Toplamda unigene havuzundan iiretilen 3919
mikro satellellit olusturulmus ve bunlardan dogrulama i¢in SSR lokuslarina uygun 160
PCR primeri kullanilmistir.

Ren vd. (2014) Cin'in ¢esitli bolgelerinden toplanan 196 yerfistig1 genotipini
genetik cesitlilik ve popiilasyon yapisini incelemek amaciyla 440 SSR marker ile
taramislardir. Analizler sonrasinda Ozellikle giiney ve kuzey bdlgelerden toplanan
genotipler arasinda farkliliklar oldugu ortaya konmustur. Ortalama gen ¢esitlilik degeri
0.11 olarak elde edilirken 86 nadir allel i¢in frekans degeri %1’in altinda bulunmustur.
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Kanyika vd. (2015) tarafindan yapilan bir arastirmada, yerfistig1 rozet hastaligi,
pas, erken yaprak lekesi ve aflatoksin kontaminasyonu gibi 6nemli yerfistigi
hastaliklarina dayaniklilik ile iligkili olabilecek markerleri bulabilmek i¢in 799 SSR
marker ile tarama islemi yiiritmiiglerdir. SSR markerlerin 807 lokus ¢ogalttig1 ¢alismada
376 marker icin PIC deger 0.06 ile 0.86 arasinda degisirken 1476 allel belirlenmis ve
lokus basina allel sayist1 3.7 olarak tanimlanmistir. Geriye kalan 423 markerin
monomorfic ya da caligmadigi belirtilmistir. Birbirine en yakin varyeteler MGVS ve
ICGV-SM 90704 olup en uzak varyeterler se Chalimbana ve 47-10 olarak tanimlanmaistir.

Oteng-Frimpong vd. (2015) tarafindan ele alinan ¢alismada 48 genotipten olusan
yerfistig1r koleksiyonu 53 SSR marker kullanilarak analiz edilmistir. 25 markerin
polimorfik oldugu ¢alismada PIC degeri 0.57 olarak belirlenmistir. 48 genotipin birbiri
ile ¢ok yakin oldugu ortaya konmustur. Elde edilen sonuglar SSR markerlerin kullanilarak
yerfistiginda genetik cesitlilik belirlenmesinin olduk¢a 6nemli araglar olduklar ifade
edilmistir.

Peng vd. (2016) yapmis olduklar1 arastirmada NCBI EST havuzundan 252,951
dizi ve RNA-Seq datasetinden 288,701 dizi elde etmislerdir. Bu iki veri setinden 6455
yeni SSR ve 11.902 SNP elde edilmistir. Tespit edilen SSR'lerden, PCR dogrulamasi i¢in
cesitli SSR tiplerini temsil eden 380'ini secilmis ve amplifikasyon orani %89.2 olarak
belirlenmistir. Yirmi iki (%6.5) SSR’1n, en az bir ¢ift dort genotip arasinda polimorfik
oldugu saptanmistir. 22 polimorfik SSR markerinden sekizi, Florida yerfistigi 1slah
hatlarinin ve ABD yerfistig1 mini ¢ekirdek koleksiyonunun genetik ¢esitliligini analiz
etmek icin secilmistir. Bu marker seti, 0.783'liik bir ortalama polimorfizm bilgi icerigi
degeri gostererek dnemli bir polimorfizm orani gostermistir.

Luo vd. (2017) yerfistiginin progenitor yabanileri A. duranensis ve A. ipaensis
tiirlerini kullanarak SSR marker gelistirmisler. Toplamda 204.439 marker bahsi gegen
diploid genomlardan gelistirilirken, ¢aligma kapsaminda yapilan QTL c¢aligsmasinda
gelistirilen SSR markerler kullanilmis ve i¢ oranmi karakteri i¢in 25 QTL bdolgesi
tanimlanmistir

Ma vd. (2020) ele aldiklar1 ¢alismalarinda 2556.9-Mb genomik veriden 512.900
mikrosatellit kesfetmiglerdir. Tespit edilen mikro satellitlerin ug¢ dizilerine dayali olarak
7757 primer cifti (isaretleyici) gelistirilmis veve tetraploid olan Tifrunner ve Shitouqi
Arachis cesitlerinde ve diploid ata tiirler olan, 4. duranensis ve A. ipaensis’de test
edilmistir. In silico PCR analizleri, SSR markerlerinin dort Arachis genotipinde iyi
amplifikasyon etkinligi ve polimorfizm sergiledigini gdstermistir. Ozellikle, bu
markerlerin yaklasik %60"min tetraploid Arachis tirlerinde tek lokus SSR'ler olmasi,
yerfistifinin A ve B alt genomlarimin allellerini ayirt etmede daha net olduklari
arastirmacilar tarafindan belirtilmistir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal
3.1.1. Genetik materyal

Calismada genetik materyal olarak 8 farkli iilkeden kdken alan ve ICRISAT ve
USDA gen bankalarindan elde edilen yerfistig1 tohumlari kullanilmistir (Cizelge 3.1). En
fazla genetik materyal ile temsil edilen iilke 6 genotip ile ABD olurken, Bolivya, Cin,
Kibris, Hindistan, Israil, Japonya ve Zambiya kokenli diger 19 genotip de koleksiyona
dahil edilmistir.

Cizelge 3.1. Calismas1 kapsaminda dizilemede kullanilan genotipler ve orijinleri

Genotip Orijin Genotip Orijin
ICG 10870 Bolivya P1 442583 Japonya
ICG 13300 Bolivya ICG 6671 ABD
ICG 12635 Bolivya ICG 5687 ABD
P1512279 Cin P1 578304 ABD
P1 602062 Cin P1584772 ABD
P1433350 Cin P1561568 ABD
P1596514 Kibris NC7 ABD
P1 614083 Hindistan ICG 14335 Zambiya
ICG 13338 Hindistan ICG 10991 Zambiya
ICG 5344 Hindistan P1269081 Zambiya
ICG 13357 Hindistan
P1 614084 Hindistan
P1289620 Israil
P1 459094 Japonya
P1 442579 Japonya

3.2. Metot

3.2.1. Yeni nesil dizileme

Bu tez ¢alismasinda insersiyon ve delesyon bdolgelerinin belirlenebilmesi igin
sekiz farkli iilkeden koken alan 25 farkli yerfistigi genotigine ait genomik veriler
kullanilmistir. Genotiplere ait dizi verilerine ulasabilmek i¢in Oncelikle genotipler
cimlendirilmis ve ardindan DNA izolasyonu (Doyle ve Doyle 1990) yapilmistir. Tiim
genotipler icin elde edilen agaroz jel goriintiisii ise Sekil 4.1°de yer almaktadir. Dizileme
sonrasi yliksek kaliteli veri elde edilebilmesi adina DNA temizligi olduk¢a 6nemli olup
izole edilen DNA’lar kiitiiphane hazirlik agamasi 6ncesi kolondan gegirilmistir. Her bir
DNA i¢in kiitiiphanelerin olusturulmasi i¢in Peterson vd. (2012) tarafindan gelistirilen
¢ift enzim ile kesme imkani veren dddRAD-Seq teknigi kullanilmstir.
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Sekil 3.1. Calismada kullanilan genotiplerde DNA izolasyonu sonrasi elde edilen jel
goruntusu

3.2.2. Biyoinformatik analizler

Biyoinformatik analizler her bir genotipin barkodlarindan ve adaptérlerinden
arindirilmasi ile baslamistir. Sikistirilmig bir dosyada yer alan her bir genotipe ait
barkodlu veriler Je-Demultiplex (Galaxy Version 1.2.1) yazilimi kullanilarak agiga
cikartlmistir. Ardindan fastp (Galaxy V. 0.23.2+galaxy0) yazilimi ile her bir fastq
dosyasindaki adaptorler temizlenmistir. Elde edilen filtrelenmis okumalar NCBI gen
bankasindan alinan yerfistigi referans genomu (arahy.Tifrunner.gnm1.KYV3)
(https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/GCF/003/086/295/GCF _003086295.2 arahy.
Tifrunner.gnm1.KYV3/GCF_003086295.2 arahy.Tifrunner.gnm1.KYV3 genomic.fna.
gz) referans genomu ile eslestirilmis ve BAM dosylar1 belirlenmistir. Bunun islem igin
Bowtie2 (Galaxy Version 2.4.2+galaxy0) yazilimi kullanilmigtir. Her bir genotipe ait
varyantlar1 belirlemek icin freebayes (Galaxy Version 1.3.1) yazilimi kullanilmis olup
SNP ve insersiyon-delesyon dosyalarini igeren tiim VCF (Variant Call Format) dosyalar1
VCFcombine (Galaxy Version 1.0.0 rcl+galaxyQ) programi ile birlestirilmis ve elde
edilen veriler bir excel dosyasina aktarilmistir. Bu dosyada ise insersiyon (ekleme) ve
delesyon (silme) bolgeleri belirlenmis, SNP bdlgeleri elemine edilmistir. Son asamada
ise insersiyon ve delesyon bdlgeleri bp cinsinden boyutlarina gore kategorilere
ayrilmastir.

3.2.3. Primer dizayni

Oncelikle belirlemis oldugumuz BAM dosyalar1 ve referans genom Integrated
Genome Browser (IGB) (Freese vd. 2016) yazilimina yliklenmis ve tespit edilen tiim 10
bp iizeri insersiyon-delesyon bolgelerinin varligi dogrulanmistir. Primer tasarimi i¢in IGB
yazilimindan gorsel yardim alinmis ve secilen bolgeler i¢in primer tasarimi Primer 3
(http://www .bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cgi) programi
kullanilarak yapilmigtir

3.2.4. Polimeraz zincir reaksiyonu analizleri

Bu tez calismasinda, hedeflenen gen alanlarini ¢ogaltmak amaciyla tasarlamis
oldugumuz markerler kullanilarak PCR analizleri yapilmistir. Her primer, gelistirilen
10


http://www.bioinformatics.nl/cgi-bin/primer3plus/primer3plus.cgi

MATERYAL VE METOT M. QURESHI

markerleri dogrulamak amaciyla koleksiyondan rastgele segilen toplu DNA'larla test
edilmistir. Arastirmada kullanilan PCR yontemi optimize edilerek, en iyi sonucu veren
soliisyonun miktar ve oranlari belirlenmistir. PCR uygulamalar1 i¢cin MyGenie-96
Gradient Thermal Cycler cihazi kullanilmistir. Cizelge 3.2 kullanilan PCR programini
gosterirken, Cizelge 3.3 PCR calismalarinda kullanilan bilesenlerini gdstermektedir.

Cizelge 3.2. Tez kapsaminda markerlerin testlenmesinde kullanilan PCR programi

PCR program

95°C 2 dakika 30 saniye
95°C 45 saniye

50°C 20 saniye

60°C 50 saniye

92°C 20 saniye

50°C 20 saniye

60°C 50 saniye

Cizelge 3.3. Tez kapsaminda markerlerin testlenmesinde kullanilan PCR bilesenleri

Bilesenler Miktar (1X)
Dna (20 ng/ul) 1l

Taq buffer (10X) Il

MgCl2 (25 mM) 1 ul

dNTP (10 mM) 0,3 ul
Primer (10 uM) 0,3ul

Taq polimeraz (5 u/pl) | 0.2 ul
ddH20 16 ul

Yukaridaki ¢izelgelerde gosterildigi gibi dongiiler tamamlanmig ve PCR analizleri
yapilmistir. PCR {iriinleri PCR sonrasi elektroforeze kadar -20°C'de muhataza edilmistir.

3.2.5. Elektrolit ¢ozeltisi

Elektroforezde tampon ¢ozeltisi olarak Tris/Borate/EDTA (TBE) kullanilmistir.
Bu c¢ozelti pH 8.3 olacak sekilde 10x yogunlugunda hazirlanmis ve 1 1t suda
Ozdurtilmustiir. Bu stok ¢ozeltiden aliman 100 ml saf su ile 1 It’ye tamamlanmis olup
elektroforez i¢in 1x’lik TBE tamponu hazirlanmistir. Bu ¢ozeltinin hazirlanmasinda
kullanilan kimyasallar ve miktarlar1 asagidaki gibidir;

- 54 g Tris base
- 27.5 g borik asit

- 40 ml EDTA (0.5 M, pH: 8.3)

11
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3.2.6. Jelin hazirlanmasi

Elde edilen PCR firiinlerini gorsel olarak degerlendirmek ve ayirt etmek igin
agaroz jel elektroforezi yapilmistir. Agaroz jel, TBE tampon ¢dzeltisi ile homojen olarak
karigmasi i¢in bir erlen mayer sisede mikrodalgada isitilarak hazirlanmistir. Bu islem
sirasinda 100 ml jele 5.0 L Ethidium Bromide (10 mg/ml) ilave edilmistir. Jelin kaynayip
siseden tagmasina izin vermeden yar1 saydam bir goriiniim elde edene kadar (2-3 dakika)
jel 1sitilmig ve elektroporez plagina dokmeden 6nce sogutulmustur. DNA 6rneklerinin jel
plagina yiiklenmesi icin taraklar konularak kuyular yapilmistir. Jel tamamen donduktan
sonra, taraklar dikkatlice ¢ikarilmis ve jelin {ist yarisin1 kaplayacak kadar elektrolit
¢ozeltisi (1x TBE) ile tank doldurulmustur.

3.2.7. PCR iiriinlerinin jele yiiklenmesi ve elektroforez islemi

Secilen markerleri dogrulamak i¢in, her primer i¢in elde edilen PCR iiriinlerinden
10 ul alinmis ve 3 ul yiikleme boyasi (bromofenil mavisi) eklenip birlikte karistirilmistir.
Toplamda 13 ul PCR f{iriinii yiizde 2'lik hazirlanan agaroz jele yiiklenmistir. Elektroporez
jel yaklasik 40 dakika boyunca 75 voltta kosturulmustur. Elde edilen bantlarin boyutunu
degerlendirmek i¢in Bioron 100 bp DNA marker kullanilmistir. Elde edilen bantlar, UV
15181 altinda, DNR-Minilumi cihazi kullanilarak goriintiilenmistir.

12
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1. Indel Markerlerin Gelistirilmesi ve Testlenmesi

Sekiz farkli tilkeden koken alan 25 farkli yerfistigi genotipinin ddRAD-Seq ile
analizi sonrasi toplam 3.69 gb’lik bir veri elde edilmistir. Filtreleme 6ncesi toplam okuma
degeri yaklasik 70.37 M olup, diisiik kaliteli okumalarin filtrelenmesi sonrasinda yaklasik
65.81 M olarak belirlenmistir. En yiiksek okuma degeri Hindistan kokenli ICG5344
genotipinde gozlenirken, en diisiik okuma ise Zambiya kokenli ICG14335 genotipinden
elde edilmistir. Dizilerin filtreleme 6ncesine ve sonrasina ait okumalar ile GC (Guanin-
Sitozin) icerigi Cizelge 4.1°de yer almaktadir.

Cizelge 4.1. Filtreleme 6ncesi ve sonrasina ait okumalar ile GC igerigi

Filtre Oncesi Filtre Sonrasi
Genotip Orijin Okuma degeri | GCicerigi | Okuma degeri | GC icerigi
(Milyon (%) (Milyon (%)
okuma) okuma)
ICG5687 ABD 2.998 39.270 2.803 37.948
ICG6671 ABD 2.418 38.771 2.277 37.387
NC-7 ABD 2.083 39.501 1.933 37.742
PI561568 ABD 2.109 39.110 1.956 37.708
P1578304 ABD 3.584 39.492 3.381 37.759
P1584772 ABD 3.550 39.413 3.343 37.817
ICG10870 Bolivya 2.491 38.684 2.339 37.165
ICG12635 Bolivya 3.257 39.748 3.053 37.981
ICG13300 Bolivya 2.569 39.341 2.386 38.007
P1433350 Cin 2.337 39.018 2.183 37.644
P1512279 Cin 2.882 39.585 2.685 37.910
P1602062 Cin 2.522 39.301 2.335 37.780
ICG5344 Hindistan 4.101 39.207 3.896 37.636
ICG13338 | Hindistan 2.154 39.509 2.020 38.084
ICG13357 | Hindistan 3.837 39.773 3.613 37.919
P1614083 Hindistan 2.367 39.030 2.182 37.711
PI614084 | Hindistan 3.427 39.290 3.240 37.920
P1289620 Israil 3.819 39.068 3.599 37.628
P1442579 Japonya 2.572 39.645 2.364 37.712
P1442583 Japonya 2.517 39.055 2.357 37.195
P1459094 Japonya 3.622 40.120 3.279 37.696
PI1596514 Kibris 1.991 39.129 1.854 37.649
ICG10991 Zambiya 2.515 38.954 2.372 37.416
ICG14335 Zambiya 1.717 38.691 1.601 37.393
P1269081 Zambiya 2.936 38.739 2.765 37.367
Ortalama 2.810 39.250 2.630 37.680
Toplam 70.370 65.810
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Yeni nesil dizileme teknolojisi kullanilarak 25 yerfistigina ait okumalar 6nce
barkodlar ve adaptorlerinden temizlenmis, referans genomla eslestirilmis ve ardindan tiim
varyantlar tanimlanmistir. SNP, insersiyon ve delesyon bolgelerinin bulundugu varyant
dosyasi (vcf) sadece insersiyon ve delesyon bolgeleri kalacak sekilde filtrelenmis ve excel
dosyasina aktarilmistir. Calismada referans genoma gore bp olarak 1 veya daha fazla
farklilik gosteren 62728 insersiyon ve delesyon (In-Del) bolgesine rastlanmistir. Bu
bolgelerin 27588 tanesi insersiyon ve 35140 tanesi delesyon bolgesi olarak tanimlanmistir
(Cizelge 4.2). Insersiyon ve delesyon (In-Del) bélgelerinin %56.04'{inii delesyonlar
olustururken, %43.9'sunu insersiyonlar olusturmustur. En ¢ok insersiyon ve delesyon,
Arahy 08 kromozomunda gozlenirken en az Arahy 07 kromozomunda belirlenmistir. En
yiiksek insersiyon ve delesyon degerleri Arahy 08 kromozomunda gozlenmistir.

Cizelge 4.2. Genomda 1 bp ve {izeri insersiyon-delesyon sayilar1 ve dagilimi

RefSeq kodu | Kromozom Toplam insersiyon- Delesyon | Insersiyon
delesyon

NC _037618.1 | Arahy.01 3507 1811 1696
NC _037619.1 | Arahy.02 2828 1571 1257
NC_037620.1 | Arahy.03 4313 2382 1931
NC 037621.1 | Arahy.04 4763 2185 2578
NC_037622.1 | Arahy.05 2654 1599 1055
NC _037623.1 | Arahy.06 2862 1635 1227
NC _037624.1 | Arahy.07 2018 1219 799
NC_037625.1 | Arahy.08 5696 2204 3492
NC_037626.1 | Arahy.09 2468 1521 947
NC _037627.1 | Arahy.10 3195 1799 1396
NC _037628.1 | Arahy.11 2738 1630 1108
NC _037629.1 | Arahy.12 2594 1600 994
NC_037630.1 | Arahy.13 3123 1893 1230
NC 037631.1 | Arahy.14 2852 1709 1143
NC _037632.1 | Arahy.15 2907 1816 1091
NC _037633.1 | Arahy.16 3087 1849 1238
NC 037634.1 | Arahy.17 2642 1600 1042
NC_037635.1 | Arahy.18 2927 1714 1213
NC_037636.1 | Arahy.19 2972 1832 1140
NC_037637.1 | Arahy.20 2582 1571 1011
Toplam 62728 35140 27588
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Cizelge 4.3. Genomda 1 bp ve lizeri insersiyon-delesyon sayilar1 ve kromozomlara dagilimi

1 bp 2 bp 3 bp 4 bp 5bp 6 bp 7 bp 8 bp 9 bp 10 bp

DEL INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS | DEL | INS

Arahy.01 | 1540 1246 151 236 56 47 24 35 10 18 6 22 5 16 5 14 4 14 10 48
Arahy.02 | 1367 925 133 176 31 35 20 22 1 14 3 21 1 8 1 8 3 17 11 31
Arahy.03 | 2027 1405 211 271 78 70 23 29 6 24 9 26 3 13 5 24 1 14 19 55
Arahy.04 | 1848 1954 199 377 80 101 17 32 8 16 8 21 7 12 5 13 2 13 11 39
Arahy.05 | 1370 753 124 136 54 37 21 25 7 26 8 13 2 8 4 10 0 11 9 36
Arahy.06 | 1407 917 148 122 34 39 14 29 8 19 5 15 3 12 5 12 1 14 10 48
Arahy.07 | 1066 548 92 100 36 31 5 18 8 16 0 19 6 9 2 11 0 13 4 34
Arahy.08 | 1853 2685 240 534 64 116 27 42 9 28 0 19 3 22 0 15 4 12 4 19
Arahy.09 | 1289 643 138 116 55 38 13 26 2 18 4 21 4 11 6 18 2 13 8 43
Arahy.10 | 1541 1013 157 173 56 64 9 20 9 22 2 15 3 22 3 11 2 15 17 41
Arahy.11 | 1395 765 147 128 44 42 17 32 10 19 5 20 2 21 3 12 1 15 6 54
Arahy.12 | 1376 731 139 101 54 31 14 16 6 24 4 13 0 10 0 13 1 13 6 42
Arahy.13 | 1626 887 167 139 56 56 21 37 5 15 5 20 6 9 5 12 0 12 2 43
Arahy.14 | 1476 785 148 137 55 43 11 30 4 21 4 21 1 25 2 18 2 15 6 48
Arahy.15 | 1587 782 129 111 53 45 27 18 2 24 4 27 1 13 2 11 1 10 10 50
Arahy.16 | 1606 892 142 130 49 49 15 19 9 28 8 20 2 21 0 9 2 20 16 50
Arahy.17 | 1372 738 135 130 51 44 12 24 5 17 5 19 6 14 2 12 1 4 11 40
Arahy.18 | 1496 910 136 126 49 38 14 21 5 22 4 24 0 17 4 12 0 13 6 30
Arahy.19 | 1586 790 150 112 59 58 16 31 5 23 1 29 2 21 0 21 3 13 10 42
Arahy.20 | 1356 715 126 116 39 40 27 23 7 18 4 16 2 15 2 10 3 19 5 39
Toplam | 30184 | 20084 | 3012 | 3471 | 1053 | 1024 | 347 | 529 | 126 | 412 89 401 59 299 56 266 33 270 | 181 832
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Bu calismada, tiim InDel'lerin %98.4's1 10 bp'den az ve %1.6'd 10 bp ve lizeri
olarak belirlenmistir. Farkli baz ciftine sahip InDel sayilar1 ve kromozomlara dagilimi
Cizelge 4.4’°te verilmistir. Tanimlanan InDeller arasinda, 1 bp uzunlugundaki okumalar
%80.1 ile en fazla sayida belirlenmistir. 1 bp uzunlugundaki InDel’ler
degerlendirildiginde en fazla sayida okuma Arahy 08'de belirlenirken, en az sayida
okuma Arahy 07'de gézlenmistir (Cizelge 4.3).

Gelistirilen markerlerin etkin kullanilabilir olmasi i¢in 6nemli kriterlerden biri de
agaroz jelde ayirt edilebilmeleridir (Asif vd. 2008). Bu nedenle bu tez calismasinda
agaroz jelde ayirt edilebilen 10 bp ve iizeri insersiyon/delesyon bolgeleri kullanilmstir.
Tez kapsaminda 62728 InDel bolgesi elde edilmis olmasina ragmen 10 bp'nin lizerindeki
InDel sayis1 1013 olarak belirlenmistir (Cizelge 4.4). Toplamda 181 delesyon ve 832
insersiyon belirlenirken, en fazla delesyon ve insersyon Arahy 03 kromozomunda
goriilmiustiir (Cizelge 4.3). 10 bp ve iizeri biiyiikliigiine sahip insersyon ve delesyonlarin
Kromozom, Fiziksel pozisyon, InDel dizisi ve InDel tipi Cizelge 4.5 ve 4.6’da verilmistir.

Cizelge 4.4. 10 bp ve iizeri biiylkliigline sahip insersiyon ve delesyon sayilar1 ve
genomdaki dagilimlari

RefSeq Kromozom | Delesyon sayis1 | Insersiyon sayisi Toplam
InDel
NC 037618.1 Arahy.01 10 48 58
NC 037619.1 | Arahy.02 11 31 42
NC 037620.1 | Arahy.03 19 55 74
NC 037621.1 Arahy.04 11 39 50
NC 037622.1 Arahy.05 9 36 45
NC 037623.1 Arahy.06 10 48 58
NC 037624.1 | Arahy.07 4 34 38
NC 037625.1 | Arahy.08 4 19 23
NC 037626.1 Arahy.09 8 43 51
NC 037627.1 Arahy.10 17 41 58
NC 037628.1 | Arahy.11 6 54 60
NC 037629.1 | Arahy.12 6 42 48
NC 037630.1 | Arahy.13 2 43 45
NC 037631.1 Arahy.14 6 48 54
NC 037632.1 Arahy.15 10 50 60
NC 037633.1 | Arahy.16 16 50 66
NC 037634.1 | Arahy.17 11 40 51
NC 037635.1 | Arahy.18 6 30 36
NC 037636.1 Arahy.19 10 42 52
NC 037637.1 Arahy.20 5 39 44
Toplam 181 832 1013
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Cizelge 4.5'in Genom boyunca belirlenmis 10 bp ve iizeri biiyiikliigiine

ait insersiyon

(ekleme) bolgeleri
Kromozom Fiziksel pozisyon InDel dizisi InDel tipi
NC_037618.1 86229834 | ACATTCCCCG Insersiyon
NC_037618.1 76367541 | TTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTC Insersiyon
NC_037618.1 103112612 | GCGGGTTGGCGGTCCACAGTCG Insersiyon
NC_037618.1 12706285 | AACACCAAACTTAAATTGTTGC Insersiyon
NC_037618.1 103385323 | GTCTCAAACAAGAACAAAA Insersiyon
NC_037618.1 66840428 | ATCTATTACTCATGCCCTTG Insersiyon
NC_037618.1 81963647 | TGCTTCAAACTTTAACCTG Insersiyon
NC_037618.1 92428551 | ACAAGAAAAGTAAGGAGAG Insersiyon
NC_037618.1 11503483 | CCATCGGGAACTTGAAGA Insersiyon
NC_037618.1 99054032 | CTGACTTTGCGGGCAG Insersiyon
NC_037618.1 94128748 | GAAAGCCTTCCCCACCA Insersiyon
NC _037618.1 78848144 | GGCGAAGATCGGAAGAG Insersiyon
NC _037618.1 12725221 | GGAAAAAACCGGAGAAA Insersiyon
NC_037618.1 33587455 | CCGATCTCTGATCTATA Insersiyon
NC_037618.1 14781640 | TAGGCGAAGATCGGAA Insersiyon
NC_037618.1 33012460 | TAGGCGAAGATCGGA Insersiyon
NC_037618.1 81509948 | ACGCTCTTCCGATCTT Insersiyon
NC_037618.1 104921549 | ATAGGCGAAGATCGG Insersiyon
NC_037618.1 72662509 | TCCGATCTTCCTTGA Insersiyon
NC_037618.1 48793482 | CTATTTTTGAGACCCT Insersiyon
NC_037618.1 108404660 | CTATTTTTCCATAAA Insersiyon
NC 037618.1 65764565 | TAATTTTCAATTTTT Insersiyon
NC_037618.1 94693051 | ACCCCTACCATCAAGTAGC Insersiyon
NC _037618.1 28305315 | AATTTAAATAAAAG Insersiyon
NC_037618.1 37757965 | GTGACAATCACCG Insersiyon
NC_037618.1 70231607 | TATAGTAACTTCG Insersiyon
NC_037618.1 104411416 | CTGATTTGCCACG Insersiyon
NC_037618.1 112041024 | GTTAGTTATGGGT Insersiyon
NC_037618.1 54540907 | ATAGGCGAAGATC Insersiyon
NC_037618.1 111072653 | TTATTATTATTA Insersiyon
NC_037618.1 48452080 | CTATAGTAACTT Insersiyon
NC_037618.1 9520156 | TCCGATCTCG Insersiyon
NC_037618.1 36382084 | ATAGAACCAGAT Insersiyon
NC_037618.1 5198975 | CTTCCGATCTA Insersiyon
NC_037618.1 91691783 | TGGAGCGCAA Insersiyon
NC_037618.1 99054037 | TGCGGGCAGT Insersiyon
NC_037618.1 100860046 | CTTCCGATCTG Insersiyon
NC_037618.1 3673859 | AAAATTTTTCA Insersiyon
NC_037618.1 40551258 | ACTAGCTCGGC Insersiyon
NC_037618.1 98760637 | CCTTTCTTCTA Insersiyon
NC_037618.1 77248188 | ATAGGCGAAGC Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel | InDel dizisi InDel tipi
pozisyon
NC _037618.1 87672203 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037618.1 97180901 | ATAGGCGAAG Insersiyon
NC 037618.1 93642737 | ATGCATGCTA Insersiyon
NC _037618.1 81133023 | TTTTTGGAAA Insersiyon
NC 037618.1 84157398 | AGATCGAAAG Insersiyon
NC 037618.1 76237369 | TCCGATCTCG Insersiyon
NC _037618.1 92655630 | ACACGTCACG Insersiyon
NC _037618.1 109311774 | TCATCTTCGG Insersiyon
NC 037618.1 41001969 | TGCTCTTCCG Insersiyon
NC _037619.1 93104466 | CGAGTAAGGTCAGAAACCGCCTG Insersiyon
NC _037619.1 61879131 | ATCTGAAATTCATCCAA Insersiyon
NC 037619.1 61879130 | CTGAAATTCATCCAATCACT Insersiyon
NC 037619.1 9031751 | ACCGAAAATCTTCCAA Insersiyon
NC _037619.1 82353961 | ATCACGGCGCGATGTT Insersiyon
NC _037619.1 74099740 | TCCGATCTCGCTCTAT Insersiyon
NC 037619.1 87674445 | TATAATATGAAATT Insersiyon
NC _037619.1 6520705 | CGCTCTTCCGATCTC Insersiyon
NC _037619.1 62002484 | ATAATGCTATTTTTT Insersiyon
NC 037619.1 72118688 | ACGCTCTTCCGATC Insersiyon
NC 037619.1 8337339 | AAAAACTACAAATGAAAGA Insersiyon
NC _037619.1 79047602 | CGATTCGCTCTAT Insersiyon
NC 037619.1 33896660 | GGCGAATCGAAGT Insersiyon
NC 037619.1 86770507 | ACGCTCTTCCGAT Insersiyon
NC _037619.1 53761730 | ATAGAGCGAGATC Insersiyon
NC _037619.1 56808293 | GTTAGGTTATCCC Insersiyon
NC 037619.1 25001531 | TTCAAAACCGTC Insersiyon
NC 037619.1 53582891 | TTTTCAAAAATT Insersiyon
NC _037619.1 28794043 | TACACTCTTTCC Insersiyon
NC 037619.1 41338691 | CATACCTTCCAT Insersiyon
NC 037619.1 55817642 | AACGCTTTCCAG Insersiyon
NC _037619.1 7553706 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC _037619.1 41200678 | AACGGCGGTGC Insersiyon
NC 037619.1 65871591 | CAAGGGGTCAA Insersiyon
NC _037619.1 21493472 | GGCATAATTTA Insersiyon
NC _037619.1 57035990 | ATCAACGGTCC Insersiyon
NC 037619.1 78338802 | CTCCAATAATC Insersiyon
NC 037619.1 42916334 | TCGGCCGAGAT Insersiyon
NC _037619.1 48074526 | AACTCTTGACA Insersiyon
NC _037619.1 26704522 | CGGAAGAGCA Insersiyon
NC 037619.1 31864651 | TTTTCTCTTT Insersiyon
NC _037619.1 87108797 | ACACGTCACG Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel | InDel dizisi InDel tipi
pozisyon
NC 037619.1 38562660 | ATCGGGAGAG Insersiyon
NC 037619.1 61485650 | CGTGTAGGGA Insersiyon
NC _037620.1 54846411 | CTTCCGATCTCTGATCTATA Insersiyon
NC _037620.1 109663769 | GCGATTAGAGTGCATAT Insersiyon
NC 037620.1 136968640 | AACTCTACATGGCCCAAA Insersiyon
NC 037620.1 103808587 | ATAGGCGAAGATCGGA Insersiyon
NC 037620.1 72698991 | AAGAACAAGTGATATCT Insersiyon
NC 037620.1 35201265 | GGCGAAGATCGGAAGAG Insersiyon
NC _037620.1 136925687 | GAGAAGAAGCAATGACG Insersiyon
NC _037620.1 25777340 | GGAAGATCGGAAGAGC Insersiyon
NC _037620.1 110738753 | TCTTAATGCCTCTTCA Insersiyon
NC 037620.1 43141877 | GAGCCAGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037620.1 25378830 | TCTTCCGATCTCTGAT Insersiyon
NC 037620.1 106426544 | GTTCTTGTTTGAGAC Insersiyon
NC 037620.1 137569878 | CGTGTAGGGAAAG Insersiyon
NC 037620.1 122751616 | CCACAAAGGCGGCT Insersiyon
NC _037620.1 52952606 | TATGTGCATTGAAT Insersiyon
NC _037620.1 124158372 | CTGCGCTTAAGAGG Insersiyon
NC _037620.1 8427053 | AGAGCCAGATCGGA Insersiyon
NC _037620.1 126828684 | CCGAATACGTATA Insersiyon
NC 037620.1 140149046 | GTCCATCCATATT Insersiyon
NC 037620.1 105368449 | GCATAAGGTGGCC Insersiyon
NC 037620.1 118594422 | AAAGAGGACTCTT Insersiyon
NC 037620.1 22780301 | ATAGAGCGAGAT Insersiyon
NC_037620.1 5695182 | TTTTCTTTTGGT Insersiyon
NC _037620.1 36876942 | GTTCCCTCCCCT Insersiyon
NC _037620.1 121031539 | AGACCAAAGAT Insersiyon
NC _037620.1 28078805 | TGTGGGTTGAAC Insersiyon
NC 037620.1 58891693 | GTTTCGCTTGGT Insersiyon
NC 037620.1 74732683 | AGGTCTTTGGAA Insersiyon
NC 037620.1 136122304 | AGCCAGATCGGA Insersiyon
NC 037620.1 113362439 | TTTTCGATCGAA Insersiyon
NC _037620.1 84634814 | GTGTATATTTCG Insersiyon
NC _037620.1 125790406 | AAAAAAAGGTTC Insersiyon
NC _037620.1 126162616 | CGCTCTTCCGAT Insersiyon
NC _037620.1 74906813 | CGCTCTTCCGATC Insersiyon
NC 037620.1 132892945 | GGTTCTATTCG Insersiyon
NC 037620.1 43577173 | GCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037620.1 27578408 | TAGAGCGAGAT Insersiyon
NC 037620.1 92866718 | TAGGGAAAGA Insersiyon
NC _037620.1 8787916 | CCTTTCACAGT Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel | InDel dizisi InDel tipi
pozisyon
NC _037620.1 107789799 | GTAACTTCGGA Insersiyon
NC _037620.1 50556028 | GGCGGCATTCA Insersiyon
NC_037620.1 126486725 | CCCACCAAGCG Insersiyon
NC _037620.1 93044694 | TCTGGTCGGTC Insersiyon
NC _037620.1 125790407 | AAAAAAGGTTC Insersiyon
NC_037620.1 31032329 | CGCTTGGTGGG Insersiyon
NC _037620.1 44687380 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC _037620.1 76736027 | GATCGGAAGAG Insersiyon
NC_037620.1 116149331 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC _037620.1 126119799 | GATCCTGTTC Insersiyon
NC _037620.1 103123837 | GAGATCGGA Insersiyon
NC_037620.1 109987587 | TCATCTTCAC Insersiyon
NC 037620.1 42121649 | GGGACCTCGC Insersiyon
NC 037620.1 71282956 | GTGGGAAAAA Insersiyon
NC_037620.1 12872199 | GAAAGAGTGT Insersiyon
NC _037620.1 54416783 | TCTATTGTAAC Insersiyon
NC _037620.1 43317259 | ATTCCCTGTA Insersiyon
NC _037621.1 20696776 | GAAAAAAAAAATTAAATTTC Insersiyon
NC 037621.1 14798522 | TCTCAAACAAGAACAAAACC Insersiyon
NC 037621.1 90325044 | TATATATATATATATATATA Insersiyon
NC_037621.1 30671050 | ATAGAGCCAGATCGGAA Insersiyon
NC 037621.1 42253095 | AAGCATCGGCTAACTCT Insersiyon
NC 037621.1 2231701 | AAACCGGGCCGTCGGTC Insersiyon
NC 037621.1 67231607 | TATATCATTTTGAAGC Insersiyon
NC 037621.1 48251302 | CTGAGGTAATGTCTG Insersiyon
NC 037621.1 112971604 | TTTCGTTTTTGTGGG Insersiyon
NC_037621.1 107833579 | TCATTTCTCTTGTT Insersiyon
NC 037621.1 58976476 | GGCACCACCAGCCC Insersiyon
NC 037621.1 40666859 | TCAAACAGGCATT Insersiyon
NC_037621.1 40666856 | ACAGGCGTTCCAA Insersiyon
NC 037621.1 40666861 | ACAGGCGTTCTAA Insersiyon
NC 037621.1 54713880 | TTTATTCTGTATT Insersiyon
NC 037621.1 2727161 | AAAGAAACATTCA Insersiyon
NC 037621.1 41588613 | CACTCTTCCGATC Insersiyon
NC 037621.1 113141834 | TCAATAGACAGTC Insersiyon
NC _037621.1 64251990 | TCTATCTATTTA Insersiyon
NC 037621.1 48965944 | GGTATTTGCAGA Insersiyon
NC 037621.1 73222018 | CGCTCTTCCGATC Insersiyon
NC_037621.1 39397732 | CCCAAAATTTAC Insersiyon
NC 037621.1 104100979 | CACAACTCTTGG Insersiyon
NC 037621.1 54085839 | CGCTCTTCCGAT Insersiyon
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pozisyon
NC 037621.1 20035322 | CTTTCTATGTGA Insersiyon
NC_037621.1 80347333 | CGGTGCCTCTT Insersiyon
NC 037621.1 87853335 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037621.1 40961308 | CGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037621.1 106779094 | GAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037621.1 21653670 | GAATAAAGTTT Insersiyon
NC 037621.1 114698666 | AAATGGTCTGG Insersiyon
NC 037621.1 125602997 | TCTGATCTATA Insersiyon
NC 037621.1 113542813 | GGGCTAGTGGC Insersiyon
NC 037621.1 4006265 | CCCACCAAGCG Insersiyon
NC 037621.1 58678668 | ATTTCTTTTTC Insersiyon
NC 037621.1 5319574 | CACAACAACA Insersiyon
NC 037621.1 108398263 | GAAGTTTGCC Insersiyon
NC 037621.1 79343393 | ATCGGAAGAG Insersiyon
NC 037621.1 76706896 | ACTAAGTGCA Insersiyon
NC 037621.1 73538448 | ACGTCATGAT Insersiyon
NC 037621.1 113499961 | CTTGTGTTCT Insersiyon
NC 037622.1 68900564 | CGAAGTGGATTTTCTGGAGCT Insersiyon
NC 037622.1 62864345 | CGGCGCTCTTCCGATCTGC Insersiyon
NC 037622.1 81348034 | TGCCTAGACCTTATGCTT Insersiyon
NC 037622.1 57848635 | CTCTAAGTGATGTTTGGA Insersiyon
NC 037622.1 111166636 | ATTATTTTTTTATTTTTTA Insersiyon
NC 037622.1 9980040 | TCTTCCGATCTGGCTCT Insersiyon
NC 037622.1 7618196 | ATAGAGCCAGATCGGA Insersiyon
NC 037622.1 20123114 | TCCTAAAATAAACTCA Insersiyon
NC 037622.1 98131864 | CGGAACCACTGTTTCC Insersiyon
NC 037622.1 13984598 | GAGCTCATGTAGCCCA Insersiyon
NC 037622.1 6822349 | ATTTGTCTTATTTAAC Insersiyon
NC 037622.1 21584106 | CAGACAAACAGAAGA Insersiyon
NC 037622.1 72116151 | CTCTAGTAGAGGGGG Insersiyon
NC 037622.1 96684766 | TCATGGTTTATTTGA Insersiyon
NC 037622.1 9619363 | TATATATATATATATA Insersiyon
NC 037622.1 15207460 | ATTGGAAGAGCGTC Insersiyon
NC 037622.1 18380761 | GTGAATGCTACAG Insersiyon
NC 037622.1 18473487 | TTTGTGTCATATG Insersiyon
NC_037622.1 89258035 | GCGCCCCGTCTCA Insersiyon
NC 037622.1 46751200 | CTTCTTCTTCTTCT Insersiyon
NC 037622.1 67374908 | GTTGCAACGTGC Insersiyon
NC 037622.1 77051257 | ACATGATAATTT Insersiyon
NC 037622.1 100843853 | ACGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037622.1 9370963 | CTTCCGATCTTCG Insersiyon
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NC 037622.1 89757257 | CTTCCGATCTT Insersiyon
NC 037622.1 44705339 | GAGATCGGAA Insersiyon
NC_037622.1 62490001 | GCGAAGATCGG Insersiyon
NC_037622.1 6852788 | GCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037622.1 7611221 | TTTTTTAGTTAA Insersiyon
NC_037622.1 111108075 | GCTCTTCCGATC Insersiyon
NC_037622.1 77051258 | TGTGTTTAGCT Insersiyon
NC 037622.1 114993697 | AAACAAACAT Insersiyon
NC 037622.1 78513121 | TTTGGTTCTA Insersiyon
NC 037622.1 21769085 | CCGATCTTGG Insersiyon
NC 037622.1 14068532 | CCCAACCGGA Insersiyon
NC 037622.1 24245511 | ATAGAGCCAG Insersiyon
NC 037622.1 62201095 | GAGATCGGAA Insersiyon
NC 037622.1 39455940 | TCTCTGATCT Insersiyon
NC_037622.1 37744663 | TTTGAAAGAG Insersiyon
NC_037622.1 102205176 | AGGTGACTTT Insersiyon
NC_037623.1 100159701 | ATCGAACAAGAACTTTCCAAA Insersiyon
NC_037623.1 90861465 | GTTTTGTTCTTGTTTGAGACG Insersiyon
NC_037623.1 75880534 | AAACGTGTTTAACTGGTTC Insersiyon
NC_037623.1 91166037 | TAGCTTAGATCGGAAGAGC Insersiyon
NC 037623.1 65062068 | GTCTTTTGACCACGTTTC Insersiyon
NC 037623.1 87205995 | GTTGCCTCTATCCATT Insersiyon
NC 037623.1 65692423 | AGCCATATCTTGCTATT Insersiyon
NC 037623.1 4914511 | CGCTCCTCCGATCTTCG Insersiyon
NC 037623.1 38329534 | ACGCTCTTCCGATCTTC Insersiyon
NC 037623.1 1143698 | TGATAAATCCGATGG Insersiyon
NC_037623.1 9419250 | ACGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037623.1 79594993 | GATGCTCAAATGG Insersiyon
NC_037623.1 7596035 | CTTTAGGTCTTGT Insersiyon
NC_037623.1 26011143 | GACCTTGTTCTTA Insersiyon
NC_037623.1 42100696 | GAGATCGGAAGAG Insersiyon
NC_037623.1 10563703 | CTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037623.1 19948813 | TCACAGTTTTTT Insersiyon
NC 037623.1 26147523 | CTCCGGAGACG Insersiyon
NC 037623.1 103172731 | GGTTCCCGGTTG Insersiyon
NC 037623.1 4044754 | TCTTTCATTTG Insersiyon
NC 037623.1 106223287 | TTCTCCTGTAGC Insersiyon
NC 037623.1 40377175 | AAAGAAGAAGAA Insersiyon
NC _037623.1 104146354 | AAGATTGTCTAA Insersiyon
NC_037623.1 93008992 | GAAATATTCCAA Insersiyon
NC _037623.1 112481160 | CTTCAAAGTTTT Insersiyon
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NC 037623.1 2597913 | GCTTATCACAA Insersiyon
NC 037623.1 92988148 | ATCATCTCAG Insersiyon
NC 037623.1 81434827 | CGGTTGGACTG Insersiyon
NC 037623.1 65215630 | CCGATCTTGGT Insersiyon
NC 037623.1 98590495 | TGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037623.1 11764388 | CAGCAGTGACG Insersiyon
NC 037623.1 74790953 | ATTTAGTTAAGG Insersiyon
NC 037623.1 101530294 | AGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037623.1 101633526 | ATGGAGTGTTT Insersiyon
NC 037623.1 29676719 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037623.1 72099946 | TTCCGATCTCG Insersiyon
NC 037623.1 77581943 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037623.1 39581410 | TCAGCTTCTGT Insersiyon
NC 037623.1 85644156 | GCCCTTGAA Insersiyon
NC 037623.1 40377168 | TAACAAAAAA Insersiyon
NC 037623.1 38926838 | AACGTGTTTA Insersiyon
NC 037623.1 34598898 | CAGACAAGGT Insersiyon
NC 037623.1 40270776 | GCCTCAGAAC Insersiyon
NC _037623.1 2221888 | TTTTTTTGGA Insersiyon
NC 037623.1 72089732 | TAAGCAACAA Insersiyon
NC 037623.1 102923668 | ATTGGTTGCA Insersiyon
NC 037623.1 62315356 | GGTAGAGACC Insersiyon
NC _037623.1 11124014 | ATAGGCGAAG Insersiyon
NC 037623.1 78701215 | TCTTCCGATC Insersiyon
NC 037623.1 72203571 | ATCATAGGAG Insersiyon
NC 037624.1 16668617 | GAGATCATCGCGTGCGGCTTATC Insersiyon
NC 037624.1 44553184 | AGGTCTGACTGCACCGCTA Insersiyon
NC 037624.1 48241332 | GACGCTCTTCCGATCTCT Insersiyon
NC 037624.1 169635 | ATAGAGCCAGATCGGA Insersiyon
NC 037624.1 44750290 | GGAGGAAATCTCCACC Insersiyon
NC 037624.1 39799189 | ATAATATCTTTTTCCTA Insersiyon
NC 037624.1 76415036 | CACTCTTCCGATCTCA Insersiyon
NC 037624.1 21853680 | TTGCTTTTTGAAAGA Insersiyon
NC 037624.1 68202755 | ATCTTCTGGGCGTTG Insersiyon
NC 037624.1 6953556 | ATAGAGCGAGATC Insersiyon
NC 037624.1 49963825 | GGTTTCTTCTGAGGT Insersiyon
NC 037624.1 41892405 | CATGCCCCAAGAAAC Insersiyon
NC 037624.1 28732464 | GATGAGCGGATAAT Insersiyon
NC 037624.1 48208306 | CTCATTACCACGAC Insersiyon
NC 037624.1 73395550 | GGTGGGAGAACAAT Insersiyon
NC 037624.1 54489191 | TTTTTTTCACAGTT Insersiyon
NC 037624.1 79043193 | GTTAGGTAGTATTT Insersiyon
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NC 037624.1 146366 | AAATAATGATTCTT Insersiyon
NC 037624.1 10274422 | TACATTCGTATCG Insersiyon
NC 037624.1 77447692 | CGATCTTCCTTG Insersiyon
NC 037624.1 30053576 | ACGAATTCACCG Insersiyon
NC 037624.1 64709091 | AATCGAAACCAT Insersiyon
NC 037624.1 35804556 | CTCTGATCTATA Insersiyon
NC 037624.1 7450147 | AACCATTTGGAAG Insersiyon
NC 037624.1 26916835 | TCATCACGAGA Insersiyon
NC 037624.1 35682924 | TACGGCGGTGA Insersiyon
NC 037624.1 37396057 | CTCTTCCGATC Insersiyon
NC 037624.1 72737087 | ATCGGAAGAGC Insersiyon
NC 037624.1 39092229 | AGTAGTGTAG Insersiyon
NC 037624.1 17107962 | GAGATGAGGC Insersiyon
NC_037624.1 50639260 | TATATATATA Insersiyon
NC 037624.1 31118351 | ATCGGAAGAG Insersiyon
NC 037624.1 74689655 | GATCGGAAGA Insersiyon
NC 037624.1 58377348 | GGCGAAGATC Insersiyon
NC 037625.1 5542778 | AGGCTCGCTCCCTCTTTTTCCAA Insersiyon
NC 037625.1 49322625 | GAGCCAGATCGGAAGAGC Insersiyon
NC 037625.1 11419040 | TAATAATAATAATAATAA Insersiyon
NC _037625.1 34473475 | TGTTATATTCATTTTITG Insersiyon
NC 037625.1 11313658 | AACTAGAAAAAACCAAA Insersiyon
NC 037625.1 48006723 | TCCGATCTGGCTCTATA Insersiyon
NC 037625.1 44942197 | GCATGAGTAGCATAG Insersiyon
NC 037625.1 32896181 | TAATAATAATAATAA Insersiyon
NC_037625.1 33366097 | GTCAACTGGGTGAAC Insersiyon
NC 037625.1 10519474 | CCACCTGTACCTACA Insersiyon
NC 037625.1 26518546 | GCATAAGAGTGTTA Insersiyon
NC 037625.1 663432 | AGAAATCAAAGTC Insersiyon
NC_037625.1 50770875 | CTTCCGATCTCTGA Insersiyon
NC 037625.1 40951037 | TTAGGCAGATCG Insersiyon
NC _037625.1 24474446 | AATGTTTTTT Insersiyon
NC 037625.1 24478761 | TAAAAAAAATAA Insersiyon
NC 037625.1 29564733 | AGTATTATCAG Insersiyon
NC 037625.1 9752991 | GGAGGGTTTA Insersiyon
NC 037625.1 24850316 | GCGTGATAGG Insersiyon
NC 037625.1 34864280 | CCGATCTACA Insersiyon
NC 037625.1 22670177 | CGATCTTCGCC Insersiyon
NC 037626.1 53332453 | CAGTTGTCAGGTGAGCACT Insersiyon
NC_037626.1 116049231 | GTTTTGTTCTTGTTTGAGA Insersiyon
NC 037626.1 85673867 | ATTGATAAGTCGGGCATTT Insersiyon
NC 037626.1 74060120 | AAGAAAGACCGCGGGCCAG Insersiyon
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NC 037626.1 3716144 | TAATAATAATAATAATAA Insersiyon
NC 037626.1 109624099 | CGCTCTTCCGATCTAAGC Insersiyon
NC 037626.1 83773562 | AACATCTAAATTACATAT Insersiyon
NC 037626.1 115968341 | AATTCCATCTCCATCCAAAC Insersiyon
NC 037626.1 32072604 | CGCTCTTCCGACCTGGC Insersiyon
NC 037626.1 65292630 | AGAGCCAGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037626.1 118268429 | TCCCTTCACCCTCAAAT Insersiyon
NC_037626.1 117429020 | ATTAAGACAGATTTGGT Insersiyon
NC 037626.1 93230029 | CGAGATCGGAAGAGCG Insersiyon
NC 037626.1 116019854 | AGTTAGGACATTTAATT Insersiyon
NC _037626.1 40821589 | TTAGTAAGAAAAAATC Insersiyon
NC 037626.1 2775782 | CCGTGCGGCCTTCAAG Insersiyon
NC 037626.1 56793717 | GCTCTTCCGATCTGGC Insersiyon
NC 037626.1 113611754 | CTTCTTTCTCTTTGA Insersiyon
NC 037626.1 96274398 | TTTTTCATAAATACA Insersiyon
NC 037626.1 37740370 | AGAGTGTTATTTAT Insersiyon
NC 037626.1 102914284 | GACGCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037626.1 85592367 | ATGGAAATGAAAG Insersiyon
NC 037626.1 115564240 | TGATGCAGGGGCA Insersiyon
NC 037626.1 95982384 | ACCTCGAGGTTGA Insersiyon
NC 037626.1 31821497 | GCCGGGTCTACG Insersiyon
NC 037626.1 109607620 | TAATAATAATAA Insersiyon
NC 037626.1 18227637 | CCGGTTCTGGGT Insersiyon
NC 037626.1 21490734 | GAAAGTGGAAT Insersiyon
NC 037626.1 94558296 | TTATTATTATTA Insersiyon
NC 037626.1 45426113 | AGCTTCCCTCTT Insersiyon
NC 037626.1 26687103 | AGATCGGAAG Insersiyon
NC 037626.1 104785945 | GCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037626.1 77695225 | AGCTTTCATTG Insersiyon
NC 037626.1 297391 | GGTGCAACGGC Insersiyon
NC 037626.1 36692065 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037626.1 109607665 | AATAATAATAT Insersiyon
NC 037626.1 92445805 | AGCAATGAC Insersiyon
NC 037626.1 114024549 | GTGACAACTT Insersiyon
NC 037626.1 226051 | CTTCCGATCTC Insersiyon
NC 037626.1 87885331 | TGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037626.1 107727987 | GTCGTCTAAG Insersiyon
NC 037626.1 12309614 | TGTTGGGAAT Insersiyon
NC 037626.1 110617164 | TGCGCGGCCG Insersiyon
NC 037627.1 12462960 | AGAAGAAGGTGGAAAAGATAACGA Insersiyon
NC _037627.1 26609172 | AATTTAAAGTCCACAAACT Insersiyon
NC 037627.1 36581916 | TGATGGCGGCATTCAAGA Insersiyon
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NC_037627.1 9943956 | CCCAGCCCCGCCGTCGCC Insersiyon
NC_037627.1 59595657 | GAACTGCAACTCGCTCG Insersiyon
NC _037627.1 84053785 | CTAATTTTTTTATTATT Insersiyon
NC_037627.1 116680725 | CGCTCTTCCGATCTTC Insersiyon
NC_037627.1 34825928 | TAGAGCCAGATCGGAA Insersiyon
NC_037627.1 27377304 | GATCAGAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037627.1 11403918 | TTTCGTAGTTGATAA Insersiyon
NC 037627.1 99307388 | TCCAGCTACAGGAGA Insersiyon
NC 037627.1 106814223 | CATCTGGCCAGGCGG Insersiyon
NC 037627.1 90398567 | ACGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037627.1 72042078 | AGCAAATCAACCTT Insersiyon
NC 037627.1 102742161 | TCTACTACAAGTA Insersiyon
NC 037627.1 8344134 | CTCTTCCGATCTC Insersiyon
NC_037627.1 109503943 | GACCTGCGTGTGA Insersiyon
NC_037627.1 10547299 | CCGAAAAGGAGA Insersiyon
NC 037627.1 113742299 | TATTATTGTTTT Insersiyon
NC _037627.1 11224313 | TGTGAATGTGAA Insersiyon
NC_037627.1 10293108 | GTCCGAAGTTAC Insersiyon
NC 037627.1 102121446 | TATATTAGGCAA Insersiyon
NC _037627.1 41089774 | AGTTACTTTATA Insersiyon
NC 037627.1 98523040 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037627.1 77936739 | GCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037627.1 4397807 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037627.1 658496 | CACCTGAATTT Insersiyon
NC 037627.1 43813910 | TATGGTAACTT Insersiyon
NC_037627.1 116559200 | CTTTACCAACA Insersiyon
NC_037627.1 3240677 | TCGGAAGAGCA Insersiyon
NC_037627.1 3316048 | CATGCTAATGA Insersiyon
NC_037627.1 658493 | CTTCACCTGAA Insersiyon
NC_037627.1 95791482 | GCTTCAGCCT Insersiyon
NC 037627.1 86791793 | AGATTTACGTA Insersiyon
NC 037627.1 111102985 | CTTTGATCTC Insersiyon
NC 037627.1 104439555 | AGATCGGAA Insersiyon
NC 037627.1 47483041 | TCCAAAAATC Insersiyon
NC _037627.1 6310831 | TATATATTAA Insersiyon
NC 037627.1 104466613 | GATTGGGTCA Insersiyon
NC_037627.1 35210660 | TCTCGCTGAT Insersiyon
NC_037627.1 57148251 | TCTGGGTGTA Insersiyon
NC_037628.1 126948362 | GGCGAGAGGCGCGGAGAAGACGGC | Insersiyon
NC 037628.1 142242658 | AAATGAGTTGATTTTTGGA Insersiyon
NC_037628.1 90913134 | AGGATCTTTTGACATTGTA Insersiyon
NC_037628.1 29382464 | CTTCCCCTGGAAGGTTTT Insersiyon
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NC 037628.1 124390719 | CGCTCTTCCGATCTTCG Insersiyon
NC 037628.1 41650158 | TCTTCCGATCTGGCTCT Insersiyon
NC 037628.1 79037173 | CAATTTCTAAACACCT Insersiyon
NC 037628.1 142802001 | TGCAACGGTAGTTATT Insersiyon
NC_037628.1 8519152 | GGCGAAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037628.1 149250783 | AGACTTAATGTAGAC Insersiyon
NC 037628.1 91520842 | TCGGAACCATATCCC Insersiyon
NC 037628.1 9622276 | CGAAGATCGGAAGAC Insersiyon
NC 037628.1 122182738 | CTCTTCCGATCTCTGA Insersiyon
NC 037628.1 20784976 | GGGGAAACCCGAGTT Insersiyon
NC 037628.1 73925055 | GACCCGTTTTGCTCG Insersiyon
NC_037628.1 136590197 | GATCTCTGATCTATA Insersiyon
NC_037628.1 83404904 | CCTCCGGCCCAAG Insersiyon
NC 037628.1 74229219 | CTAGGGTTACCGG Insersiyon
NC 037628.1 3348442 | TGACGCCATTTGA Insersiyon
NC 037628.1 140522448 | GTTCGACCGGTCA Insersiyon
NC 037628.1 142457006 | TCTATGGTAACTT Insersiyon
NC 037628.1 49189139 | AAAATTCATCAA Insersiyon
NC 037628.1 55311675 | GCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037628.1 106052628 | GGTGTGGTTCCCT Insersiyon
NC_037628.1 145739168 | CGACATGAATCTG Insersiyon
NC _037628.1 113487791 | TGAAAAAATAGC Insersiyon
NC_037628.1 4576359 | GGTTGGATGGGC Insersiyon
NC 037628.1 42496041 | GTTTTTTTTCAC Insersiyon
NC 037628.1 19677667 | GCCACCATCAAC Insersiyon
NC 037628.1 42541391 | GAAGTTACCATA Insersiyon
NC 037628.1 63401326 | CGTCTTTTTAAC Insersiyon
NC 037628.1 68517141 | AGAGACGGAAGA Insersiyon
NC _037628.1 115111511 | CGGTTTTGAATAACC Insersiyon
NC 037628.1 104187744 | CAAAGGGCAAAA Insersiyon
NC _037628.1 49189140 | AAAATTCATCA Insersiyon
NC_037628.1 16865769 | CCAAGGGGTCA Insersiyon
NC 037628.1 29556178 | TGCAACCTTGCG Insersiyon
NC _037628.1 67451897 | GTATATGGCTA Insersiyon
NC 037628.1 32949287 | GATCGGAAGAG Insersiyon
NC 037628.1 9981513 | GACGGTTGTGG Insersiyon
NC 037628.1 109920294 | ATGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037628.1 34522327 | TGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037628.1 147334672 | GAGATCGGAA Insersiyon
NC_037628.1 49518997 | GTTATCAGTTC Insersiyon
NC 037628.1 33302984 | ATCGGAAGAGC Insersiyon
NC 037628.1 141162370 | GAGAGAGAGA Insersiyon
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BULGULAR VE TARTISMA M. QURESHI
Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037628.1 117645480 | TTCCGATCTG Insersiyon
NC _037628.1 129892762 | TAAAGCTTTA Insersiyon
NC 037628.1 74291571 | CTGTTGCAAG Insersiyon
NC 037628.1 13614685 | GCACGGCCAT Insersiyon
NC 037628.1 41639613 | ATACACTCTT Insersiyon
NC 037628.1 44973645 | ATCGGAAGAG Insersiyon
NC 037628.1 39464030 | TCAAAAGTGA Insersiyon
NC 037628.1 148860439 | TGTGCATGAC Insersiyon
NC _037628.1 25514232 | TTCTATCTAG Insersiyon
NC 037629.1 75579146 | GAGAAACTAAGTAAAAGAGT Insersiyon
NC 037629.1 15074743 | CAATAAACCACCTTTCAAG Insersiyon
NC 037629.1 90952316 | TATTTATGATAAAATAGCA Insersiyon
NC 037629.1 80890621 | GTCGCTCAAGACCTTTG Insersiyon
NC 037629.1 88620892 | GTAGTCTTGAGCTGATTC Insersiyon
NC 037629.1 79811565 | GACGCTCTTCCGATCTA Insersiyon
NC 037629.1 31840471 | GCGACCGCGTCGCTGAC Insersiyon
NC 037629.1 28827328 | TCCGATCTATTGGCGA Insersiyon
NC 037629.1 103211136 | GCTTTCCAACACAACC Insersiyon
NC 037629.1 15725452 | TCTTCCGATCTCACTG Insersiyon
NC 037629.1 25527130 | GAACTCTCACTCAAC Insersiyon
NC 037629.1 81752201 | ATAGAGCGAGATCG Insersiyon
NC 037629.1 2233728 | GATCGGATCGGATCA Insersiyon
NC 037629.1 60636116 | ATAGGCGAAGATCG Insersiyon
NC 037629.1 16679483 | GCTCCGATCTTGATC Insersiyon
NC_037629.1 57987588 | CGCTCTTCCGATCTT Insersiyon
NC _037629.1 26002249 | TTCCGTTTCAAATA Insersiyon
NC 037629.1 113378471 | CACTTATCCCTAT Insersiyon
NC 037629.1 13594351 | GGAAGCGACGGC Insersiyon
NC 037629.1 68923162 | TTGTTAATACGA Insersiyon
NC 037629.1 32108939 | GCATCAAGTAATA Insersiyon
NC 037629.1 61680821 | GTCTTCTCAATT Insersiyon
NC 037629.1 12289587 | GCAGAAAGAAG Insersiyon
NC_037629.1 59617585 | GAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037629.1 68506131 | ACCATTTCGAA Insersiyon
NC 037629.1 71430206 | GCCGTCTCCGG Insersiyon
NC 037629.1 90657503 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037629.1 38110678 | GAGCTTGTCGC Insersiyon
NC 037629.1 117140660 | CTGGAATTTAAC Insersiyon
NC 037629.1 31299350 | ATAGGCGAAGA Insersiyon
NC 037629.1 90941862 | CCGATCTTCGC Insersiyon
NC 037629.1 32528116 | GATCTGGCTCT Insersiyon
NC 037629.1 111701626 | CTCTTCCGATCT Insersiyon
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BULGULAR VE TARTISMA M. QURESHI
Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037629.1 74424055 | CACTACGGGTTTG Insersiyon
NC _037629.1 110487258 | GTGCTCTTCC Insersiyon
NC 037629.1 27674324 | GCTCTTCCGA Insersiyon
NC _037629.1 65453641 | ACTTCCTCCTG Insersiyon
NC 037629.1 49543907 | TCCGATCAAT Insersiyon
NC_037629.1 28719794 | CAGTGACCCA Insersiyon
NC 037629.1 87951305 | GAGATCGGGA Insersiyon
NC _037629.1 8872916 | TCTTCCGATC Insersiyon
NC 037629.1 18485850 | GCCCACCAAG Insersiyon
NC_037630.1 29850847 | GCCCCGTCTCAAACAAGAACAAA Insersiyon
NC 037630.1 33360954 | AAGCGAGTTAACACAGAGGTCC Insersiyon
NC 037630.1 26649438 | AAACTGAACAAACCGGTGGTT Insersiyon
NC _037630.1 6558317 | ATAGCTTAGATCGGAAGAGCG Insersiyon
NC 037630.1 4098089 | AGGGTCCTTTTGGTCACACG Insersiyon
NC_037630.1 6558043 | CTCGTCATACCTTGGATGAG Insersiyon
NC 037630.1 124010656 | TTGTTCTTGTTTGAGACGGG Insersiyon
NC_037630.1 96330099 | TCTTCCGATCTTCGCCTA Insersiyon
NC 037630.1 10847521 | GACCAGCCGGTTCAATC Insersiyon
NC _037630.1 79094847 | CGACTCGCCAGAGTC Insersiyon
NC 037630.1 7482737 | GGCCCTGCCTTTTTTC Insersiyon
NC_037630.1 25321107 | TCGAGTAGTTAGTT Insersiyon
NC_037630.1 44618112 | TGATTCTAAGCCTA Insersiyon
NC_037630.1 33468646 | GCTCTTCCGATCTA Insersiyon
NC_037630.1 45873543 | TGCACTCTTGTGTT Insersiyon
NC 037630.1 45873542 | CGCACTCTTGTGTT Insersiyon
NC_037630.1 108358021 | AAGTATGTTTTTT Insersiyon
NC 037630.1 128831077 | GCATCTTGCGTAAC Insersiyon
NC_037630.1 141026796 | GACGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037630.1 5540517 | TCATCAGCATCA Insersiyon
NC_037630.1 105212661 | AGTTACTATAGA Insersiyon
NC_037630.1 6548406 | TATATATATATA Insersiyon
NC_037630.1 30945969 | TTGTTTCTTCTTCT Insersiyon
NC 037630.1 58497115 | GATCCAACACGA Insersiyon
NC_037630.1 43665849 | AAATGTTGACGA Insersiyon
NC 037630.1 9897873 | TATCAAGGAAG Insersiyon
NC 037630.1 30389717 | CAAATCGAAGC Insersiyon
NC _037630.1 95112106 | AAGGCTAGAGTTA Insersiyon
NC 037630.1 55469067 | ATACCATCCCG Insersiyon
NC_037630.1 25861159 | TGAGGAGGTAG Insersiyon
NC 037630.1 77982720 | TATAGGCGAAG Insersiyon
NC_037630.1 87785995 | CTGGCTCTATA Insersiyon
NC 037630.1 125607391 | AAAAGAATTCA Insersiyon
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BULGULAR VE TARTISMA M. QURESHI
Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC_037630.1 16088486 | AAGTTTTTGGC Insersiyon
NC_037630.1 76404795 | AAAAAGATTT Insersiyon
NC_037630.1 2868514 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC_037630.1 137011045 | TCTCTCTCTC Insersiyon
NC_037630.1 43575220 | TGGCTCTATA Insersiyon
NC_037630.1 89638423 | AGCCTGATCC Insersiyon
NC_037630.1 59603551 | GAGATCGGAA Insersiyon
NC_037630.1 51848171 | TGAAGGTAGA Insersiyon
NC_037630.1 108271569 | ATTCAATATC Insersiyon
NC_037630.1 126271059 | TTTCAAGGGC Insersiyon
NC_037630.1 86888721 | AGATCGGAAG Insersiyon
NC_037631.1 58283900 | GATACTACTCCCATATGCAGCA Insersiyon
NC_037631.1 8913408 | ATCTATGTTACCAAAGGGTGT Insersiyon
NC_037631.1 95090609 | ATTCTATTAGAAAGTCTTC Insersiyon
NC_037631.1 120609340 | CTTCCGATCTCACTGTTAT Insersiyon
NC_037631.1 31936167 | CCAAATCGGCCAAGTTT Insersiyon
NC_037631.1 67441027 | CGACGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037631.1 76494557 | ATATCACAAAAAAATTC Insersiyon
NC_037631.1 20974371 | TCTTCCGATCTTCGCCT Insersiyon
NC_037631.1 124251040 | TCTTCCGATCTTCGCCT Insersiyon
NC_037631.1 22486439 | GACGAAATTTATCGAGC Insersiyon
NC_037631.1 107567104 | GACTCGACGCTGCCCTC Insersiyon
NC_037631.1 28545118 | GGTGTTCATCAGTTGC Insersiyon
NC_037631.1 113442931 | TTCCGATCTCGCTCTATA Insersiyon
NC_037631.1 107292927 | CGGCTGCGGCGGCGGG Insersiyon
NC_037631.1 50986061 | ACGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037631.1 5422610 | TATCATCTCAGATCG Insersiyon
NC_037631.1 109950992 | GTTTCTTCTGAGGTA Insersiyon
NC_037631.1 126896334 | GAGCCAGATCGGAAG Insersiyon
NC_037631.1 132050917 | ACGACCCGATGCACT Insersiyon
NC_037631.1 97344816 | TCCCGATCTCCTTG Insersiyon
NC_037631.1 82059155 | TCACGACGTGACCT Insersiyon
NC_037631.1 137792328 | AATAAAAAATATAA Insersiyon
NC 037631.1 1260934 | ATAATAAGGGAAAG Insersiyon
NC_037631.1 100098701 | CGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037631.1 18340186 | TCGTAGATTAAAGC Insersiyon
NC_037631.1 99593602 | TGTGTGTGTGTGTG Insersiyon
NC_037631.1 8929824 | CGTCCTCCGTCGC Insersiyon
NC_037631.1 54603806 | ATAAGTCGGGCAT Insersiyon
NC_037631.1 56165564 | TTGGTTCCCCCCC Insersiyon
NC_037631.1 117845283 | GCTCTTCCATCTC Insersiyon
NC_037631.1 71386783 | CGGGGGAATTGA Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037631.1 86440954 | TAAAAGTTTGAG Insersiyon
NC 037631.1 10285733 | ACCGAGAACCG Insersiyon
NC 037631.1 20347077 | TCTTCCGATCTC Insersiyon
NC 037631.1 68188852 | TGGTTCAATCAA Insersiyon
NC 037631.1 39201364 | CCGAACGGTTGG Insersiyon
NC 037631.1 3677504 | CATCACGAGATCG Insersiyon
NC 037631.1 124421366 | ATAATGCTATT Insersiyon
NC 037631.1 118546475 | GACTTGAATTGA Insersiyon
NC 037631.1 53763618 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037631.1 66742321 | TTTTAGCAGAT Insersiyon
NC 037631.1 138531217 | ATATAGCTTAG Insersiyon
NC 037631.1 22188290 | TCCAGCTACAG Insersiyon
NC 037631.1 127847385 | TCTTTCCTTTT Insersiyon
NC 037631.1 129187429 | CCGATCTCCTAT Insersiyon
NC 037631.1 108824586 | AACCAAAAAA Insersiyon
NC 037631.1 16190570 | GTGATAATAG Insersiyon
NC 037631.1 26654592 | TCCGATCTCG Insersiyon
NC 037631.1 117928868 | GGATAACAGT Insersiyon
NC 037631.1 105453638 | TATAGCTTTC Insersiyon
NC 037631.1 5939871 | GCGGCCGGAG Insersiyon
NC 037631.1 61342470 | ATCTGGCTCT Insersiyon
NC 037631.1 109863392 | GCCTTGGTCG Insersiyon
NC 037632.1 149061357 | TTGCCTTACAGTTGAGGGC Insersiyon
NC 037632.1 137785961 | CAAGGAAGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037632.1 95162316 | CGCGCACGCGCCGTTG Insersiyon
NC 037632.1 98318479 | CGCGTGCGCGCGAGGTG Insersiyon
NC 037632.1 95162305 | CGCACGTGCAAAGTACG Insersiyon
NC 037632.1 95162312 | AGCAAAGTACACGCATG Insersiyon
NC 037632.1 135279673 | AAAAAAAAACTGTGGAA Insersiyon
NC 037632.1 6582612 | ATTTTCAATTTGAATTT Insersiyon
NC 037632.1 116677896 | CGACGCTCTTCCGATC Insersiyon
NC 037632.1 73797751 | AAATCTGACCGATTCG Insersiyon
NC 037632.1 145123164 | AAATGCTCAATTGGAT Insersiyon
NC 037632.1 160175052 | TGACCAAGTTATGTAT Insersiyon
NC 037632.1 114394954 | TTTTTTTAGGTTGTG Insersiyon
NC 037632.1 144998007 | CTTCCGATCTAAGCT Insersiyon
NC 037632.1 153595658 | TGGCCCGTTCATCAT Insersiyon
NC 037632.1 71795500 | TCTTTGCATCATGTTT Insersiyon
NC 037632.1 14862692 | ATGCCTTAGTTTTC Insersiyon
NC 037632.1 27533584 | CGCTCTTCCCATCTT Insersiyon
NC 037632.1 142957933 | CGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037632.1 127990889 | ATAGAGCCAGATC Insersiyon
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Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037632.1 140126442 | TATTTACCTGATT Insersiyon
NC 037632.1 125219371 | CACACACACACAC Insersiyon
NC_037632.1 102543903 | GCCATAGAGTTTG Insersiyon
NC 037632.1 13647392 | GGTCGTATCAAGT Insersiyon
NC 037632.1 14426320 | GAGATAGGGTTGA Insersiyon
NC 037632.1 46232149 | CGAACTCGGTGCC Insersiyon
NC_037632.1 80374511 | CTTTCCCTACAC Insersiyon
NC 037632.1 123504178 | ATTTAAAATCCAA Insersiyon
NC_037632.1 52260053 | TCTATAGTAACC Insersiyon
NC 037632.1 132360279 | GCAATGTCCTAG Insersiyon
NC 037632.1 158822102 | CTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037632.1 46948243 | ATAGAGCCAGAT Insersiyon
NC 037632.1 73473780 | TTTAAAAATGAA Insersiyon
NC_037632.1 13947173 | GCAAAGAAATGA Insersiyon
NC 037632.1 30377104 | TACATCATTTA Insersiyon
NC_037632.1 56274929 | AGAATTCAGCA Insersiyon
NC 037632.1 53776320 | CAGCCCGTTCT Insersiyon
NC_037632.1 48701998 | TGCTCTTCCGA Insersiyon
NC 037632.1 9914017 | CACCACCGACC Insersiyon
NC_037632.1 68514742 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037632.1 29889511 | ACGCTCTTCCG Insersiyon
NC_037632.1 160788565 | GTGGCCCGAT Insersiyon
NC 037632.1 56277043 | AAAAAAACTGTGGAAAA Insersiyon
NC 037632.1 7331823 | CTCAAAATGA Insersiyon
NC_037632.1 136073788 | TCCGAAGTTA Insersiyon
NC 037632.1 6608599 | CTCTTCCGAT Insersiyon
NC_037632.1 115770620 | CGAAGTTACC Insersiyon
NC 037632.1 26460302 | CAAAAATTTG Insersiyon
NC_037632.1 66794524 | GAAGGTTCAC Insersiyon
NC 037632.1 64297102 | ACCCCTTGGC Insersiyon
NC_037632.1 129109908 | GTATGGCTGA Insersiyon
NC 037632.1 17046590 | TATATATATA Insersiyon
NC_037632.1 160325372 | TCAACGGTGG Insersiyon
NC 037633.1 2381304 | AATTCCTCCTATTTTTT Insersiyon
NC_037633.1 137549012 | AACCAGCGACGGCGTCAG Insersiyon
NC_037633.1 104033572 | GCCTTCTCGCTTGGCGAT Insersiyon
NC 037633.1 103341359 | CGTCGTCCACGCATTCG Insersiyon
NC_037633.1 21675363 | GCCAGATCGGAAGAGCG Insersiyon
NC 037633.1 117138948 | TCTTCCGATCTGGCTCT Insersiyon
NC_037633.1 13779908 | GGAACATTGGCGCCGTT Insersiyon
NC 037633.1 49273120 | CGCGTTCTTAACTGCT Insersiyon
NC 037633.1 136420903 | GAATAAAATTTATCTTA Insersiyon
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NC_037633.1 6427258 | TACGGCGGTGAATTC Insersiyon
NC_037633.1 4147666 | GATCTTCAAGTGATA Insersiyon
NC 037633.1 25584269 | AGGGAAAGAGTGTGT Insersiyon
NC 037633.1 8091405 | TTATTATTATTATTA Insersiyon
NC _037633.1 146777147 | TAATAATAATAATAA Insersiyon
NC_037633.1 136900318 | ACTTATTATTTGTTG Insersiyon
NC 037633.1 11344407 | ATCTGAGATGATAA Insersiyon
NC 037633.1 112594845 | GTATCATTAAAAA Insersiyon
NC 037633.1 12621062 | AAATCTCATTTGT Insersiyon
NC _037633.1 101285444 | TTTATTGGTTTCT Insersiyon
NC 037633.1 101982497 | AGAAGTGGTTGTG Insersiyon
NC 037633.1 94232568 | TTTTTATTTTTG Insersiyon
NC_037633.1 12827506 | GCTAGTAATCGC Insersiyon
NC_037633.1 9148121 | CGCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037633.1 13779258 | AGCCTCCGTGC Insersiyon
NC 037633.1 1962941 | AAAAAACCGATC Insersiyon
NC_037633.1 6079216 | CGATCTGGCTCT Insersiyon
NC_037633.1 43709305 | AAGCCAAGGGGT Insersiyon
NC 037633.1 77263136 | GGACCATCTTT Insersiyon
NC 037633.1 13378793 | GAGTGTGATTA Insersiyon
NC_037633.1 76913503 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC_037633.1 153158323 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037633.1 18873781 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC 037633.1 51288624 | AATTTGAATCT Insersiyon
NC_037633.1 31922904 | TTCCGATCTCG Insersiyon
NC_037633.1 152009779 | AAAGATTAGGG Insersiyon
NC 037633.1 107367788 | GTTTTTTTCCC Insersiyon
NC 037633.1 53031870 | GTGCTCTTCCG Insersiyon
NC_037633.1 89516351 | TAAGTCGGGC Insersiyon
NC_037633.1 145705887 | AAAAAATAAC Insersiyon
NC 037633.1 41361447 | CCGATCGGCT Insersiyon
NC 037633.1 63994503 | TCTGAATAAT Insersiyon
NC_037633.1 130793235 | GTCGGATCTA Insersiyon
NC _037633.1 151542101 | GATATACATT Insersiyon
NC 037633.1 55273398 | AAGATAACCG Insersiyon
NC 037633.1 128931045 | GGACCGAGTG Insersiyon
NC_037633.1 106285928 | GTGTAGGGAA Insersiyon
NC_037633.1 79158263 | GATCTTGGTC Insersiyon
NC 037633.1 107810492 | CTATGTTTGA Insersiyon
NC 037633.1 121085167 | TATATATATA Insersiyon
NC_037633.1 28550927 | TCTTCCGATC Insersiyon
NC_037633.1 51350987 | ATCTCTGATC Insersiyon
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NC_037633.1 123784872 | GCCGGTTCCCT Insersiyon
NC_037633.1 36371785 | TCTATAGTAC Insersiyon
NC 037633.1 76888094 | CTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037634.1 82793935 | TAAGTAAAAGAGAAACTAAG Insersiyon
NC_037634.1 18981208 | GATGTTGAGTGCGGTTAGTG Insersiyon
NC_037634.1 77334697 | ACGCTCTTCCGATCTCTGAT Insersiyon
NC 037634.1 870045 | ACACTCTGTCTTCCATATTA Insersiyon
NC 037634.1 93326934 | AATATTGCTTCTGTCATAT Insersiyon
NC _037634.1 32128342 | TCCGATCTGCCTAATATA Insersiyon
NC_037634.1 120387003 | TTATGCGATATTTGTAC Insersiyon
NC 037634.1 25721653 | GAGCTTCGGCACGAGCA Insersiyon
NC 037634.1 65100454 | TGTTGGTTTCCGTACCGA Insersiyon
NC 037634.1 121362194 | TCTTCCGATCTGGCTCT Insersiyon
NC 037634.1 125872770 | TTTTATATCTGAATGAA Insersiyon
NC 037634.1 17883930 | ATAGAGCGAGATCGG Insersiyon
NC 037634.1 34273790 | ACCGAGATTTGCTTTA Insersiyon
NC_037634.1 9033398 | TAGGATCTTTTGACAT Insersiyon
NC 037634.1 21219188 | CGGAGGAGAAAATCTT Insersiyon
NC 037634.1 43801819 | ACGCTCTTCCGATCTG Insersiyon
NC 037634.1 78103564 | GGCGAAGATCGGAAG Insersiyon
NC_037634.1 34883587 | GGAAATAGACTGAC Insersiyon
NC_037634.1 45830118 | CTTCTTCTTCTTCTT Insersiyon
NC 037634.1 123648898 | CCGATTCGCTCTATA Insersiyon
NC 037634.1 6628698 | AAACAAATGCTCAT Insersiyon
NC_037634.1 50003834 | GGCGTGATAGGCAC Insersiyon
NC_037634.1 130875563 | TGTATAGTAACTT Insersiyon
NC 037634.1 5331774 | CGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037634.1 3070154 | CGCTCTTCCGATC Insersiyon
NC_037634.1 36672758 | TGCCCGACTTATCA Insersiyon
NC_037634.1 133397373 | GGAATACACAGAA Insersiyon
NC 037634.1 69820395 | TTCTTTTTTTTTT Insersiyon
NC 037634.1 103388752 | GATCGGAAGAC Insersiyon
NC _037634.1 123898166 | TAATAATAATAA Insersiyon
NC_037634.1 83967280 | GTGTAGGGAAAG Insersiyon
NC 037634.1 103357352 | ACCGCCACCGCC Insersiyon
NC 037634.1 6688144 | TCTCATCTTTAT Insersiyon
NC_037634.1 69162734 | TGCTCTTCCGA Insersiyon
NC_037634.1 19716035 | GAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037634.1 43982620 | CGTGATAGGC Insersiyon
NC 037634.1 23697796 | CGGCCGTGCG Insersiyon
NC_037634.1 96844662 | GAATCAGTGA Insersiyon
NC 037634.1 22549554 | GTGACTCTAT Insersiyon
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NC 037634.1 131940625 | CCGATGTAGA Insersiyon
NC 037634.1 36484422 | GCGGTTGCCT Insersiyon
NC 037634.1 60111615 | TCCACCGTTG Insersiyon
NC 037635.1 133601197 | TTTAGCATAAAATCGAATCGTAAT | Insersiyon
NC 037635.1 6138718 | TGCATTCACTACCATGTCAG Insersiyon
NC 037635.1 1677641 | GGCTTGCAAAAATATAAGT Insersiyon
NC 037635.1 38618651 | GCTATTTTTTCATAAATAC Insersiyon
NC 037635.1 43157310 | TATCAAAGATCAAAAGCT Insersiyon
NC 037635.1 81992334 | ACAGAAGACGTAGCTAC Insersiyon
NC 037635.1 23266892 | ACCCGGATGCCACCCGA Insersiyon
NC 037635.1 47903016 | AGTTACTATAGACCGG Insersiyon
NC 037635.1 1286943 | TACAATGGCATAAGTA Insersiyon
NC _037635.1 65215312 | ATAGGCGAAGATCGG Insersiyon
NC _037635.1 12180849 | GGCGAAGATCGGAAG Insersiyon
NC _037635.1 39274273 | TCAAGGAAGATCG Insersiyon
NC _037635.1 37821682 | CATAGGAGATCAGA Insersiyon
NC _037635.1 105715957 | GAAGATGAGGCCA Insersiyon
NC 037635.1 12065375 | GTCTTTCCTTTACA Insersiyon
NC _037635.1 132084710 | CAGTAGAGCCATC Insersiyon
NC _037635.1 24014716 | AGTGGATTTTTAT Insersiyon
NC _037635.1 34340926 | TGCCGTTCTCTAT Insersiyon
NC _037635.1 44636014 | GTGAGCCTCCAAAA Insersiyon
NC _037635.1 56094602 | TCTATAGTAACTTC Insersiyon
NC _037635.1 84111366 | ACACAAAGTTAC Insersiyon
NC 037635.1 56086821 | TTTGGATCACAT Insersiyon
NC 037635.1 12696877 | TATTAGGCAGAT Insersiyon
NC 037635.1 72020794 | TTAGACCCCTA Insersiyon
NC 037635.1 121934567 | TTTGATCATAA Insersiyon
NC 037635.1 75099592 | TTCAGACAGT Insersiyon
NC 037635.1 16384217 | AACCGAATCC Insersiyon
NC _037635.1 5572423 | AAAAAAAAAA Insersiyon
NC 037635.1 12737125 | GAAGTTACTA Insersiyon
NC 037635.1 21060436 | TAAGCCTCCG Insersiyon
NC 037636.1 48103633 | AACCGACGAACCAGCCGGTT Insersiyon
NC 037636.1 86211265 | GGGCCCCTCCACCGCCGG Insersiyon
NC 037636.1 141042219 | CGGCACTGAACCCACCGTC Insersiyon
NC _037636.1 146631160 | CTTCTTCTTCTTCTTCTTCTT Insersiyon
NC _037636.1 101579039 | TCCGATCTGGCTCTATA Insersiyon
NC _037636.1 29391546 | CAGGACAATGAAAA Insersiyon
NC _037636.1 124583376 | GGAGCCTGCCGAAGAT Insersiyon
NC _037636.1 123546760 | CGGTTCGACCGACCGG Insersiyon
NC _037636.1 103805403 | AGGCGAAATCGGAAGA Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037636.1 115164146 | AGGACCGAGTGCCTAT Insersiyon
NC 037636.1 113529944 | TGTGGTGATTGGTTG Insersiyon
NC _037636.1 47945842 | AGATATCTAGTCCCC Insersiyon
NC _037636.1 55724143 | TTATCCCACATATA Insersiyon
NC 037636.1 129977383 | GTTACTATAGACCG Insersiyon
NC 037636.1 40756468 | GCCAGATCGGAAG Insersiyon
NC _037636.1 20919873 | GGTCACAGATCCGC Insersiyon
NC _037636.1 92109076 | CGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037636.1 124877761 | CGCTCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037636.1 44146675 | GGGAAAGAGTGTA Insersiyon
NC _037636.1 48073333 | TGATGCAAAAATC Insersiyon
NC 037636.1 67759173 | TCCGATCTAAGC Insersiyon
NC 037636.1 35684444 | ATAGGCGAAGAT Insersiyon
NC 037636.1 65543891 | TTCCGATCTCG Insersiyon
NC _037636.1 34974569 | GATCGGAAGAG Insersiyon
NC _037636.1 150125813 | ATGGGTAATAC Insersiyon
NC 037636.1 10786685 | AGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037636.1 26808295 | TCGCTAGTAAT Insersiyon
NC _037636.1 128386973 | TAATCTAGAGT Insersiyon
NC _037636.1 67870780 | TCTTCCGATCT Insersiyon
NC 037636.1 38975353 | GCTCTTCCGAT Insersiyon
NC 037636.1 137935316 | GATCTAGACAT Insersiyon
NC _037636.1 116468894 | TGCTCTTCCGA Insersiyon
NC _037636.1 144821774 | ATCTTCACAC Insersiyon
NC 037636.1 8716750 | TTGTAGGAGG Insersiyon
NC 037636.1 3759976 | TCTCTATAGGCAATG Insersiyon
NC _037636.1 132505255 | CGCGCTCTGT Insersiyon
NC _037636.1 88581507 | TTCAACCGGC Insersiyon
NC 037636.1 128512711 | CGCACGGCCG Insersiyon
NC 037636.1 17589032 | TCCGATCTCG Insersiyon
NC _037636.1 54845805 | GTTTTTTTCC Insersiyon
NC _037636.1 89015289 | TGCAATTACT Insersiyon
NC 037636.1 144021556 | ATCTGCCTAA Insersiyon
NC 037637.1 84485682 | TAATGGCCTCATCTTCGGC Insersiyon
NC _037637.1 117715828 | CTCTTCCGATCTCGTGAT Insersiyon
NC _037637.1 32903933 | TCCGATCTCGCTCTATA Insersiyon
NC 037637.1 95271558 | CATATGCTTCGCCCCGCA Insersiyon
NC 037637.1 131943357 | AACTGAGGGCAAAATTA Insersiyon
NC _037637.1 133998571 | AGAGCGAGATCGGAAG Insersiyon
NC _037637.1 11800657 | TCTTCCGATCTGGCTC Insersiyon
NC 037637.1 7272290 | CGCTCTTCCGATCTC Insersiyon
NC 037637.1 41048442 | TCTTCCGATCTCGCT Insersiyon
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Cizelge 4.5'in Devami

Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC _037637.1 143034597 | GGCGAAGATCGGAGA Insersiyon
NC 037637.1 17041716 | TGGTGACAATTTGGC Insersiyon
NC 037637.1 14976763 | CTGCGGGTGCCTCGG Insersiyon
NC _037637.1 119877029 | AGGATCCAGCTACA Insersiyon
NC _037637.1 140387483 | TTTCATAAATACAGAATT Insersiyon
NC 037637.1 136453727 | CTTATTTTTT Insersiyon
NC _037637.1 61228149 | TTTACAGTATTTC Insersiyon
NC _037637.1 25986773 | ATATTAGGCAGAT Insersiyon
NC 037637.1 1607839 | GTATGTATGTAT Insersiyon
NC 037637.1 143967278 | TATTTAGAAGAT Insersiyon
NC _037637.1 142378098 | GAGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037637.1 117320919 | CCCTCCTTTTTT Insersiyon
NC 037637.1 119827130 | AGCAATAATATA Insersiyon
NC_037637.1 7087933 | GTTCTCCTGTAG Insersiyon
NC 037637.1 76102547 | GATACAGAACAT Insersiyon
NC 037637.1 134476510 | AGTCTATAGTAA Insersiyon
NC 037637.1 120411486 | TCCGATCTCTGA Insersiyon
NC _037637.1 83119001 | GTTTGCGTCGCC Insersiyon
NC 037637.1 78210208 | AGATCGGAAGA Insersiyon
NC 037637.1 47882481 | TTCCGATCTCG Insersiyon
NC_037637.1 114762760 | GTGCTCTTCCGATCTCG Insersiyon
NC _037637.1 22976752 | GTTTTAAACCAG Insersiyon
NC 037637.1 47536531 | GAATCGCTAGTA Insersiyon
NC _037637.1 15872239 | GAGATCGGAAG Insersiyon
NC 037637.1 129402740 | TATAGTAACTT Insersiyon
NC 037637.1 101013558 | ATAGAGCCAG Insersiyon
NC 037637.1 25986600 | CAAGGGGTCA Insersiyon
NC _037637.1 60499290 | TCTTCCGATC Insersiyon
NC 037637.1 4722716 | TCTATGGTAA Insersiyon
NC 037637.1 47729592 | TTCTTACAAC Insersiyon
NC _037637.1 130231600 | ATAGGCGAAG Insersiyon
NC _037637.1 32308053 | AAACGCCAGG Insersiyon
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Cizelge 4.6. Genom boyunca belirlenmis 8 bp ve {izeri biiyiikliigiine sahip delesyon

(silinme) bolgeleri

Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC_037618.1 48541941 | CACACACACA Delesyon
NC_037618.1 67107822 | TAAAAATATC Delesyon
NC_037618.1 94019784 | TAATAATAATAA Delesyon
NC_037618.1 68147809 | ATTTTTAAATTA Delesyon
NC_037618.1 26614985 | TTATATTTATAT Delesyon
NC_037618.1 26136628 | AATTTTTATTTTAA Delesyon
NC_037618.1 86141237 | TAATAATAATAATAA Delesyon
NC_037618.1 93646015 | ATATACATGCATATTA Delesyon
NC_037618.1 89386384 | TTTATCTATATATCTA Delesyon
NC_037618.1 14593070 | TTGTTGTTGTTGTTGTAG Delesyon
NC_037618.1 96639708 | TAATAATAATAATAATAATAA Delesyon
NC _037619.1 63591921 | GAGAGAGAGA Delesyon
NC_037619.1 91134798 | TATATATATA Delesyon
NC_037619.1 99828896 | GAACACAAGA Delesyon
NC_037619.1 48393380 | TTTTTTCACAA Delesyon
NC_037619.1 75074672 | GTTTTTAGTAT Delesyon
NC_037619.1 92098153 | GTCTCTCGTAC Delesyon
NC_037619.1 17148714 | ATACTAAAAAC Delesyon
NC_037619.1 61366623 | TAAAAGGTAAA Delesyon
NC_037619.1 41032670 | ATGTTTTCTTCC Delesyon
NC_037619.1 41267694 | GGAAGAAAACAT Delesyon
NC_037619.1 4451149 | ATTATTATTATTA Delesyon
NC_037619.1 92459502 | TAATTTATTTATTA Delesyon
NC_037619.1 40437738 | GGAGCAAAAGTTAGA Delesyon
NC_037619.1 92962209 | AAATAAATAAATAGTGTTGTA Delesyon
NC_037619.1 31626881 | CTACTAGGGAGGTTGGAAGCTTTGCT | Delesyon
NC_037620.1 100680902 | AAATGAGTAA Delesyon
NC_037620.1 57411979 | ATTTTAATTT Delesyon
NC_037620.1 57398401 | ATTTTTGGAA Delesyon
NC_037620.1 123951725 | CACACACACA Delesyon
NC_037620.1 57391157 | TTTTGGATAT Delesyon
NC_037620.1 57396128 | ATTTTTGGAA Delesyon
NC_037620.1 45962265 | ATATATATAT Delesyon
NC_037620.1 57398066 | ATTTTTGGAA Delesyon
NC_037620.1 57398389 | ATTTTTTGGAT Delesyon
NC_037620.1 64642470 | CGACGTTTTGT Delesyon
NC_037620.1 132866611 | TTTATATTTTA Delesyon
NC_037620.1 126591031 | ATAAATACAAGT Delesyon
NC_037620.1 57398536 | TTTAATAATATAA Delesyon
NC_037620.1 57386031 | AAAATTTATTTTT Delesyon
NC_037620.1 57386032 | AATTTATTTTTTA Delesyon
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Cizelge 4.6'nin Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC_037620.1 8546887 | GCGCTGCGCGCTGC Delesyon
NC 037620.1 10027111 | TTTTAATATACACTTA Delesyon
NC_037620.1 49079360 | TCGGTTGTCAGGCGAGCAC Delesyon
NC_037620.1 88330207 | GAATCATCATACTTAACTAGGA Delesyon
NC 037620.1 52926201 | ATGGCAGCCATGTTCTAAATGAT Delesyon
NC _037621.1 53787838 | ATTGGTGCAG Delesyon
NC _037621.1 67764312 | TTCCCCCTCT Delesyon
NC 037621.1 12266670 | TTTTCCTCTC Delesyon
NC _037621.1 20240996 | TGTGAATGGA Delesyon
NC _037621.1 27677994 | ATGTTTTTAGT Delesyon
NC 037621.1 102693338 | ATAAATAAATTT Delesyon
NC _037621.1 120838423 | ATTTATATTTTT Delesyon
NC _037621.1 42269026 | GAGTTTAGAGTCT Delesyon
NC 037621.1 41939059 | CTTTATCCAAGATATCA Delesyon
NC _037621.1 83764971 | AAGACTCCGATCTTTCGG Delesyon
NC _037621.1 79257348 | TCGGTTGTCAGGCGAGCAC Delesyon
NC 037621.1 3883456 | TGGAGAGGCGCGTGAGGGAGA Delesyon
NC _037622.1 95592469 | ATAAATATGT Delesyon
NC _037622.1 113324225 | GAGAGAGAGA Delesyon
NC 037622.1 37631659 | TAAATGTAGA Delesyon
NC _037622.1 18860058 | TAAATAAATTA Delesyon
NC _037622.1 11784488 | ATCAGACCGAC Delesyon
NC 037622.1 11647271 | TTCAAGCAGACTAGT Delesyon
NC _037622.1 113543799 | TATATCACATCTCATC Delesyon
NC _037622.1 97569602 | TCATCGTTGGAGACAG Delesyon
NC 037622.1 22082915 | TCGGTTGTCAGGCGAGCAC Delesyon
NC _037622.1 77638158 | CGCCTGACAACCGAGTGCT Delesyon
NC _037622.1 43454469 | TCTCTTTCTCTCTCTCTCTC Delesyon
NC 037622.1 27759624 | GTGAATGCGAGTAGTTAGTGAAG Delesyon
NC _037623.1 109087355 | TATATATATA Delesyon
NC _037623.1 39781730 | TTGTTATTAT Delesyon
NC 037623.1 71485044 | TATATATATA Delesyon
NC _037623.1 3340673 | CGCCACCCTCC Delesyon
NC _037623.1 55703122 | CTCTTTAAATT Delesyon
NC 037623.1 55696314 | CTCTTTAATTT Delesyon
NC _037623.1 104224689 | GAATCTACTGTC Delesyon
NC _037623.1 88981752 | GTTTGGTATTAGAT Delesyon
NC 037623.1 87472605 | ATGTATTAAATTTCTGA Delesyon
NC _037623.1 92721401 | TGGTTTTCCAACTTGGGG Delesyon
NC _037623.1 41591971 | ACAGACGGATTTTCCGTCTG Delesyon
NC 037623.1 76131070 | GATTCTGTTGGGGAATCTAAGAGATA | Delesyon
NC _037624.1 23187576 | AGGACTGGTTT Delesyon
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Cizelge 4.6'nin Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037624.1 49252780 | CTCGACCTCGC Delesyon
NC 037624.1 8673277 | TAATAATAATAA Delesyon
NC 037624.1 7437956 | GAGAGAGAGAGA Delesyon
NC 037624.1 66392648 | TAAAAAATAAAAA Delesyon
NC 037624.1 16446382 | ATTTATATTTACGT Delesyon
NC 037624.1 10264625 | GAGTACATATAATAGAATTATAGA | Delesyon
NC _037625.1 15741749 | TATATATATA Delesyon
NC _037625.1 3509572 | TTTTGATGAAA Delesyon
NC _037625.1 4190726 | TGTTTTTAGTA Delesyon
NC _037625.1 19817406 | TTTTATGAATTT Delesyon
NC _037625.1 44397117 | TAATAATAATAA Delesyon
NC _037625.1 26233019 | AAATATAATAAT Delesyon
NC 037625.1 25006166 | CCCGTGACCTTGA Delesyon
NC 037625.1 22678523 | AATTTCAATAAAAATT Delesyon
NC 037625.1 2009284 | TTGATTTTAATATTAAT Delesyon
NC 037625.1 22592797 | TTTTTTATTAAAAATTAAA Delesyon
NC 037625.1 22591841 | TTTTTTATTAAAAATTAAA Delesyon
NC 037625.1 22592162 | AAAATTAAATTTTTTTATT Delesyon
NC _037625.1 22593115 | TAAAAATTAAATTTTTTTAT Delesyon
NC _037626.1 113167343 | TCTATAACAA Delesyon
NC _037626.1 18077032 | TATATATATA Delesyon
NC _037626.1 53230419 | TGATATTAAAA Delesyon
NC _037626.1 93966838 | TAATAATAATAA Delesyon
NC _037626.1 94098446 | ATTTATATTTAT Delesyon
NC 037626.1 119912662 | ATTTATATTTAT Delesyon
NC 037626.1 86783287 | CAAGAGCTTTGGC Delesyon
NC 037626.1 9984116 | ATAAATATAAATATAAAT Delesyon
NC 037626.1 2364297 | TCGGGCCCGGACCGGACCT Delesyon
NC 037627.1 6519801 | AATTTATTTA Delesyon
NC 037627.1 4624702 | TATATATATA Delesyon
NC _037627.1 103690717 | CTGGGCCTTC Delesyon
NC _037627.1 113243482 | CACTCAGAGA Delesyon
NC _037627.1 8092855 | TTTATTTATAA Delesyon
NC _037627.1 53293247 | ATGTTTTCTTCC Delesyon
NC _037627.1 32127625 | GCCAGTTCTCAT Delesyon
NC _037627.1 58069395 | TTATATTTTAAA Delesyon
NC 037627.1 58148598 | CATTTAAAATATA Delesyon
NC 037627.1 36592017 | GTGCCTCTGCAGC Delesyon
NC 037627.1 2650046 | CTCTCTCTCTCTCT Delesyon
NC 037627.1 56472154 | TAAATTATTTTATT Delesyon
NC 037627.1 97196891 | AAAAGTAAATAACA Delesyon
NC 037627.1 57132622 | AATAAAAAACATTC Delesyon
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Cizelge 4.6'nin Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC _037627.1 112052229 | GTTATAAATTTTATGGT Delesyon
NC 037627.1 57673523 | TTTGTCAGGCGAGCACTCG Delesyon
NC _037627.1 57673524 | TGTCAGGCGAGCACTCGGT Delesyon
NC _037627.1 107148603 | ATACACCGAATGACAAACTAA | Delesyon
NC 037628.1 77415297 | GCTCCTTCGGT Delesyon
NC _037628.1 9414373 | CACACACACACA Delesyon
NC _037628.1 17232562 | TTATTATTATTA Delesyon
NC 037628.1 18743716 | AGAGAGAGAGAG Delesyon
NC _037628.1 141162370 | GAGAGAGAGAGA Delesyon
NC _037628.1 87352650 | GGGTATTATTTATG Delesyon
NC 037628.1 149054144 | TAATAATAATAATAA Delesyon
NC _037628.1 128018924 | CCGCGTGCCCCACGCGG Delesyon
NC _037628.1 73536981 | CGCGTGACCCACGCGGA Delesyon
NC 037628.1 136670594 | CTCTCTCTCTCTCTCTAT Delesyon
NC _037629.1 30031899 | TCTCTCTCTC Delesyon
NC _037629.1 2338423 | TATATATATA Delesyon
NC 037629.1 7384996 | GGAGTACTAG Delesyon
NC _037629.1 104869701 | CTCTCTCTCT Delesyon
NC _037629.1 17695912 | TTTATTTATAA Delesyon
NC 037629.1 15758134 | CTACTGCGACA Delesyon
NC _037629.1 102919691 | TAAATATATAATTA Delesyon
NC _037629.1 19685113 | AGGGAGCTAATGGTC Delesyon
NC 037629.1 98815079 | CTTTCTTTCTTTCTTT Delesyon
NC _037629.1 32108926 | GGAGTGAGGTCGATCCCACAG | Delesyon
NC_037630.1 125752799 | AATTTATTTAT Delesyon
NC 037630.1 126074857 | CTTTTTAACCAT Delesyon
NC_037630.1 21579210 | TAAATCATGTTA Delesyon
NC_037630.1 41317827 | TAATAATAATAATAATAA Delesyon
NC 037630.1 139116639 | AGCAAGGCAGCATCGGCAT Delesyon
NC_037630.1 15706899 | GAAGAAGAAGAAGAAGAAGAA | Delesyon
NC _037631.1 59821444 | GCTCTGCTCT Delesyon
NC 037631.1 12058189 | CCTAGTCCAA Delesyon
NC _037631.1 98954007 | TGTTCGAAAAA Delesyon
NC _037631.1 117263517 | ACCCGCCCCACCCCT Delesyon
NC 037631.1 12542692 | GATCAAAAATGTTGAGATT Delesyon
NC _037631.1 5663881 | CTCCGGCTGCGTCGTATCGGAT | Delesyon
NC _037631.1 79265945 | CCCTTTCTTGCAATCATCCAAC | Delesyon
NC 037632.1 144878135 | GAGAGAGAGA Delesyon
NC _037632.1 93230997 | TAAATAAATTA Delesyon
NC _037632.1 159241970 | GAAAAGTGAAA Delesyon
NC 037632.1 137583577 | TAAATAAAATA Delesyon
NC _037632.1 119097708 | TAAATTATTATA Delesyon
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Cizelge 4.6'nin Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037632.1 134591667 | GTATTTGTGCAC Delesyon
NC _037632.1 140248134 | TCATTATTTAGAT Delesyon
NC 037632.1 154106239 | AATATCATAAAAAGA Delesyon
NC _037632.1 9282925 | TGCTTCCCTTCCAGT Delesyon
NC 037632.1 49663986 | CGCGGTCGCGTCAGCGA Delesyon
NC _037632.1 136997172 | CTTCTGGCTTAACTGGATGT Delesyon
NC 037633.1 20022688 | TTTGATTTGA Delesyon
NC _037633.1 130035406 | TCCTTTTTGT Delesyon
NC 037633.1 130638843 | TAAATAAAATA Delesyon
NC _037633.1 40049987 | TCTTTATTGTTT Delesyon
NC 037633.1 135427754 | TAGTAATTATTC Delesyon
NC 037633.1 30009220 | ATTTTTTATTTTA Delesyon
NC _037633.1 15166259 | TATTTTTATTTATA Delesyon
NC 037633.1 145998589 | TATATATATATATA Delesyon
NC _037633.1 41993565 | ATTTATATATTTGT Delesyon
NC 037633.1 139347571 | CCTTAGCACTGTGCA Delesyon
NC _037633.1 1257424 | TTATTATTATTATTA Delesyon
NC 037633.1 102953698 | TTACTTTTCTGCACT Delesyon
NC _037633.1 27041313 | GTGGAAAAAGGCCAGGCG Delesyon
NC 037633.1 121463097 | CGGGTCCGGGCCATAGTT Delesyon
NC _037633.1 149971851 | TCTCTCTCTCTCTCTCTC Delesyon
NC 037633.1 141724210 | CGCCCAAGCGACGCATCATTTTC | Delesyon
NC _037634.1 107109985 | CAACCTGTTG Delesyon
NC _037634.1 24032106 | TCTCTCTCTC Delesyon
NC 037634.1 21280067 | AAAACTCTCCA Delesyon
NC _037634.1 10228452 | ACCCTACCCGC Delesyon
NC 037634.1 72553096 | AGCCCGGCGGGA Delesyon
NC _037634.1 63406732 | GGCGCTCAATAC Delesyon
NC 037634.1 85051171 | TTCTTTACTGCT Delesyon
NC _037634.1 2254967 | TATATATATATA Delesyon
NC 037634.1 21284525 | CTTGAAAAATGGG Delesyon
NC _037634.1 12451045 | CCCGATGAAATCA Delesyon
NC 037634.1 126065718 | CCTATACTTTTCC Delesyon
NC _037634.1 45830118 | TTCTTCTTCTTCTTC Delesyon
NC 037634.1 126158475 | ACCAAGCTGCGATCC Delesyon
NC 037634.1 64305219 | AGTGAGTAGTGAGTAGTGAGT Delesyon
NC _037635.1 3283677 | TCTCTCTCTC Delesyon
NC 037635.1 23164668 | TTATTTATTAT Delesyon
NC _037635.1 4754267 | TATTTATCTATT Delesyon
NC 037635.1 14143788 | ATTCAGCATTCAGC Delesyon
NC _037635.1 106433583 | CATAGGTTGAGTAT Delesyon
NC 037635.1 50497889 | TAAAAAGTTCTATTTA Delesyon
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Cizelge 4.6'nin Devami
Kromozom Fiziksel pozisyon | InDel dizisi InDel tipi
NC 037635.1 127015562 | TGCGTGCGTTCGCACACA Delesyon
NC _037636.1 151104065 | AAAAAAAAAA Delesyon
NC 037636.1 156041381 | TAAATTAAATA Delesyon
NC _037636.1 113592941 | CGGTTGAACCC Delesyon
NC 037636.1 151104089 | AAAAAAAAAAAT Delesyon
NC _037636.1 137904981 | AATAAATATACT Delesyon
NC 037636.1 11681922 | GCCACGTGGCAT Delesyon
NC _037636.1 116246838 | TAAATAAATATA Delesyon
NC 037636.1 67587745 | TATATATATATA Delesyon
NC _037636.1 140059586 | GATTTGGTCTTAT Delesyon
NC 037636.1 150087860 | TAATAATAATAATAA Delesyon
NC 037636.1 44374055 | AGGGTTGATCCCACG Delesyon
NC _037636.1 9871118 | ATTTATATTATAATTT Delesyon
NC 037636.1 51765807 | CGCGTACGCGTGGGTGA Delesyon
NC _037636.1 78574083 | TAAAAATTCCAAAAAATA Delesyon
NC 037637.1 9732882 | CTACCGGTTT Delesyon
NC _037637.1 34892059 | TATATATATA Delesyon
NC 037637.1 6393163 | TAAATAAAATA Delesyon
NC _037637.1 121245478 | TATATATATATA Delesyon
NC 037637.1 139665822 | TATATATATATA Delesyon
NC _037637.1 132785046 | ATAAATAAATAA Delesyon
NC 037637.1 130186479 | TGTCAGGGGCAACAGAGGG Delesyon
NC_037620.1 57525022 | TATTATTAAATGTT Delesyon

Marker sayisinin fazla olmasi nedeniyle tez kapsaminda testleme i¢in 24 InDel
(15 delesyon, 9 insersiyon) secilmis ve her bir primer icin tasarimi yapilmadan once
referans genom {lizerindeki InDel bdlgeleri IGB Genome Browser programinda
goriintiilenmistir. Daha sonra referans genomdaki dizilim dikkate alinarak Primer 3
programinda (Untergasser vd. 2007) her bir InDel bolgesi i¢in primer tasarimi yapilmaistir.
Gelistirilen markerlera ait marker adi, bulundugu kromozom, fiziksel pozisyonu,
insersiyon dizisi, InDel tipi, InDel uzunlugu, forward ve reverse primerler, iirlin uzunlugu
ile lokus lokasyonu Cizelge 4.7.'de verilmistir.
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Cizelge 4.7. Gelistirilen InDel ve SSR markerleri
Marker adi Kromozom Fiziksel Dizi bilgisi InDel tipi InDel Forward Primer Reverse Primer Uriin Lokus
pozisyonu uzunlugu biiyiikliigii lokasyonu
(bp)
G-1-A02-535 NC_037619.1 53582891 TTTCAAAAATTT insersiyon (ekleme) 12 TCACAATTTCGTCCACCAAG TTCGCAAATAAAGTTTGGAAAAA 160 Intergenic
G-1-A03-132 NC_037620.1 132892945 GGTTCTATTCG insersiyon (ekleme) 11 TTTCGGTTTTGGAACGAGAC AAGCAAACAAAATACTGAGAATCTAAT 152 ?r(l)tlegrj;enic
G-1-A06-260 NC_037623.1 26011143 GACCTTGTTCTTA insersiyon (ekleme) 13 GGACCTTTTGCTATTGTATTTTCA ACAGCAGAGCTCCACACCTT 181 ?r‘n)tliegenic
G-1-A12-755 NC_037629.1 75579146 TAAGTAAAAGAGAAACTAAGT insersiyon (ekleme) | 21 ACATCACACAATGGCAAAGG GGTTTTGCTTCTTCCATTCC 232 ?r;_)tlegregenic
G-1-A10-124 NC_037627.1 12462960 AGAAGAAGGTGGAAAAGATAACGA | insersiyon (ekleme) | 24 GGGGGAAGAAGAAGAAGAAGG CGCAGAAAGTTCCTCTACCG 155 ;Jr‘l)tlfr?;enic
G-1-A15-148 NC_037632.1 14862692 ATGCCTTAGTTTTC insersiyon (ekleme) 14 TCTGTGCAGCATCTCAGCTC TCCACCTACTTATAATTGCTGTCA 190 tlii())igOeN
G-1-A15-983 NC_037632.1 98318479 GCGTGCGCGCGAGGTGC insersiyon (ekleme) 17 CCGGTGTGGATTTTCCTAAT AAGCATGCACAAGAGGAAGG 154 Intergenic
G-1-A17-827 NC_037634.1 82793935 AGTAAAAGAGAAACTAAGTA insersiyon (ekleme) | 20 CCATGGAGAAATAAAGAAAAAGGA CCGGTAGCACTACACTTCTCC 236 ?r‘n)tliegenic
G-1-A19-375 NC_037636.1 3759976 TCTCTATAGGCAATG insersiyon (ekleme) 15 TCATTAATATTTTCAATGGTGTGAGA GTCACCGGTGGATTGGTAAG 160 g(e)rlliijNA
G-D-A01-861 NC_037618.1 86141237 TAATAATAATAATAA SSR -delesyon 15 CACGCAATTGCCATAGTCAC GGTTTCCTAAATGTTATGGGAGTTT 209 gene/mRNA
G-D-A02-920 NC_037619.1 92098153 TGTCTCTCGTACT delesyon (silme) 13 CCAACCATGGGGTTTAGAGA CGGAAGTGGATTTTTCTGTCA 170 Ir_n_tergenic
G-D-A04-419 NC_037621.1 41939059 TTTATCCAAGATATCAC delesyon (silme) 17 AAGGTGTGGAGCTCTGCTGT CACTAGAGCCTTGATCGCTTG 201 ;Jr‘l)tlfr?;enic
G-D-A05-220 NC_037622.1 22082915 TCGGTTGTCAGGCGAGCAC delesyon (silme) 19 GAATCCAGCGATTCTTTTGC GCCATGCCTAGACCTTGTTC 372 ?r;_)tlegregenic
G-D-A06-927 NC_037623.1 92721401 TGGTTTTCCAACTTGGGG delesyon (silme) 18 AAAAGGCTCACCTACACCACA CGTCGTCATTGTGTTGGTTC 163 ;Jr‘l)tlfr?;enic
G-D-A07-743 NC_037624.1 7437956 GAGAGAGAGAGA SSR - delesyon 12 AATCCACTATCCACGCCAGA TCAAAACCAATTTCTGCTTGC 563 ?r‘n)tliegenic
G-D-A09-113 NC_037626.1 113167343 TCCAAATTAA delesyon (silme) 10 GAACGGCGTTACTTTGCACT AGCAAGTACCCCCAATTCCT 238 ?r(l)tlegrj;enic
G-D-A10-113 NC_037627.1 113243482 CACTCAGAGA delesyon (silme) 10 CTCGAAGTTGGAGTGAGATGC AACGTTGAACCACACAACCA 183 ;Jr‘l)tlfr?;enic
G-D-A11-141 NC_037628.1 141162370 AGAGAGAGAGAG SSR- delesyon 12 GGTTCCGATCAGAGGAGTGA AAGAAGAAGAAACACAGAAGCTG 172 tlii())igOeN
G-D-A15-136 NC_037632.1 136997172 CTTCTGGCTTAACTGGATGT delesyon (silme) 20 CCATCTTGCAGAAAGTTGAGAA AAAGATCCCATTGCCAGAAG 182 EXON/CDS
G-D-A15-928 NC_037632.1 9282925 TGCTTCCCTTCCAGT delesyon (silme) 15 GGCCAATTCCATGGTGTACT AAATGAAACACATGGGAGGTG 163 Intergenic
G-D-A16-139 NC_037633.1 139347571 CCTTAGCACTGTGCA delesyon (silme) 15 TCACTCATCATTGTGTGTGTAGAG GTTGCCGTTTTTGGACATTT 212 tgggse
G-D-A18-127 NC_037635.1 127015562 TGCGTGCGTTCGCACACA delesyon (silme) 18 CACGTGCAGGGACCTGTG CCAGCCCTGACCTCTCTGTA 237 Intergenic
G-D-A19-140 NC_037636.1 140059586 GATTTGGTCTTAT delesyon (silme) 13 ACGCCAAACAACAAAACGA GGTCGAAAAACCACTAGTGTCC 177 ?r;_)tlegregenic
G-D-A19-113 NC_037636.1 113592941 CGGTTGAACCC delesyon (silme) 11 GAACAACTAGATAGTGATCAAGCATT | TTAAAAGCAAGGTTGCGAAAA 170 Er‘l)t?;enic
Olge
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Primer 3.0 kullanilarak gelistirilen 24 primere ait olusan bant uzunluklar1 151 ve
605 bp arasinda belirlenmistir (Cizelge 4.7). Bu siiregte primerlerin optimum caligma
sicakligini tespit edebilmek i¢in gradient PCR kullanilmistir. Optimizasyon sonrasi
istenen markerlerin etkin c¢alisip c¢aligmadigi kontrol edilmek iizere bulk DNA
kullanilarak tekrar PCR yapilmistir (Sekil 4.3). Elde edilen PCR iiriinleri %3’liik agaroz
jele yiiklenmis ve kontrolleri saglanmistir.

Sekil 4.1. Bulk DNA analizine ait jel goriintiisii
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GI-A19-375 nolu marker*

GI-A17-827 nolu marker*

GI-A15-983 nolu marker*

GI-A15-148 nolu marker*

GI-A12-755 nolu marker*

GI-A10-124 nolu marker*

GI-A06-260 nolu marker*

GI-A02-535 nolu marker*

GD-A19-113
marker*

nolu

GD-A18-127 nolu marker*

GD-A16-139 nolu marker*

GD-A15-136
marker*

nolu

Sekil 4.2. Secilmis markerlerin bulk DNA’lar kullanilarak testlenmesine ait jel

goriintiileri
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GD-A11-141 nolu marker*

GD-A10-140
marker*

nolu

GD-A10-113 nolu marker*

GD-A09-113 nolu marker*

GD-A07-173
marker*

nolu

GD-A06-927 nolu marker*

GD-A05-220 nolu marker*

GD-A04-419
marker*

nolu

GD-A01-861 nolu marker*

GD-A15-928 nolu marker*

GD-A02-920
marker*

nolu

GI-A03-132nolu marker*

Sekil 4.2'nin Devami
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Bu c¢alisma kapsaminda, ddRADseq yontemi ile hazirlanan genomik
kiitiiphaneden yeni nesil dizileme yontemleri ile elde edilen verilerinin analizinden
agaroz jelde kullanima uygun 1013 insersiyon-delesyon bdlgesi belirlenmis ve
polimorfizmi kontrol etmek amaciyla 3 SSR ve 21 InDel (9 marker insersiyon ve 12
marker delesyon) olmak iizre toplamda 24 marker gelistirilmistir. ddRADSeq,
SNP’lerin belirlenmesinde ve genotiplemede genom kompleksitesini diigiirerek uygun
maliyetli bir dizilemeye imkan veren bir protokoliidiir (Peterson vd. 2012). Elde edilen
sonuclar bu protokoliin yerfistiginda marker gelistirme siirecinde oluk¢a iyi sonuglar
elde etmemizi sagladigini gostermektedir. Yerfistiginda InDel marker gelistirilmesi
bakimindan ele alinan ¢alisma sayisi az olup Liu vd. (2015) tarafindan ele alinan
calismada oldukca fazla genotipler ¢alisilmis olmasina ragmen sadece 48 InDel marker
gelistirilmistir. Diger taraftan Zhou vd. (2019) tarafindan yiiriitiilen ¢aligmada tim
genom dizileme sonrast 134,652 tek lokus SSR elde edilmistir. Elde edilen sonuglar
genotip sayisi, dizileme yontemi ve kiitliphane olusturma asamalar1 bakimindan olusan
farkliliklarin ortaya ¢ikarilan marker sayisini etkikedigini gostermektedir

Onemli bir yag bitkisi olan yerfistiginda genetik baglant1 haritalamasi (Bertioli
vd. 2014), genetik cesitlilik caligmalar1 (Cuc vd. 2008) ve 1slah programlarinda (Liu vd.
2015) kullanilmak {tizere cesitli molekiiler markerler gelistirilmis olup literatiire
bakildiginda yerfistiginda ddRAD-Seq teknolojisi kullanilarak gelistirilen marker
gelistirilme ¢alismasi bulunmamaktadir. Farkli bitkiler dikkate alindiginda ¢alismamiza
benzer sekilde Kizil vd. (2020), 95 susam genotipinde ddRAD-seq yontemi kullanarak
genetik cesitlilik ¢alismas1 gergeklestirmislerdir. Bu calismada 7477 InDel bdlgesi
belirlenmistir

Calismamizda en kisa insersiyon-delesyon 1 bp uzunlugunda olup 50268 adet
belirlenirken 10 bp ve iizeri insersiyon-delesyon sayis1 1013 olarak hesaplanmistir. En
uzun insersiyon-delesyon 26 bp olup 2 adet belirlenmistir. Yapilan analizlerde
goriilmiistiir ki baz ¢ifti uzunlugu arttikca InDel sayis1 azalmistir. Bu sonuglar, daha
once nohut (Jain vd. 2019) ve susam (Kizil vd. 2020) gibi farkl1 bitkiler {izerinde yapilan
caligmalar ile uyumludur. Calismamizda, en ¢cok InDel, Arahy 08 kromozomunda ve en
az ise Arahy 07 kromozomunda gdzlenmistir. NCBI gen bankas1 incelendiginde en kisa
kromozom Arahy 08 olmasmma ragmen en fazla InDel bodlgesinin bu kromozomda
oldugu goézlenmistir. Bu durum referans genom olusturmada birlestirme (assembly)
asamasinda 6zellikle bu kromozom 6zelinde meydana gelen sikintilardan kaynaklanmig
olabilir. Iyi derecede yapilmayan assembly genotipler arasinda farklilik olmasa bile
referans genoma kiyasla farklilik gostermesinden dolay1r koleksiyonda varyasyon
gostermeyen varyantlarin olugsmasina neden olmus olabilir. Dolayisiyla elde edilen bu
sonug biyoinformatik analizlerde kullanimda 1iyi bir referans genomun ne kadar 6nemli
oldugunu ortaya koymaktadir

Yerfistig1 referans genomundaki GFF (generic feature format) verileri
kullanilarak gelistirdigimiz 24 markerin gen ya da genler arasindaki bir bolgede yer alip
almadig1 arastirilmis olup InDel'lerin en yiiksek oranda intergenik (%79,1) ve en az
oranda ise CDS (coding seqeunce-gen kodlayan dizi) (%8,33) bolgesinde oldugu
belirlenmistir. Bu oranlar Kim vd. (2017) ve Zhang vd. (2022)'nin ¢aligmalar1 ile benzer
diizeyde olarak belirlenmstir. Dolayisiyla gen bolgelerinde kullanilabilir markerler bu
caligma ile ortaya konmustur.
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6. SONUCLAR

Yerfistig1 1slah ¢alismalarinda kullanilmak tizere yeni molekiiler markerlerin
gelistirilmesi bu caligmalarin daha efektif olmalar1 agisindan oldukga kiymetlidir. Bu
noktadan yola ¢ikarak ele alinan bu tez ¢alismasinda dort ayr kitadan ve 9 farkl
iilkeden 25 yerfistig1 genotipi ddRAD-Seq ile dizilenmis ve analiz sonrasi toplam 3.69
gb’lik bir veri elde edilmistir.

Filtreleme 6ncesi toplam okuma degeri yaklagik 70.37 M olup diistik kaliteli
okumalarin filtrelenmesi sonrasinda yaklasik 65.81 M olarak belirlenmistir.

Biyoinformatik analizler sonrasi tiim varyantlar tanimlanmis ve referans
genoma gore 1 veya daha fazla bp biiyiikliigiinde 62728 InDel bolgesi bulunurken,
35140 tanesini delesyon bolgesi ve 27588 tanesini insersiyon bdlgesi olusturmustur.

En ¢ok InDel, Arahy 08 kromozomunda ve en az Arahy 07 kromozomunda
gozlenmistir. Ek olarak, en yliksek delesyon ve insersiyon, Arahy 08 kromozomunda
gozlenmistir.

Caligmamizda 10 bp'nin lizerinde 1013 InDel bolgesi belirlenmis olup, 1 bp'nin
iizerinde toplam say1 50258 olarak hesaplanmustir. 181 delesyon ve 832 insersiyon yeri
belirlenirken, en fazla delesyon Arahy 03 kromozomunda, en fazla delesyon Arahy 03
kromozomunda goriilmiistiir.

En diisiik delesyon Arahy 08 kromozomunda, en az delesyon ise Arahy 07
kromozomunda tespit edilmistir.

10 bp ve tizeri biiyiikliikteki delesyon ve insersiyon bolgeleri dikkate alinarak
24 primer ¢ifti basariyla tasarlanmig ve agaroz jelde biiyiikliikleri 150 ila 650 bp
arasinda degisen tirtinle elde edilmistir.
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* Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Primer_F |
Sequence |1cacaamcglccaccaag
Start: 5 Length: 20 bp Tm: 595°C GC: 45.0% ANY: 40 SELF: 20
Right Primer 1: |Primer_R
Sequence: [Reacaaataaagtiggaasad
Start: 164 Length: 23 bp Tm: 60.0°C GC: 26.1% ANY: 6.0 SELF: 2.0
Product Size: 160 bp Pair Any: 4.0 Pair End: 0.0
‘ Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 aggatcacaa tttcgtececac caagtttttg geogecattge cggggattgt
51 tecgagtatgg acaactgacg gttettcttg ttgetecagat tgggtaattt
101 tcttttcaaa aattttttca aaatttttct tttctttttc atttttccaa
151 actttatttg cgazazaatt aataaaaatc caaaaazaat ©
[ Select all Primers
G-I-A02-535 markeri i¢in primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Pnmer 1: |Primer_F
Sequence: | TTTCGGTTTTGGAACGAGAT |
Start: 30 Length: 20 bp Tm: 60.1°C GC: 45.0% ANY: 3.0 SELF: 1.0
Right Primer 1: |P|imer_R |
Sequence: ‘ AAGCAAACAAAATACTGAGAAT CTAAT |
Start: 181 Length: 27 bp Tm: 374°C GC: 25.9% ANY: 50 SELF: 3.0
Product Size: 152 bp Pair Any: 5.0 Pair End: 1.0
| Send to Primer3Managesr H Reset Form ‘
1 ttttaattte tcatlTGTTA ATTTCGETGT TTCGGTTTTE GAACGAGACT
51 GCTATGTTAG AGGTTTAZAT TTTGAGGATT TTTATGTGAC TATATATCTT
101 TTGCGATTGT GTTTTGETTCT GCCCTACGAZ TTAATGGTTT GTTGAGGTTA
151 GCTTATTAG. TTCTCAGTAT TTTETTTGCT TAATATTATR TTTGGEGTECT
201 ATGGAATA

[ Select all Primers

G-1-A03-132 markeri i¢in primer dizayni
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. Primer3Manager Help

Primer3Plus

pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:

Left Primer 1:  |Primer_F

Sequence: | ggaccittigctattgtattitca

Start: 12 Length: 24 bp Tm: 58.7°C GC: 333 % ANY: 3.0 SELF: 2.0
Right Primer 1: |Pn'mer_R

Sequence: | acagcagagctccacacctt

Start: 192 Length: 20 bp Tm: 60.1°C GC: 350% ANY: 6.0 SELF: 0.0
Product Size: 181 bp Pair Any: 5.0 Pair End: 1.0

| Send to Primer3Manager || Reset Form |

1 ctctataagt aggacctttt gctattgtat Etttcatcttt tgatcacttg

51 aatcttttga tcactttaga tccttagatc atctttggac gtctagttet

101 tagatcatgg gggctggcct ctcggccatg cctatgtatt ttcaacggtg

151 gagtttctac acaccataga ttaaggtgtg gagctctget gtacctegag

201 ta

[ Selectall Primers
G-I-A06-260 markeri i¢in primer dizayni

. Primer3Manager Help

Primer3Plus

pick primers from a DNA sequence About Source Code

Pair 1:
Left Primer 1: |Primer_F
Sequence: |acalcacacaaTGGCAAAGG ‘
Start: 10 Length: 20 bp Tm: 594°C GC: 45.0% ANY: 30 SELF: 0.0
Right Primer 1: |F‘|1'mer_R
Sequence: | TTTTGCTTICTTCCATTC |
Start: 241 Length: 20 bp Tm: 586°C GC: 45.0% ANY: 20 SELF: 0.0
Product Size: 232 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 3.0

‘ Send to Primer3Manager || Reset Form |

1 atcacataaa catcacacaa TGGCARAGGET TAGTGARAGA ATGACARARG

51 ATCTATTAAT gcaaattaag ctcaaattca acatccatgg agaaataaag

101 3azaaggaasa  zataagcasik  CARAGAGCARR GARACATCAT CATGCARGTA

151 RADMAEAART  TRAMCTRRAGC AATRAGRACC GTCTRAATTAE ARGzaacaat

201 gcaagtaaaa atgGARAGTAR AGGAATEGAA GARAGCRARARAC CTTGATGAGT

251 ATGRRggaac aaggttgaat cttcttttgt gaagatgaga gagaaaatag

301 GRAERARCTETA CGTECETECCEE  ARRRGRACTEG  TTGETCACCGE TGRGTGECCA

[ Select all Primers

G-1-A12-755 markeri icin primer dizayni
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3 Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |F‘rimer_F |
Sequence: |gggggaagaagaagaagaagg |
Start: 9 Length: 21 bp Tm: 60.5°C GC: 524% ANY: 00 SELF: 0.0
Right Primer 1: |P|1'mer_R |
Sequence: GCAGAAAGTTCCTCTACCG |
Start: 163 Length: 20 bp Tm: 60.0°C GC: 55.0% ANY: 5.0 SELF: 2.0
Product Size: 135 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 1.0
‘ Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 AGCCCaaggg gggaagaaga agaagaagga agttgTTGGT  AGCTGTTATT
51 AATTGGATTG TTAGRATTAG GAACAAATARA TATGTTGTTC ATCACCATGG
101 AAGRAAGAAGG TGAAGRAATTA TAATTGGTTT GAGGAAACGA CGACGGTAGA
151 GGRAACTTTCT GCGCRAATGE ACGAAGAAGA TAAGGAGGA
[J Select all Primers
G-I-A10-124 markeri i¢in primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Primer7F
Sequence: | TCTGTGCAGCATCTCAGCTC
Start: 4 Length: 20 bp Tm: 60.5°C GC: 55.0% ANY: 5.0 SELF: 2.0
Right Primer 1: |Primer_R |
Sequence: | TCCACCTACTTATAATTGCTGTCA |
Start: 193 Length: 24 bp Tm: 579°C GC: 375% ANY: 6.0 SELF: 3.0
Product Size: 190 bp Pair Any: 5.0 Pair End: 1.0
‘ Send to Primer3Manager H Reset Form |
1 CTATCTGTGC AGCATCTCAG CTCAGAGATT TGCTTTGTGTT CGCATCAACT
51 ATAACAACGC TACAGCTAGT CATTGGGRAG TAATTAGAGR CCATTCATTG
101 TTTATTATAT CTTAGAAGARA GTAATTACTA TCATGATTAR TATGAGTAAA
151 ATATEZACATT CATRATALCRT GACRGCRALATT ATRAACTAGET GGAGTAGTGR
201 GAGAGAATCT CAA

[ Select all Primers

G-I-A15-148 markeri i¢in primer dizayni

58



EKLER
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Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
DPair 1:
Left Primer 1: ‘PrimeLF |
Sequence | CCGGTGTGGATTTTCCTAAT
Start: 1 Length: 20 bp Tm: 388°C GC: 45.0% ANY: 4.0 SELF: 20
Right Primer 1: ‘F‘rimer_R ‘
Sequence: |aagcalgcacaagaggaagg
Start: 154 Length: 20 bp Tm: 604 °C GC: 50.0% ANY: 6.0 SELF: 0.0
Product Size: 154 bp Pair Any: 5.0 Pair End: 2.0
‘ Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 CCGGTGTGGA TTTTCCTAAT CTGCUGCGGAT GCGTCTGICT TTACGCGCCA
51 CITCCAGCTA tccacatcca cgecgtgcgocg cgaggtgcge gtgcgcogoct
101 agGCTGGAAT TCCcgaaatc caaatcttca tgttececttec tettgtgeat
151 gectttccttC TCTCTTCTAG GCTATTCTTG CCct
[[] Select all Primers
G-I-A15-983 markeri i¢in primer dizayni
o Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Pimer 1: |Primer_F |
Sequence: ‘ccalggagaaataaagaaaaagga
Start: 28 Length: 24 bp Tm: 399°C GC: 333 % ANY: 6.0 SELF: 0.0
Right Primer 1: |Primer_R |
Sequence ‘ CCGGTAGCACTACACT Tctee
Start: 263 Length: 21 bp Tm: 389°C GC: 571 % ANY: 6.0 SELF: 2.0
Product Size: 236 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 3.0
| Send to Primer3Manager H Reset Form ‘
1 AARTgcaaatt aagotcaaat tcascatcca tggagaaats aagaaaasgg
51 aaaaataagc  aaacasaagag taagaaacat  catcatgcaa  gtaaaagaga
101 sactaagtas AGCAATARGRE AGCATCTRAT TAGRAGaaac aatgoaagta
151 aaaatgTAAG TAAAGGAATGC GAAGAAGCAA ARCCTTGATGE AGTATGARAgg
201 aacaaggtty aatcttettt togtgaagatg agagagaaaa aaggaghRAGT
251 GTAGTGCTAC CGGARAAAGT AGTTGTCACC GITAGITACC GGAGACAGTG
301 GTGGTGGATt gtggaagaag aaasagagaa gggaaatgat ggatgaaaag
351 2azaagazac  taaggRRGAGC  RRRGGGTTGR  GRGRBRGRRR  ARRCRGGGTAG
401 GGTGCGAAGE TTITTAARACTG ACTIC

[ Select all Primers

G-I-A17-827 markeri i¢in primer dizayni
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2 Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Pr|rner_F
Sequence: ‘ TCATTAATATTTTCAATGGTGTGAGA
Start: 7 Length: 26 bp Tm: 58.9°C GC: 269% ANY: 8.0 SELF: 1.0
Right Primer 1: ‘aner_R
Sequence: ‘ GTCACCGGTGGATTGGTAAG
Start: 166 Length: 20 bp Tm: 60.2°C GC: 55.0% ANY: 8.0 SELF: 0.0
Product Size: 160 bp Pair Any: 4.0 Pair End: 0.0
Send to Primer3Manager H Reset Form
1 TAGCCATCAT TAATATTTTC AATGGTGTGA GATAAATTTA ATAGTGTAAG
51 Attaatcatt tttcttttaa tggttAAGTA ATGGTTATAT TTTAACAAAA
101 GTGCTGAATT CCTAGACTTT AATGTAAACT TATCTATGGT TATAAACTTA
151 CCAATCCACC GGTGACATAR GRAAGGAGGA AACATGAAAC AATGGRACCA
201 AGR
[ Select all Primers
Pair 2:
[ Left Primer 2: |Primer717F
G-I-A19-375 markeri i¢in primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Paur 1:
Left Primer 1: ‘F‘rimer_F
Sequence: | CACGCAATTGCCATAGTCAC
Start: 31 Length: 20 bp Tm: 60.1°C GC: 50.0% ANY: 80 SELF: 30
Right Primer 1: ‘Frirneriﬂ |
Sequence: | GGTTTCCTAAATGTTATGGGAGTTT
Start: 239 Length: 25 bp Tm: 399°C GC: 36.0% ANY: 40 SELF: 0.0
Product Size: 209 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 3.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 ATRARARAACE CCCATCATTT TTGGGGAAARA CACGCAATTG CCATAGTCAC
51 CGGGATATTT AAATTTGATG ATTCTGARAAT ATAATTACAT GARACTAcaca
101 tgazaaataa ataacccocta  taataatast aataataata ataztaatas
151 taataataat aataataata ataataatca ataatgacaa caacaacaat
201 tagtAGAATT AATTARACTC CCATAACATT TAGGAAACCT AGAGAACATC
251 ATCT

[ Select all Primers

G-D-A01-861 markeri i¢in primer dizayni
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[ Select all Primers

G-D-A04-419 markeri i¢in primer dizayni

61

3 Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Primer_F
Sequence: | ccaaccatggggtttagaga
Start: 29 Length: 20 bp Tm: 59.8°C GC: 50.0% ANY: 6.0 SELE: 0.0
Raght Primer 1: |P|1'mer_R |
Sequence: | cggaagtggattitictgtca
Start: 198 Length: 21bp Tm: 60.1°C GC: 429% ANY: 3.0 SELF: 3.0
Product Size: 170 bp Pair Any: 3.0 Pair End: 3.0
‘ Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 catcaagaca cagcagagct cctcaccceec aaccatgggg tttagagact
51 catgctgtgy aagaaaacat gtaaaaatgt cataaggtca tcaaaaggtT
101 GTCTCtcgta ctgatacaat gtcaaaaggt cctataaata gtaaactagt
151 gtcctaaggt ttacagaaat gagtaaatga cagasaaatc cactteeg
[J Select all Primers
G-D-A02-920 markeri i¢in primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Dair 1:
Left Primer 1: ‘PrimerfF
Sequence: | aaggtgiggagctctgcigt
Start: 84 Length: 20 bp Tm: 60.1°C GC: 550% ANY: 6.0 SELE: 0.0
Right Primer 1:  [Primer_R |
Sequence: | cactagagcctigatcgetig
Start: 284 Length: 21 bp Tm: 60.2°C GC: 524% ANY: 4.0 SELF: 0.0
Product Size: 201 bp Pawr Any: 5.0 Pair End: 1.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 tcattgggag gctagccatt cggccatgec tagaccttat gettatgtat
51 tttcaacggt ggagtttcta cacaccatag attaaggtgt ggagctctge
101 tgtacctcga gtattaatgc aattactatt gttcttccat tcaattcege
151 ttgttcttta tececaagatat cacttgttet teaacttgat gaatgtgatg
201 atccgtgaca ctcatcatca ttctcaccca agaacaaggt gactgacaac
251 cactcttgtt ctacaagcga tcaaggctct agtgaatatc tettggatte
301 ctgattgcac gatgcatggt tgatcgccoctg acaaccgagt geteg
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Primer3Plus

pick pritmers from a DNA sequence

< Back

Pair 1:

Primer3Manager Help

About Source Code

Left Primer 1: ‘Primer_F

Sequence: ‘ gaatccagcgattctittge
Start: 5 Length: 20 bp Tm: 398°C GC: 450% ANY: 70 SELF: 20
Right Primer 1: |Primer_R ‘
Sequence: ‘ actgacaaccacctcegtic |
Start: 158 Length: 20 bp Tm: 60.0°C GC: 55.0% ANY: 30 SELF: 0.0
Product Size: 154 bp Pair Any: 3.0 Pair End: 0.0
Send to Primer3Manager H Reset Form ‘
1 aatagaatce agecgattctt tetgcecgtctgt cactcacgga atggttgget
51 cggttgtcag gcgagcactc ggttgtcagg cgatcaacca tgecategtge
101 aatcaggaat ccaagagata ttcacccaat cgaaggtaga  acggaggtgg
151 ttgtcagtca cacgttcata
) Select all Primers
G-D-A05-220 markeri i¢in primer dizayni
L3 Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
DPair 1:
Left Primer 1: |Primer_F |
Sequence: | AAMAGGCTCACCTACACCACA
Start: 13 Length: 21 bp Tm: 59.6°C GC: 47.6% ANY: 30 SELEF: 0.0
Right Primer 1: |Frimer_R |
Sequence: | CGTCGTCATTGTGTTGGTTC
Start: 177 Length: 20 bp Tm: 60.0°C GC: 50.0% ANY: 3.0 SELF: 0.0
Product S1ze: 163 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 2.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 taagaacaaC TAAARRRRAGG CTCACCTACA CCACACAGCA GRAGCAGARD
51 GTCAGRARRCA CGRGTCRAGEGER TCEETTTTCCR  ACTTEGEGCC  GITGCAGRGT
101 AGGCCACCGGE CGAGRAGATAR CAGAGCTTCG AAGAGGAGTA GAGCAGAGCC
151 TGCAGAGGRA CCAACACART GACGACGGAG GRAGUCAGAGGE CAGACGAGGC
201 ACGAGGTGGA AGCAGAGGCA GAGACAAGCGE AGGCACGGCGE GRAACARGGC
251 BGCCGEGACR  ARCACRGRcCgg aaaaggaaaa ggcaagcocaGh  CARC

[J Select all Primers

G-D-A06-927 markeri igin primer dizayni

62



EKLER

M. QURESHI

. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |PrimerfF |
Sequence: |AATCCACTATCCACGCCAGA
Start: 7 Length: 20 bp Tm: 60.35°C GC: 50.0% ANY: 20 SELF: 0.0
Right Primer 1: |P|1'mer7R |
Sequence: |tcaaaaccaalllclgcllgc
Start: 369 Length: 21 bp Tm: 60.2°C GC: 381% ANY: 40 SELF: 2.0
Product Size: 363 bp Pair Any: 4.0 Pair End: 3.0
Send to Primer3Manager H Reset Form
1 AGACCTAATC CACTATCCAC GCCAGATTCT CTAATAACCT AATGTAACTA
51 ACTAATCTAR CCTAATIGRA ATTAGCTR=aa caaaactaac taaacaatat
101 taattaacta attataataz caGAGTGRAT TARRCRGRAGR GRARGRAGAC
151 CTGGGAAGCR CATGGGTggt aatgagagag agagagagag agagagagag
201 agagagagag agagagagga aatgaTGGTT RGGCCCTRAT  RAGCGACGETR
251 GTGCGCCGEET AGAGAGGCGGE CGGCGECGGLE GCAGTGGGTT GCTGAGRAGG
301 TTGTCACGGA TGAATGGTGG GTGGAAGGAG GGTGAGRAGA GAGAGAGACT
351 RATGGGRGTRE AGGERGTGAG ARRCGCGGRAGA  ACGACgcogaga agagaggaag
401 gaggaggtcg ctggtgcggt attttacaac ccacaaactt accggcaagt
451 gcaccgggtc gtaccaagta ataccttacg tgagtaaggg tcgatcccac
501 gaggattgat ggatcaagca acaatggttg attgattggc ttagttagge
551 aagcagaaat tggttttgag atgttcaaaa ggtttaagtt cgaactcaga
601 atatcaaaag gatagacaaa taaataagtt gggaataaaa tatggagaaa
651 acagttaagg tttcagagtt atctaatttc cggattaact tttattacta
O Select all Primers
G-D-A07-743 markeri i¢gin primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1- |Primer_F
Sequence: | GAACGGCGTTACTTTGCACT
Start: 28 Length: 20bp Tm: 603°C GC: 50.0% ANY: 7.0 SELF: 1.0
Right Primer 1: |Primer7R
Sequence: | aGCAAGTACCCCCAATTCCT
Start: 265 Length: 20 bp Tm: 398°C GC: 500% ANY: 4.0 SELF: 0.0
Product Size: 238 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 1.0

| Send to Primer3Manager || Reset Form ‘

1 ATGTTGTGGE CATCGGAGAA CGGCGTTACT TTGCACTGTC
51 BRTCCATTTT ARGTGGCTAC CGGETGEACGCC GTERRRTATT
101 TGGARATGGE TTTCATTITC AACATTTATC TATAACAAAT TAACAACAGT
151 TTTGRGGAG ATGEGEGCRR GTGEGRGTGEG  TTTRATTTAR TTTGEGGCAT
201 ATGGATGACC ACAGAATCAA TACTACTACA AAATTTGTIC ACGCARGGAA
251 TTGGGGGTAC TTGCtacttt aatttgattt gatageTTTT CAT

[l Select all Primers

G-D-A09-113 markeri igin primer dizayni
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. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |F‘rimerfF |
Sequence: | CTCGAAGTTGGAGTGAGATGC
Start: 6 Length: 21 bp Tm: 60.0°C GC: 52.4% ANY: 7.0 SELF: 2.0
Right Primer 1:  |Primer_R |
Sequence: | AACGTTGAACCACACAACCA
Start: 188 Length: 20 bp Tm: 59.9°C GC: 45.0% ANY: 6.0 SELF: 0.0
Product Size: 183 bp Pair Any: 4.0 Pair End: 3.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 GGGRRACTCGA AGTTGGAGTGE AGATGCGGET CTAGTTTCRAAR GTAARATTCTG
51 GIAACGTTCC ATAATTTGTT AGTGGCTAAT GGATTCACag tgaaaattca
101 33attgtTTG AAGCTAGTTG TGEGATGTTAG TTAATTGGGA GTGGRACACT
151 CAGRGRARCCA TTTATAGTTE GITETGTGET TCRACGTTTA TGCGATACGTCR
201 tttttttecet ctettttttt aattattttg tgatataata ataaattaat
251 acacGCAGAG TAAGAATTAC TCTTCCCTTT
[J Select all Primers
G-D-A10-113 markeri igin primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Paur 1:
Left Primer 1 |Primer_F
Sequence: | GGTTCCGATCAGAGGAGTGA
Start: 16 Length: 20 bp Tm: 60.2°C GC: 53.0% ANY: 6.0 SELF: 1.0
Raght Primer 1: |Primer_R |
Sequence: |aagaagaagaaacacagaagclg
Start: 187 Length: 23 bp Tm: 57.1°C GC: 39.1% ANY: 4.0 SELF: 3.0
Product S1ze: 172 bp DPair Any: 3.0 Pair End: 0.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 AAGACCAGAZR TGRAGAGGTTC CGATCAGAGGE AGTGAGRaag tagagagaga
=l aaaagaatgg GGTTGGGATT TTATGGGgtt tctctctccc ctctctcaca
101 cacacactca CTCACAGAGR GCACAcaagac agagagagag agagagagag
151 agagagagag aatacagett ctgtbgtttet tecttettact TTCAGTTTCA
201 Rag

[J Select all Primers

G-D-A11-141 markeri igin primer dizayni
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- Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1 |Primer_F |
Sequence ‘ CCATCTTGCAGAAAGTTGAGAA
Start: 33 Length: 22 bp Tm: 395°C GC: 409% ANY: 7.0 SELF: 1.0
Right Primer 1: |F|imer_R |
Sequence AAAGATCCCATTGCCAGAAG
Start: 214 Length: 20 bp Tm: 39.1°C GC: 45.0% ANY: 4.0 SELF: 1.0
Product S1ze: 182 bp Pair Any: 5.0 Pair End: 0.0
‘ Send to Primer3Manager H Reset Form ‘
1 GCCACATCat ttattaattg attttattcT TTCCATCTTG CAGAAAGTTGC
51 AGRAATGTTT GCGRACTACC TGCAGCGCTT CTGGCTTARAC TGGATGTAAG
101 AGTCTCATTG TTTGTGAAGC TAAGCARRARAC AATGATGARAG ATCAGCTGETT
151 GATARATACER GCTGCCAGCA ACTETTTCARA TTCTTCCTCT AATACTTCTG
201 GCRATGGGAT CTTTGCTG
[ Select all Primers
G-D-A15-136 markeri igin primer dizayni
. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Primer_F |
Sequence: ‘ GGCCAATTCCATGGTGTACT
Start: 21 Length: 20 bp Tm: 59.7°C GC: 50.0% ANY: 6.0 SELF: 2.0
Right Primer 1: |Primer_R |
Sequence: ‘ AAATGAAACACATGGGAGGTG
Start: 183 Length: 21 bp Tm: 59.7°C GC: 429% ANY: 4.0 SELF: 3.0
Product Size: 163 bp Pair Any: 6.0 Pair End: 3.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 CACTGACACT CCTTCCTCCC GGCCAATTCC ATGGTGTACT ATTCCCTCCT
51 TCTTCCATGC TTGCTTCCCT TCCAGTCACA CTCACACCTC TCTCGCTTTT
101 CTTTGAGCTC CACAAACATC ATTATTCATT CATCCCCTCA TCCTCATCAA
151 TTCCCCTCCT CCCACCTCCC ATGTGTTTCA TTTTCGR

[J Select all Primers

G-D-A15-928 markeri igin primer dizayni
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Pair 2:

[J Left Primer 2: |Primer_1_F |

Sequence |TCACTCATCATTGTGTGTGTAGEQ ‘
Start: 16 Length: 24 bp Tm: 578°C GC: 41.7% ANY 70 SELF: 10

[J Right Primer 2: |P|1'mer717R |

Sequence [GTTGCCGTTTTTGGACATTT |
Start: 227 Length: 20bp Tm: 39.8°C GC: 400 % ANY: 20 SELF: 2.0
Product Size: 212 bp Pair Any: 3.0 Pair End: 0.0

| Send to Primer3Manager || Reset Form |

G-D-A16-139 markeri igin primer dizayni

Primer3Plus N C

pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:

Left Primer 1: |Primer_F |

Sequence: | cacgtgcagggacctgtg |
Start: 7 Length: 18 bp Tm: 62.35°C GC: 66.7 % ANY: 6.0 SELF: 2.0

Right Primer 1: |F‘|1'mer_R ‘

Sequence: | ccagccctgacctcicigta |
Start: 243 Length: 20 bp Tm: 60.4°C GC: 60.0% ANY: 4.0 SELF: 2.0
Product S1ze: 237 bp Par Any: 5.0 Pair End: 2.0

| Send to Primer3Manager H Reset Form |

1 tgaggtcacg tgcagggacc tgtgcgggeG CACAGATGCG TGCGTTCGCA

51 CACATGCTGA ATCCTGACTT GTGCCTCTGC ACAAgtacat gtgcgtacge

101 acaggtagac ttatgtccac tatagcaaat tgcatatcat tttgaagcce

151 cggacgttag ctttccaatg tcgctggaac cgecctcattt ggacctctat

201 agctcaagtt atgaccaatt tagtacagag aggtcagggec tggcagcttt

251 ccaaatctca ttttcttcat gatttetecce cttttggatg o

[ Select all Primers

G-D-A18-127 markeri igin primer dizayni
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. Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Pair 1:
Left Primer 1: |Primer_F |
Sequence: |ACGCCAAACAACAAAACGA
Start: 3 Length: 19bp Tm: 60.1°C GC: 42.1% ANY: 2.0 SELF: 0.0
Right Primer 1: |Primer_R |
Sequence:
Start: 179 Length: 22 bp Tm: 399°C GC: 50.0% ANY: 8.0 SELF: 20
Product Size: 177 bp Pair Any: 3.0 Pair End: 1.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 TGACGCCARD CAACARAACGE AACGTATTAR ATGGACATAG TTATTTGGAC
51 GGAGTCAAAG CGGTTCATGA GATTCACATC ATGTATTGAT TTGGTCTTAT
101 GATTTGETCT CTAATTARAR TTGETACCTTA TTGETCTTTGA GATTGATTTT
151 GATTTTCGGA CACTAGTGGET TTTTCGACCT TTTTTC
[J Selectall Primers
G-D-A19-140 markeri igin primer dizayni
- Primer3Manager Help
Primer3Plus
pick primers from a DNA sequence About Source Code
Dair 1:
Left Primer 1: |Primer_F |
Sequence: | gAACAACTAGATAGTGATCAAGCALE
Start: 23 Length: 26 bp Tm: 573°C GC: 346% ANY: 60 SELF: 20
Right Primer 1: | Primer_R |
Sequence: |'ITAAAAGCAAGGTTGCGAAAA
Start: 194 Length: 21 bp Tm: 599°C GC: 333% ANY: 60 SELF: 20
Product Size: 170 bp Pair Any: 4.0 Pair End: 2.0
| Send to Primer3Manager || Reset Form |
1 tagaaatttt tatttttgaa gataghAACRA CTAGATAGTG ATCARAGCALL
51 acatatatta atttttaata attttattta atatttaatt aaaccggttg
101 aaccccggtt gaaCCCCGGT CAGACCATTG AACCAGTARR CCAGTTGTCT
151 TACCGGETTCA TTAACCGGTC CGGITITCGC AACCTTGCTT TTAATATTAA
201 ACTTCTGGTT TCATTActga taataa

[ Select all Primers

G-D-A19-113 markeri igin primer dizayni
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