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ii.  ÖNSÖZ 

Günümüzde mitokondrial DNA (mtDNA) evrimsel çalıĢmalarda 

omurgalılarda kullanılan en önemli moleküler markerdan birisi olmuĢtur. Bunun 

sebepleri arasında  mtDNA’nın sıkı bir gen yapısına sahip olması, yüksek 

evrimleĢme oranına ve annesel (maternal) kalıtımla nesillere aktarılması ve 

rekombinasyon özelliğinin olmamasıdır. Bireyler annesel ataları takip edilerek 

farklılaĢmaları kaydedilebilir. Aynı zamanda oluĢtukları, farklılaĢtıkları ve göç 

ettikleri coğrafyalar hakkında detaylı bilgi verebilir. Hayvanların hangisinin daha 

önce oluĢtuğu da  mtDNA analizleri sonucu tespit edilebilir.  

Kediler hayatımızda önemli bir yeri olan, yeri geldiğimi ailemizin bir bireyi 

gibi gördüğümüz, sevimli evcil hayvanlardır. Bu canayakın canlıların genetik yapısı 

incelendiğinde 200’den fazla hastalığın insanlarla benzer olduğu gözlenmiĢ, bu 

saptama insanların dostluk haricinde de  kedilere olan ilgisini artırmıĢtır. Yapılan 

çalıĢmalar kedinin genomun daha sıkı ve değiĢmeye korunumlu olduğunu 

göstermiĢtir. Bu bilgi, hastalıklara neden olan genlerin tespitini kolaylaĢtırabilir. 

Ayrıca Türkiye eski yerleĢim yerlerinden biridir ve göç yolları üzerine 

kurulmuĢtur. Bu oluĢum genetik çeĢitliliğin Anadolu’da ne kadar geniĢ olduğunu 

göstermektedir. EvcilleĢtirme merkezlerine yakın olması hayvanların 

evcilleĢtirilmesi çalıĢmalarında ve evrimsel çalıĢmalarda bize değerli bilgiler 

kazandırabilir. 

Bu çalıĢmada, Türkiye’de bulunan bazı kedi ırklarının mtDNA D-Loop 

bölgesinin bir kısmının dizi anlizi yapıldı, kediler arasındaki farklılıklar tespit edildi. 

Tespit edilen farklılıklar Dünya’nın farklı yerlerinde yapılan çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırıldı. Diğer çalıĢmalardan Türkiye’de bulunan ırkların genetik farklılıkları 

tespit edildi. 
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PCR/PZR :     Polimeraz Zincir Reaksiyonu (Polymerase Chain Reaction) 
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1.GİRİŞ  

1.1 Mitokondrial DNA’nın Yapısal Özellikler:              

          Çok hücreli organizmaların biyolojisinde merkezi bir göreve sahip olan 

mitokondri, hücre içerisinde birden fazla sayıda bulunur. Yapısal olarak dört 

bölümden oluĢur: dıĢ membran, proteince zengin iç membran, dıĢ ve iç membran 

arasında orta bir membran ve membranların içinde matriks vardır (Khan ve ark 

2007). Ġç membran krista adı verilen kıvrımlı bir yapı oluĢturur. Bu kıvrımlar 

arasında ETS (Elektron TaĢıma Sistemi) enzimleri vardır. Hücrenin ATP ihtiyacı 

ETS enzim sistemi tarafından 02’li solunum ile karĢılanır (ġekil 1.1).  

 

 

 ġekil 1.1. Mitokondrinin yapısı (Sezgin 2010). 

 

  Günümüzde birçok hayvanın mitokondrial DNA’sının dizi analizi yapılmıĢtır. 

Hayvanların mitokondrial DNA’sı 15-20 kb uzunluğunda ve 13 protein geni, 22 

transfer RNA, 2 ribozomal RNA (Anderson ve ark 1981, Wilkinson ve Chapman 

1991) ve omurgasızlarda kontrol bölgesi, omurgalılarda ise yerdeğiĢim düğümü 

(displacement loop veya D-loop) olarak bilinen düzenleyici bir bölgeden 

oluĢmaktadır (Wilkinson ve Chapman 1991). Diziler ardıĢık ve intronsuzdur 

(Fernandez-Silva ve ark 2003). D-Loop bölgesi fenilalanin tRNA ve prolin tRNA 

arasında konumlanmıĢtır. 

             Son yıllarda mitokondrial DNA (mtDNA) omurgalılarda en çok kullanılan 

moleküler markerlardan birisi olmuĢtur. KorunmuĢ gen bölgelerinin bulunması, sıkı 

bir yapıya sahip olması, yüksek evrimleĢme oranı, zorunlu maternal (anasal) kalıtım, 
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rekombinasyon özelliğinin olmaması gibi birçok özelliği mtDNA’nın yaygın olarak 

kullanılmasını sağlamıĢtır (Lopez ve ark 1994, Jae-Heup ve ark  2001). 

           Mikrosatellit DNA kullanılarak türleri tanımlamak mümkündür, fakat 

mikrosatellit DNA’da oluĢan herhangi bir mutasyon için yanlıĢ bilgi verebilir. Hücre 

içinde kopya sayısı fazla olduğu için genelde mtDNA tercih edilir (Mills ve ark 

2000, Nauta ve Weissing 1996). mtDNA’nın sıkı yapısı, hücre içerisinde çoklu 

kopyasının bulunması, hızlı evrim oranı ve rekombinasyonun görülmemesi, 

mtDNA’yı evrim, genetik farklılık ve türlerin saptanması için yaygın olarak 

kullanılan markerlar haline getirir (Zhu ve Yue 2008). 

            Nüklear genoma göre mitokondrial genomun evrimleĢme oranı daha hızlıdır. 

Bunun nedeni mtDNA’nın proteinler tarafından daha az korunması ve iç 

membranında üretilen hasar verici reaktif oksijen türü ile ilgilidir. Ayrıca nükleusa 

göre daha az etkili tamir mekanizması vardır. Yüksek mutasyon oranı ve maternal 

kalıtım göstermesi, evrim çalıĢmalarında ve insan populasyon genetiği 

çalıĢmalarında DNA dizi analizi tekniğini ilgi çekici bir araç haline getirmiĢtir 

(Fernandez-Silva ve ark  2003).  

            Populasyon ve türler arasında mtDNA’nın bir bölümünün karĢılaĢtırılması,  

filogenetik akrabalıkların anlaĢılmasında  önemlidir (Janczewski ve ark 1995, Wei ve 

ark 2008). Bu nedenle tüm hayvan mtDNA dizilerinin karĢılaĢtırılması, genom 

evrimi için bir modeldir ve filogenetik yapı belirlenmesi için Ģimdilerde yaygın 

olarak kullanılmaktadır (Wei ve ark 2008). Tüm mtDNA dizi bilgisi türlerin 

moleküler hareketliliği, orjini ve evriminin çalıĢılması için kullanıĢlı bir araçtır (Wu 

ve ark 2007). Ġnsan mitokondrial genomunun dizi analizi yapıldıktan sonra 500’den 

fazla omurgalının tüm mtDNA genomunun dizi analizi tanımlanmıĢtır (Anderson ve 

ark 1981, Wu ve ark 2007). 

            Hücrenin ATP üretiminden sorumlu olan mitokondrial DNA oksidatif 

fosforilasyon sisteminin az fakat önemli sayıda polipeptidini kodlar. Memeli 

mitokondrial genomu sıkı bir gen organizasyonu gösterir. Memeliler arasında 

mitokondrial DNA’nın yapısı, genetik içeriği ve organizasyonu güçlü bir Ģekilde 

korunmaktadır, bundan dolayı insan mtDNA’sı model olarak dikkate alınmaktadır. 

Ġnsan mtDNA’sı çift sarmallı, yaklaĢık 10 milyon Da molekül ağırlığına tekabül 
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eden, 16.6 kb büyüklüğünde kapalı dairesel bir moleküldür (Anderson ve ark 1981, 

Fernandez-Silva ve ark 2003) ve birçok hücrede toplam DNA içeriğinin yaklaĢık % 

0.5-1’ı kadardır (Fernandez-Silva ve ark  2003).  

             Diğer memelilerde olduğu gibi insan mitokondrial DNA’sı intron içermez ve 

37 genden oluĢmaktadır (Wallace ve ark 2005). Bunların 24’ü mtDNA’nın 

translasyon mekanizmasınındaki genleri kodlamaktadır (22’si tRNA ve 2’si 

ribozomal RNA’dır). Mitokondrial genetik kod (m), nüklear genetik kodla (n) 

benzerdir fakat aynı değildir. Farklı olan 4 kodon vardır. Bunlar AUA=Ile (nüklear), 

Met (mitokondri); UGA= Stop (nüklear), Trp (mitokondri); AGA, AGG=Arg 

(nüklear), Stop (mitokondri)’dir. Kalan  13 gen karbonhidrat ve yağların 

oksitlenmesiyle karbondioksit, su ve ATP oluĢmasını sağlayan elektron transport 

sisteminin alt ünitesi için kodlanmaktadır. Aslında mitokondrinin baĢlıca görevi 

ökaryotik organizmalara ATP üretmektir (Khan ve ark  2007). Ġnsan mtDNA’sı 

(ġekil 1.2) 16569 bç uzunluğundadır (Tatar ve ark 2006).  

 

ġekil 1.2. Ġnsan mitokondrial DNA’sının Ģematik gösterimi (Sezgin 2010). 

          Kedi (Felis catus) mtDNA’sı 17,009 bç uzunluğundadır.  Kedi mtDNA’sı 

(ġekil 1.3) insan mtDNA’sından 440 bç daha uzundur. Bunun nedeninin  tekrar 

bölgelerinin fazlalığından veya kedi mtDNA’sının daha sıkı ve korunmuĢ 

olmasından kaynaklandığı düĢünülmektedir (Lopez ve ark 1996). KorunmuĢ olması 
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geriye yönelik evrimsel çalıĢmalarda ve yapı çalıĢmalarında zaman içinde hangi 

bölgelerin değiĢtiği hakkında aydınlatıcı bilgiler verebilir.  

                    

ġekil 1.3. Kedi  mtDNA’sındaki baĢlıca enzim kesim yerleri ve kodlanan genlerin fiziksel haritası 

(Lopez ve ark 1996). 

1.2 Kontrol Bölgesi (D-Loop) 

             Kontrol bölgesi (CR) mtDNA molekülünün en hızlı evrimleĢen bölgesidir 

(Lopez ve ark 1997). Memelilerin kontrol bölgesi  tRNAProlin ve tRNAFenil alanin 

arasında bulunur.  Yapısal gen taĢımaz ve transkripsiyon ve replikasyon için 

düzenleyici diziler ve promotor içerir. Bu bölgede genelde tekrarlayan diziler görülür 

(Wu ve ark 2007).  

Kontrol bölgesi olarak da bilinen mtDNA D-Loop dizisi, mtDNA’nın diğer 

bölgelerinden daha değiĢkendir. Bu da onu türlerin orijini ile ilgili çalıĢmalarda  en 

kullanıĢlı araç haline getirmiĢtir (Jia ve ark 2007). 

            Mitokondrial DNA’nın iki ipliği vardır. Bu iplikler ağır (H) ve hafif (L) 

olarak adlandırılırlar (ġekil 1.4). Ağır iplik transkripsiyonu saat yönünde, hafif iplik 

transkripsiyonu saat yönünün tersine ilerler. Transkripsiyon baĢlangıç bölgesi 

mtDNA’nın Displacement Loop (D-Loop) denilen kontrol bölgesidir (Ayhan ve ark 

2004).  
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ġekil 1.4. mtDNA H  ve L bant (Sezgin 2010). 

 

          Kedi kontrol bölgesi yaklaĢık olarak 1560 bç uzunluğundadır. tRNA-Thr ve 

tRNA-Phe arasında yer alan bu bölge CSBI, CSBII, CSBIII, RS2 ve RS3 

bölgelerinden oluĢmaktadır. Ġyi korunmuĢ bölge olan CSBI bölgesinin bir tarafında 

RS2 ve diğer tarafında RS3 tekrar bölgeleri uzanmaktadır. CSBI bölgesi korunmuĢ 

bölge ve RS3 tekrar bölgesi arasında bulunmaktadır (ġekil 1.5).  CSBI bölgesi çok 

iyi korunur ve memelilerin çoğunda aynı dizilime sahip olmasına rağmen Felis catus 

ve insan gibi bazı memelilerde nükleotid diziliminde bazı değiĢikliler olduğu 

bilinmektedir. RS2 ve RS3 tekrar dizileri nadir görülen bir özelliktir ve bu özellik 

insan ve Felis gibi bazı canlılarda görülmektedir (Lopez ve ark 1996, Wilkinson ve 

Chapman 1991). Kontrol bölgesi mtDNA’nın en hızlı evrimleĢen bölgesidir. Yakın 

türler ve alt türler arasındaki evrimsel yakınlığı tanımlamada yaygın olarak 

kullanılan bölgedir (Lopez ve ark 1997, Jae-Heup ve ark 2006). 
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ġekil 1.5.  Kedigiller kontrol bölgesinin Ģematik diagramı (Lopez ve ark 1996). 

 

1.3. Model Organizma Olarak Kediler 

 

Uluslar Arası Ġnsan Genom AraĢtırma Enstitüsü (NHGRI), 2005 yılında evcil 

kedi Felis catus’u da içine alan 26 memeli için  kapsamlı (2x) tüm genom dizi 

analizini gerçekleĢtirmeyi planlamıĢtır. Kediler, köpekler gibi kapsamlı bir Ģekilde 

veteriner hekimler gözetiminde incelenmesi sonucunda,  insan hastalıklarıyla analog 

200 hastalık tanımlanmıĢtır (O’Brien ve ark 2002, Pontius ve ark 2007). Örneğin  

hastalıklardan viral olanlar; felin bağıĢıklık yetersizliği (immunodeficiency) virusu 

(FIV) - insanda AIDS ile, felin corona virüsü ( FeCoV) - insanda SARS ve kuĢ gribi 

ile, canine distemper virusü- insanda neurotropic virusu ile felin lösemi ve sarcoma 

virusleri (FeLV, FeSV) - insanda lösemi ve sarcoma virusleri ile (bu virüsler 

onkogen araĢtırmaları için alt yapı oluĢtururlar) analog olarak görülmüĢtür (O’Brien 

ve ark 2002).  

 

Felidae familyası Dünya üzerinde yürüyen, ve Ģimdilerde tehdit altında 

bulunan yırtıcı türleri içermektedir. Evcil kediler Felidae familyasının evcilleĢtirilmiĢ 

temsilcileridir. (O’Brien ve Johnson 2005, Pontius ve ark 2007). Kedi hastalıkları ile 

ilgili geniĢ patoloji literatürü bilgisi, sanat ve tarih içinde insanların kedilere karĢı 

ilgisi, buna ilave olarak atasal gen düzenlerinin çok fazla korunmuĢ olması, diğer 

araĢtırmaları tamamlayan, aydınlatıcı bilgiler sunması, kedi genomunu diğer 

çalıĢmalar için kullanılan yardımcı bir kaynak haline getirmiĢtir (Johnson ve ark 

2006, Pontius ve ark 2007).  
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1.4. Kedilerde Nüklear Mitkondrial DNA Dizileri (Numt) 

 

            Ökaryotik genomlar, geçmiĢ zamanlarda atalarının kromozomlarından 

mitokondriyal genomlarına geçmiĢ dizilerin kalıntılarını muhafaza etmektedirler. 

(Richly ve Leister 2004, Pontius ve ark 2007). Bu kalıntıları Lopez ve ark (1994) 

Numt (Nüklear mitokondrial DNA) olarak isimlendirmiĢlerdir.  

 

Kedi ailesinde çok iyi karakterize edilmiĢ iki numt bölgesi vardır: Bunlardan 

ilki evcil kedide lopez-numt bölgesidir. Bu bölge  kromozom D2 üzerinde bulunur 

10bç’lık delesyonla ayırt edilir, 38-76 kez tekrar eden mtDNA nükleotid 

kopyasından oluĢur. Bu kopyalar CR-12S-16S-ND1-ND2-CO1-CO2 arasında uzanır 

ve 7.9 kb’dan meydana gelir (Lopez ve ark 1994, Lopez ve ark 1996, Pointeus ve ark 

2007). Ġkincisi ise büyük kedilerin en yaygın atası olan Pantera genusunda F2 

kromozomunda son olarak bulunan 12.5 kb’lık yerdeğiĢimdir (transposition) (Kim ve 

ark 2006, Pontius ve ark 2007). 

 

Felis catus Numt DNA dizileri 7946 bç uzunluğundadır ve tahminen 38-76 

kopyadan oluĢan tek bir monomerden türemiĢ tekrarlayan kromozomal dizilerden 

meydana gelmektedir. Sitoplazmik mtDNA ve numt arasında eĢleĢen bölge RS3 

tekrarı içinde 529. nükleotidden baĢlamakta, COII’nın %80’ını de içine alan 8453. 

nükleotide kadar uzanmaktadır ( Lopez ve ark 1994, Lopez ve ark 1996). 

 

1.5. Kedinin Kökeni 

 

 Kediler ve bunların vahĢi soyları uzun yıllardır Dünya üzerinde 

yaĢamaktadır. Fosil kayıtları ilk kez 35 milyon yıl önce görüldüğünü ileri 

sürmektedir. Uzun zaman önce büyük kılıç diĢli kaplanın soyu tükenmiĢ olsa da, 

modern kedilerin 10-11 milyon yıl önce yaĢamıĢ, orta boy bir kedinin soyundan 

meydana geldiği bilinmektedir (O’Brien ve Johnson 2005, O’Brien ve ark 2008). 

Kediler Felidae ailesinin yaĢayan, evcilleĢtirilmiĢ en baĢarılı temsilcileridir, ancak 

aynı zamanda günümüzde Dünya üzerindeki kemiricilerin en fazla tehdit altında 

olanlarıdır (O’Brien ve Johnson 2005). 

 

 Ġnsan yerleĢimi yaklaĢık 10.000 yıl önce Güneybatı Asya’da gözlenmiĢtir. O 

dönemlerde Akdeniz havzasının derin ormanlarında baĢa çıkması zor ufak kedi 
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türleri birbirleri ile karıĢmıĢlardır. Bu karıĢan türlerin  orman kedisi, çöl kedisi ve sık 

rastlanan bir vahĢi kedi olan Felis silvestris  olduğu bilinmektedir. 

 

 Felis silvestris’in 3 alt türden geldiği kabul edilir. Bunlar F. silvestris 

silvestris (Avrupa vahĢi kedisi), F.s. ornata (Ortadoğu vahĢi kedileri) ve F.s. lybica 

(Asya ve Yakındoğu vahĢi kedileri). Bu soylardan herhangi biri belkide kedinin 

evcilleĢtirilmesinde baĢarılı bir örnektir (O’Brien ve ark. 2008). 

 

 Son zamanlarda yapılan filocografik çalıĢmalarda, üç kıtada, evcil kedi 

(N=979) ve vahĢi kedi ile 36 STR bölgesi ve 2604 bç mitokondrial DNA kullanılarak 

F. silvestris’ın alt tür yapısı ve onun evcil kedilerle akrabalık bağı  çözümlenmiĢtir 

ve  alttürlere özgü nüklear ve mtDNA soyları her bir populasyon içinde net bir 

Ģekilde ilk defa tanımlanmıĢtır. Örneğin, Afrikada Sahara Çölünün Güney kısmına 

ait iki çeĢit mtDNA genotipi oldukça belirgin bir Ģekilde  bulunmuĢtur (ġekil 1.6). 

 

ġekil 1.6. Evcil ve Afrika vahĢi kedisi, sırasıyla bej ve mavi daire grafiği. (Driscoll ve ark 2007, 

O’Brien ve ark  2008) 
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   Dünya üzerinde çok sayıda süslü kedinin (112 süslü kedi türünü içerir) 

genotipi tanımlamıĢtır. Fakat yakındoğu alt türü olan F.s.lybica tarafından 

oluĢturulan gruplar ayırt edilememiĢtir. Ayrıca genetik yapı temelli analizler 

yakındoğu’daki (Ġsrail, BirleĢik Arap Emirliği ve Suudi Arabistan v.b) vahĢi 

kedilerin farklı bir populasyon oluĢturduklarını göstermektedir. Bu populasyon 

Dünya evcil kedilerinin kurucu ata populasyonlarını yansıtıyor olabileceği 

düĢünülmektedir. 

  

Arkeolojik kazılarda, bilinen en eski kedi ve insan kalıntıları birlikte 9500 yıl 

önce Kıbrıs’ta ortaya çıkmıĢtır (sciencedaily.com 2010). Bazı araĢtırmacılara göre ise 

5000-6000’li yıllarda Eski Mısır uygarlığı kurulmadan önce, bu bölgede 

evcilleĢtirmenin olduğu ileri sürülmektedir (Serpell 2000). Buna alternatif olarak 

arkeolojik ve genomik bilgi beraber değerlendirildiğinde, (yaklaĢık 10000 yıl önce 

verimli yarımayda) ilk tarım köyünün kurulmasıyla hemen hemen aynı zamanda 

yakın doğuda bir evcilleĢtirme alanının varlığı iĢaret edilmektedir. Belki de vahĢi 

kediler ilk tarım ambarlarında hareket eden kemirgenlere karĢı, ilk çifçiler tarafından 

avcı olarak kullanılmıĢlardır. EvcilleĢtirmenin yakın doğu orijininden, daha sonra 

aĢamalı bir Ģekilde, kedilerin insan dostları tarafından tüm Dünyaya yayılmaları 

gerçekleĢmiĢtir (O’Brien ve ark 2008). 

 

1.6. Gen Kaynaklarının Korunması 

            Genetik çeĢitlilik belirli bir bölgede yaĢayan, o bölge Ģartlarına adapte olmuĢ 

canlıların kalıtsal bilgilerinin çeĢitliliğini gösterir. Bu canlılar ve ırkları kendi içlerine 

oluĢturdukları genotipler ile gen havuzları oluĢtururlar (Mercan ve OkumuĢ 2010). 

Türkiye Dünya’nın en önemli bir gen merkezidir (Ertuğrul ve ark 2009). Türkiye 

evcilleĢtirme merkezlerine çok yakın bir konumdadır ve eski göç yolları Türkiye’den 

geçmektedir. Bu nedenle genetik çeĢitlilik çok fazladır. Bu kaynakların korunması 

geçmiĢe yönelik evrimsel çalıĢmaların yapılması, zaman içinde genomdaki 

değiĢimlerin takibi ve saf ırkların tespiti, genetik zenginliğinin korunması için 

önemlidir. 
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1.7. Kedilerin Genel Özellikleri 

             Vücutları genelde ince ve uzun, boyunları kısa ve baĢları yuvarlaktır. 

Aslanlar hariç eĢeysel dimorfizm göstermezler. Erkek bireyler biraz daha iridir. 

Gözleri büyük, önde, pupilleri çubuk Ģeklindedir. Bu diğer hayvanlarda yuvarlaktır. 

Kulakları orta büyüklüktedir. Bacakları orta ile uzun, kuyrukları kısa ile uzun 

arasında değiĢir. Ağız ve burun kısımları çıkıktır. Tırnakları keskindir ve geriye 

çekebilirler. Karınlarında 4, bazen göğüslerinde buna  ilave 2 meme uçları vardır. 

Tüm kedilerde 37 çift kromozom bulunur. Üst dudaklarındaki dokunma kılları yön 

bulmada ve nesneleri tanımada rol oynar. Yırtıcı hayvanlardan biridir. Evcil kediler 

hemen hemen insanların yedikleri herĢeyi yerler. Çok iyi görürler ve sesleri çok iyi 

algılarlar. Kulaklarını sesin geldiği yöne çevirirler. Karanlığa gözün uyumu insanlara 

göre daha hızlıdır. Geceleri ıĢık düĢünce gözlerinin parlamasının sebebi Tapetum 

lucidum tabakasından dolayıdır. Denge organları ve denge duygusu geliĢmiĢtir. Bu 

nedenle genelde dört ayaklarının üzerine düĢerler. Kediler genelde 1-2 kez doğum 

yaparlar. Evcil kedilerde gebelik 65 gündür.  Bir batında 1-6 yavru doğururlar, 

yavrular 85-110 gr arasında doğarlar (Demirsoy 2003).   

Felidae ailesinin 37 kedi türü genellikle içlerinde panther, ocelot (benekli 

yaban kedisi) ve evcil kedi türü olarak ayrılır (ġekil 1.7) ( Janczewski ve ark 1995). 

 

ġekil 1.7.  Kedi ırklarının filogenetik ağacı  (Driscoll ve ark 2007, O’Brien ve ark 2008). 
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1.8. Araştırmada Kullanılan Evcil Kediler 

1.8.1. Van Kedisi 

 

Resim 1.1 Van Kedisi (internetveteriner.com 2010) 

Van kedileri Van yöresinde yaĢayan, kedi cinsleri arasında yüzmeyi tek 

seven, asil bir kedi ırkıdır. Van kedilerinin saf beyaz renk uzun tüyleri vardır. Bu 

uzun tüyler diplere doğru ipeksi bir dokunum kazanırlar. Van kedisinin göz rengi üç 

gruba ayrılır. Her iki gözü mavi (daima turkuaz mavisi), her iki gözü kehribar (Sarı 

renk ve tonları, çok nadiren kahverengi) ve tek-göz (Diskromatopsi; yani bir gözü 

mavi diğer gözü kehribar renkte olanlar) diye gruplandırılır. Mavi renk, daima 

turkuaz mavisi özelliğinde olurken, kehribar rengi farklı tonlarda görülebilir. 

Bununla birlikte, mavi gözlü Van kedileri de kendi arasında mavi gözlü kısa, kadife 

kürklü ve mavi gözlü-uzun ipek kürklü kediler olarak ikiye ayrılır. Gözlerinin 

kenarları, burunları, patileri ve kulak içleri pembedir. Suyla oynamayı ve yüzmeyi 

çok severler (Akay 1994). 

Arkeolojik çalıĢmalar Van kedisi 7000 yıllık bir geçmiĢi olduğunu gösterir. 

Hacılar bölgesinde kedilerle oynayan kadınların topraktan yapılmıĢ heykelciklerine 

rastlanmıĢtır (Somer 2010). 

 

http://www.internetveteriner.com/wp-content/uploads/2009/06/van-kedisi-ve-yavrusu.jpg.%202010
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1.8.2. İran Kedisi 

 

Resim 1.2 Ġran Kedisi (evcilkediler.com 2010) 

Ġran kedileri vücutları kürklü, asil duruĢlu hayvanlardır. Kendilerine de bu 

Ģekilde davranılmasını beklerler. Tüyleri uzun olduğu için her gün fırçalanmak ve 

taranmak isterler. Rahatına düĢkün sakin hayvanlardır. Vücutları yapılı ve kaslıdır. 

(Akay 1994). Soyları ilk kez Ġran’da ortaya çıktığı için bu ismi alırlar. Fakat 

hiyorografi kaynakları M.Ö. 1684 yılında bu kedilerin var olduğunu göstermektedir 

(Pollard 2010). 
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1.8.3. Ankara Kedisi 

 

Resim 1.3.Ankara Kedisi (freewebs.com 2010 b) 

 

Her zaman uzun, ipek gibi tüyleri vardır. Beyaz olabildikleri gibi faklı renkli 

olanları da bulunmaktadır. Beyaz olan kediler korunmaya alınmıĢtır ve ülkemizde 

yetiĢtirilmektedir. Bu kedilerin farklı bir özelliği uzun tüylü kuyruklarını  

vücutlarının üstünde yatay olarak taĢırlar ve çoğunlukla kuyrukları baĢlarına değer 

(Akay 1994).  

Anatomik yapı olarak Ankara kedileri, orta büyüklükte bir kafa Ģekline, 

üçgenimsi uzun bir burun yapısına sahiptir. Kulaklar uzun, dik ve birbirine yakın, 

baĢın üst kısmındadır. Kulak uçları tüylüdür. Gözler iri ve yuvarlak, göz bebekleri 

dikey badem Ģeklindedir. Ankara kedilerinin en önemli özellikleri doğuĢtan sağır 

olmalarıdır. Fakat bazı bireylerde görülmeyebilir (evcilkediler.com 2010a). 

 

 

http://www.evcilkediler.com/kedi-irklari/ankara-kedisi-angora.%202010
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1.8.4. Siyam Kedisi 

 

 

Resim 1.4. Siyam Kedisi (kitten-stork.com 2010) 

            GeniĢten baĢlayarak aĢağı doğru incelen takoz biçimli kafası orta boydadır ve 

beden ölçülerine uyumludur. Kafa burundan baĢlayarak kulaklara doğru tam bir 

üçgen oluĢturur. Bıyık bölgesi fazla çıkıntılı değildir fakat erkek kedilerin çeneleri 

daha belirgindir. Boyunları zarif, ağız kısımları narin, uzun ve üçgendir.  

            Sivri uçlu kulakların alt kısmı geniĢtir ve birbirlerinden ayrıktır. Ġnce kemikli 

orta boy gövdesi sıkı kaslıdır. Vücut hatlarında hep kalından inceye doğru Ģekil 

almaktadır. Omuzları ve kalçaları göğüs kafesiyle aynı kalınlıktadır. Bedenine doğru 

yatık duran tüyleri ince, parlak ve kısadır (evcilkedi.com, 2010).Klasik beyaz-kahve 

olmasının dıĢında faklı tüy renkleri de vardır. Parlak mavi gözleri ve güçlü bir 

duruĢları vardır (Akay 1994).  

 

 

http://www.evcilkedi.com/
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1.8.5. Tekir Kedisi 

 

Resim 1.5. Tekir Kedisi  (evcilkediler.com 2010c) 

Tekir kedi melez bir ırktır. Karakter olarak tüm kedi ırklarının özelliklerini 

hemen hemen gösterir. Genel olarak post renklerinden dolayı bu ismi almıĢlardır. 

Bugünkü post renkleri incelendiğinde çizgili desenler çok bariz ve canlı 

görülmektedir. Arkeologların mağara resimlerinden yaptıkları incelemelerde, bundan 

yaklaĢık üç dört bin yıl önce Mısır kedilerinde post desenleri çok soluk ve kırık 

hatlar Ģeklinde olduğu gözlemlenmiĢ, aynı izlenim Avrupa kedilerinden de elde 

edilmiĢtir. Zaman içerisinde Mısır ve Avrupa kedi türleri birleĢtirilip melez ırklar 

geliĢtirildikçe desenlerin daha bariz ve canlı bir hal aldığı görülmüĢtür. Sonuçta 

bugünkü cazip renkli tekir postu ortaya çıkmıĢtır (evcilkediler.com, 2010c). 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.evcilkediler.com/kedi-irklari/tekir-kedi.%202010
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1.9. Kediler ile Yapılan diğer Çalışmalar 

Kedi genom projesi kapsamında memeliler arasındaki genom 

organizasyonunun araĢtırılması ve evcil kedileri de içine alan genom dizisinin ve  

gen haritalanmasının düzenlenmesi gerektiği belirtilmiĢtir. Bu genom projesinde kedi 

genomunun tamamen çözümleneceği, biyolojik amplifikasyonlarının ortaya 

koyulacağı ve genom karĢılaĢtırmalarının ve hastalık modellerinin tanımlanacağı 

ifade edilmiĢtir (O’Brien ve ark 2002). 

Yapılan bir çalıĢmada (Masuda ve ark 1994), Iromata kedilerinin (Felis 

iriomtensis) moleküler genetik yapıları, mitokondrial 12S ribozomal RNA geninin 

parsial dizileri ve sitokrom b geni, PZR ve direkt dizi analizi tekniği ile belirlenmiĢ 

ve diğer 7 kedi türleriyle karĢılaĢtırılmıĢtır. Bu çalıĢmada incelenen 6 Iriomoto 

kedisinin her iki kontrol bölgesi içinde intraspesifik varyasyon göstermediği tespit 

edilmiĢtir. DNA dizilimleri benzerlikleri ve moleküler filogenetik ağaçları Iriomota 

kedilerinin leopar kedilerle (Felis bangelensis) çok yakın iliĢki içinde olduğunu 

ortaya koymuĢtur. 

Tamada ve ark (2005) Tsushima adalarından elde edilen 50 evcil kedinin 

(Felis catus) mtDNA dizilerini belirlemiĢ ve genetik farklılıklarını analiz etmiĢlerdir. 

Kedilerde tüm sitokrom b dizilerinin 6 haplotipi ve parsial kontrol bölge dizilerinin 

10 haplotipi ortaya çıkarılmıĢtır. Her bölgeden elde edilen haplotipler Tsushima’daki 

evcil kedilerin en az 11 maternal bağlantısının varlığını göstermiĢlerdir. Kontrol 

bölgesindeki polimorfik bölge sayılarının ortalama değerleri ve dizi farklılıklarının 

sırasıyla sitokrom b genindekinden 2.4 ve 1.8 kez daha büyük olduğunu 

belirlenmiĢtir. 

Wu ve ark (2007) tarafından Neofelis nebuloas’nın 16844 bç’lık mitokondrial 

DNA’sının tamamının dizi analizi yapılmıĢ ve sonuçları  Felis catus ve Acinonyx 

jubatusu’un mitokondrial DNA’ları ile karĢılaĢtırılmıĢtır. N. nebulasa’nın baz 

kompozisyonu A (%31.7); C (%26.4); G (%14.8) ve T (%27.1) olarak bulunmuĢtur. 

Genom komplementi ve gen düzeninin diğer memelilerle benzer olacağı 

düĢünülmüĢtür. Fakat N. nebulasa’nın birçok nadir özelliği bulunmuĢtur. Bunlardan 

birincisi protein kodlayan bölgede AT  çaprazlaması diğer memelilerde kodonun üç 

pozisyonunda iken, Neofelis nebulosa’da kodonun ikinci pozisyonunda yer 
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almaktadır. Ġkincisi ise DHU kolundan yoksun olan tRNA
ser 

(AGY), yonca yaprağı 

yapısı bulunamamıĢtır. Üçüncü olarak kontrol bölgesinde tekrarlayan diziler (RS-2) 

bulunamamıĢtır. Halbuki birçok kedide kontrol bölgesinde RS-2 tekrarlayan diziler 

genellikle görülmektedir. Buna ilaveten, kontrol bölgesinin CSB-3 bölgesinde 4 

değiĢik alan bulunmuĢtur. Dördüncü olarak N. nebulosa’ın mtDNA kontrol 

bölgesinin diğer bölgelerden daha kısa olduğu bulunmuĢtur. 

Eizirik ve ark (1998) ocelot (Leopardus pardalis) ve margay (L. wiedii) 

türlerinin 3-5 milyon yıl önce Panamian boğazından geçip Güney Amerika’ya göç 

eden bir soydan geliĢen neotropikal kedilerin kardeĢ türlerinden olduklarını ileri 

sürmektedir. Her türün populasyon örneğindeki genetik uzaklığı, bireysel mtDNA 

kontrol bölgesinin genetik analizi yapılarak taxaların karĢılıklı dağılımı  çalıĢılmıĢtır. 

Çok hareketli çeĢitlilik ve dikkat çekici uyumlu filogenetik parçalar her iki tür için 

tanımlanmıĢtır. Buna ilaveten, mtDNA kontrol bölgesinin dizi analizlerine 

bakıldığında moleküler evrimde kedilerle yakın akrabalık sağladığı gözlenmiĢtir. 

Wei ve ark (2008) Pantera uncia’nın tüm mtDNA genomunu dizayn ettikleri 

30 primer ile PZR tekniğini kullanarak çoğaltmıĢlardır. mtDNA’nın tüm dizisi 16773 

bç uzunluğunda ve baz kompozisyonu A (%31.9); C (%26.5); G (%14,5) ve T 

(%27,1) oranlarında hesaplanmıĢtır. P. uncia mitokodrial genomunun karakteristik 

yapısı F catus, Acinonyx jubatus, N nebulosa ve diğer memelilerle oldukça benzer 

olarak bulunmuĢtur. Bunun dıĢında P. uncia‘nın mitokondrial genomunun birçok 

karakteristik özelliğini bulmuĢlardır. Ġlk olarak F catus, A jubatus, N nebulosa’dan 

farklı olarak, COIII’nın terminasyon kodonu TAA’dır. Ġkinci olarak; DHU kolu 

bulunmayan tRNA
ser 

(AGY) tipik yonca yaprağı yapısında bulunamamıĢtır. Üçücü 

olarak kontrol bölgesinde, RS-2 bölgesinde uzun tekrarlayan diziler RS-3 

bölgesindeki 15 tekrarla birlikte bulunan bir kısa tekrar segmenti (9 bç) olduğunda 2 

tekrar Ģeklinde gözlenmiĢtir. 

Jae-Heup ve ark (2001) mikondrial DNA kontrol bölgesinin yapısını ve 

çeĢitliliklerini Pantera genusunun 5 türü içinde tanımlamıĢlardır. KarĢılaĢtırmalı 

analiz ile iki hypervariable segment, merkezi bir korunan bölge, uzunluk farklılığı ve 

dizilim heteroplazmisi olayını açıklamıĢlardır. Evcil kedilerde gözlenen fakat diğer 

memelilerde gözlenmeyen, iki tekrardan oluĢan dizi düzenini (80 bç Ģeklinde R2 ve 

6-10 bç Ģeklinde RS-3) tanımlamıĢlardır. 
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Mills ve ark (2000) tarafından Kanada lynx’lerinin dağılımını belirlemek için 

kıl kullanarak bir çalıĢma yapılmıĢtır. Bu çalıĢmayı karĢılaĢtırabilmek için Kuzey 

Amerikanın kuzeyine özel 4 kedi türünü (lynx (Lynx canadensis), bobcat (Lynx 

rufus), cougar (Felis concolor ) ve evcil kedi (Felis catus) ) içine alan  bir protokol 

geliĢtirilmiĢtir. Mikrosatellit DNA kullanımının türleri tanımlamada yetersiz kalacağı 

düĢünülerek ve mtDNA’nın hücre içinde kopya sayısı fazla olduğu için bu çalıĢmada 

mtDNA  tercih edilmiĢtir. Aynı zamanda bireylerdeki farklı dokular  arasında yüksek 

derecede korunan ve saçtan çoğaltılması oldukça kolay olan  mtDNA tercih sebebi 

olmuĢtur. PZR ile mtDNA’dan iki bölge çoğaltılmıĢtır. Bölgelerden biri olan kontrol 

bölgesi, evrensel primer olan L16007 ve H16498 kullanılarak çoğaltılmıĢtır. 

Türkiye’deki bazı kedi ırklarının genetik yapılarının mikrosatellitlerle 

incelenmesi baĢlıklı tezde (Eroğlu 2007) 5 kedi ırkı (Van kedisi, Ankara kedisi, 

Siyam kedisi, Ġran kedisi, Tekir kedisi) ait 10 farklı mikrosatellit markeri (FCA069, 

FCA075, FCA105, FCA149, FCA220, FCA229, FCA240, FCA310, FCA441 ve  

FCA678) ile genetik karakterizasyon çalıĢması yapılmıĢtır. Sonuçta toplam 274 

farklı allel gözlenmiĢ ve her lokus için tespit edilen ortalama allel sayısının 8.3 (Van 

kedisi) ile 3,7 (Siyam kedisi) arasında değiĢtiği belirlenmiĢtir. Bireylerin genetik 

olarak birbirlerine ne derece benzediklerini  FCA  (allel paylaĢım uzaklığı) metodu 

kullanılarak analiz edilmiĢtir. Bu analize göre  Ġran, Siyam, Ankara ve Van kedileri 

birbirlerinden ayrı bölgelerde yoğunlaĢmıĢlardır. Fakat Van, Ankara ve Tekir 

birbirine daha yakın bir konum almıĢken, Siyam ve Ġran kedilerinin daha uzak bir 

konumda toplandıkları gözlenmiĢtir. 

Altunok ve ark (2010) tarafından yapılan Van kedilerinde enzim elektroforezi 

analiz sonuçlarına göre, Van kedilerinde polimorfizmin yüksek olduğu ve elde edilen 

sonuçlarla göz renkleri arasında bir iliĢki tespit edilemediği bildirilmektedir. 

Bu tez çalıĢmasında, Van kedileri ile diğer bazı kedi ırklarındaki mtDNA 

polimorfizmini ortaya koymak amaçlanmıĢtır. Ayrıca Van kedilerinde elde edilen 

mtDNA analiz sonuçları ile göz renkleri arasında herhangi bir iliĢkinin olup olmadığı 

da değerlendirilmiĢtir. 
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2. GEREÇ VE YÖNTEM 

Bu çalıĢma Selçuk Üniversitesi Veteriner Fakültesi  Etik Kurulu’nun 27.03.2008 

tarih ve 2008-021 sayılı izni ile gerçekleĢtirilmiĢtir. 

2.1.Hayvan Materyali 

Materyal olarak 35 Van Kedisi, 5 Ġran Kedisi, 10 Tekir Kedisi, 9 Siyam Kedisi ve 

6 Ankara Kedisi kullanılmıĢtır. ÇalıĢmada kullanılan 35 adet Van Kedisinin kan 

örnekleri Yüzüncü Yıl Üniversitesi Van Kedi Evinde yetiĢtirilen kedilerden, diğer ırk 

kedilerin kan örnekleri ise özel ve tüzel kiĢilerin elinde bulunan kedilerden temin 

edilmiĢtir. Toplam 65 kediden kan örnekleri Vena cephalica antebrachii’den 

antikuagulantlı (K3EDTA) tüplere alınmıĢtır ve analize kadar -20
0
C’de saklanmıĢtır. 

Kedilerden alınan 65 adet kan örneklerinin hepsinin  çalıĢılmasına rağmen, bölgenin 

çok polimorfik olması nedeniyle 39 kedi örneğinden kaliteli analiz sonucu elde 

edilmiĢtir. Çok farklı analiz yöntemleri denenmesine rağmen  ve bu alanda yeterli 

literatür veri olmaması nedeniyle diğer örneklerin analizlerinden sağlıklı sonuçlar 

elde edilememiĢtir. Bu nedenle çalıĢmada 39 adet kedinin (25 Van kedisi, 3 Ġran 

kedisi, 3 Tekir kedisi, 7 Siyam kedisi ve 1 Ankara kedisi) analiz sonuçları 

sunulmuĢtur.    

2.2.Kandan DNA İzolasyonu 

Standart fenol/kloroform yöntemi kullanılarak kandan DNA izolasyonu 

yapıldı. 400 µl kan örneği alınarak 2 ml’lik eppendorf tüpe konuldu ve üzerine 20µl 

0,5 molar EDTA (pH 8,0) eklendi. Bu karıĢım 2X lysis buffer ile 2 ml’ye 

tamamlandı. 10 dakika boyunca tüpler alt üst edilerek karıĢtırıldı ve 30 dakika buz 

içinde beklemeye bırakıldı. Buzdan alınan örnekler 3000 rpm’de  +4
0
C de santrifüj 

edildi. Santrifüjden çıkan örneklerin süpernatant kısmı uzaklaĢtırıldı. Kalan pelet 

üzerine 240 µl salt/EDTA eklenerek vortexlendi. Üzerlerine 24 µl %10’luk sds, 12µl 

proteinaz K (10 mg/ml) eklenerek 55 
0
C de 3 saat etüvde bekletildi. Bu süre sonunda 

240 µl fenol (pH 8,0) eklendi, tüpler 5 dakika ters yüz edilerek karıĢtırıldı. Ġyice  

karıĢtırılan örnekler  3000 rpm de +4
0
C de 10 dakika santrifüj edildi. Santrifüj 

sonrası süpernatant kısmı tüplere alındı. 240 µl fenol: kloroform: izoamil alkol 

(25:24:1) eklendi, tüpler 5 dakika ters yüz edilerek karıĢtırıldı. 3000 rpm de +4
0
C de 

10 dakika santrifüj edilen örneklerin süpernatant kısmı yeni tüplere alındı. Alınan 
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süpernatantlar üzerine 1/10 kadar 3 M NaAc  (pH 5.2) eklendi, üzerlerine alınan 

süpernant kısmının 2,5 katı kadar -20
0
C de soğutulmuĢ %95’lik etanol eklendi. 

Tüpler sert bir Ģekilde sallandı. Alkol otomatik pipet ile ortamdan uzaklaĢtırıldı. 

Kalan alkol ise etüvde buharlaĢtırılarak uzaklaĢtırıldı. Kuruyan pelet 200 µl ddMQ 

ile sulandırıldı. 

2.3. İzole Edilen DNA’nın Kalitesinin Ölçülmesi 

Ġzole edilen DNA’lar Thermo Scientific Nanodrop ND-1000 ile ölçüldü. 

ng/µl değeri ile DNA’nın yoğunluğuna, 260/280 dalga boyunda absorbans değerleri 

belirlendi.  

2.4. Normal PZR’ın Hazırlanması  

Her bir örnek için 40µl TP (150 µl Taq Buffer, 90 µl MgCl2, 3 µl her bir 

dNTP, 748 µl MQ, 37,5 ünite DNA Taq polimeraz (Fermantas)) 0,8 µl primer, 8 µl 

DNA ve 11,2 µl MQ olmak üzere 60 µl karıĢım hazırlandı ve PZR Termocycler  

cihazı (MJ Research PTC-200) ile 95
o
C  4dk denatürasyon, 16 siklus 94

o
C 30 sn, 60-

52 
o
C 30 sn,  72

0
C  2 dk ve 30 siklus  94

o
C  30 dk, 52

o
C  30 dk, 72

o
C 2dk annealing 

ve 72
o
C 10 dk zincir uzatmasından sonra 4

o
C ‘de bekletilerek DNA çoğaltıldı. 

ÇalıĢmada kullanılmak üzere çeĢitli makalelerden 15 primer seçildi fakat bu 

çalıĢmada istenilen bölgeyi en iyi çoğaltan 6 primer tercih edildi (Tablo1.1). 

Tablo1.1. ÇalıĢmada Kullanılan Primerler  

Primer  F/R Dizi 5’3’ Referans  

Primer 1 
F ATGAATCGGTGGCCAACCTGT Tamada ve ark 2005 

 R TGCATGACACCACAGTTATGTG 

Primer 2 
F CCCTCCCTAAGACTTCAAGGAAGA 

Randi ve ark. 2001 
R GGGGTGAGTTGGTGGTTAATAGAG 

Primer 3 
F CACGCGAACGCTTTAATTTAA 

Wojciech ve ark. 2006 
R TAGGCATTTTCAGTGCCTTGC 

Primer 4 

F TACACACGTATACACGCGAACGCT 

Bu çalıĢma  R1 GGCCAGGACCAAACCTTTGTGTTT 

R2 GGTGGCTGGCACGAAATTTACCAA 

Primer 5 
F TAGCCCCACCATCAGCACCCAAAGC 

Zhang ve ark. 2006 
R AATGGGCCCGGAGCGAGAAGAGGTA 

Seq.Primer  F GAAGCAACAGCCCCACTATC Tamada ve ark. 2005 

Primer 6 
F AACATCCGTTCATCACCATCGGGC Randi ve ark. 2001 

 R CGCACAGACAGTCAGGGTGCTATTC 

JHmt 
F3 GATAGTGCTTAATCGTGC 

Grahn ve ark. 2010 
R3 GTCCTGTGGAACAATAGG   
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2.5. PZR Ürünlerinin Temizlenmesi  

60 µl hazırlanan PZR ürünlerinden 10 µl’si agaroz jelde yürütüldü ve 

görüntülendi. Jelde iyi görünen ve primer dimer yapmayan ürünler seçildi ve 

genomik DNA’dan mtDNA temizlendi. Temizleme için Gene Clean Turbo Kit 

kullanıldı (MP Biomedicals, LLC).  

PZR sonrası elde edilen 50 µl PZR  ürünü 0.5 µl’lik eppendorf tüplere 

aktarıldı. Bu örneklerin üzerine 250 µl (5 kat) PZR Salt Solution eklendi ve iyice 

pipetlenen ürünler filtreli kolon takılı olan tüplere aktarıldı. 14000 rpm altında 5 sn 

santrifüj edildi. Kolonun üzerine 500 µl Gene Clean Wash solüsyonu eklendi ve 

14000 rpm altında 5 sn santrifüj edilerek yıkandı. Santrifüj sonrası kolonun altındaki 

sıvı boĢaltıldı ve 4 dk tekrar santrifüj edildi. Kolonlar yeni ependorf tüplerine 

yerleĢtirildi. Üzerlerine 30 µl  elution solution (saf su)’dan  eklendi. Kolonlar 5 dk 

oda ısısında bekletildi ve 14000 rpm’de 30 sn santrifüj edildi. Santrifüj sonrası 

Nanodropta ölçümleri yapıldı. 

2.6. DNA Dizi Analizi 

Dizi analizi PZR’ı için DTCS (GenomeLab
TM 

Quick Start Beckman  Coulter) 

kiti kullanıldı. Bu kitin protokolüne göre 4µl DTCS miksi, 1µl DNA (~50 fg), 1µl 

(3,2 pmol)  primer ve 4 µl MQ koyularak 10 µl PZR karıĢımı oluĢturuldu. Hazırlanan 

PZR karıĢımları 94
o
C’ de 3dk denatürasyon, 30 siklus 96

o
C 20 sn, 50

o
C 20 sn, 60

o
C 

4 dk ile DNA dizi analizi gerçekleĢtirildi. 

2.7. Stop Solüsyonu ile Reaksiyonun Durdurulması 

mtDNA dizi analizi için yapılan PZR’dan çıkan örnekler etanol 

presipitasyonu (etanolle çöktürme) iĢlemine tabi tutuldu. 2 µl 3 M NaAc (pH 5,2), 

2µl 100mM Na2EDTA (pH 8,0), 1µl Glikojen (20 ng/µl) olmak üzere toplam 5 µl 

stop solüsyonu (her bir örnek için) hazırlandı.  

 PZR ürününün üzerine 10 µl ddMQ, 5 µl hazırlanan stop solüsyonundan 

eklendi. KarıĢımın üzerine 60 µl %95’lik etanol ilave edildi. 14000 rpm’de 15 dakika 

santrifüj sonrası  ürünlerin alkolü döküldü ve peçete üzerinde emdirilerek kalan 

alkolde ortamdan uzaklaĢtırıldı. Üzerine 200 ul % 70’lik alkol koyuldu ve tekrar 

14000 rpm’de 2-3 dakika santrifüj edildi. Alkol tekrar dökülerek uzaklaĢtırıldıktan 
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sonra etüve koyularak tamamen kuruması sağlandı. Kuruyan ürünler 25 µl SLS 

(Sample Loading Solution) ile sulandırıldı. Sulandırılan ürünler Beckman Coulter 

CEQ-8000 Genetik Analizör sistemine yüklenerek kapiller elektroforez iĢlemi 

uygulandı. 

2.8. İstatistiksel analiz 

Bu çalıĢmada U20753 giriĢ numaralı referans dizi kullanıldı. 25 Van kedisi, 7 

Siyam kedisi, 3 Ġran kedisi ve 3 Tekir kedisi, 1 Ankara kedisi’den elde edilen 

mtDNA dizi analizi sonuçlarının karĢılaĢtırmalı istatistiği yapılabilmesi için, 10 

farklı Felis catus haplotipine ait 50 bireyin bilgileri Tamada ve ark (2005) tarafından 

yapılan çalıĢmadan,  bu isimlere ait dizi analiz sonuçları da NCBI veri bankasında,  

(www.ncbi.nlm.nih.gov) da belirtilen ve AB194819-AB194828 kodlu giriĢ numaralı 

verilerden elde edildi.   

Verilerin istatistiksel değerlendirilmesi MEGA 4, (Kumar ve ark 2007),  

BIOEDIT (Hall 1999), ve DnaSP (Librado ve Rozas 2007)  paket programları 

kullanıldı. DNA diziler BIOEDIT (Hall 1999) programı ile düzenlendi ve hizalandı. 

DnaSP (Librado ve Rozas 2007) programı ile genetik varyasyon, haplotip frekansı, 

nükleotid farklılaĢması, nükleotid farklılaĢmasının ortalaması, haplotiplerin 

farklılaĢması hesaplandı. MEGA 4 (Kumar ve ark 2007) ise transisyon ve 

transversiyon farklılaĢmasına dayanan Kimura-2 parametresi kullanılarak filogenetik 

ağaç çizimi için kullanıldı. Sonuçlar 10000 tekrarlı permutasyon ile kontrol edildi. 
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3. BULGULAR 

 

3.1 PZR Reaksiyonu  

ÇalıĢmada kullanılmak üzere çeĢitli makalelerden 15 primer markeri seçildi 

fakat bu çalıĢmada istenilen bölgeyi en iyi çoğaltan 6 primer markeri tercih edildi. 

Kullanılan primerlerin Tm (bağlanma ısısı) değerleri farklı olduğu için geniĢ aralıklı 

ısı değerine sahip olan Touchdown PZR protokolü kullanıldı. Yükseltgenen PZR 

ürünleri % 1,5 Agaroz jel elektroforezinde yürütüldü. Primer dimer olmayan, 

istenilen ladder seviyesinde bant veren örnekler DNA dizi analizi için kullanıldı.  

 

Resim 3. 1.  Denenen primer çiftlerinden baĢarılı olanlarından bazıları. 

Resim 3.1.’de gösterilen jel görüntüsünde Mix1 (1F-1R) primer çifti yaygın 

olarak kullanılan primerlerdir. Mix2 (5F-5R) primer çiftinde istenilen bölgenin 

dıĢında net bant alınmıĢtır. Mix3 (3F-3R)  primer çifti çalıĢmamıĢtır. Mix4 (4F-4R1) 

primer çifti bu çalıĢma için tasarlanmıĢtır. Ve çok iyi çalıĢmasına rağmen bu bölge 

içinde Numt dizileri yaygın olduğu için bir risk oluĢturmaktadır. Bu nedenle tercih 

edilmemiĢtir. Mix5 (4F-4R2) primer çifti de tasarlanan primer çiftlerinden biri 

olmasına rağmen Numt dizilerinden dolayı kullanılmamıĢtır. Yapılan PZR 

çalıĢmasında birçok farklı kombinasyonlarda primer çiftleri denenmiĢ ve aralarından 

en uygun olanı seçilmiĢtir.  

Aynı ırkta aynı primerler kullanılmasına rağmen bazı örneklerde primerlerin 

çalıĢmadığı veya çalıĢan örneklerde oluĢan PZR ürünlerinde nükleotid sayılarının 

farklı olduğu gözlendi (Resim 3.2 ).  
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Resim 3.2 Farklı birey Van kedilerinde primer 1F-1R kullanılarak elde edilen sonuçlar. 

Irklarda  aynı primerler özellikle 2F-1R primer kullanıldığın da nonspesifik 

bantlar gözlendi. Özellikle 500 bç’de net bantlar olduğu görüldü. Bu da bu bölgede 

polimorfizm fazlalığının bir göstergesi olabilir. Resim 3.3 de gözlendiği gibi ladder 

gibi düzenli nonspesifik bantlar görülmektedir. 

 

 

Resim 3.3 Van kedilerinde 2F-1R primer ile gözlenen anspesifik bantlar 

3.2. Kapiller Elektroforezde Dizi Analizi 

Yükseltgenen PZR ürünleri jelde görüntülendikten sonra kit (Gene turbo 

purificasyon) yardımı ile mtDNA tuz ve diğer kimyasallardan ayrılarak saflaĢtırıldı. 

Elde edilen saf mtDNA dizi analizi istenilen dizi aralığının çoğaltılması  için tekrar 

PZR ile tekrar yükseltgenildi ve dizi analizi cihazına yüklendi. OluĢturulan ham 

veriler analiz edildi (Grafik 3.1). 
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Grafik 3.1 SeqF primer kullanılarak elde edilmiĢ DNA dizi analizi ham verisi. 

Analiz edilen dizi, referans bir dizi ile karĢılaĢtırılarak eĢleĢtirmenin 

gerçekleĢip gerçekleĢmediği kontrol edildi (Grafik 3.2). 

 

 

Grafik 3.2. DNA dizi analizi elektroferogramı
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3.3. D-Loop (Kontrol Bölgesi) Dizi Analizi Sonuçları 

  3.3.1. Materyal Olarak Kullanılan Kedilerin Karşılaştırılması 

ÇalıĢılan kedilerden 16396-16494 bç aralığındaki 99 bç nükleotid dizisi, 

Lopez ve ark (1996) tarafından sunulan U20753 referans dizisinin ilgili   bölgesinde  

belirtilen değerler ile karĢılaĢtırıldı. Elde edilen veriler Tablo 3.1’de gösterildi.   

 

Tablo 3.1. D-loop bölgesinin 99bç’lik bölgesinin referans ile karĢılaĢtırılması. 

 

 

Analizi yapılan kedilerde, 10 polimorfik bölge belirlendi. Bu bölgenin 6 

tanesi singletondur (16421, 16429, 16430, 16472, 16479 ve 16494). Sunulan 

çalıĢmaya göre kediler 8 haplotipten oluĢmaktadır. Bu haplotiplerin farklılaĢması 

0.651 ± 0.048 olarak  hesaplandı. Nükleotid farklılaĢması Pi: 0,02519 ve nükleotid 

farklılaĢmasının ortalaması k: 2.342 olarak bulundu. Tajima’s D değeri -0.01100, Fu 

ve Li D istatistiği -2,008729, Fu’s Fs değeri -0,230 olarak hesaplanmıĢtır.ÇalıĢmada 
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kullanılan kediler  kendi arasında gruplandırıldı, BĠOEDĠT paket programı (Hall 

1999)  ile yapılan hizalama ile kendi içlerindeki farklılıklar gösterildi.  

Referans mtDNA dizisi ile çalıĢmaya konu olan kedilerin mtDNA dizisi 

karĢılaĢtırıldığında, 16463. bç’de S6SF ve S8SF kedilerinde A, 16473. bç’de T1SF 

kedisinde A, 16478. bç’de T2SF kedisinde C ve V3SF kedisinde A, 16484. bç’de 

S6SF kedisinde C insersiyonlarının, 16472. bç’de V24SF kedisinde C, 16421. bç’de 

S8SF kedisinde C, 16480. bç’de T2SF C polimorfizminin varlığı  belirlendi ve bu 

bulguların diğer kedilerden farklı olduğu gözlendi.  

Dizi analiz sonuçlarına göre elde edilen genetik mesafeler (P>0.05)  Tablo 

3.2’de sunuldu. 

Tablo 3.2 EĢitsizlik endeks analizi ile elde edilen genetik mesafeler (alt diyagonal) ve standart hataları 

 (üst diyagonal) 

hayvan REF I1SF I32F I4SF S1SF S2SF S42F S5SF S6SF S8SF S9SF T1SF T2SF T32F A1- V3SF V4SF V5SF V6SF V7SF 

REF   0,032 0,032 0,032 0,000 0,000 0,032 0,032 0,032 0,022 0,000 0,000 0,011 0,032 0,032 0,000 0,032 0,000 0,000 0,000 

I1SF 0,220   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

I32F 0,242 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

I4SF 0,249 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S1SF 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S2SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S42F 0,219 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S5SF 0,219 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S6SF 0,238 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S8SF 0,336 1,000 1,000 1,000 0,308 0,316 1,000 1,000 1,000   0,022 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,022 

S9SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,293   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T1SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,329 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T2SF 0,386 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T32F 0,240 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

A1- 0,231 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V3SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 

V4SF 0,256 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 

V5SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,337 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 

V6SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 

V7SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,294 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   

V9SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,315 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V10SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,316 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V12SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,324 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V13SF 0,222 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V14SF 0,216 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V15SF 0,223 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V16SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,311 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V17SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,354 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V18SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,351 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V19SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,327 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V20SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,377 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V21SF3 0,228 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V22SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,327 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V23SF 0,247 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V24SF3 1,000 1,000 1,000 1,000 0,175 0,179 1,000 1,000 1,000 1,000 0,153 0,160 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,162 1,000 0,192 

V25SF 0,228 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V26SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,335 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V282F 0,253 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V302F 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,332 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

V312F 0,218 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 

P>0.05. 
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Tablo 3.2 EĢitsizlik endeks analizi ile elde edilen genetik mesafeler (alt diyagonal) ve standart hataları 

 (üst diyagonal) 

hayvan V9SF V10SF V12SF V13SF V14SF V15SF V16SF V17SF V18SF2 V19SF V20SF2 V21SF3 V22SF V23SF V24SF3 V25SF V26SF V282F V302F V312F 

REF 0,000 0,000 0,000 0,032 0,032 0,032 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 

I1SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

I32F 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

I4SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S1SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S2SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S42F 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S5SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S6SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

S8SF 0,022 0,022 0,022 0,000 0,000 0,000 0,022 0,022 0,022 0,022 0,022 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,022 0,000 

S9SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T1SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T2SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

T32F 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

A1- 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V3SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V4SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V5SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V6SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V7SF 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V9SF   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V10SF 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V12SF 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V13SF 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V14SF 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V15SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V16SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V17SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V18SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V19SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V20SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V21SF3 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V22SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V23SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V24SF3 0,164 0,142 0,153 1,000 1,000 1,000 0,197 0,153 0,182 0,163 0,159 1,000 0,158 1,000   0,000 0,022 0,000 0,022 0,000 

V25SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 

V26SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,154 1,000   0,000 0,000 0,000 

V282F 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 

V302F 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,148 1,000 1,000 1,000   0,000 

V312F 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   

P>0.05
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ġekil 3.1.  Kedilerin  filogenetik karĢılaĢtırılmasını gösteren ağaç (Nei-Joining) (Kimura 2007).  
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Kedi ırkları arasındaki genetik iliĢki ağacı (Nei-Joining) verilerine göre 

referansın üst kısmında olmak üzere Van kedilerinin ağırlıklı olarak 2 grupta 

toplandığı görülmektedir. Referansa göre en üst kısımda toplanan Van Kedileri  1. 

Grup ve bu grubun altındaki diğer Van Kedileri ise 2. Grup olarak değerlendirilip, 

her bir Van Kedisinin tek gözlülük/çift gözlülük durumlarına göre tablo yapıldığında 

aĢağıdaki tablo elde edilmektedir (Tablo 3.3) 

Tablo.3.3.Van kedilerinde tek gözlülük/ çift gözlülük tablosu. 

 Tek göz 

(Mavi-Sarı, 

Sarı-Mavi) 

Çift göz 

(Mavi- Mavi, 

Sarı- Sarı) 

Tek göz 

% 

1. Grup 3 6 33,33 

2. Grup 12 3 80,00 

 

Gruplardaki kedilerin tek gözlülük ve çift gözlülük durumlarına göre χ
2
 testi 

yapıldı: 

Tablo 3.4. Tek gözlülük, çift gözlülük durumları 

 Tek göz 

 

Çift göz 

 

Toplam 

1. Grup 3 

5,63 

6 

3,37 

9 

2. Grup 12 

9,37 

3 

5,63 

15 

Toplam 15 9 24 

Chi-Sq =  1,225 +  2,042 +  0.735 +  1,225 = 5,227 

DF = 1, P-Value = 0,022 

 

 Yapılan χ
2
 testi sonucuna göre gruplar arasında istatistiki fark (P<0,022) 

tespit edildi. 
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3.3.2. Van Kedilerinin Kendi Arasında Karşılaştırılması:  

Van kedileri kendi arasında gruplandırıldı, BĠOEDĠT (Hall 1999) paket 

programı ile yapılan hizalama ile kendi içlerindeki farklılıklar gösterildi. Bu 

farklılıkların hangi nükleotidlerde olduğunu belirlemek için Tablo 3.5 hazırlandı.  

Tablo 3.5 Van Kedilerinin kendi aralarında karĢılaĢtırılmasının dizilimi 
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Van kedileri kendi aralarında ve referans dizi ile karĢılaĢtırılması sonucu tek  

polimorfizm V24SF3 kedisinde (V24SF3, 16472. bç C nükleotidi olarak tespit edildi 

diğer kedilerde A nükleotidi olarak belirlendi). Tek farklı insersiyon V3SF kedisinde 

16478. Bç noktasında A nükleotidi olarak tespit edildi. 

DNA dizi analizleri ile toplam 25 Van kedisinde 8 polimorfik alan belirlendi. 

Bu bölgenin 4 tanesi singletondır (164429, 16430, 16472 ve 16494). 6 haplotip 

oluĢturdu. Bu haplotiplerin farklılaĢması 0.649 ± 0.067 olarak hesaplandı. Nükleotid 

farklılaĢması Pi(π) 0,02488 ve nükleotid farklılaĢmasının ortalaması (k) 2,314 olarak 

tespit edildi. Tajima’s D değeri 0,32602, Fu ve Li D istatistiği -1,11002, Fu’s Fs 

değeri 0,611 olarak hesaplandı. Van kedilerinde eĢitsizlik endeks analizi ile elde 

edilen genetik mesafeler ve standart hataları Tablo 3.6 da sunulmuĢtur. 
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Tablo 3.6 EĢitsizlik endeks analizi ile elde edilen genetik mesafeler (alt diyagonal) ve standart hataları (üst diyagonal) 

hayvan ref V3SF V4SF V5SF V6SF V7SF V9SF V10SF V12SF V13SF V14SF V15SF V16SF V17SF V18SF2 V19SF V20SF2 V21SF3 V22SF V23SF V24SF3 V25SF V26SF V282F V302F 

 

V312F 

REF   0,000 0,032 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,032 0,032 0,032 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 0,000 0,032 

V3SF 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V4SF 0,220 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V5SF 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V6SF 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V7SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V9SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V10SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V12SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V13SF 0,242 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V14SF 0,249 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V15SF 0,219 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V16SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V17SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V18SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V19SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V20SF2 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V21SF3 0,219 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V22SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V23SF 0,238 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

V24SF3 1,000 1,000 1,000 0,166 1,000 0,168 0,167 0,167 0,162 1,000 1,000 1,000 0,177 0,197 0,191 0,180 0,164 1,000 0,162 1,000   0,000 0,022 0,000 0,022 0,000 

V25SF 0,236 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 0,000 0,000 

V26SF 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,176 1,000   0,000 0,000 0,000 

V282F 0,216 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000   0,000 0,000 

V302F 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,162 1,000 1,000 1,000   0,000 

V312F 0,213 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000  

P>0.05. 
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3.3.3. Haplogrupların Kendi İçinde Karşılaştırılması 

 KarĢılaĢtırmalı istatistik yapılabilmesi için 10 farklı Felis catus haplotipine ait 

50 kediye ait (Tamada ve ark 2005) 99 bç’lik bölgenin DNA dizileri kullanıldı. 

Burada sunulan 50 kedinin, yapılan çalıĢmada kullanılan kedi materyalleri ile 

karĢılaĢtırılabilmesi, aralarındaki farklılıkların ve benzerliklerin daha iyi tespit 

edebilmesi için istatistiki değerleri hesaplanmıĢtır. Hizalama sonucu elde edilen 

veriler Tablo 3.7 sunulmuĢtur. 

Tablo 3.7.  D-loop bölgesinin haplogruplarda 99bç’lik bölgesinin referans ile karĢılaĢtırılması. 

 

Toplam polimorfik bölge sayısı 7, tekli (Singleton: 16429, 16430, 16494) 

alan sayısı 3 olarak bulundu. Haplotip sayısı h:5, haplotip farklılaĢması Hd:0,723 ± 

0.034 olarak tespit edildi. Nükleotid farklılaĢması (π) 0.02210, nükleotid 

farklılaĢmasının ortalama sayısı (k) 2.055 olarak hesaplandı.  
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Fu ve Li’nin D test istatistiği -1.10452, Fu ve Li’nin F test istatistiği -0.56432 

ve Fu’nun Fs istatisitiği 2.223 olarak bulundu. Tajima's D değeri: 0.854540 olarak 

hesaplanmıĢtır.  

3.3.4. Haplogruplar ve Çalışılan Tüm Kedilerin Karşılaştırılması (50+39 Kedi) 

Haplogruplar ve çalıĢılan kedilerin karĢılaĢtırılarak daha iyi yorumlanabilmesi 

için BIOEDIT programı ile hizalanan diziler Tablo 3.8’ de sunulmuĢtur. 

Tablo 3.8 D-loop bölgesinin tüm kedi ırklarında 99bç’lik bölgesinin referans ile karĢılaĢtırılması. 

 

 Toplam polimorfik bölge sayısı 10, tekli (Singleton: 16421, 16429, 164430 , 

16472, 16479 ve 16494) alan sayısı 6 olarak bulundu. Haplotip sayısı (h) 9, haplotip 

farklılaĢması (Hd) 0.705 ± 0.029 olarak tespit edildi. Nükleotid farklılaĢması (π) 

0.02275, nükleotid farklılaĢmasının ortalama sayısı (k) 2,116 olarak bulundu. Fu ve 

Li’nin D test istatistiği -2,76761, ve Fu’nun Fs istatisitği -0,068 olarak bulundu. 

Tajima's D değeri: -0,18930 olarak hesaplandı. 



36 
 

ÇalıĢılan tüm hayvanların ve haplogrupların bulunduğu Nei-Joining ağacı 

incelendiğinde S6SF, S8SF, T2SF, V3SF, V24SF bireylerinin ayrı birer dal 

oluĢturduğu, diğer kedilerin ise Tsushima adasındaki kedilerle benzer haplogruplara 

sahip oldukları gözlendi (ġekil 3.2 ve  3.3).  
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ġekil 3.2 Kedi bireylerin ve haplogrupların  karĢılaĢtırılmasını  gösteren ağaç (Nei-Joining) (Kimura 

2007) 
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 ġekil 3.3 ÇalıĢılan tüm kedilerin ve haplogrupların  karĢılaĢtırılmasını  gösteren dairesel ağaç (Nei-

Joining )(Kimura 2007). 
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4.TARTIŞMA 

mtDNA 16396-16494 aralığındaki 99 bç nükleotid dizisi kullanılarak 

çalıĢılan kedi ırklarından elde edilen sonuçlar, Lopez ve ark (1996) tarafından 

sunulan U20753 giriĢ numaralı referans dizisinin ilgili bölgesinde belirtilen değerler 

ile karĢılaĢtırıldı. Bu karĢılaĢtırma sonucunda, 16463. dizide S6SF ve S8SF 

kedilerinde A, 16473. dizide T1SF kedisinde A, 16478. dizide T2SF kedisinde C ve 

V3SF kedisinde A, 16484. dizide S6SF kedisinde C insersiyonlarının, 16472. 

nükleotid V24SF kedisinde C, 16421. dizide S8SF kedisinde C, 16479. dizide T2SF 

C polimorfizmin varlığı  tespit edildi. Bu bulguların Lopez ve ark (1996)  

bulgularından farklı, bununla birlikte Tamada ve ark (2005) tarafından belirlenen 50 

kedi verileri açısından  7 nükleotidde farklı, 7 nükleotidde benzer olduğu belirlendi. 

Lopez ve ark (1996)nın verilerinin tek bir kediden, bu çalıĢma verileri ile Tamada ve 

ark (2005)’nın verilerinin birden fazla sayıda kediden elde edildiği göz önüne 

alındığında, belirlenen farklılıklar olasıdır. Ancak, çalıĢılan 99 bç aralığı açısından 

değerlendirildiğinde, bu çalıĢmadaki kedilerde Tamada ve ark (2005)’nın verilerinde 

bulunmayan insersiyonların tespit edilmesi önemli bir bulgu olarak 

değerlendirilebilir. 

Polimorfik bölge sayıları, haplotip sayıları ve frekansları DnaSP (Librado ve 

Rozas 2007) paket programı ile analiz edildi. Van kedisi dizileri incelendiğinde 

toplam 8 polimorfik bölge belirlendi. Diğer oluĢturulan gruplara bakıldığında 

kullanılan diğer kedi ırklarında (siyam, iran, ankara ve tekir) 9 polimorfik bölge, 

haplogruplarda 7 polimorfik bölge belirlendi. Gözlenen polimorfik bölgelerde Van 

Kedilerinde  4 tanesi  singletondu. Bu singletonlar Van Kedilerinde 16429, 16430, 

16472 ve 16494 nükleotidlerde bulunurken, bu değerler diğer kedi ırklarında  16421, 

16429, 16430, 16472, 16479 nükleotidlerde, haplogrup oluĢturan Tsushima adası 

Felis catus cinslerinde ise 16429, 16430, 16494  nükleotidlerde bulundu. 16429,  

16430, 16494 nükleotidlerinde görülen farklılığın, Ģimdiye kadar  çalıĢılan kedilerde 

ve bu çalıĢmadaki kedilerde ortak değer görülmesi, genel olarak kedilerin ortak 

atasal verisi olabilir mi sorusunu akla getirmektedir. Bunun ortaya konulabilmesi için 

daha fazla örnek ile çalıĢılması gerekmektedir. 

ÇalıĢılan 25 Van kedisi örneğinde belirlenen bu 8 polimorfik bölge 6 (h) 

haplotipi oluĢturdu. Haplotip farklılaĢması 0.649 ± 0.067 olarak belirlendi. Bu 
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değerlere diğer gruplarda bakıldığı zaman Türkiye’de bulunan 3 Ġran, 7 Siyam, 3 

Tekir ve 1 Ankara’dan oluĢan grupta 9 polimorfik alanda 5 haplotip oluĢturdu, 

haplotip farklılaĢmaları 0,676±0.105 bulundu. Tsushima adası kedilerinde 7 

polimorfik alanda 5 haplotip oluĢtu, haplotip farklılaĢması 0.723±0.034 bulundu. 

Van kedilerinde belirlenen yükek polimorfizm, Altunok ve ark (2010) nın yaptıkları 

enzim elektroforezi çalıĢması sonucunda Van kedilerinde belirledikleri yüksek 

polimorfizm sonuçlarına benzerlik göstermektedir.   

Ortalama nükleotid farklılaĢması değerleri ise Van Kedilerinde 2,314  ve 

diğer kedi ırklarında 2,457, Tsushima kedilerinde ise 2,055 olarak hesaplandı. 

Değerlerin bu çalıĢmada çalıĢılan Van kedileri ile diğer kedi ırklarında birbirine 

yakın, Tsushima kedilerinden ise biraz daha uzak olduğu gözlendi. 

Tajima’s D değeri Van kedilerinde 0,32602 (P> 0.10) olarak belirlendi. Bu 

değerler diğer kedi ırklarında -0,42099, Tsushima evcil kedilerinde 0.854540 olarak 

bulundu.  Tajima’s D değerinin negatif olması populasyonun geçmiĢinde seçici 

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

geçirmiĢ olabileceğini varsaymaktadır (Jobling ve ark 2004). Diğer kediler için 

yapılan analizlerde Tajima’s D değeri negatif çıksa da bu değer ( P>0.10) istatistiksel 

olarak anlamlı değildir.  

 

Fu ve Li D istatistiki değeri Van kedilerinde -1,11002, diğer kedi ırklarında    

-0.95488, Tsushima evcil kedilerinde ise -1,10452 olarak hesaplandı. Bu değerin 

negatif olması yine populasyonun geçmiĢte bir populasyon geniĢlemesi (population 

expansion) yada arkaplan seçilimine (background selection) maruz kalmıĢ 

olabileceğini göstermektedir (Jobling ve ark 2004). Yapılan analizlerde Fu ve Li D 

istatistiği için P>0.05 olarak belirlendi.  

 

Yapılan analizlerde pozitif (0,611) Fu’s Fs değeri tespit edildi. Diğer kedi 

ırklarında 0.733, Tsushima evcil kedilerinde 2.223 olarak bulundu. Bu değerin  

kedilerde negatif olması populasyonun geçmiĢte bir populasyon geniĢlemesi 

(population expansion) yada genetik otostop (genetic hitchhiking) geçirmiĢ 

olabileceğini göstermektedir (Jobling ve ark 2004). Fakat elimizdeki verilere göre 

değerlerin önemli olmaması ve büyük çoğunluğunun populasyon geniĢlemesini iĢaret 

etmemesi bu kedilerin geçmiĢte bir populasyon geniĢlemesi geçirmediğini 
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gösteriyor. Değerlerin önemli olmaması datanın küçük olmasından da kaynaklanıyor 

olabilir.  

Evcil kedilerler ile Tsushima leopar kedilerini aralarında yakınlık ve 

crossbreed olup olmadığının tespiti amacıyla, Tamada ve ark (2005) Tsushima 

adasında 3 köyden aldıkları 50 evcil kedi örneği ile adada bulunan Tsushima leopar 

kedilerini stokrom b ve Kontrol bölgesi dizilerini karĢılaĢtıĢtırmıĢlar ve bir yakınlık 

bulamamıĢlardır. Sunulan çalıĢmada, Tamada ve ark (2005)’nın Gen Bankasında 

bulunan 10 haplotipini temsil eden toplam 50 birey kediye ait 99bç’lik bölüm 

kullanıldı. Bu kedilerin (Tamada ve ark 2005)  ırkları belirtilmediği için 

bilinmemektedir. Genel bir değerlendirme yapılacak olursa, bu çalıĢma ile elde 

edilen benzerlikler göz önüne alınacak olursa, hem Tamada ve ark (2005) tarafından 

belirlenen Tsushima adasındaki kedilerin Tsushima leopar kedileri ile crossbreed 

olmadığı soncunu doğrulamakta hem de bu çalıĢmada materyal olarak kullanılan Van 

kedilerinin de büyük kedilerle crossbreed olmadığı yönünde ipuçları vermektedir.  

Lopez ve arkadaĢları (1996)’nın yaptıkları çalıĢmada tüm Felis catus 

mtDNA’nın dizi analizini gerçekleĢtirmiĢlerdir. Bu çalıĢma ile A-C zengin, 80-82 bç 

uzunlukta ve üçe kadar tekrar sayısı değiĢebilen RS2 adını verdikleri tekrar bölgesini 

belirlemiĢlerdir. Daha sonra yapılan bir çalıĢmada da (Mills ve ark 2000) Kuzey 

Amerika kedileri ve vaĢakta aynı tekrar bölgesinin varlığını, bu tekrar bölgesinin ve 

uzunluklarının bireyden bireye değiĢtiğini ve bunun Lopez ve ark  (1996) tarafından 

belirtilen RS2 (80-82 bç’lik alan) tekrar bölgesi  olduğunu  tespit etmiĢlerdir. 

Sunulan bu çalıĢmada da tekrar bölgesi ve bireyden bireye farklı uzunlukta PCR 

ürünlerinin tespit edilmesi, uygulanan metodun doğruluğunu destekler niteliktedir. 

Türkiye’deki bazı kedi ırklarının (Van, Siyam, Ankara, Ġran ve Tekir)  

mikrosatellit lokusları ile yapılan çalıĢmada (Eroğlu 2007), ırklar arası spesifik 

kimlik belirleme aracı olan özgün alleller belirlenmiĢtir. ÇalıĢmaya göre Van 

kedilerinde daha fazla özel alelin varlığı tespit edilmiĢtir. Sunulan bu çalıĢmada da 

Van kedilerinde diğer kedilerden farklı polimorfizm ve insersiyonlar bulunmuĢtur. 

Her iki çalıĢmada da Van kedilerinde farklılığın fazla olması bu ırkın diğer ırklardan 

ayırd edilebilir özellikleri olduğunu göstermektedir. Fakat daha fazla örnek ile bu 

bulguların desteklenmesi gerekmektedir. 
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Kedi ırkları arasındaki genetik iliĢkiye göre çizilen ağaç (Nei-Joining) 

verilerine göre Van kedilerinin ağırlıklı olarak 2 grupta toplandığı görülmektedir. 

Gruplardaki Van Kedilerinin her biri kendi grubu içerisinde tek gözlülük/çift 

gözlülük durumlarına değerlendirilip, yapılan χ
2
testi sonucuna göre gruplar arasında 

istatistiki fark (P<0,022) tespit edilmiĢtir. Elde edilen bu dizi analiz verilerine 

bakılarak Van kedilerinde % 80,00 oranıyla tek gözlülük söylenebilir. ÇalıĢmada 

mtDNA dizi analizinden seçilen 99 bç lik dar bir bölgenin değerlendirilmesine ve az 

sayıda örneğe rağmen, elde edilen istatistiksel anlamlı fark, bundan sonra bu alanda 

yapılacak çalıĢmalara için önemli bir kaynak teĢkil edeceği düĢünülebilir. Ayrıca 

Altunok ve ark (2007)’nın yaptıkları bir çalıĢmada Van kedilerinin bazı kan serum 

elementlerininin (Ag, Al, As, B, Ba, Co, Cr, Cu, Fe, Ga, In, Li, Mn, Ni, Pb, S, Se, Sr, 

V ve Zn) ölçümleri yapılmıĢtır. Bu analizlerden aldıkları sonuçları Van Kedilerinde 

görülen farklı göz rengi grupları ile karĢılaĢtırdıklarında, Alüminyum, Bakır, 

Strontium, Çinko ve Mangan  değerleri açısından mavi-mavi göz renkli kedilerin 

diğer göz renkli (mavi-sarı, sarı-mavi, sarı-sarı) kedilerden istatistiksel olarak farklı 

olduklarını ve Lityum değeri açısından da mavi-mavi göz renkli kedilerin mavi-sarı 

göz renkli kedilerden istatistiksel olarak farklı olduklarını tespit etmiĢlerdir. Bu 

çalıĢma, Van kedilerinde göz rengi farklılıkları ile biyokimyasal parametreler 

arasındaki önemli istatistiksel farklılığın ortaya konulduğu ilk çalıĢma özelliğindedir. 

Dolayısı ile Van kedilerinde değiĢik göz rengine sahip gruplarda  farklılık olduğu 

konusunda her iki çalıĢmanın birbirini destekler nitelikte olduğunu göstermektedir. 

Fakat daha fazla örnek ile ve daha fazla çalıĢma ile bu bilgiler geniĢletilmelidir.   

 Ayrıca, çalıĢılan Van kedilerinin mtDNA dizisi analizi verileri 

değerlendirildiğinde, sadece bir Van kedisinde (V3SF) A insersiyonu ilk kez ortaya 

konulmuĢtur. Bu kedinin göz rengine bakıldığında, YeĢil-Mavi gözlü olduğu 

belirlenmiĢtir. Van kedilerinde çift gözlülük sarı-sarı veya mavi-mavi, tek gözlülük 

ise sarı-mavi veya mavi-sarı Ģeklinde görülmektedir. A insersiyonu görülen Van 

kedisi,  analizi yapılan kediler içerisinde tek YeĢil-Mavi gözlü kedidir. Van 

kedilerinde çok nadir olarak rastlanan YeĢil-Mavi göz rengine sahip Van kedisinde  

belirlenen A insersiyonu oldukça dikkat çekici bir veridir. Bu verinin kayda değer 

olup olmadığı daha fazla sayıda bu göz renkli Van kedilerinde çalıĢılarak ortaya 

konulması ile mümkün olabilir. Bu anlamda gerek yukarıda belirtilen farklılıkların ve 
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gerekse dikkat çekici bu verinin ortaya konulması için daha geniĢ mtDNA alanında 

ve daha fazla örnek ile çalıĢılmasının yararlı olacağı bir gerçektir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



44 
 

5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

Sonuç olarak; Van kedileri ile diğer bazı kedi ırklarındaki (Siyam, Ġran, 

Ankara, Tekir) mtDNA D-Loop bölgesinin dizi analizi yapılmıĢtır. Yapılan çalıĢma 

ile kedi ırkları karĢılaĢtırılmıĢ ve Van kedilerinde yüksek polimorfizm tespit 

edilmiĢtir. Yine bir Van kedisinde A insersiyonu ilk kez ortaya konulmuĢtur. Ayrıca 

elde edilen mtDNA D-Loop bölgesinin dizi analiz verileri ile Van kedilerinin göz 

renkleri arasında anlamlı bir iliĢkinin varlığı belirlenmiĢtir. 

Türkiye’ye ait olan bu genetik zenginliğin korunması ve göz renkleri ile 

genetik yapısı arasındaki iliĢkilerin detaylı bir Ģekilde ortaya konulması için, daha 

fazla sayıda kedi materyali kullanılarak ve mtDNA’da daha geniĢ bir alanda 

çalıĢmaların yapılmasının yararlı olacağı düĢünülmektedir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



45 
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Türkiye’de Bulunan  Bazı Kedi Irklarının D-Loop Polimorfizminin Araştırılması 
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Biyokimya (VET) Anabilim Dalı 

 

YÜKSEK LİSANS TEZİ/ KONYA-2010 

 

 

            Bu çalıĢmada bazı kedi ırklarının mtDNA D-Loop bölgesinde bulunan polimorfizmlerin 

araĢtırılması amaçlanmıĢtır. Bu amaçla 25 Van kedisi, 3 Tekir kedisi, 3 Ġran kedisi, 1 Ankara kedisi ve 

7 Siyam kedisi kullanılmıĢtır.  

Bu amaçla, Türkiye’de bulunan bazı kedi ırklarının D-Loop bölgesinin 99 bç’lik alanının dizi 

analizi yapılmıĢtır. Yapılan analiz sonucu  haplotip sayısı tüm kedilerde 10, Türkiye’de yaĢayan diğer 

kediler (Siyam, Ġran, Ankara ve Tekir) arasında 9, Van kedileri arasında 8 olarak bulunmuĢtur. 

Haplotip farklılaĢmaları Tsushima adası kedilerinde 0,723±0,034, diğer kedilerde 0.675±0.105, Van 

kedilerinde ise 0.649±0.067 olarak hesaplanmıĢtır. Nükleotit farklılaĢması Tsushima adası kedilerinde 

0,02210, diğer kedilerde 0,02642, Van kedislerinde 0,02564 olarak gözlenmiĢtir. Nükleotit 

farklılaĢmasının ortalamaları incelendiğinde Tsushima adası kedilerinde 2,055, diğer kedilerde 2,457, 

Van kedilerinde 2.314 olarak bulunmuĢtur. Belirtilen değerler incelendiğinde değerlerin birbirine 

yakın olduğu gözlenmiĢtir. Türkiye’de yaĢayan ırkların birbirine daha yakın olduğu belirlenmiĢtir.  

 ÇalıĢmadaki polimorfizm görülen bölgeler değerlendirildiğinde, 16429. nükleotidi görülen A 

nükleotidi çalıĢmada G, 16430. nükleotidi görülen C nükleotidi T, 16489. nükleotidi görülen G 

nükleotidi T olarak gözlenmiĢtir. Bu veriler Tsushima adasındaki kedilerinin  çalıĢması ile 

karĢılaĢtırdığında onların haplogruplarında da çalıĢmada gözlenenlere benzer olduğu tespit edilmiĢtir. 

Yapılan tüm istatistikler değerlendirildiğinde Van kedilerinde yüksek polimorfizm 

gözlenmiĢ, tek gözlülük/ çift gözlülük durumlarına göre yapılan 
χ2

testi sonucunda yüksek istatistiki 

farklılık (P<0,022) tespit edilmiĢtir. YeĢil-Mavi gözlü bir kedide A insersiyonu ilk kez belirlenmiĢtir. 

 

 

 

 

Anahtar sözcükler:mtDNA, Felis catus, D-Loop, polimorfizm 
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7. SUMMARY 
 

 

 

Investigation of Genetic Structure of Various Cat Breds By Using D-Loop 

Polimorphism in Turkey 

 

Objective of this study was to investigate mtDNA D-Loop polymorphism of some cat breeds. 

Animal material included 25 Van cats, 3 Mullet cats, 3 Persian cats, 8 Siamese cats and a Ankara cat. 

Fort his purpose, a 99 bp part of the mtDNA D-loop region was sequenced for some cat 

breeds in Turkey. Total haplotype number was obtained as 10 in all studied cats. Haplotype numbers 

were 9 for Siamese, Persian, Angora and Mullet cats and 8 for Van cats 

Haplotype variations were observed as 0,723±0,034 in the Tsushima Island cats, 0.649±0.067 

in the Van cats and 0.675±0.105 in the other cat breeds.. Nucleotide differentation values were 

determined as 0,02210, 0,02588 and 0,02642 for Tsushima Island cats, Van cats and the other studied 

cats, respectively. Average number of nucleotide differentations were calculated for Tsushima Island 

cats, Van cats and the other studied cats, 2,055, 2.314 and 2,457, respectively. These values were 

found to be generally close to each other. However, these values were more closer between the local 

cat breeds of Turkey. 

Polymorphism in the regions of the study were evaluated and A at the 16429 bp were G, C at 

the 16430 bp was T and G at the 16489 was nucleotide T. These findings were similar to the 

hablogrops of Tsushima Island cats. 

When resuls of statistical analyses were evaluated higher polymorphism was observed in Van 

cats. In order to test one or two eye color, X
2
 test was accomplished to and higher statistical difference 

(P<0,022) was observed. This is the first time an A insertion was observed in a cat with green-blue 

eye color.  

 

 

 

 

 

 

Key words: mtDNA, Felis catus, D-Loop, polymorphism 
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