Table 1. The distribution of β-globin chain mutations  
	Mutation
	n
	%

	IVS I.110 (G>A)
	75 
	35,3

	Codon 8 del –AA
	22
	10,4

	IVS II.1 (G>A)
	17
	8

	IVS I.1 (G>A)
	16
	7,5

	Codon 39 (C>T)
	15
	7,1

	Codon 5 (-CT)
	14
	6,6

	
	
	∑  74,9

	IVS I.6 (T>C)
	7
	3,3

	5’UTR+22 G>A
	7
	3,3

	IVS II.745 (C>G)
	7
	3,3

	Codon 41/42 46p (-CTTT)
	5
	2,4

	Codon 44 (-C)
	5
	2,4

	
	
	∑  89,6

	-28 A>G
	4
	1,9

	Codon 8-9 (+G)
	4
	1,9

	IVS I.5 (G>C)
	4
	1,9

	Codon 17 (AAG>TAG)
	4
	1,9

	Codon 15 (TTG>TGA)
	3
	1,4

	-30 T>A
	2
	<1

	IVS II. 848 (C>A)
	1
	<1

	Total
	85
	100


Table 2. The distribution of homozygous β-thalassemia mutations  
	
	Total
	T. Major
	T. Intermedia

	Mutation
	n
	%
	n
	%
	n
	%

	IVS I.110 (G>A)
	33
	38,8
	33
	38,8
	-
	-

	Codon 8 del –AA
	10
	11,8
	 7
	8,2
	3
	3,6

	IVS II.1 (G>A)
	7
	8,2
	1
	1,2
	6
	7

	IVS I.1 (G>A)
	7
	8,2
	6
	7
	1
	1,2

	Codon 5 (-CT)
	6
	7
	6
	7
	-
	-

	Codon 39 (C>T)
	4
	4,7
	4
	4,7
	-
	-

	IVS I.6 (T>C)
	3
	3,6
	-
	-
	3
	3,6

	-28 A>G
	2
	2,4
	2
	2,4
	-
	-

	5’UTR+22 G>A
	2
	2,4
	-
	-
	2
	2,4

	Codon 8-9 (+G)
	2
	2,4
	1
	1,2
	1
	1,2

	IVS I.5 (G>C)
	2
	2,4
	2
	2,4
	-
	-

	Codon 17 (AAG>TAG)
	2
	2,4
	2
	2,4
	-
	-

	-30 T>A
	1
	1,2
	-
	-
	1
	1,2

	Codon 15 (TTG>TGA)
	1
	1,2
	1
	1,2
	-
	-

	Codon 41/42 46p (-CTTT)
	1
	1,2
	1
	1,2
	-
	-

	Codon 44 (-C)
	1
	1,2
	1
	1,2
	-
	-

	IVS II.745 (C>G)
	1
	1,2
	1
	1,2
	-
	-

	Total
	85
	100
	68
	80
	17
	20


Table 3. The distribution of compound heterozygous β-thalassemia mutations  
	
	
	Toplam
	T. Major
	T. Intermedia

	Mutation 1
	Mutation 2
	n
	%
	n
	%
	n
	%

	Codon 39 (C>T) 
	Codon 41-42 (-CTTT)
	3
	14,3
	3
	14,3
	-
	

	IVS I.110 (G>A) 
	Codon 39 (C>T)
	3
	14,3
	3
	14,3
	-
	

	IVS I.110 (G>A) 
	Codon 44 (-C)
	3
	14,3
	3
	14,3
	-
	

	IVS II.745 (C>G) 
	5’UTR + 22 G>A
	2
	9,5
	2
	9,5
	-
	

	Codon 15 (TTG>TGA) 
	Codon 8 del –AA
	1
	4,8
	1
	4,8
	-
	

	Codon 39 (C>T) 
	IVS II.1 (G>A)
	1
	4,8
	-
	
	1
	4,8

	Codon 5 (-CT) 
	IVS I.1 (G>A)
	1
	4,8
	1
	4,8
	-
	

	Codon 5 (-CT) 
	IVS II.745 (C>G)
	1
	4,8
	1
	4,8
	-
	

	IVS II.1 (G>A) 
	IVS II.745 ( C>G)
	1
	4,8
	1
	4,8
	-
	

	IVS II.1 (G>A) 
	IVS I.6 (T>C)
	1
	4,8
	-
	
	1
	4,8

	IVS I.110 (G>A) 
	Codon 8 del –AA
	1
	4,8
	-
	
	1
	4,8

	IVS I.1 (G>A) 
	IVS II.745 (C>G)
	1
	4,8
	1
	4,8
	-
	

	IVS I.110 (G>A) 
	5’UTR+22 G>A
	1
	4,8
	-
	
	1
	4,8

	IVS I.110 (G>A) 
	IVS II. 848 (C>A)
	1
	4,8
	-
	
	1
	4,8

	Total
	21
	100
	16
	76
	5
	24


Table 4. The distribution of mutations in patients with β-thalassemia major  
	Mutation 
	n
	%

	IVS I.110 (G>A) Homozygous
	33
	39,2

	Codon 8 del –AA Homozygous
	7
	8,3

	IVS I.1 (G>A) Homozygous
	6
	7,1


	Codon 5 (-CT) Homozygous
	6
	7,1

	Codon 39 (C>T) Homozygous
	4
	4,9

	Codon 39 (C>T) / Codon 41-42 (-CTTT) Compound Heterozygous
	3
	3,6

	IVS I.110 (G>A) / Codon 39 (C>T) Compound Heterozygous
	3
	3,6

	IVS I.110 (G>A) / Codon 44 (-C) Compound Heterozygous
	3
	3,6

	IVS II.745 (C>G) / 5’UTR + 22 G>A Compound Heterozygous
	2
	2,4

	-28 A>G Homozygous
	2
	2,4

	IVS I.5 (G>C) Homozygous
	2
	2,4

	Codon 17 (AAG>TAG) Homozygous
	2
	2,4

	Codon 15 (TTG>TGA) Homozygous
	1
	1,2

	Codon 41/42 46p (-CTTT) Homozygous
	1
	1,2

	Codon 44 (-C) Homozygous
	1
	1,2

	IVS II.745 (C>G) Homozygous
	1
	1,2

	IVS II.1 (G>A) Homozygous
	1
	1,2

	Codon 8-9 (+G) Homozygous
	1
	1,2

	Codon 15 (TTG>TGA) / Codon 8 del –AA Compound Heterozygous
	1
	1,2

	Codon 5 (-CT) / IVS I.1 (G>A) Compound Heterozygous
	1
	1,2

	Codon 5 (-CT) / IVS II.745 (C>G) Compound Heterozygous
	1
	1,2

	IVS II.1 (G>A) / IVS II.745 ( C>G) Compound Heterozygous
	1
	1,2

	IVS I.1 (G>A) / IVS II.745 (C>G) Compound Heterozygous
	1
	1,2

	Total
	84
	100


Table 5. The distribution of mutations in patients with β-thalassemia intermedia  
	Mutation
	n
	%

	IVS II.1 (G>A)     Homozygous
	6
	27,3

	Codon 8 del –AA Homozygous
	3
	13,6 

	IVS I.6 (T>C)      Homozygous
	3
	13,6

	5’UTR+22 G>A   Homozygous
	2
	9,1

	Codon 8-9 (+G) Homozygous
	1
	4,5

	IVS I.1 (G>A)  Homozygous
	1
	4,5

	-30 T>A Homozygous
	1
	4,5

	IVS I.110 (G>A) / IVS II. 848 (C>A) Compound Heterozygous
	1 
	4,5

	Codon 39 (C>T) / IVS II.1 (G>A) Compound Heterozygous
	1
	4,5

	IVS II.1 (G>A) / IVS I.6 (T>C) Compound Heterozygous
	1
	4,5

	IVS I.110 (G>A) / 5’UTR+22 G>A Compound Heterozygous
	1
	4,5

	IVS I.110 (G>A) / Codon 8 del –AA Compound Heterozygous
	1
	4,5

	Total
	22
	100


