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Bu belge, size verilen 6devi nasil hazirlamaniz gerektigini, ne tarz bir dil kullanmanizi
istedigimizi ve nelere dikkat etmeniz gerektigini anlatmak igin hazirlanmigtir. Liitfen

olusturdugunuz raporlar1 sadece bilgi olarak degil, estetik olarak da diizgiin bir sekilde
hazirlayn.

Belgede gosterilen kisimlar sadece nasil hazirlamanmiz gerektigine Ornek olmasi igin
konulmustur, sizin raporlarinizi daha detayli gérmek istiyoruz. Kendi raporunuzda daha farkli
tarzlar ve grafikler kullanmaniz beklenmektedir.

Notlandirma, yazim kurallarina uymaniz, bilimsel bir dille yazmaniz, verdiginiz
bilgilerin/yaptiginiz yorumlarin dogrulugu, belgenizin diizeni {izerinden yapilmaktadir. Ayn1
zamanda, eger bir yerden faydalandiysaniz, kaynakca kisminda ve metnin igerisinde
gostermelisiniz.

Odeviniz basit olarak asagidaki kisimlar1 icermelidir:

- Giris kismt: Yaptiginiz ¢alisma ve kullandiginiz veri hakkinda genel bilgi

- Materyal ve Yontem: Calismada kullanilan verinin ve yontemin belirlenmesi ve
anlatilmasi

- Sonuglar: Yaptiginiz analiz sonrasinda elde ettiginiz grafiklerin yorumu

- Tartisma: Tiim analizlerin birlesimi sonucu, veri hakkinda genel bir yorum, tartigma.
(Mesela, bu veriyi ¢aligsmalarinizda kullanir miydiniz? Neden?)
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Bu 6devde kullandigim veri, yaslanmanin nérodejeneratif hastaliklara nasil etki ettigini
gosteren bir ¢aligmadan alinmistir. Bu ¢alismada, 6rnek olarak fareden (Mus musculus) elde
edilen beynin hipokampiis bolgesi kullanilmis ve genomik yontemler kullanilarak iki uglu
(paired-end) olarak dizilenmistir.

Elde edilen genomik veri, SRA veritabanina PRIDB18626 koduyla yiiklenmistir.

Kullanilan veride, 7 haftalik ve 108 haftalik fareler kullanilmis, yaslanmanin ndérodejeneratif
hastaliklara genomik ve transkriptomik boyutta nasil etki ettigi arastirilmistir.

Elde edilen veri 6ncelikle Galaxy platformuna yiiklenmistir.
Veri lizerinde yapilan analizler su sekildedir:

- FastQC ile 6nkontrol

- Cutadapt ile adaptorlerin ¢ikartilmasi

- Cutadapt islemi sonrasi FastQC ile ikinci kontrol.

*Siz yaptiginiz ekstra islemleri buraya ekleyebilirsiniz. *

Materyal ve Yontem

Elde edilen veri, 7 ve 108 haftalik farelerin hipokampiis bolgesinden izole edilmis ve
dizilenmistir. Bu iglemler ise su adimlar1 igermektedir:

- Beyinler 6nce homojenize edilmis ve hiicre ¢ekirdekleri izole edilmistir.

- 1zole edilen cekirdekler kullanilarak kiitiiphaneler olusturulmustur.

- Olusturulan kiitiiphaneler DNB-seq platformu kullanilarak, 100 baz ¢ifti uzunlugunda
dizilenmistir.

* Siz buraya prosediiler hakkinda bilgi ekleyebilirsiniz ama kaynakca gostermeye dikkat edin
%



Sonuclar

FastQC ile Onkontrol

Kullandigim veri iki uglu (paired-end) oldugundan Forward ve Reverse okumalari ayr1 ayri
yorumlayacagim.

@Basic Statistics

Filename forward.gz

File type Conventional base calls
Encoding Sanger / Illumina 1.9
Total Sequences 21495745

Total Bases 3.2 Gbp

Sequences flagged as poor quality @
Sequence length 151
%GC 42

Sekil 1. Yiiklenen verinin, ileri yonlii okumalarinin temel istatistik tablosu

Sekil 1’deki tabloda, yiiklenen verinin temel istatistikleri goriilmektedir. Bu verilerden
bazilar1 sunlardir:

Toplam baz sayis1

Toplam okuma sayisi

GC orani

Diisiik kaliteli olarak isaretlenen dizi sayis1

Bu bilgiler, bize kullandigimiz verinin kalitesi hakkinda bazi 6n bilgiler vermektedir.

Forward okumada, hi¢ diisiik kaliteli olan okuma bulunmamis, GC orani ise normal olarak
kabul edilen araliktadir.
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Sekil 2. Baz ciftlerine gore adaptor oranlari goriilmektedir. Cizgilerin renkleri ise hangi adaptoriin oldugunu
gostermekdir.

Sekil 2°de dizinin sonlarina dogru adaptor oraninin yiikseldigi goriilmektedir.Bu yiikselme,
adaptdrlerin genelde sonlara baglandigindan olabilir.

Bu adimlar sonrasinda, veride bulunan adaptor dizilerini temizlemek icin cutadapt isimli araci
kullandim, adaptor dizisi olarak ise, Sekil 2’de de goriinen Illumina Universal Adapter
dizisini kullandim.

Adaptor dizisi ¢ikartma isleminden sonra veriden toplamda 532bin adet baz cifti kesildi ve
cutadapt’ten sonraki kalite kontrol grafikleri asagida goriilebilir.
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Sekil 3. Cutadapt isleminden sonra elde edilen adaptor icerigi grafigi

Sekil 3’te, dizinin sonuna bakildiginda, Illumina Universal Adapter dizilerinin kaldirildigin
gorebiliriz. Bu, cutadapt isleminin basariyla gerceklestigini gdstermektedir.

Tartisma/Genel Yorum

Yapilan ¢aligmada, dizileme i¢in ¢ekirdek izolasyonu yapilmistir. Cekirdek izolasyonu, hem
genomik hem de transkriptomik analizler yapmaya yarayan ve bagka ydntemlere gore daha
fazla verim veren bir yontemdir (Li Pengfei, vd., 2025).

Sekil 2°de adaptor dizilerinin yiikseldigini gorilebilir, dizileme sirasinda, DNA pargalarinin
uclarma adaptor dizileri baglanir. Adaptorler, dizileme makinesinin ¢aligsmasi i¢in gereklidir.
Okuma bittiginde ise bu adaptorlerin veriden ¢ikarilmasi gerekir. Adaptor dizileri veride hala
duruyorsa, dogru sonuglar alimamayabilir. Bu adaptorlerin analiz edilecek veriden
cikartilmamasi ise hatali sonuglar dogurabilir. Bu islem i¢in ¢okgca arag gelistirilmistir
(Lindgreen S., vd., 2016).



Yapilan analizler ve adaptdr dizilerinin kesilmesi sonucu, bu veride ileriki analizler i¢in
kullanilmaya engel bir durum goriilmemistir, ortalama baz kalitesi 30 un tistliindedir. GC orani
ortalama diizeyde ve %41 civarlarindadir. Tiim bu belirtiler, verinin kaliteli oldugunu
gostermektedir.

* Siz buraya, elde ettiginiz grafiklerin yorumunu eklemelisiniz, daha detayli tartigmali ve

hata varsa olas1 sebepleri, kaynak gostererek yazmalisiniz. Kapanis ciimlesi olarak da tiim
veri hakkinda yorumunuzu eklemelisiniz. *
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