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Özet: Bu çalışma, Kayseri yöresinde köpeklerden toplanmış 400 kan örneğinde Babesia canis vogeli, B. canis canis, B. canis 

rossi, B. gibsoni, Hepatozoon canis, Ehrlichia canis ve Anaplasma phagocytophilum’un Real Time PCR’la araştırılması ve 
izolatların moleküler karakterizasyonları amacıyla yapılmıştır. Real Time PCR sonuçlarında; E. canis, B. canis canis, B. gibsoni, 
A.phagocytophilum, H. canis ve B. canis vogeli prevalansı sırasıyla %14,5, %12,0, %9,0, %7,8, %5,3 ve %2,3 bulunmuş olup B. 
canis rossi’ye rastlanmamıştır. Örneklerin 182’si (%89,7) tek türle, 21’i (%10,3) iki türle enfekte saptanmıştır. B.canis canis, B. 
canis vogeli ve B. gibsoni izolatlarının 18S rRNA gen bölgesine ait sekanslarının dünyadaki aynı türden diğer izolatlarla ikili 
kıyaslamalarında %1,4±0,2, %0,3±0,2 ve %0,9±0,3 genetik farklılık saptanmıştır. E. canis için 16S rRNA gen bölgesi yönünden üç 
izolatın kendi aralarında %100 identik olduğu, dünyadaki izolatlarla ise %0,1 farklılık gösterdiği; A. phagocytophilum için ankA gen 
bölgesi yönünden üç izolatın kendi aralarında %99,8±0,2 identik olduğu, dünyadaki izolatlarla ise %0,9±0,3 farklılık gösterdiği; H. 
canis için 18S rRNA geni yönünden iki izolatın kendi aralarında %100 identik olduğu, dünyadaki izolatlarla ise %0,2±0,1 farklılık 
gösterdikleri tespit edilmiştir. Sonuç olarak bu çalışmayla Kayseri yöresinde köpeklerde kene kaynaklı protozoon ve rickettsial 
enfeksiyonların moleküler prevalansları saptanmış ve enfeksiyonlara yol açan türlerin çeşitli gen bölgeleri analiz edilerek moleküler 
karakterizasyonları yapılmıştır. Tüm izolatların Genbank kayıtları gerçekleştirilmiştir. 

Anahtar sözcükler: Anaplasmosis, babesiosis, ehrlichiosis, hepatozoonosis, köpek, moleküler karakterizasyon, Real Time PCR. 

The investigation of some tick-borne protozoon and rickettsial infections in dogs by Real Time PCR 
and the molecular characterizations of the detected isolates 

Summary: This study was conducted to investigate Babesia canis vogeli, B. canis canis, B. canis rossi, B. gibsoni, 
Hepatozoon canis, Ehrlichia canis and Anaplasma phagocytophilum species, and to determine the molecular characterizations of the 
isolates in totally 400 whole blood samples of dogs in Kayseri region. According to the Real Time PCR results, the prevalence of 
E.canis, B.canis canis, B. gibsoni, A. phagocytophilum, H. canis, and B. canis vogeli was detected as 14.5%, 12.0%, 9.0%, 7.8%, 
5.3%, and 2.3%, respectively while B.canis rossi was not detected in the examined samples. 182 (89.7%) out of the 400 samples 
were found to be infected with a single parasite species, and 21 (10.3%) were found to be infected with two species. According to the 
pairwise comparisons of 18S rRNA gene region of the isolates under B. canis canis, B.canis vogeli and B. gibsoni, 1.4±0.2%, 
0.3±0.2%, and 0.9±0.3% genetic distance were detected with the other similar isolates from the world, respectively. Based on the 16S 
rRNA gene sequence alignments, 100% identity was found among the 3 isolates of E. canis while 0.1% genetic difference was 
determined with the isolates from the world. With respect to ankA gene region of A. phagocytophilum, 99.8±0.2% identity and 
0.9±0.3% genetic difference were found among the 3 isolates obtained from Kayseri region and the isolates from the world, 
respectively. The 2 H. canis isolates were showed 100% identity to each other and 0.2±0.1% genetic difference were determined with 
the other isolates from the world with respect to 18S rRNA gene region. In conclusion, the molecular prevalence of tick-borne 
protozoon and rickettsial infections in dogs in Kayseri region was determined and the molecular characterizations of the obtained 
isolates were performed by analyzing the various gene regions in this study. All isolates were recorded to GenBank. 

Key words: Anaplasmosis, babesiosis, dog, ehrlichiosis, hepatozoonosis, molecular characterization, Real Time PCR. 

 
 

 
Giriş 

Kene kaynaklı patojenler, tüm dünyada yaygın olup 
evcil ve yabani hayvanlarda klinik ve subklinik 
enfeksiyonlar oluşturarak ölüm ve verim kayıplarına 
neden olmaktadırlar. Bunlardan kenelerle nakledilen 
babesiosis, hepatozoonosis, anaplasmosis ve ehrlichiosis 

köpek enfeksiyözleri içerisinde önemli yere sahiptir. 
Gelişen dünyada pet hayvanlarının bir aile ferdi gibi 
sahiplenilme eğilimi artmaktadır. Özellikle tropikal iklim 
kuşağında yer alan ülkelerde artış gösteren bu eğilim 
kenelerle nakledilen enfeksiyonların yayılışını kolaylaş-
tırmakta ve halk sağlığı açısından önem kazanmaktadır. 
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Diğer yandan uluslararası turizm ve seyahat aktivitele-
rinin artması ve yaygınlaşması köpeklerde “emerging 
infectious diseases’’ olarak ifade edilen kene kaynaklı 
enfeksiyonlar üzerindeki ilgiyi artırmıştır. Son yıllarda 
köpeklerde bu hastalıkların moleküler epizootiyolojileri 
ile ilgili önemli bilgilerin elde edildiği ve birçok yeni 
etkenin tanımlandığı görülmektedir (12, 24, 36, 38). 
Türkiye’de köpeklerde kenelerle nakledilen babesiosis, 
hepatozoonosis, anaplasmosis, ehrlichiosis’in varlığı, 
etiyolojisi ve moleküler epidemiyolojileri ile ilgili yeterli 
bilgi bulunmamaktadır.  

Bu çalışma, Kayseri yöresinde köpeklerin periferal 
tam kan örneklerinde B.canis canis, B. canis vogeli, B. 
canis rossi, B. gibsoni, H. canis, A.phagocytophilum ve 
E. canis’in Real Time PCR’la moleküler olarak 
araştırılması, pozitif örneklerin çeşitli gen bölgelerinin 
sekanslanıp filogenetik analizlerinin ve GenBank 
kayıtlarının gerçekleştirilmesi amacıyla yapılmıştır. 

 
Materyal ve Metot 

Hayvan materyali ve kan örnekleri: Çalışmanın 
materyalini, Erciyes Üniversitesi Bilimsel Araştırma 
Projeleri Koordinasyon (ERÜBAP) Biriminin VA-05-04 
ve TÜBİTAK’ın 104O302 kodlu projeleri kapsamında 
Kayseri’nin çeşitli bölgelerindeki köpeklerden toplanmış 
ve -20°C’de muhafaza edilen toplam 400 adet EDTA'lı 
periferal kan örneği oluşturmuştur. Çalışma için Erciyes 
Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu’ndan 
(12.01.2011 tarihli ve 11/07 sayılı karar) etik kurul onayı 
alınmıştır. 

Genomik DNA ekstraksiyonu: Köpek kanlarından 
DNA ekstraksiyonu otomatik DNA/RNA ekstraksiyon 
sisteminde (Bioneer ExiprepTM 16) gerçekleştirilmiştir. 
Son konsantrasyon 50µl olarak ayarlanmış, genomik 
DNA yoğunluğu nanodrop spektrofotometrede (ACT 

Gene ASP-3700) ölçülmüş ve ekstraktlar analize tabi 
tutulana kadar -20°C’de muhafaza edilmiştir. 

Real Time Polymerase Chain Reaction (qPCR) 
analizleri: Real Time PCR analizlerinde kullanılan 
primer ve problar Tablo 1’de gösterilmiştir. Babesia 
canis vogeli ve B. canis canis için heat shock protein 70 
(hsp70), B. canis rossi ve H.canis için 18S rRNA, B. 
gibsoni için thrombospondin-related adhesive protein 
(TRAP), E. canis için 16S rRNA ve A. phagocytophilum 
için merozoite surface protein-2 (msp2) gen bölgelerine 
özgü primer ve problar kullanılmıştır.  

Primer ve problar qPCR master mixleri ile hazırla-
nıp genomik DNA’lar eklenmiş ve final master mix 20µl 
hacimde Real Time PCR (Stratagene, Mx-3005P) cihazında 
işlenmiştir. Sonuçlar MxPro™ ET QPCR (Stratagene, 
401467) yazılımında değerlendirilmiştir. Real Time PCR 
için termal profil 95 ºC 2dk 1 siklus ve 45 siklus, 94 ºC 
10sn, 55-59 ºC 30s, 72 ºC 20s olarak ayarlanmıştır. Her 
reaksiyon için pozitif kontrol olarak referans genomik 
DNA’lar, negatif kontrol olarak da steril deiyonize su 
kullanılmıştır. Real Time PCR ile örneklerdeki pozitif-
likler ve kantitatif değerler, amplifikasyon eğrileri ve Ct 
(dR) (eşik değer siklusu) verilerine göre hesaplanmış ve 
değerlendirilmiştir. 

Sekans ve filogenetik analizler: Babesia türleri 
yönünden pozitif belirlenen izolatların analizinde 18S 
rRNA gen bölgesi için Bab7 ve Bab9 (15), E. canis 16S 
rRNA gen bölgesi için EC16-F2 ve EC16-R2 (20), A. 
phagocytophilum ankA gen bölgesi için LA6 ve LA1 
(48) ve H. canis 18S rRNA gen bölgesi için HepF ve 
HepR (22) primerleri kullanılarak PCR analizleri 
gerçekleştirilmiştir. Her reaksiyon için pozitif kontrol 
olarak referans genomik DNA’lar, negatif kontrol olarak 
da steril deiyonize su kullanılmıştır. Jel üzerinde uygun 
konsantrasyonda belirlenen amplikonlar jelden pürifiye 

 

Tablo 1. Real Time PCR’da kullanılan tür spesifik primer ve işaretli problar. 
Table 1. Species specific primers and probes. 

 Primer Prob Kaynak 

B. canis vogeli 
 

HSP70 F 5′-GTCATCACTGTGCCTG CGTACT-3’ HSP70 P 5′ FAM-AGCGCCAGGC 
CACCAAGGACGCT-3′-BHQ1 

36 
HSP70 R 5′- GCATGACGTTGAGA CCGGCAAT-3’ 

B. canis canis 
 

HSP70 F 5′-ACGCCAACGGTAT CTTGAAC -3’ HSP70 P 5′ HEX-ATCACCAACGAC 
AAGGGTCGTCTCA -BHQ1 

(orijinal 
dizayn) HSP70 R 5′- CAACCATACGCTC AATGTCG -3’ 

B. canis rossi 
 

18S F 5’-AGGTCGTCGTTTGTTT GACC-3’ 18 S P 5’CY3-ATCAAAGTCTTTGG 
GTTCCTGGGGG-3’-BHQ2 

(orijinal 
dizayn) 18S R 5’- TTTCAGCCTTGCGACC ATAC -3’ 

B. gibsoni  
 

TRAP F 5’- TGTACCCAAACCACGA CAGA -3’ TRAP P ROX 5’- ROX-GTGAGT 
GACAGTGCACTGGC-3’ BHQ2 

(orijinal 
dizayn) TRAP R 5’- TCTTTCCCCAATGTCC AGAG -3’ 

E. canis 16S F 5′- TCGCTATTAGATGAGC CTACGT-3’ 16S P 5′ FAM-GTCTGAGAGGAC 
GATCAGCCACACT-3′- BHQ1 

36 
16S R 5′ GAGTCTGGACCGTATC TCAGT-3’ 

H. canis 18S F5’-CGCGAAATTACCCAATT-3’ 18S P HEX 5’-TATCAATTGGA 
GGGCAAGTCTGGTGC-3’- BHQ1 

12 
18S R 5’- CAGACCGGTTACTTTYA GCAG-3’ 

A. phagocytophilum ApMSP2 F 5'-ATGGAAGGTAGT 
GTTGGTTATGGTATT-3’ ApMSP2 P HEX 5'-TGGTGCCAG 

GGTTGAGCTTGAGATTG- 3’ BHQ1 
11 

ApMSP2 R 5'-TTGGTCTTGAAGC GCTCGTA-3’ 
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Şekil 3. Köpeklerde saptanan E. canis  izolatları (A) ile A. phagocytophilum izolatlarının (B) GenBank’a kayıtlı diğer benzer bazı 

izolatlarla filogenetik akrabalıkları (Neighbour Joining - Kimura 2 Parameter modeli), Semboller; □ : Vahşi kedi,  ● : Köpek (A),   

□ : Kene,  ● : Köpek, ○ : Vahşi ruminant, ∆ : Koyun, ■ : Yaban domuzu (B). 
Figure 3. The phylogenetic relationships of E. canis isolates (A) and A. phagocytophilum isolates (B) with the other similar isolates 

deposited in GenBank (Neighbour Joining - Kimura 2 Parameter model), Symbols; □ : Wild cat, ● : Dog (A),  □ : Tick,  ● : Dog,  

○: Wild ruminant, ∆ : Sheep, ■ : Wild boar (B). 

Şekil 2. Köpeklerde saptanan Babesia  izolatları (A) ile H. canis izolatlarının (B) GenBank’a kayıtlı diğer benzer bazı izolatlarla 

filogenetik akrabalıkları (Neighbour Joining - Kimura 2 Parameter modeli), Semboller;  □: Kene, ● : Köpek, ∆: Kedi  
Figure 2. The phylogenetic relationships of Babesia isolates (A) and H. canis isolates (B) with the other similar isolates deposited in 

GenBank (Neighbour Joining - Kimura 2 Parameter model), Symbols;  □ : Tick, ● : Dog, ∆ : Cat  
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2’si E. canis+B. gibsoni miks bulunmuştur. B. canis 
canis, B. canis vogeli, B. gibsoni, E. canis, 
A.phagocytophilum ve H. canis pozitif belirlenen örnekler 
için Ct (dR) değerleri sırasıyla 32,2±0,8, 31,6±2,2, 
33,4±0,9, 34,0±0,8, 34,2±1,0 ve 34,4±1,1 olarak belirlen-
miştir. 

Sekans ve filogenetik analiz sonuçları: Jelde 
amplifikasyon gösteren ve uygun konsantrasyonda 
belirlenen B. canis canis için 3 (TrKysBccan1-3), B. 
canis vogeli için 2 (TrKysBcvog1-2), B. gibsoni için de 3 
(TrKysBgib1-3) izolatın sekans analizleri gerçekleştiril-
miştir. TrKysBccan1-3, TrKysBcvog1-2 ve TrKysBgib1-
3 izolatlarının ilgili gen bölgelerine göre ikili kıyaslama-
larında kendi aralarında ve dünyadaki izolatlarla 
aralarında sırasıyla %1,4±0,2, %0,3±0,2 ve %0,9±0,3 
genetik farklılık saptanmıştır. B. canis canis ve B. canis 
vogeli grupları arasında %5,9±1,1, B. canis canis ve B. 
gibsoni grupları arasında %14,1±1,7 ve B. canis vogeli 
ve B.gibsoni grupları arasında ise %14,9±1,4 genetik 
farklılık saptanmıştır. H. canis TrKysHcan1 ve 
TrKysHcan2 izolatlarının 18S rRNA gen bölgesi 
açısından kendi aralarında %100 identik oldukları, 
dünyadaki izolatlarla aralarında ise %0,2±0,1 genetik 
farklılık gösterdikleri belirlenmiştir. Köpeklerde saptanan 
Babesia izolatları ile H. canis izolatlarının Dünyadan 
filogenetik analizlere dahil edilen diğer izolatlarla 
neighbor joining metodu (Kimura 2 Parameter Modeli) 
ile oluşturulan filogenetik ağaç üzerinde yerleşimleri 
Şekil 2’de verilmiştir. 

E. canis TrKysEcan1-3 izolatlarının 16S rRNA gen 
bölgesine göre kendi aralarında %100 identiklik 
gösterdiği, dünyadaki izolatlarla aralarında %0,1 farklılık 
bulunduğu saptanmıştır. A. phagocytophilum TrKysAp1-
3 izolatları, ankA gen bölgesine göre kendi aralarında 
%99,8±0,2 identik bulunmuş, dünyadan filogenetik 
analizlere dahil edilen diğer izolatlarla ise aralarında 
%0,9±0,3 genetik farklılık saptanmıştır. E. canis 
izolatları ile A. phagocytophilum izolatlarının filogenetik 
ağaç üzerinde yerleşimleri Şekil 3’de verilmiştir. Tüm 
protozoon ve rickettsial pozitif izolatların GenBank 
kayıtları gerçekleştirilmiş olup GenBank aksesyon 
numaraları filogenetik ağaçlar üzerinde Şekil 2 ve Şekil 
3’te gösterilmiştir. 

 
Tartışma ve Sonuç 

Günümüzde köpeklerde kene kaynaklı patojenlerin 
varlığı ve yaygınlıklarının bilinmesi, gerekli tedavi, 
kontrol ve korunma tedbirleri için moleküler epizootiyo-
lojilerinin ortaya konması önemlidir. Özellikle uluslararası 
seyahat aktivitelerinin artması, insanların seyahatlerinde 
köpeklerini yanlarında götürmeleri, iklim ve ekolojik 
değişiklikler enfeksiyonların global yayılmasına imkan 
sağlayarak risk potansiyelini artırmaktadır. Bu çerçevede 
köpeklerde klinik ve subklinik seyirli babesiosis, hepato-
zoonosis, anaplasmosis ve ehrlichiosis gibi kenelerlerle 

nakledilen enfeksiyonların takipleri gereklidir (12, 24, 
36, 38).  

Köpek babesiosis’inin teşhisinde günümüze kadar 
konvansiyonel PCR, Nested PCR, PCR-RFLP gibi 
moleküler yöntemler kullanılmıştır (7, 12, 13, 18, 23, 28, 
34, 43). Real Time PCR sahip olduğu yüksek sensitivite, 
DNA’nın başarılı ve tekrarlanabilir olarak ölçülebilmesi 
gibi avantajlarıyla son yıllarda birçok patojenin 
teşhisinde kullanılmaya başlamıştır. Dünyada köpek 
babesiosis’inin teşhisinde Real Time PCR ile sınırlı 
çalışma yapılmıştır (1, 10, 30, 37). Bu çalışmalarda 
köpek babesiosis etkenlerinin 18S rRNA ve internal 
transcribed spacer (ITS) gen bölgelerine yönelik Real 
Time PCR analizleri gerçekleştirilmiştir. Mevcut çalış-
mamızda köpeklerde bazı Babesia türlerinin TaqMan 
prob tabanlı Real Time PCR ile identifikasyonu için 
HSP70 gen bölgesi hedef olarak seçilmiştir. HSP70 geni 
sahip olduğu yüksek düzeyde korunmuşluk özelliğiyle 
filogenetik çalışmalarda hedef bölge tercih edilmiştir (39, 
51). Nitekim çalışmamızda bu gen bölgesinden dizayn 
edilen türe özgü prob dizilerinin B. canis canis, B. canis 
rossi ve B. gibsoni için Real Time PCR’da tür spesifik 
reaksiyon verdiği belirlenmiştir. Ayrıca bu sonuçlar 
sekans analizleriyle de teyit edilmiştir. Ayrıca bu 
çalışmada B. canis canis %12,0, Babesia gibsoni %9,0 
ve B. canis vogeli %2,3 tespit edilmiş olup B. canis 
rossi’ye rastlanmamıştır. Çalışmada Babesia türleriyle 
miks enfeksiyonlar da belirlenmiştir. Türkiye’de köpek 
babesiosis’inin moleküler teşhisinde konvansiyonel PCR 
ve reverse line blotting (RLB) yöntemleriyle sınırlı 
çalışmalar yapılmıştır (4, 5, 17, 18, 31). Mevcut çalışma-
mızda saptanan B. canis vogeli prevalansının, Aydın’dan 
bildirilen (5) sonuçlarla paralel olduğu görülmüştür. 
Ayrıca çalışmamızda uygun konsantrasyondaki izolat-
ların sekans ve filogenetik analizleri gerçekleştirilmiştir. 
B. canis canis, B. canis vogeli ve B. gibsoni izolatlarının 
pairwise kıyaslamalarında kendi aralarında ve dünyadaki 
benzer izolatlarla aralarında sırasıyla %1,4±0,2, 
%0,3±0,2 ve %0,9±0,3 genetik farklılık saptanmıştır. Bu 
çalışmada elde edilen B. canis canis TrKysBccan1 ve 
TrKysBccan3 izolatları, en yüksek identikliği %99,5 ile 
Macaristan’da bir köpekte Dermacentor reticulatus’tan 
izole edilen B. canis canis izolatıyla (DQ181656); 
TrKysBccan2 izolatı ise %99,7 ile hem bir önceki 
Macaristan izolatı (DQ181656) hem de Macaristan’da 
diğer bir köpekten çıkarılmış D. reticulatus’tan izole 
edilen diğer bir B. canis canis izolatıyla (AY942185) 
gösterdiği belirlenmiştir. Ayrıca bu çalışmada izole 
edilen B. canis vogeli TrKysBcvog1 izolatı, İstanbul’da 
iki köpekten izole edilen Turk1 (AM183215) ve Turk2 
(AM183216) izolatları ile %100 identiklik gösterirken; 
TrKysBcvog2 izolatı ise en yüksek identikliği %99,8 ile 
Brezilya’da bir köpek (AY371194) ve kediden 
(EF636702), Venezuella’da bir köpekten (DQ297390) ve 
Saint Kitts ve Nevis Federasyonu’nda bir köpekten 
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(JX112785) izole edilmiş B. canis vogeli ile vermiştir. 
Ayrıca bu çalışmada B. gibsoni TrKysBgib2 ve 
TrKysBgib3 izolatları, Çin’de iki köpekten izole edilmiş 
B. gibsoni 813B (HQ718716) ile 854B (HQ718722) ve 
Hırvatistan’da bir köpekten elde edilmiş B. gibsoni 
(FJ209023) izolatlarıyla %100 identik bulunmuşlardır. 
TrKysBgib1 izolatı ise ilgili izolatlarla [Çin (HQ718716, 
HQ718722) ve Hırvatistan (FJ209023) izolatları] %99,8 
identik bulunmuştur. 

 Canine monocytic ehrlichiosis (CME) etkeni E. 
canis’in tropik ve subtropik bölgelerde sıklıkla görüldüğü 
rapor edilmiştir (16). CME’nin teşhisinde son zamanlarda 
PCR tabanlı moleküler teknikler kullanılmış olup E. 
canis’in farklı genotiplerinin ayrımında en yaygın 16S 
rRNA gen bölgesinin kullanıldığı bildirilmiştir (49). 
Türkiye’de CME üzerine yapılan çalışmalar oldukça 
sınırlı olup bunlar ağırlıklı olarak antikor saptamaya 
yönelik olmuştur (2, 6, 9, 19, 21, 44, 50). Bunun yanında, 
Türkiye’de konvansiyonel ve nested PCR teknikleri 
kullanılarak CME üzerine yapılmış birkaç moleküler 
çalışma da rapor edilmiştir (3). Mevcut çalışmamızda 
köpeklerde ehrlichiosis Türkiye’de ilk kez Real Time 
PCR ile araştırılmış ve 400 köpekte E. canis %14,5 ile en 
yaygın tür belirlenmiştir. Bu sonuç, Türkiye’deki bazı 
serolojik çalışmalarda (2, 19, 50) bildirilen prevalans 
oranlarına paralel bulunmuştur. Ayrıca bu çalışmada E. 
canis için ortalama Ct (dR) değeri 34,0±0,8 olarak 
bulunmuş olup bu değer E. canis enfeksiyonlarının 
yüksek parazitemi ile seyretmediğini göstermiştir. 
Çalışmamızda 16S rRNA gen bölgesine göre E. canis 
izolatları arasında nükleotid farklılıklarının oldukça 
düşük olduğu belirlenmiştir. E. canis izolatlarının 
(TrKysEcan1-3) ikili kıyaslamalarında kendi aralarında 
%100 identiklik, dünyadan diğer izolatlarla aralarında ise 
%0,1 genetik farklılık bulunmuştur. TrKysEcan1-3 
izolatlarının Venezuella (AF373613), Türkiye (AY621071), 
Yunanistan (EF011110), Tayvan (EU106856) ve İtalya’da 
(EU439944) köpeklerden bildirilen izolatlarla %100,0 
identik olduğu görülmüştür.  

Köpeklerde granülositik anaplasmosis etkeni A. 
phagocytophilum’un teşhisinde 16S rRNA gen bölgesi en 
yaygın kullanılan bölge olarak rapor edilmiştir (27). 
Türkiye’de köpeklerde A. phagocytophilum moleküler 
prevalansı üzerine tek bir konvansiyonel PCR çalışması 
yapılmış ve 10 köpeğin 4’ünde pozitiflik bildirilmiştir 
(35). Mevcut çalışmamızda ise, Courtney ve ark. (11) 
tarafından msp2 gen bölgesinden dizayn edilmiş primerler 
ve TaqMan probu kullanılmış olup A.phagocytophilum 
prevalansı %7,8 bulunmuştur. A. phagocytophilum’un 
filogenetik analizleri için kullanılan AnkA gen gölgesinin 
konak nötrofillerini manüple etme yeteneğine sahip 
olması ve konservatif yapı göstermesi dolayısıyla 
filogenetik çalışmalarda en çok tercih edilen gen 
bölgelerinden biri olduğu rapor edilmiştir (8, 29, 33). 
Çalışmamızda belirlenen izolatların (TrKysAp1-3) AnkA 

gen bölgesine göre filogenetik analizinde kendi aralarında 
%99,8±0,2 identiklik, dünyadaki diğer izolatlarla ise 
%0,9±0,3 genetik farklılık gösterdikleri belirlenmiştir. 
TrKysAp1 ve TrKysAp2 izolatlarının Polonya’da vahşi 
bir ruminanttan izole edilen PZA-2 izolatıyla (JN005741), 
TrKysAp3 izolatının Almanya’da köpekten, Polonya’da 
yaban domuzundan ve Ürdün’den köpeklerden izole 
edilen sırasıyla dog-34 (GU236841), 450-7 (GU434669), 
10 (JN033795) ve 31 (JN033798) izolatlarıyla en yüksek 
identikliği gösterdiği tespit edilmiştir. 

Canine hepatozoonosis’inden (CH) sorumlu H. 
canis’in teşhisinde en yaygın kullanılan gen bölgelerinin 
başında 18S rRNA gen bölgesi gelmektedir (32, 46). 
Türkiye’de köpeklerde H. canis üzerine çeşitli mikroskobik 
çalışmalar yapılmıştır (25, 26, 35, 47). Öte yandan 
konvansiyonel PCR tabanlı yapılan tek çalışmada (25) 
ise prevalansın %25,8 olduğu bildirilmiştir. Mevcut 
çalışmamızda köpeklerde H. canis’in varlığı Türkiye’de 
ilk kez Real Time PCR yöntemiyle araştırılmış ve 
pozitiflik %5,3, Ct (dR) değeri 34,4±1,1 bulunmuştur. Bu 
değer, H. canis enfeksiyonlarının yüksek parazitemi ile 
seyretmediğini göstermiştir. Çalışmamızda 18S rRNA 
gen bölgesine göre H. canis (TrKysHcan1-2) izolatlarının 
ikili kıyaslamalarında kendi aralarında %100 identiklik, 
dünyadan diğer izolatlarla aralarında ise %0,2±0,1 genetik 
farklılık bulunmuştur. TrKysHcan1-2 izolatlarının Ürdün 
(JF827605), Türkiye (JQ867390,DQ060327) ve Nijerya’da 
(JQ976622) köpeklerden bildirilen izolatlarla %100,0 
identik oldukları görülmüştür. 

Sonuç olarak bu çalışmayla Türkiye’de ilk kez, 
Kayseri yöresinde köpeklerin kene kaynaklı protozoon ve 
rickettsial enfeksiyonlarının moleküler prevalansları Real 
Time PCR’la belirlenmiş ve enfeksiyona yol açan bazı 
türlerin çeşitli gen bölgelerinin filogenetik analizleri 
yapılarak GenBank kayıtları gerçekleştirilmiştir.  
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