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TURK TOPLUMUNDA SE33 LOKUSUNUN ADLI DNA
KiMLIKLENDIiRME CALISMALARINDA GUVENILIRLiGININ
DEGERLENDIRILMESI
Ogrencinin Adi: Ismail DEGERLI
Damsman Ogretim Uyesi: Prof. Dr. Mehmet KORKMAZ
Anabilim Dali: Tibbi Biyoloji

OZET
Amag: Ulkemizde adli kimliklendirmede son yillarda STR (Short Tandem

Repeat) DNA lokuslarina giin gectikge daha fazla basvurulmaktadir. Tiirk
poplilasyonunda genotip benzerlik orani bati toplumlarina oranla daha yiiksektir
dolaysisiyla kimliklendirme ¢alismalarinda daha farkli ve fazla sayida giivenilir STR
lokuslarina ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu baglamda bir otozomal STR lokusu olan SE33
bolgesine ait polimorfizm oranlari, frekanst ve eslesme sikliginin saptanarak
giivenilirligi konusunda yargiya varilmasi hedeflenmistir.

Gere¢ ve Yontem: Calismamiz retrospektif ¢alisma olup, 2018 yili Ocak-
Haziran aylar1 arasinda Hakimlik ve Savciliklar tarafindan Izmir Adli Tip Grup
Baskanligi Biyoloji Ihtisas Dairesine 6rnek vermek iizere gonderilmis ya da tam
tesekkiillii devlet hastanelerinden aldirilan kan, kil, tikrik v.b 6rnekleri dikkate
alinarak aragtirma gerceklestirildi. Birbirleriyle yakin akraba iligkisi bulunmayan 500
bireye ait drnekler iizerinde degerlendirmeler yapildi. Izmir Adli Tip Kurumu yetkili
personeli tarafindan daha 6nce DNA izolasyon kitleri (EZ-1 investigator kit ve
Power Plex Fusion 6C Direct kit) ile genomik DNA’larin izolasyonu
gerceklestirilmistir. Izole edilen DNA’lar Power Plex Fusion 6C kit ile SE33 STR
lokusu amplifikasyonu saglanarak tespit edilmistir.

Bulgular: Calismada homozigot genotip oran1 %5,2, heterozigot genotip orani
%94,8, ayrim giicii (PD) 0,992 ve eslesme olasilig1 (PM) 0,008 olarak hesaplandi. En
diisiik frekansa sahip alleller ise %0,1 ile 6, 7, 10, 16,3, 17,2, 23, 24, 29, 34,2 35,2,
37 allelleri olarak belirlendi.

Sonu¢: SE33 STR lokusunun ayrim giicii ve eslesme olasiligi diger ¢alismalarla
karsilagtirildiginda adli kimliklendirmede giiglii bir belirteg (marker) olabildigini
gostermektedir.

Anahtar kelimeler: SE33 STR lokusu, Polimorfizm, adli kimliklendirme.
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EVALUATING RELIABILITY OF SE33 LOCATION IN FORENSIC
DNA IDENTIFICATION STUDIES IN TURKISH SOCIETY

Student’s Name: Ismail DEGERLI
Advisor: Prof. Dr. Mehmet KORKMAZ
Department: Medical Biology

ABSTRACT

Aim: In our country in forensic STR (Short Tandem Repeat) DNA loci are
increasingly used more day by day in recent years. Genotype similarity rate in
Turkish population is higher than in western populations. Therefore, more and more
reliable autosomal STR loci are needed in identification studies. In this context, it is
aimed to determine the polymorphism rates, frequency, matching frequency and to
obtain information of SE33 region.

Material and Methods: This is a retrospective study. Between January and June
2018, the investigation was carried out by the Judges and Prosecutors’ Offices to give
samples to Izmir Forensic Medicine Group Presidency Biology Specialization
Department or by taking blood, hair, saliva etc. samples taken from public hospitals.
In this context, evaluations were made on samples belong to 500 individuals who did
not have close relatives. DNA isolation kits (EZ-1 investigator kit and Power Plex
Fusion 6C Direct kit) were used to isolate genomic DNAs. The isolated DNAs are
then amplified by the SE33 STR locus in combination with the Power Plex Fusion
6C set.

Reasulst: In the study, homozygous genotype ratio was calculated as 5.2%,
heterozygous genotype ratio was 94.8%, discrimination power (PD) was 0.992 and
probability of match (PM) was calculated as 0.008. The lowest than %0.1 frequency
alleles were determined as 6, 7, 10, 16.3, 17.2, 23, 24, 29, 34.2, 35.2, 37 alleles.

Conclusions: In the light of the above information; The SE33 STR locus
indicates that the discriminating power and probability of matching may be a strong
marker in forensic identification when compared to other studies.

Keywords: SE33 STR locus, Polymorphism, forensic identification.



1. GIRIS VE AMAC

DNA (deoksiriboniikleik asit) teknolojilerinin gelismesi sayesinde kimlik tespiti
oniindeki birgok engel kaldirilmis olup, DNA analizi ile kimliklendirme
konvansiyonel kimliklendirmenin yerini almistir. (Schneider P.M 2007; Diivenci A.
2015)

Giiniimiizde adli kimliklendirmede STR analizi yaygin sekilde kullanilmaktadir.
Ciinkii STR DNA analizi kisiye 6zgiin spesifik ayrim giicii ve giivenilirligi gibi
sebeplerle polimorfizm ve popiilasyon genetigi ¢alismalarinda son derece biiyiik
oneme sahiptir DNA analizleri ilk olarak RFLP (Restriction Fragmenth Length
Polymorphism), VNTR (Variable Namber of Tandem Repeats), SNP (Single
Niikleotide Polymorphism) gibi yontemlerle baglamis olup mtDNA (mitokondriyal
DNA), STR (Short Tandem Repeat), miniSTR calismalar1 seklinde gelisim
gostermistir.

Adli bilimlerde genetik bir belirtecin giivenli olarak kullanilabilmesi i¢in belirli
popiilasyona ait homozigotluk, heterozigotluk durumlari allel freknasi gibi
polimorfik o6zelliklerinin bilinmesi gerekmektedir. Tiitk Toplumunda genotip
benzerligin bat1 toplumlarina gore yiiksek olmasi konvansiyonel olarak belirlenen
STR lokuslarmma ilave yeni STR lokuslarinin kullanilmas:  gerekliligini
dogurmaktadir. Bu baglamda adli kimliklendirmede yaklasik toplam 42 otozomal
lokus kullanilmaktadir. Bu lokuslar iginde ayirt edici o6zelligi en yiiksek olan
bolgelerden biri olarak diisiiniilen SE33 STR lokusudur.

Calismamizin birinci amac1 SE33 STR lokusunun adli kimliklendirmede ayirt
edici bir marker olup olmadiginin smanmasi ve bu alanda kullanilabilirliginin
stirdiiriiliip stirdiiriilmeyecegi konusunu irdelemektir. Bu amagla bu lokusun Tiirk
Toplumuna 6zgii allel frekans degerleri, heterozigot genotip, homozigot genotip
frekans degerlerinin ortaya ¢ikarilmasidir. SE33 STR lokusunun Tiirk toplumunda Ki
frekans 6zellikleri hakkinda bugiine kadar ¢alisma yapilmamis olmasi bizi bu alanda

caligmaya yonlendirmistir.



2. GENEL BILGILER

Adli Bilimler multidisipliner bir bilim dali olup, yarg: sistemi icerisinde Su¢ ve
sucla iligkili kisilerin ortaya c¢ikarilmasinda bilimsel yontemleri kullanir. STR

lokuslar1 ile yapilan adli DNA analizleri bu yontemler i¢cinde 6nemli bir yere sahiptir.

2.1 ADLI BiYOLOJi

Olay yerinden elde edilen delillerin biyolojik kaynaklarinin tespiti ile elde
edilen bilgi ve bulgular neticesinde magdur ve siipheli hakkinda bilgi sahibi
olmanin yan1 sira nesep tayini, hiiviyeti mechul kisilerin kimliklendirilmesi ve

felaket kurbanlarinin kimlik tespiti konularinda 6nemlidir. (Semizoglu 2013).

2.2 NUKLEIK ASITLER

Deoksiriboniikleikasit (DNA) ve riboniikleikasit (RNA) niikleotit adi verilen
monomerlerden olusan makromolekiillerdir (Madigan ve Martinko 2010). Bu
nedenle DNA ve RNA poliniikleotit olarakta adlandirilar. DNA hiicrenin genetik
bilgi icerigini tasirken, RNA bu sifreyi proteinlerdeki aminoasit dizisine doniistiiren

makromolekiillerdir (Madigan ve Martinko 2010).

2.3 NUKLEOTITLER

Niikleik asitlerdeki azotlu bazlar Piirin ve pirimidin olarak adlandirilan iki
kimyasal gruptan birine dahildir. Piirin bazlar1 guanin ve adenin iki adet heterosiklik
halkaya sahiptir. Pirimidin bazlar1 ise timin sitozin ve urasil alt1 tiyeli tek bir halka
icerirler (Madigan ve Martinko 2010). Guanin, Adenin ve sitozin hem DNA hem de
RNA’da bulunabilmektedir. Timin (istisnalar hari¢) sadece DNA’da Urasil ise
sadece RNA’da yer alir. Niikleik asit omurgasi birbiri ardi dizilmis seker ve fosfat
molekiillerinden olusmus bir polimerdir. Polintikleotitler, sekerin 3 no’lu karbonuna

bagli fosfat ile, bir sonraki sekerin 5 no’lu karbonu arasinda kurulan kovalent



baglarin birbirine baglandig1 niikleotitlerden olusur. Kimyasal olarak bu fosfat bagi
fosfodiester bagidir, clinkii tek bir fosfat, ester bag: ile iki ayr1 sekere baglanir
(Madigan ve Martinko 2010).

2.3.1 DNA (Deoksiriboniikleikasit)

Hiicre ig¢inde DNA ¢ift zincirli formda bulunur. Bu zincirlerin her biri
fosfodiester baglari ile bagli milyonlarca (kromozom uzunluguna gore) niikleotit
igerir. Bu zincirler komplemanter niikleotitleri arasinda hidrojen baglar1 mevcuttur.
Karsilikli bulunan piirin ve pirimidin bazlari arasinda hidrojen baglar1 vardir.
Hidrojen baglar1 guanin (G) ile sitozin (C) ve adenin (A) ile timin (T) arasinda
kurulur. A ile T ve G ile C’nin 6zgil sekilde eslesmesi, iki DNA zincirindeki baz
diziliminin komplemanter olmasi anlamina gelir. (Madigan ve Martinko 2010).

DNA molekiiliiniin tamam1 protein kodlanmasindan sorumlu degildir. Protein
kodlayan kisim tiim genomun yaklasik %1’idir. DNA’nin biiyiik boliimii ise protein
kodlamasi seklinde ifade edilmez. Kodlama yapmayan bdlgelerin fonksiyonlari ne
oldugu heniiz tam olarak bilinmemekle birlikte asir1 degiskenlik gosteren bu
bolgelerin polimorfizmlerinin sebebi nokta mutasyonlari, ardasik tekrar dizileri,
insersiyon, delesyonlar olabilmektedir (Diizer 2011; Levin 1997; Saferstein 2004).

Sekil 2.1: DNA’nin yapist ve hidrojen baglar1 (Alberts B. ve ark. 2002).

e DNA ipligi
\ seker

<1 T

Niikleotit

Seker-Fosfat
_— Omurgas1 ~__

Hidrojen baglan



2.3.2 RNA (Riboniikleikasit)

Birkag istisna disinda, biitiin riboniikleik asitler tek zincirden olusur. Bununla
birlikte komplemanter baz eslesmesinin miimkiin oldugu RNA kisimlarinda, bu
molekiil kendi iizerine katlanabilir. RNA hiicrelerde temel anlamda ti¢ kritik rol
tistlenir.

Mesajct RNA (mRNA) DNA’nin bir zincirindeki komplemanter genetik bilgiyi
icerir ve bu bilgiyi protein sentezi igin tagir. Transfer RNA (tRNA) protein
sentezindeki adaptor molekiillerdir.

Transfer RNA’lar niikleotit dilindeki genetik bilgiyi, proteinlerin yapitaslari olan
amino asitlere ¢eviriminde kritik role sahiptir. (Madigan ve Martinko 2010). rRNA
(ribozomal RNA)’lar birka¢ kompleks proteinle bir araya gelerek ribozomlari

olustururlar (Nikulin 2017).

2.4 GEN MUTASYONU

Bir canlinin genomu i¢cinde DNA ya da RNA niikleotid dizinindeki degisiklikler
mutasyon olarak tanimlanir. Mutasyonlar, toplumun %1’inden daha nadir goriilen
genetik degisikliklerdir. DNA sekanslarindaki gen mutasyonlar1 tek niikleotid

degisimlerinden binlerce baz ¢ifti degisimlerine kadar ¢esitlilik gosterir.

Genlerdeki ntikleotid degisimleri gen ekspresyonunun tamamen kaybina veya
bazi fenotipik degisikliklere sebep olabilir (Akar 1995; Kayaalp 2005). Mutasyonlar
kromozamal diizeyde veya gen diizeyinde olmak iizere iki sekilde meydana gelebilir
(Diivenci 2015).

2.4.1 Kromozom Anomalileri

2411 Sayisal kromozom anomalileri

Genellikle kromozom sayisinda veya yapisinda meydana gelen degisiklikler
sonucu olusur. Sayisal anomaliler; mayoz veya mitoz hiicre boliinmesi sirasinda

homolog kromozomlarin hatali ayrilmas: ile kromozom sayilarinin artmas: ya da

azalmasidir.



Gamet hiicrelerindeki degisimler sonraki nesillere aktarildigi i¢in, somatik
hiicrelerdeki degisimler ise kansere neden olabildigi i¢in Onemlidir (Semizoglu
2013).

24.1.2  Yapisal kromozom anomalileri

Kromozomlarin yapisinda delesyon, insersiyon , translokasyon, inversiyon, veya

duplikasyon, seklinde olusan yapisal degisikliklerdir (Semizoglu 2013).

a. Insersiyon ve Delesyonlar

Delesyon, bir kromozomdan parga kopmasi ile meydana gelir ve kromozom
stabilitesinin bozulmasina neden olmaktadir. Kopma kromozomun ug¢ kisminda ise
terminal delesyon, kromozom icindeki bir bolgede ise interkalar delesyon olarak
isimlendirilir (Klug ve ark. 2009). Insersiyon bir DNA dizisine bir veya birden fazla
baz c¢iftinin eklenmesidir. insersiyonlar sik olarak mikrosatelit bolgelerinde olabilir
(Pierce 2008, Benjamin 2008).

b. Translokasyonlar

Genellikle homolog olmayan kromozomlar arasinda parca degisimi sonucu
olusur. (Brown 1992; Gardner ve ark. 1991).

Kromozomlardan birinde tek noktada kopma gerceklesir ve kopan parca baska
bir kromozomun ucuna eklenirse basit translokasyon, eger kromozomlardan birinde
iki noktadan kopma ile ara bolgeden kopan parga baska bir kromozomun ara
bolgesine eklenirse interkalar translokasyon, iki kromozom arasinda karsilikli parga

degisiminin olursa karsilikli translokasyon olur (Klug ve ark. 2009).

c. Inversiyonlar

Bir kromozom iizerinde olusan iki kirik bolge arasindaki par¢nin koparak ayni
bolgeye ters sekilde baglanmasidir (Semizoglu 2013). inversiyon kromozomun
sentromeri icermeyen bdlgesinde ise buna parasentrik inversiyon denir.

Kromozomun sentromeri igeren bolgesi 180° doniis yaparak ayni bolgeye

yeniden yerlesebilir ve bu duruma perisentrik inversiyon denir (Klug ve ark. 2009).


https://www.wikizeroo.org/index.php?q=aHR0cHM6Ly90ci53aWtpcGVkaWEub3JnL3dpa2kvRE5B
https://www.wikizeroo.org/index.php?q=aHR0cHM6Ly90ci53aWtpcGVkaWEub3JnL3dpa2kvQmF6XyVDMyVBN2lmdGk
https://www.wikizeroo.org/index.php?q=aHR0cHM6Ly90ci53aWtpcGVkaWEub3JnL3cvaW5kZXgucGhwP3RpdGxlPU1pa3Jvc2F0ZWxpdF9iJUMzJUI2bGdlc2kmYWN0aW9uPWVkaXQmcmVkbGluaz0x

d. Duplikasyonlar

Esit olmayan “crossing-over” ile veya bir translokasyon ya da inversiyon
tagtyicisinda mayoz boliinme sirasinda anormal segregasyon (agilma) ile olusur
(Semizoglu 2013). Genetik maddenin herhangi bir kisminin, genomda birden fazla
sayida bulunmasi ile meydana gelen mutasyon tipidir (Brown 1992; Gardner ve ark.
1991).

Sekil 2.2: Kromozom {izerinde duplikasyonun gdsterimi.
(https://ghr.nlm.nih.gov/primer/mutationsanddisorders/possiblemutations,

19/11/2019).

Duplikasyon

T T T — T

T RTT TR FTTTre

Kromozom —]

Duplike olmus
DNA bélgesi

2.4.2 Gen Anomalileri

2.4.2.1 Nokta mutasyonlari (Substitiisyon)

DNA dizisindeki tek niikleotid degisimi tiglii bazdaki (kodon) kodlari
degistirerek, gen iiriinlindeki ilgili aminoasidin degigsmesine sebep olabilir (Akar
1995). Substitiisyonun (yer degistirme) iki tipi ayirt edilmistir: ilki bir piirinin diger

bir piirin ile ya da bir pirimidinin diger bir pirimidin ile yer degisimi (transisyon


https://ghr.nlm.nih.gov/primer/mutationsanddisorders/possiblemutations

olarak adlandirilirken ikincisi ise bir piirinin bir pirimidinle degismesi ya da tam tersi

transversiyon olarak adlandirilir (Akar 1995).

24.2.2 Cerceve kaymasi (frameshift) mutasyonlari
Protein kodlayan gen bolgesine, bir ya da daha fazla sayida niikleotid eklenmesi

veya cikarilmasi sonucu meydana gelir. Bu degisiklik, okuma esnasinda tiglii
kodonlarin kaymasiyla sonuglanir (Semizoglu 2013).

Sekil 2.3: Cergeve kaymasi mutasyonu sematik gdsterimi
(https://ghr.nlm.nih.gov/primer/mutationsanddisorders/possiblemutations,

19/11/2019)

Cerceve Kaymasi: Mutasyonu

Oryjinal DNA dizisi ve amino asit sekansi

oa—CATTCACACGTACTCATGCTAT

= His H Ser H His H Vval H Leu H Met H Leu }-

Amino acid

C Cerceve kaymasi mutasyonu anormal
amino asit sekasnina neden ohur.

2.5 GENETIK POLIMORFiZM

Polimorfizm bir populasyonda bir genin alelleri veya bir kromozomun
homologlariyla birlesen ¢esitli fenotipik formlarin varlig yani bir lokusta bir allelden
fazlasinin  bulunmasi durumudur. Ayrica bir toplumun genetik yapisindaki
varyasyonlarin (farkliliklarin) varligi ve birden fazlasiin birlikteligi genetik
polimorfizim’’ olarak adlandirilir. (Kashyap 2004; Devrim 2004). Polimorfizmler,

mutasyonlardan popiilasyon i¢inde daha yliksek oranda bulunmalari ile ayrilirlar.


https://ghr.nlm.nih.gov/primer/mutationsanddisorders/possiblemutations

Bir bagka deyisle DNA iizerindeki degisiklikler fenotipi etkiliyor ise mutasyon
olarak adlandirilir, ancak fenotipi etkilemiyor sadece genetik degisikliklere sebep
oluyorsa polimorfizm olarak adlandirilirlar.

Gen polimorfizmleri popiilasyonda yaygin olarak goriilmektedir, etnik ve cografi
degisikliklere gore farklilik gosterirler (Semizoglu 2013). Gen polimorfizmleri
tirlerin farklilagmasi, bir popiilasyondaki bireyler arasindaki farkliligi ve genetik
cesitliligi saglar.

DNA profilleri kisiye 6zgiidiir. Bireyler aras1t DNA profili %99’dan daha fazla
oranda benzerlik gosterirken %1’den daha az oranda genetik degisikligin sebebi
polimorfik farkliliklardir. Polimorfizmden bahsedebilmek icin popiilasyondaki bir
lokusta allelerin en az %5 farklilik gostermesi gerekmektedir (Semizoglu 2013).

Genomdaki degisiklikler hem yapisal gen bolgelerinde hem de yapisal olmayan
bolgelerde olabilmektedir. Yapisal gen bolgesinde olabilecek degisiklikler gen
irtiniiniin islevsel bozukluguna neden olursa, bu degisiklikleri tasiyan bireylerin
populasyondan elenmesi s6z konusu olabilmektedir.

Dolayisiyla yapisal gen bolgelerinde meydana gelen polimorfik degisimler
popiilasyon i¢inde tam olarak yansimayacagindan dolay1 popiilasyon ¢alismalarinda
yeterince informatif olmayacaklardir. Buna karsilik yapisal olmayan bolgelerdeki
polimorfik degisiklikler ¢ogunlukla populasyon iginde korunarak varliklarini
stirdiirebilmektedirler. Bu nedenle yapisal olmayan bdlgelerdeki polimorfizm
populasyonlardaki bireylere yansiyacagindan izlem ve degerlendirilmesi daha kolay

ve bilgilendirici olacaktir (Perez-Lezaun 1997, Roewer 1996).

2.5.1 Adli Bilimlerde Kullanilan Genetik Polimorfizm Sistemleri

Genetik bilimindeki Onemli gelismeler adli bilimleri de etkilemistir. Bu

gelismeler ve tarihleri kisaca asagida tablo seklinde 6zetlenmistir (Diivenci A. 2015).
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Tablo 2.1: Adli genetik alanindaki 6nemli gelismelerin gosterimi (Steffan R.
1991; Diivenci A. 2015).

Yil Adli kimliklendirmedeki Gelismeler

1900 ABO Kan Gruplari

1953 DNA Molekiiliiniin Adli Bilimlerde Kullanimi

1953 Kirmizi Hiicre Enzimleri Serum Proteinleri

1958 HLA (Insan Lékosit Antijeni)

1970 Tip Il Restriksiyon Enzimleri

1975 Southern Blotting

1980 VNTR (Degisken sayida ardisik tekrarlar)

1983 PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)

1985 Alec Jeffreys, ilk kez DNA profilini RFLP teknigi kullanarak VNTR’lar1 tanimladi.

1985 Ingiltere’de bir cinayet olayi ilk kez DNA ile ¢oziildii.

1986 Ik PCR kullanimi

1986 Edward Blake, PCR temelli DNA testini (HLA DQa) ayn1 sahsa ait farkli otopsi
orneklerinde uyguladi.

1987 Kary Mullis tarafindan PCR teknigi gelistirdi.

1987 Otomatik Sekanslama

1988 FBI tarafindan VNTR’lar rutinde kullanild:.

1990 K. Kasai ve arkadaglar1 ilk STR’1 (D1S80) gelistirdiler.

1992 Kapiller Elektroforez’de ilk STR’lar tanimlandi.

1994 FSS (Forensic Science Service-ingiltere)’de Quadruplex denendi.

1995 Ingiltere Ulusal DNA veri bankast olusturuldu.

1996 [lk ticari STR kitleri yapildi.

1998 Amerika Birlesik Devletleri’nde CODIS lokuslar1 tanimlandi.

2000 STR analizleri rutin uygulamaya girdi.

2001 On alt1 lokusu igeren ticari PowerPlex 16 kiti satiga sunuldu

2001 Ticari PowerPlex 16 kiti satisa sunuldu

2002 Applied Biosystem, bes boyali Identifiler kitini ve ¢ok kapillerli AB-3100 genetik
analizorlinii tanatt1.

2004 Real Time PCR DNA miktari

2004 Y kromozomuna 6zgti STR Kkitleri kullanilmaya baglandi.

2007 Olay yeri biyolojik lekelerden siiphelinin g6z rengi, sa¢ rengi ve tipi, yasi, boyu gibi
fiziksel ozelliklerinin tespiti icin SNP (Single Nucleotid Polymorphizm) calismalar1 hiz
kazandi.

2010 Yeni Avrupa Standardi STR lokuslar1 olusturuldu.

[lk adli amagh kimlik tespiti, kan gruplarinin kisiden kisiye farklilik
gostermesinden faydalanilarak 1901 yilinda Karl Landsteiner tarafindan ABO kan
grup tayini ile baslamistir. Serum proteinleri, eritrosit enzimleri ve beyaz kan
hiicreleri iizerinde bulunan ve yiiksek polimorfik 6zellik gdsteren HLA (insan 16kosit
antijeni) gibi konvansiyonel yontemlerle devam etmistir. (Dausset 1958). HLA,
oldukca polimorfik olup 3.200'den fazla alleli tanimlanmustir.

Allellerin sayilarinin fazla olmasi1 HLA sistemlerinin adli bilimler i¢in ideal bir
yontem olmasini saglamistir (Diivenci 2015) Bu yontem, proteinlerin elektroforetik

ayrimina ve antijenlerin immiinolojik reaksiyonlarina temel almaktadir. Bu genetik
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isaretlerin ayrim giliciiniin diistik olmasi, bireyler arasinda yeterli ayrimi
saglayamamasi, ¢evresel kosullara dayaniksiz olmasi hem az miktardaki hem de her
biyolojik materyalden sonu¢ alinamamasi, stabilite ¢alismalarinin gii¢ olmasi gibi
bazi dezavantajlar1 bu sistemlerin adli amag¢li kullanimini smirlandirmistir (Geserick
ve Wirth 2012; Budowle ve Van Daal 2008).

Polimorfik genetik isaretlerinin kullanilmaya baslanmasi ile ilk olarak, RFLP
(Smirhi Pargacik Uzunluk Polimorfizmi) 1980’lerden 1990’larin ortasina kadar
kullamilmistir (Jackson ve ark. 2006; Botstein ve ark. 1980). Restriksiyon
endoniikleazlart DNA’nin 4, 5 veya 6 b¢ uzunlugunda, bilinen nukleotit dizilerini
taniyp, 6zel olarak bu noktalardan keser ve agaroz jel elektroforezi ile analizi yapilir
(Besnard 2002). DNA pargaciklariin biiytikliikleri genellikle nukleotit diziliminde
polimorfizmler ile meydana gelen degisiklige bagli olarak varyasyonlar1 gosterir.

RFLP teknigi ayirt etme giicii yiliksek, giivenilir ve etkin bir yontem olmasina
ragmen insan giicii ile yapiliyor olmasi ve bu nedenle hata orani yiiksek olmasi, uzun
siirmesi, radyoaktif madde ile temas gerektirmesi, yiiksek kalitede ve degrade
olmamis DNA’ya ihtiyag duymasi gibi birgok dezavantaji vardir. (Botstein ve ark.
1980). RFLP’nin yerini Kary Mullis tarafindan 1987 yilinda gelistirilen DNA
lokuslarmin ¢ogaltilmasini saglayan PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) teknigi
almistir (Steffan ve Atlas 1989).

PCR yontemi DNA’nin hedef bdlgesinin istenilen miktarda cogaltilmasini
saglayan bir teknolojidir (Erlich 1989). Adli olaylarda gesitli delillerden elde edilen
cok az miktarlardaki DNA’nmin PCR teknigi ile c¢ogaltilabilmesi, delillerin
degerlendirmesini arttirmistir. Molekiiler genetik alaninda DNA teknolojileri ve PCR
uygulamalari ile polimorfik 6zelliklerin analizindeki bir¢ok zorluk ortadan kalkmistir
(Altungul 2001). Boylece DNA analiz yontemleri konvansiyonel analiz
yontemlerinin yerini almistir.

DNA analizleri; ilk olarak RFLP (Restriction Fragment Lenght Polymorphism-
Sinirlayict Par¢a Uzunlugu Polimorfizmi), VNTR (Variable Number of Tandem
Repeats- Degisken Sayida Ardisik Tekrar Dizileri, Minisatellitler), mtDNA
(mitokondriyal DNA), SNP (Single Nucleotide Polymorphism- Tek Niikleotid
Polimorfizmi), STR (Short Tandem Repeat- Kisa Ardistk Tekrar Dizileri,
Mikrosatellitler) calismalar1 seklinde ¢esitlilik gostermis ve adli 6rneklerin analizi

icin en avantajli hale getirilmistir.
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Insan genomunun yaklasik %3’iinii kaplayan ardigik tekrar dizileri, tekrar
tinitelerinin ~ sayisina ve tekrar dizisinin biylikligline gore iki grupta
smiflandirilmistir. Bu iki grup, minisatellitler (VNTR- Degisik Sayilarda Ardisik
Tekrar Dizinleri) ve mikrosatellitlerdir (STR-Short Tandem Repeat) (Hagelberg ve
ark. 1991; Tamaki ve Jeffreys 2005). Alec Jeffreys ve arkadaslari tarafindan ilk
olarak 1985 yilinda DNA iizerinde tekrar eden, VNTR olarak adlandirilan bazi
bolgeleri gostermis ve bu bolgelerdeki tekrar sayisinin da kisiden kisiye degiskenlik
gosterdigini kesfetmistir.

Béylelikle ‘DNA parmak izi (DNA fingerprint) tanimi ilk kez Ingiliz genetikci
Alec Jeffreys tarafindan yapilmistir (Diivenci 2015). Bu kesif sayesinde DNA ilk
defa delil olarak mahkemelerde kabul edilmistir (Robertson ve ark. 1990).

VNTR’ler 6-100 bazlik DNA dizilerinin ¢oklu sirali tekrarlarindan olusurlar.
VNTR bolgelerinin en oOnemli 06zelligi ardisik tekrar sayilarmin ve tekrar
birimlerindeki niikleotid dizilerinin degisiklik gostermesidir. Tekrar sayist kisiler
arasinda biiyiik degiskenlik gdosterir. VNTR’ler yiiksek derecede polimorfik ve
Mendel kalitimi gosteren genetik belirteglerdir. (Connealy 1994; Jeffreys 1987).
VNTR bolgelerinden DNA profili elde etmek i¢in ¢ok fazla emek, zaman, uzmanlik
ve fazla miktarda DNA gerekmektedir (Butler ve ark. 2009). Cok lokuslu VNTR’ler
ile galismak optimizasyon, spesifik olmayan sonuglara sebep olduklar i¢in sorunlar

nedeniyle yerini STR caligmalarina birakmastir.

2.6 KISA TEKRAR DIiZIiLERI (STR)

Insan genomu yaklasik 3 milyar baz ¢iftinden olusur ve bunun yaklasik %99’u
herhangi bir protein kodlamayan intronik bolgelerdir. Kodlama yapmayan bu
bolgelerin bir kismi tekrar eden ve tiim genoma dagilmis dizilerden olusur. Adli
DNA c¢alismalarinda kullanilan bu sirali tekrar dizileri satellit DNA olarakta
adlandirilir. Satellit DNA tekrar {initesinin biiylikliigline gore mini ve mikro satellit

olmak iizere ikiye ayrilir (Semizoglu 2013).
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2.6.1 Minisatellitler

Degisken sayidaki tekrarlayan dizilerdir. Bu dizilere VNTR (Variable Number of
Tandem Repeats) denilmektedir. 9-65 baz ¢ifti uzunlugunda tekrar dizilerinden
olusurlar. Polimorfik 6zelliklerinden dolayr DNA analizlerinde tan1 amaglh (babalik

testi, adli tip, kalitsal hastaliklarda mutant allel tespiti) olarak kullanilabilmektedirler.

2.6.2 Mikrosatellitler

Mikrosatellitler Kisa Tekrar dizlieri (Short Tandem Repeats) ya da Basit Dizi
Tekrarlar (Simple Sequence Repeats) olarakta adlandirilarlar. Mikrosateellitler 2-10
baz cifti arasi tekrar {initelerinden olusmaktadir. Tiim genoma yayilmis halde
100.000’den fazla mikrosatellit DNA dizisi bulunmaktadir. Bu diziler yiiksek
polimorfik o6zelliklere sahip olduklarindan minisatellitlerden daha yaygin sekilde
DNA temelli adli calismalarda kullanilmaktadirlar.

STR’ler tekrar iinitesinin uzunluguna goére adlandiriimaktadir. Ornegin tekrar
tinitesi iki bazdan olusuyor ise diniikleotit, ii¢ bazdan olusuyorsa triniikleotit, dort
bazdan olusuyorsa tetraniikleotit olarak adlandirilirlar (Semizoglu 2013).

STR’ler tekrar {initesinin sirali tekrarindan olugmayabilirler bu tip STR’lar basit,
bilesik ve karisik olarak ii¢ gruba ayrilir.

STR bolgeleri her zaman sadece tekrar iinitesinin belirli sayida tekrarindan
olugsmayabilirler. Tekrar sekillerine gore STR’ler {i¢ gruba ayrilirlar (Walsh 2007).

Bunlar:
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2.6.2.1 Basit STR’ler

Tekrar eden baz dizisi siral1 sekilde tekrar etmektedir.. Or: HumTHO1
Sekil 2.4: Basit STR (HumTHO1) (https://strbase.nist.gov/images/th01.jpg
28/10/2019)

HUMTHO1 Sequence from GenBank
{Accession DO0269)

57} - |
ATTCAAAGGG TATCTGGGCT CTGGGGTGAT TCCCATTGGC
TAAGTTTCCC ATAGACCCGA GACCCCACTA AGGGTAACCG

41C'I'G'r'I‘TC‘,CTC‘,C CTTATTTCCC TCATTCATTC ATTCATTCAT

GACAAGGAGG GAATAAAGGG
& 7 3 9

'-W-'A‘ 3 7 g
TCATTCATTC ATTCATTCAC CATGGAGTCT GTGTTCCCTG

mg’@re GTACCTCAGA CACAAGGGAC

121 TGACCT GCAC TCGGAAGC CC TGETGTACAGG GGACTGTGTG
ACTGGACGTG AGCCTTCGGG ACACATGTCC CCTGACACAC

161 GGCCAGGCTG GATAATCGGG AGCTTTTCAG CCCAC
CCGGTCCGAC CTATTAGCCC TCGAAAAGTC GGGTG

-

|
< |
2o |
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2.6.2.2 Bilesik STR’ler

Bilesik STR’lar iki ya da daha fazla basit STR’1n birbirini takip ederek tekrar

etmesiyle olusurlar.

Sekil 2.5: Bilesik STR (D21S11)https://strbase.nist.gov//images/d21s11.jpg
28/10/2019)
D21811 GenBank Sequence
{Accession MEFS5T)

5 ’} »
| ATATGTGAGT CAATTCCCCA AGTGAATTGC CT“
TATACACTCA GTTAAGGGGT TCACTTAACG GAAGATAGAT

,, femificmine nororeheTs TeTdTCTOTe TTCTATCTA

AGATAGATAG ACAGACAGAC AGACAGACAG ACAGATAGAT

1 TCTARATCTA TCTARCTATC ARCEAZCEAR CEARCTRCE™

AGATATAGAT AGATAGATAG TAGATAGATA GATAGATAGA

o, NECHACTA] EEMfemAGR MmGcrcratc TaTccacTr

TAGATAGATA GATAGATAGA TAGCAGATAG ATAGGTCAGA

ATCTACCTCC TATTAGTCTG TCTCTGGAGA ACATTGACTA
TAGATGGAGG ATAATCAGAC AGAGACCTCT TGTAACTGAT

-

16l

ATACA
201 pamer
gl

e
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2.6.2.3 Karmasik STR’ler

Birkag tekrar iinitesinin karisik ve degisik sayida ve sirada bulunmasi ile olusan

STR’lardir.

Sekil 2.6: Karmasik STR (SE33) (https://strbase.nist.gov//images/se33.jpg
28/10/2019)

SE33 GenBank Sequence
(Accession VOO481)

57| .
AATCTGGGCGE ACAAGAGTGA AACTCCGTCA AAAGAAAGAA

L TTAGACCCGC TGTTCTCACT TTGAGGCAGT TTTCTTTCTT

31 AGAAAGAGAC ALAGAGAGTT AGAAAGAAAG AAAGAGAGAG
TCTTTCTCTG TTTCTCTCAA TCTTTCTTTC TTTCTCTCTC

1 2 (4] 1 [B] 2

a1 AGAGAGAALAG GAAGGAAGGA AGAAAAAGAM A
TCTCTCTTTC CTTCCTTCCT TCTTTTTCTT TCTTTTTCTT
3

1 2[€] 3 (0] 9 2 3 q

ek TCTTTCTCTT TCTTTCTTTC TCTTTCTTTC TTTCTTTCTT

5 & 7 [C] & 9 10 11 [F] [E] 2 3

el TCTTTCTTTC TTTCTTTCTT TCTTTCTTTT TCTTTCTTTC
4 5 9

& [H] 7 b} 10 1 12 13

40 % TTTCTTTCTT TCTTTCTTTC TTTCTTTCTT TCTTTCTTTC

14 15 (1 1 [K] 2 [L]MI[N]

TTA CTATAGCGGT

At TTTCTTTCCT TCCTTTCTTT CTCGTTCAAT GATATCGCCA

281 AGGGGAGATG T
TCCCCTCTAC A
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2.7 STR LOKUSLARININ ADLANDIRILMASI VE
NUMARALANDIRILMASI

STR lokuslarinin isimlendirilmesi ISFG (International Society for Forensic
Genetic- Ulaslararas1 Adli Genetik Toplulugu) tarafindan belirlenen bir takim
kurallara gore yapilmaktadir. ISFG toplulugu tarafindan Onerilen bu kurallar
giiniimiizde halen kullanilmaktadir (Bar 1997; Canpolat 2017).

Bu kapsamda D#-S# olarak bilinen adlandirma ile lokuslarin isimlendirilmesi
yapilir. Ayrica STR bolgesi bir gen ya da pseudogene bolgesi i¢inde ise o gen ismi
ile adlandirilir. Ayn1 zamanda STR lokusunun 3'—5' yonde okunmasi gerektigi de
ISFG tarafindan agiklanmistir (Bér ve ark. 1997; Canpolat 2017).

D#-S# adlandirmasina bir 6rnek D2S441°dir ve burada D ile ifade edilen STR
bolgesinin DNA {iizerinde varligidir, ikinci sirada gelen 2 rakami ile hangi kromzom
tizerinde bulundugu ifade edilmektedir. S harfi ise STR lokusunun DNA {izerinde tek
kopya olarak bulundugunu (Single Copy) aciklar. Daha sonra gelen 441 sayisi ise o
kromozom tizerinde ki diger STR’lerden ayiran sayidir (Bér ve ark. 1997; Canpolat
2017).

Protein kodlayan bolgelerde bulunan STR bdlgelerinin isimlendirmesine 6rnek
olarak THO1(Genebank D00269) verilebilir. Bu lokus Insan genomunda 11.
Kromozom {iizerinde bulunan Tirozin Hidroksilaz geninin 1 intronunda bulundugunu
gostermektedir (https://strbase.nist.gov/str_THO1.htm)

Adli kimliklendirmede kullanilan STR boélgeleri istisnalar hari¢ genellikle dort
baz ¢ifti tekrardan olusur ve tetraniikleotit olarak adlandirilirlar. Bu tnitelerin tekrar
sayilasina gore allelerin numaralandirilmasi yapilir. D21S11 lokusu i¢in asagida

tabloda allel numaralndirma 6rnekleri gdsterilmistir.
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Tablo 2.2: D21S11 lokusunun allel numaralandirma 6rnegi. D21S11 lokusu
(TCTA), (TCTG) ve (TCTA) olmak tizere 3 farkli varyasyona sahip motiflerin
tekrarindan olusur (Brinkmann ve ark. 1996).

Allel Uzunluk (bp) Hesaplama
27 213 27x4+105=213
31 229 31x4+105=229
33,2 239 33x4+2+105=239

27 alleli i¢in 4’1 tekrar iinitesinin 27 tekrar1 s6z konusudur, 105 bp 5° ve 3’
bolgeleri ile ara bolgede kalan 43 bp’nin toplamidir. 33,2 alleli 33 tam tekrar eden
motif sayisini ,2 ise 33 tam tekrardan sonra 4 niikleotidin yalnizca ikisinin tekrar

ettigini gostermektedir (Bér ve ark. 1997).

2.8 ADLI DNA ANALIZLERINDE KULLANILAN STR
LOKUSLARI VE STANDARTLARI

Glinimiizde Adli kimliklendirme c¢alismalarinda birgok STR bdolgelerinden
faydalanilmaktadir. Bu bolgelerin veri bankalarinda ve ayni lokuslar ile ¢alisan diger
laboratuvarlar arasinda tutarlilik olmasi agisindan STR’lerin baz1 standartlara sahip
olmas1 gerekmektedir.

1997 yilinda Amerika Birlesik Devletlerinde FBI CODIS (Combine DNA Index
System) ile 13 lokuslu sistem gelistirmistir. Bu bolgelerin ortak 6zellikleri degrade
DNA’da dahi amplifikasyonlarinin miimkiin olmasi, otomasyona uygun insan
kaynakl1 hatalar1 minimize etmesi ve kiiclik bolgeler olduklar1 i¢in analiz siiresinin
kisa olmasidir.

Gelisen teknoloji ile birlikte yapilan istatistiksel hesaplamalarin hassasligin
arttirmasi ile Ocak 2017 itibariyle CODIS tarafindan belirlenen STR lokuslar1 20'ye
cikarilmigtir (Canpolat 2017).

2.9 SE33 STR LOKUSU VE ADLIi KIMLIKLENDIRMEDE
KULLANIMI

Bireysel ayrimda gergek bir arag olarak, genetik cesitlilik diinya ¢apinda adli
bilimlerde kullanilmaktadir. SE 33 ya da diger adiyla insan p-Aktin iliskili psédogen
(HUMANCTBP2) c¢oklu uzunluk varyasyonlarindaki yiliksek mutasyon orani
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nedeniyle iizerinde durdugumuz STR belirteci (marker) olmustur. Bu kompleks
belirteg temel AAAG dortlii tekrar motifinin ¢oklu tekrarlari adli DNA analizlerinde
yiiksek ayrim giicii sebebi ile kullanilir.

Ticari kitler arasinda STR boélgelerinin uyumu bu profillerin analizi ve
karsilastirilmast i¢in ¢ok Onemlidir. Yiiksek varyasyon oranlari nedeniyle primer
ciftlerinin gelistirilmesi oldukg¢a zordur (Davis ve ark. 2012). SE 33 lokusu bir¢ok
popiilasyonda yiiksek varyasyon orani ve kimliklendirmede ki ayrim giicii
bildirilmistir (Laszik ve ark. 2001; Butler ve ark. 2009). SE33 lokusu Avrupa ve
Amerika basta olmak tizere bir¢ok iilkede gelisen adli DNA STR setlerine dahil
edilmektedir.

20



3. GEREC ve YONTEM

3.1 GEREC

Bu c¢alisma geg¢mise yonelik retrospektif bir ¢aligma olup, 2018 yili Ocak
Haziran aylar1 arasinda Hakim ve Savciliklar tarafindan izmir Adli Tip Grup
Bagkanlig1 Biyoloji ihtisas Dairesine 6rnek vermek iizere gdnderilmis ya da tam
tesekkiillii devlet hastanelerinde kan 6rnekleri aldirilarak adli emanet olarak Izmir
Adli Tip Grup Baskanlig: Biyoloji Ihtisas Dairesine gonderilmis, birbirleriyle yakin

akraba iliskisi bulunmayan 500 bireye ait 6rnekler tizerinde yapildi.

S6z konusu Orneklerin genomik DNA izolasyonlar1 EZ-1 investigator Kit ve
Power plex Fusion 6C Direct kit ile yapilip, Power Plex Fusion 6C amplifikasyon kit
ile SE33 STR bolgesinin amplifikasyonu gergeklestirilip, ardindan ABI 3500 Genetic
Analyzer cihazi ile elektroforez ¢alismalar1 yapilmis ve Gene Mapper Software v1.4

ile elektroforez analizleri tamamlanan sonuglarin arsiv verileri tizerinden yapilmistir.

Calismamizda herhangi bir biyolojik materyal kullanilarak laboratuvar ¢alismasi
yiiriitiilmemistir, yalmizca Izmir Adli Tip Grup Baskanlig: Biyoloji htisas Dairesinin
2018 yilina ait arsiv verilerinden yararlanmilmistir. Arsiv kullanimi i¢in Adli Tip

Kurumunda gerekli izinler alinmistir.
3.2 YONTEM

Bu c¢alisma retrospektif bir ¢alisma olup 2018 yilinda DNA analiz ¢aligmalari
tamamlanan Ornekler iizerinden arsiv verileri kullanilarak yapilmistir. S6z konusu
arsiv verilerine ait Ornek alimi, DNA izolasyonu, PCR, Elektroforez ve sonuglarmn
analiz calismas1 Adli Tip Kurumu uzman personeli tarafindan gerceklestirilmistir. Bu

arsivin olusturulmasinda asagida ki yontemlerin kullanilmis oldugu tespit edilmistir.
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Bu nedenle polimorfik ayrim giicii yiiksek oldugu diisiiniilen SE33 STR lokusu
icin Izmir Adli Tip Kurumu Biyoloji Ihtisas Dairesinde 2018 yilinda (Ocak-Haziran)
Hakimlik ve Cumbhuriyet Bassavciliklar1 tarafindan gonderilen canli sahislardan
aliman agiz i¢i siiriintlii 6rnekleri ile adli emanet olarak gonderilen kan, kil, tirnak,

tiikkriik vb. 6rneklerin sonuglarindan yararlanilmastir.

3.2.1 Sahislardan Ornek Ahm

Calismamizda verilerini kullandigimiz sahislar Mahkemelerce ya da Savcilik
kanali ile olmasi durumunda CMK 75-80 maddeleri geregi Molekiiler Genetik
inceleme mahkeme karar1 yazisi ile izmir Adli Tip Grup Baskanhg Biyoloji Ihtisas
Dairesine biyolojik 6rnek vermek tlizere gelen /getirilen sahislardan 2 adet pamuk
uclu ekiivyon ¢ubuk ile agiz ici siiriintii 6rnegi alinmaktadir. izmir Adli Tip Grup
Bagkanlig1 Biyoloji Ihtisas Dairesine sahsen gelmesi/getirilmesi miimkiin olmayan
sahislarin kan, kan leke, kil, tiikriik, tirnak ornekleri en yakin tam tesekkiillii saglik
kurulusundan aldirilarak muhafazali sekilde adli emanet olarak Izmir Adli Tip Grup

Baskanlig1 Biyoloji Ihtisas Dairesine ulastirilir.

3.2.2 Promega Swabsolution kit ile DNA izolasyonu

Yukarida sahislardan &rnek aliminda bashedilen &rnekler izmir Adli Tip Grup
Baskanligi Biyoloji Ihtisas Dairesi Referans Laboratuvarinda iizerlerine 1 ml
Promega Swabsolution Reagent buffer eklenerek 30 dk 70 °C’de inkiibasyona alinir.
Daha sonra 1 dakika shaker cihazinda calkalanir ve ardinda 1000 rpm de kisa siireli
santrifiij edilerek, her 6rnekten 2 pl hacimde PCR karigimina dahil edilir.

Tablo 3.1: PPF 6C Direct PCR protokolii igin gerekli bilesenler ve hacimleri.

PCR bilesenleri 1 reaktif
PCR Master Mix: 2,5u
Primer Mix: 2,5u
DNA: 2 ul
Distile Su: 5,5u
Toplam PCR Hacmi: 12,5 ul
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3.1.1 PCRile SE33 lokus amplifikasyonu

Izole edilen DNA &rneklerinden 6. Kromozom iizerinde bulunan SE 33 lokusu
icin spesifik olan primerler ile (5’-AATCTGGGCGACAAGAGTGA-3> 5’-
ACATCTCCCCTACCGCTATA-3") uygun PCR protokol ile amplifiye edildi. DNA
trtinlerinin, PPF 6C PCR Amplification Kit ile uygun protokol kullanilarak
amplifikasyonlar1 saglandi. Her bir 6rnek igin PCR tiipiine 2,5 pl PCR PowerPlex®
Fusion 6C 5X Master Mix, 2,5 ul PowerPlex® Fusion 6C 5X Primer Pair Mix ve 2
ul swabsoliition buffer eklenmis 6rnekten ilave edildi ve son hacim di-distile su ile

12,5 pl’ye tamamlandi ve asagidaki PCR protokoliine gore her bir DNA 6rneginin

PCR islemi yapildu.
Tablo 3.2: Thermal Cycler PCR dongiisii.
96°C denaturasyon 1 dakika
96°C denaturasyon 5 saniye
_ } 26/ 27 dongii

60°C primer baglanma / uzama 1 dakika

60°C son uzama 10 dakika

4°C o0

3.2.3 Elektroforez ve tiplendirme

Elde edilen PCR fiiriinlerini tiplendirmek icin 24 kapillerli elektroforez cihazi
olan ABI 3500 Genetic Analyzer cihazinda elektroforetik ayrim saglanir. Genetik
Analiz cihazina konulmadan 6nce; 12 pl formamid 0,5 ul WEN ILS 500 LIZ Size
Standart 1 pl PCR iriinii konulur ve her bir kuyucuk {izeri septa ile kapatilir. Ayrica
her bir yiiriitme seti igin 1 kuyucuga 1 pl Allelic Ladder konulur. Ornekler 95°C°de 3
dakika denatiire edilir.

Denatiirasyon sonrast Ornekleri igeren plate -20°C’de 3 dakika buz iizerinde
bekletilir ve elektroforez cihazina yiiklenir. Elektroforez sona erdikten sonra sonuglar
GeneMapper ID v1.4 programi ile analiz edilir. Elde edilen degerler Allelic Ledder

sekanslar1 referans alinarak karsilastirilir.
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3.2.4 istatistik analiz

Birbirleri ile akrabalik iligskisi bulunmayan 500 bireye ait SE33 STR lokusu
genotip verileri Izmir Adli Tip grup Baskanlig1 Biyoloji Ihtisas Dairesi arsivinden
elde edildi. Allellik ve genotip frekanslari, ayrim giicii (PD), eslesme olasiligi (PM),
polimorfik bilgi igerigi (PIC), dislama giicii (PE), tipik babalik indeksi (TPI)

Promega PowerStats excel dosyasi kullanilarak hesaplandi.
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4. BULGULAR

Bu calismada 2018 yilinin ilk yarisinda Izmir Adli Tip Grup Baskanlig1 Biyoloji
Ihtisas Dairesi Referans Laboratuvarinda Swabsolition buffer ile izolasyonu yapilip,
Promega Power Plex Fusion 6C Direct kit ile amplifikasyonlar1 tamamlanmis birbiri
ile akrabalik iliskisi bulunmayan 500 bireyin izmir Adli Tip Grup Baskanh@
Biyoloji Ihtisas Dairesinin arsivlerinde var olan sonuclari kullanildi ve istatiksel
olarak frekans hesaplamalar1 yapildi. Istatiksel hesaplamalar Promega PoweerStats

excel dosyas1 kullanilarak yapildi.

4.1 GENOTIPLERIN BELIiRLENMESI

500 bireyin; 23 adet otozomal, 3 adet Y STR ve 1 adet amelogenin olmak iizere
toplam 27 STR lokusu Genemapper® IDX v1.4 analiz programi kullanilarak genotip
analizi yapilip arsivde muhafaza altina alinan verilerden SE33 STR lokus genotip
verileri toplanmustir.

3 bolgesi Y-STR, 1 bolgesi amelogenin ve SE33 STR lokusu da dahil 23 bolgesi
otozomal STR olan toplam 27 STR lokusunu iceren genotip elektroforegram

gorlintiisii Resim 3.1°de gosterilmektedir.
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Sekil 4.1: SE33 STR lokusunu da iceren elektroforegram.
T T 1 R S — T S —

125 175 225 375 425 475

g | IV T

7!

75 125 175 225 275 325 375 425 475

y MU BT RTE B

75 125 175 225 275 325 375 425 475

I N I |

8000 {

I B | a

4.2 BULGULAR
500 farkli bireye ait genotip ve allel verileriyle yapilan istatistik hesaplamalar ile
ayrim giicii (PD): 0,992, eslesme olasiligi (PM): 0,008, polimorfik bilgi igerigi
(PIC):0,95, dislama giicii (PE):0,894 , tipik babalik indeksi (TPI):9,62 olarak
bulundu.

4.2.1 Alel frekanslarimin belirlenmesi

500 kiside SE33 STR lokusunun allel sikligi power stats yazilim programi

kullanilarak yapildi. Her bireye ait aleller ve genotipler Tablo3.3’de verilmis olup,
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frekans hesaplamalarina dair verilerin grafik ve tablolar1 gdsterilmistir.
(n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip (n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip
1 16 16 16-16 26 25,2 29,2 25,2-29,2
2 14 18 14-18 27 13 16 13-16
3 27,2 28,2 27,2-28,2 28 29 29,2 29-29,2
4 19 32,2 19-32,2 29 19 20 19-20
5 21 29,2 21-29,2 30 20 31,2 20-31,2
6 19 24 19-24 31 21,2 25,2 21,2-25,2
7 17 33,2 17-33,2 32 22,2 29,2 22,2-29,2
8 17 25,2 17-25,2 33 29,2 30,2 29,2-30,2
9 13 17 13-17 34 19,2 30,2 19,2-30,2
10 24,2 32,2 24,2-32,2 35 12 17 12-17
1 28,2 29,2 28,2-29,2 36 15 24,2 15-24,2
12 15 28,2 15-28,2 37 19 25 19-25
13 17 18 17-18 38 21 27,2 21-27,2
14 17 24,2 17-24,2 39 19 23,2 19-23,2
15 23,2 25,2 23,2-25,2 40 19 31,2 19-31,2
16 19 23,2 19-23,2 41 1 34 11-34
17 23,2 25,2 23,2-25,2 42 26,2 31,2 26,2-31,2
18 17 19 17-19 43 18 24,2 18-24,2
19 15 21,2 15-21,2 44 16 19,2 16-19,2
20 19 29,2 19-29,2 45 21 22 21-22
21 16 35 16-35 46 15 16 15-16
22 16,2 20 16,2-20 47 18 22,2 18-22,2
23 16 26,2 16-26,2 48 24,2 26,2 24,2-26,2
24 18 21 18-21 49 18 20 18-20
25 19 19 19-19 50 15 18 15-18
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(n:500)
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74

75

Allel 1
15,2
21
16
14
12
16
19
11
28,2
19
29,2
17
14
26,2
20
19
18
15
19
26,2
21
18
19
18

15

Allel 2
18
25,2
21
17
16
29,2
28,2
18
29,2
20
31,2
19
27,2
26,2
27,2
26,2
24,2
24,2
25
30,2
2
18
20
19

17

Genotip
15,2-18
21-25,2
16-21
14-17
12-16
16-29,2
19-28,2
11-18
28,2-29,2
19-20
29,2-31,2
17-19
14-27,2
26,2-26,2
20-27,2
19-26,2
18-24,2
15-24,2
19-25
26,2-30,2
21-22
18-18
19-20
18-19

15-17

(n:500)

76

77

78

79

80

81

82

83

85

86

87

88

89

90

91

92

93

94

95

96

97

98

99

100

Allel 1
23,2
16
14
26,2
26,2
26,2
14
17
13
33,2
19
14
26,2
18
13
16
16
26,2
18
19
23,2
29,2

15

16

Allel 2
29,2
18
20
28,2
29,2
26,2
15
30,2
29,2
33,2
28,2
20
28,2
28,2
31,2
20,2
26,2
31,2
24,2
28,2
27,2
32,2
16
17

29,2

Genotip
23,2-29,2
16-18
14-20
26,2-28,2
26,2-29,2
26,2-26,2
14-15
17-30,2
13-29,2
33,2-33,2
19-28,2
14-20
26,2-28,2
18-28,2
13-31,2
16-20,2
16-26,2
26,2-31,2
18-24,2
19-28,2
23,2-27,2
29,2-32,2
15-16
8-17

16-29,2
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(n:500)
101
102
103
104
105
106
107
108
109
110
111
112
113
114
115
116
117
118
119
120
121
122
123
124

125

Allel 1
15
17
18
16
26,2
21
17
17
14
19
18
16
21
15
16
19
17
19
15
17
19
20
16
22,2

16

Allel 2
17
19
28,2
26,2
28,2
25,2
20
20
25,2
29,2
19
26,2
30,2
30,2
21
30,2
26,2
28,2
20
21
30,2
27,2
17
33,2

26,2

Genotip (n:500)

15-17
17-19
18-28,2
16-26,2
26,2-28,2
21-25,2
17-20
17-20
14-25,2
19-29,2
18-19
16-26,2
21-30,2
15-30,2
16-21
19-30,2
17-26,2
19-28,2
15-20
17-21
19-30,2
20-27,2
16-17

22,2-33,2

16-26,2

126

127

128

129

130

131

132

133

134

135

136

137

138

139

140

141

142

143

144

145

146

147

148

149

150

Allel 1
14
18
18
17
14
19
26,2
21
17
19
18
19
23,2
18
19
17
13
18
29,2
20
17
28,2
17
28,2

17

Allel 2
28,2
28,2
31,2
17
24,2
37
28,2
21
26,2
20
28,2
31,2
27,2
20
26,2
31,2
17
19
29,2
32,2
18
31,2
30,2
31,2

18

Genotip
14-28,2
18-28,2
18-31,2

17-17
14-24,2
19-37
26,2-28,2
21-21
17-26,2
19-20
18-28,2
19-31,2
23,2-27,2
18-20
19-26,2
17-31,2
13-17
18-19
29,2-29,2

20-32,2

17-18
28,2-31,2
17-30,2
28,2-31,2

17-18

29




(n:500)
151
152
153
154
155
156
157
158
159
160
161
162
163
164
165
166
167
168
169
170
171
172
173
174

175

Allel 1
15
25,2
20
17
21
19
15
34
25,2
2,2
20
17
24,2
15
25,2
18
29,2
18
14
20
15
25,2
17
28,2

14

Allel 2
29,2
26,2
32,2

18
28,2
26,2

17
35,2
28,2
30,2
32,2

18
29,2
23,2
30,2
28,2
30,2
31,2
31,2
24,2
29,2
26,2
24,2
30,2

31,2

Genotip
15-29,2
25,2-26,2
20-32,2
17-18
21-28,2
19-26,2
15-17
34-35,2
25,2-28,2
22,2-30,2
20-32,2
17-18
24,2-29,2
15-23,2
25,2-30,2
18-28,2
29,2-30,2
18-31,2
14-31,2
20-24,2
15-29,2
25,2-26,2
17-24,2
28,2-30,2

14-31,2

(n:500)
176
177
178
179
180
181
182
183
184
185
186
187
188
189
190
191
192
193
194
195
196
197
198
199

200

Allel 1
20
19

23,2

13

17
29,2
18
12
18
13
18
12
18
13
29,2
19
25,2
18
18
20,2
25,2
13
17

21

Allel 2
24,2
31,2
27,2
26,2

13
27,2
29,2
21,2

20
21,2

18
21,2

20
21,2

18
33,2
29,2
30,2
28,2

20
23,2
31,2
22,2

19

26,2

Genotip
20-24,2
19-31,2

23,2-27,2
13-26,2

7-13
17-27,2
29,2-29,2
18-21,2
12-20
18-21,2
13-18
18-21,2
12-20
18-21,2
13-18
29,2-33,2
19-29,2
25,2-30,2
18-28,2
18-20
20,2-23,2
25,2-31,2
13-22,2
17-19

21-26,2
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(n:500)
201
202
203
204
205
206
207
208
209
210
211
212
213
214
215
216
217
218
219
220
221
222
223
224

225

Allel 1
21,2
18
21
18
14
16
26,2
14
18
18
21,2
19
18
18
16
16
18
16
25
15
17
13
16
20

16

Allel 2
28,2
21
31,2
20
26,2
26,2
28,2
28,2
21
33
25,2
21
21
33
21
29,2
24,2
32,2
29,2
28,2
29,2
18
24,2
22

27,2

Genotip
21,2-28,2
18-21
21-31,2
18-20
14-26,2
16-26,2
26,2-28,2
14-28,2
18-21
18-33
21,2-25,2
19-21
18-21
18-33
16-21
16-29,2
18-24,2
16-32,2
25-29,2
15-28,2
17-29,2
13-18
16-24,2
20-22

16-27,2

(n:500)

226

227

228

229

230

231

232

233

234

235

236

237

238

239

240

241

242

243

244

245

246

247

248

249

250

Allel 1
18
20

26,2
14
15

27,2
17
15
14
16

29,2

26,2
21
20
20
18
18

23,2
2
17
17
16
18
18

18

Allel 2
18
30,2
28,2
16
29,2
29,2
28,2
17
27,2
24,2
36
31,2
24,2
24,2
26,2
20
21
25,2
30,2
26,2
19
32,2
28,2
23,2

23,2

Genotip
18-18
20-30,2
26,2-28,2
14-16
15-29,2
27,2-29,2
17-28,2
15-17
14-27,2
16-24,2
29,2-36
26,2-31,2
21-24,2
20-24,2
20-26,2
18-20
18-21
23,2-25,2
22-30,2
17-26,2
17-19
16-32,2
18-28,2
18-23,2

18-23,2
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(n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip (n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip
251 31,2 31,2 31,2-31,2 276 21,2 29,2 21,2-29,2
252 14,2 28,2 14,2-28,2 277 2 2,2 22-22,2
253 17 17 17-17 278 19 27,2 19-27,2
254 21,2 29,2 21,2-29,2 279 16 6 16-6
255 24,2 30,2 24,2-30,2 280 20 28,2 20-28,2
256 19 28,2 19-28,2 281 16,2 20 16,2-20
257 20 25,2 20-25,2 282 16 17 16-17
258 27,2 29,2 27,2-29,2 283 28,2 28,2 28,2-28,2
259 18 27,2 18-27,2 284 19 28,2 19-28,2
260 17 24,2 17-24,2 285 16 19 16-19
261 18 20 18-20 286 16 19 16-19
262 19 25,2 19-25,2 287 16 19 16-19
263 20 21 20-21 288 15 32,2 15-32,2
264 17 32,2 17-32,2 289 12 19 ’ 12-19
265 16 21,2 16-21,2 290 24,2 29,2 24,2-29,2
266 19 28,2 19-28,2 291 20 28,2 20-28,2
267 28,2 29,2 28,2-29,2 292 16,2 16,2 16,2-16,2
268 22,2 24,2 22,2-24,2 293 17 17 17-17
269 18 27,2 18-27,2 294 21,2 29,2 21,2-29,2
270 16 32,2 16-32,2 295 14 27,2 14-27,2
271 10 25,2 10-25,2 296 13 14 13-14
272 19 27,2 19-27,2 297 12 26,2 12-26,2
273 16 16,3 16-16,3 298 19 28,2 19-28,2
274 17 32,2 17-32,2 299 16 21 16-21
275 17 17 17-17 300 21 29,2 21-29,2
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(n:500)
301
302
303
304
305
306
307
308
309
310
311
312
313
314
315
316
317
318
319
320
321
322
323
324

325

Allel 1
21,2
18
27,2
27,2
12
19
15
21
19
24,2
25,2
14
19
18
25,2
28,2
19
23,2
21
19
13
18
20
13

21

Allel 2
29,2
28,2
28,2

34
26,2
28,2

20
29,2

19
34,2
30,2
33,2

19
24,2
28,2
29,2
28,2
28,2
28,2
26,2
24,2
24,2
28,2
29,2

26,2

Genotip
21,2-29,2
18-28,2
27,2-28,2
27,2-34
12-26,2
19-28,2
15-20
21-29,2
19-19
24,2-34,2
25,2-30,2
14-33,2
19-19
18-24,2
25,2-28,2
28,2-29,2
19-28,2
23,2-28,2
21-28,2
19-26,2
13-24,2
18-24,2
20-28,2
13-29,2

21-26,2

(n:500)

326

327

328

329

330

331

332

333

334

335

336

337

338

339

340

341

342

343

344

345

346

347

348

349

350

Allel 1
16
33,2
19
17
16
27,2
24,2
20
14,2
18
16
18
28,2
17
19
20
23
2
16
19
28,2
24,2
18
28,2

17

Allel 2
17
33,2
28,2
23,2
18
29,2
25,2
21
30,2
30,2
29,2
27,2
30,2
19
20
28,2
23,2
27,2
27,2
30,2
29,2
27,2
29,2
32,2

17

Genotip
16-17
33,2-33,2
19-28,2
17-23,2
16-18
27,2-29,2
24,2-25,2
20-21
14,2-30,2
18-30,2
16-29,2
18-27,2
28,2-30,2
17-19
19-20
20-28,2
23-23,2
22-27,2
16-27,2
19-30,2
28,2-29,2
24,2-27,2
18-29,2
28,2-32,2

17-17
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(n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip (n:500) Allel 1 Allel 2 Genotip
351 15 24,2 15-24,2 376 16 17 16-17
352 16 19 16-19 377 23,2 29,2 23,2-29,2
353 16 33,2 16-33,2 378 16 22 16-22
354 12 23,2 12-23,2 379 18 30,2 18-30,2
355 18 30,2 18-30,2 380 17 28,2 17-28,2
356 15 19 15-19 381 15 17 15-17
357 17 18 17-18 382 17 31,2 17-31,2
358 16 18 16-18 383 17 26,2 17-26,2
359 27,2 29,2 27,2-29,2 384 21,2 29,2 21,2-29,2
360 19 26,2 19-26,2 385 17 28,2 17-28,2
361 16 33,2 16-33,2 386 21 27,2 21-27,2
362 16 18 16-18 387 19 21 19-21
363 27,2 29,2 27,2-29,2 388 28,2 30,2 28,2-30,2
364 16 19 16-19 389 8 19 ! 8-19
365 21 26,2 21-26,2 390 16 17 16-17
366 17 31,2 17-31,2 391 23,2 29,2 23,2-29,2
367 24,2 28,2 24,2-28,2 392 17 28,2 17-28,2
368 18 28,2 18-28,2 393 15 17 15-17
369 16 24,2 16-24,2 394 16 22 16-22
370 19 33,2 19-33,2 395 18 30,2 18-30,2
371 25,2 36 25,2-36 396 21 25,2 21-25,2
372 20 31,2 20-31,2 397 17 21,2 17-21,2
373 20 22,2 20-22,2 398 24,2 27,2 24,2-27,2
374 21 25,2 21-25,2 399 16 17 16-17
375 22 27,2 22-27,2 400 23,2 29,2 23,2-29,2
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(n:500)
401
402
403
404
405
406
407
408
409
410
411
412
413
414
415
416
417
418
419
420
421
422
423
424

425

Allel 1
24,2
21
14
19
14
20
24,2
17
15
26,2
20
19
14

20

20
18
16
15
17
23,2
19
17
20

25,2

Allel 2
27,2
31,2
32,2
23,2
26,2
21,2
27,2

20
20
28,2
21,2
23,2
26,2
21,2
31,2
29,2
22,2
17
15,2
30,2
28,2
26,2
30,2
27,2

36

Genotip
24,2-27,2
21-31,2
14-32,2
19-23,2
14-26,2
20-21,2
24,2-27,2
17-20
15-20
26,2-28,2
20-21,2
19-23,2
14-26,2
20-21,2
8-31,2
20-29,2
18-22,2
16-17
15-15,2
17-30,2
23,2-28,2
19-26,2
17-30,2
20-27,2

25,2-36

(n:500)
426
427
428
429
430
431
432
433
434
435
436
437
438
439
440
411
442

443

445
446
447
448
449

450

Allel 1
27,2
14
25,2
20
12
23,2
14
15
17
20
19
16
19
2
15
18
13
17
25,2
16
26,2
25,2
26,2
17

16

Allel 2
27,2
21,2

36
24,2
21
28,2
17
30,2
30,2
27,2
35
33,2
26,2
27,2
23,2
28,2
14
20
35
17
27,2
36
31,2
23,2

22

Genotip
27,2-27,2
14-21,2
25,2-36
20-24,2
12-21
23,2-28,2
14-17
15-30,2
17-30,2
20-27,2
19-35
16-33,2
19-26,2
22-27,2
15-23,2
18-28,2
13-14
17-20
25,2-35
16-17
26,2-27,2
25,2-36
26,2-31,2
17-23,2

16-22
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(n:500)
451
452
453
454
455
456
457
458
459
460
461
462
463
464
465
466
467
468
469
470
471
472
473
474

475

Allel 1
17
23,2
17
19
20
17
18
15
21,2
17
16
18
18
27,2
26,2
17
21
25,2
14
29,2
18
18
18
23,2

14

Allel 2
30,2
23,2
26,2
30,2
24,2

34
2,2
19,2
32,2
30,2
29,2
31,2

20
27,2
31,2
30,2
25,2

36
28,2
29,2
30,2
28,2
24,2
33,2

24,2

Genotip
17-30,2
23,2-23,2
17-26,2
19-30,2
20-24,2
17-34
18-22,2
15-29,2
21,2-32,2
17-30,2
16-29,2
18-31,2
18-20
27,2-27,2
26,2-31,2
17-30,2
21-25,2
25,2-36
14-28,2
29,2-29,2
18-32,2
18-28,2
18-24,2
23,2-33,2

14-24,2

(n:500)

476

477

478

479

480

481

482

483

484

485

486

487

488

489

490

491

492

493

494

495

496

497

498

499

500

Allel 1
15
15
16
18
17
18
20
16
22
17
22
15
18

26,2
13
18
19
17
18
20
12
16
18
18

17

Allel 2
19
19
18
20
18

31,2
22,2
23,2
27,2
23,2
27,2
23,2
28,2
29,2
17
22,2
35
17,2
18
24,2
21
29,2
32,2
31,2

26,2

Genotip
15-19
15-19
16-18
18-20
17-18

18-31,2
20-22,2
16-23,2
22-27,2
17-23,2
22-27,2
15-23,2
18-28,2
26,2-29,2
13-17
18-22,2
19-35
17-17,2
18-18

20-24,2

12-21
16-29,2
18-32,2
18-31,2

17-26,2

Tablo 4.1: 500 bireye ait allel ve genotipler.
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Tablo 4.2: 500 bireye ait tiim alleller i¢cinde %3’ten fazla orana sahip allellerin
say1s1 ve frekans degerleri.

Allel (n:ng(;o) Frekans (%)
15 33 3,3%
16 62 6,2%
17 85 8,5%
18 87 8,7%
19 75 7,5%
20 57 5,7%
21 39 3,9%

23,2 32 3,2%

24,2 39 3,9%

25,2 31 3,1%

26,2 52 5,2%

27,2 42 4,2%

28,2 68 6,8%

29,2 59 5,9%

31,2 30 3,0%

Diger 209 20,9%

Sekil 4.2: 500 bireye ait tim alleller iginde %3’ten fazla orana sahip allellerin
frekans degerlerinin grafiksel gdsterimi.

Say1 (n:1000)

=15
m 16
m17
m18
m19
m20
m21
m232
m242
m25,2
m262
n27,2

28,2
29,2
31,2

Diger
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Tablo 4.3:500 bireye ait tiim alleller i¢inde %0,3’ten az orana sahip allellerin
say1s1 ve frekans degerleri.

Allel Say1 (n:1000) Frekans (%)
6 1 0,1%
7 1 0,1%
8 3 0,3%
10 1 0,1%
11 2 0,2%

14,2 2 0,2%
15,2 2 0,2%
16,3 1 0,1%
17,2 1 0,1%
19,2 3 0,3%
20,2 2 0,2%
23 1 0,1%
24 1 0,1%
25 3 0,3%
29 1 0,1%
33 2 0,2%
34,2 1 0,1%
35,2 1 0,1%
37 1 0,1%
Diger 970 97%

Sekil 4.3: 500 bireye ait tiim alleller i¢inde %0,3’ten az orana sahip allellerin
sayis1 ve frekans degerlerinin grafiksel gosterimi.

Say1 (n:1000) =6

m7
ms
m10
|11
W 14,2
m 15,2
m 16,3
m17,2
m19,2
w202
w23
w24
w25
29
w33
34,2
35,2
37
Diger
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Tablo 4.4:500 bireye ait tiim genotipler i¢inden %1,2 ve daha fazla orana sahip
Heterozigot genotiplerin sayisi ve frekans degerleri.
Genotip Say1 (n:500)  Frekans (%)

15-17 6 1,20%
16-17 8 1,60%
17-18 7 1,40%
17-19 6 1,20%
16-26,2 6 1,20%
16-29,2 6 1,20%
17-26,2 6 1,20%
17-30,2 8 1,60%
18-20 8 1,60%
18-24,2 7 1,40%
18-28,2 12 2,40%
19-26,2 7 1,40%
19-28,2 11 2,20%
20-24,2 6 1,20%
26,2-28,2 7 1,40%
Diger 389 78%

Sekil 4.4: 500 bireye ait tiim genotipler i¢inden %]1,2 ve daha fazla orana sahip
Heterozigot genotiplerin sayisi ve frekans degerlerinin grafiksel gosterimi.

Say1 (n:500) "oy

m16-17
m17-18
m17-19
m1626,2
W 16-29,2
m17-26,2
m17-30,2
18-20
W 18-24,2
m18-28,2
19-26,2
19282
20-24,2
26,2-28,2
Diger
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Tablo 4.5: 500 bireye ait tiim homozigot genotiplerin sayisi ve frekans degerleri.

Genotip (ns:;%lo) Frg)l;oa)lns
16-16 1 0,2%
16,2-16,2 1 0,2%
17-17 5 1,0%
18-18 3 0,6%
18-18 3 0,6%
21-21 1 0,2%
23,2-23,2 1 0,2%
26,2-26,2 2 0,4%
27,2-27,2 2 0,4%
28,2-28,2 1 0,2%
29,2-29,2 3 0,6%
31,2-31,2 1 0,2%
33,2-33,2 2 0,4%
Diger 474 94,8%

Sekil 4.5: 500 bireye ait tiim homozigot genotiplerin sayis1 ve frekans
degerlerinin grafiksel gosterimi.

Say1 (n:500) " 16-16

m 16,2-16,2
m17-17
m18-18
m18-18
m21-21
m23,2-23,2
N 26,2-26,2
m27,2-27,2
m28,2-28,2
M 29,2-29,2
m31,2-31,2
= 33,2-33,2
1 Diger
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Tablo 4.6:Toplam 500 genotipin homozigot ve heterozigot olarak sayisal
dagilimi.

Toplam 500
Homozigot 26 5,20%
Heterozigot 474 94,80%

Sekil 4.6: Toplam 500 genotipin homozigot ve heterozigot olarak sayisal
dagiliminin grafiksel gosterimi.

Genotip

500

400

300

200

100

(JEE—

Homozigot Heterozigot

Tablo 4.7: 500 bireye ait SE33 STR lokusuna ait adli istatistik verileri Matching
probalility Eslesme olasilig1), Power of Discirimination (Ayrim giicii), Polymorfism
information content), Power of Exclusion (Diglama giicii), Typical Paternity index
(Tipik babalik indeksi).

Adli Istatistik

PM (Eslesme Olasligi-Matching Probability): 0,008
PD (Ayrim Giicii-Power of Discrimination): 0,992
PIC (Polimorfik bilgi igerigi-Polymorpfic information

content: 0,95
PE (Dislama Giicii-Power of Exclusion): 0,894
TPE (Tipik babalik indeksi-Typical Paternity Index: 9,62
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5. TARTISMA

Bu ¢alismada adli kimliklendirmede kullanilan SE 33 STR lokusunun Tiirk
toplumunda ki polimorfizm oranlar1 birbiri ile akrabalik iliskisi bulunmayan 500
bireye ait arsiv verilerinden faydalanilarak yapilmis retrospektif bir calismadir.

SE33 STR lokusu polimorfizmleri farkli toplumlarda farkli sikliklarda
saptanabilmektedir. S6z konusu lokus hali hazirda annelik-babalik tayini, kimligi
mechul sahislarin kimliklendirilmesi ve olay yerinden elde edilen DNA profillerinin
orjininin belirlenmesi c¢alismalarinda basta Adli Tip Kurumu, Polis ve Jandarma
Kriminal lanboratuvarlar1 ile diger yetkin kurumlar tarafindan aktif sekilde
kullanilmaktadir.

Bu calismada SE 33 STR lokusuna ait 47 farkl: allel tespit edilmistir. Bu alleller
icinde en fazla rastlanan toplam 1000 allel i¢inde 87 defa ile 18 lokusu olmustur. 18
lokusu tiim alleler iginde %38,7 bir siklik oranina sahiptir. En az rastlanan alleller ise
%0,1 siklik oranlan ile 6, 7, 10, 16,3, 17,2, 23, 24, 29, 34,2 35,2, 37 allelleri
olmustur. (Bhinder ve ark. 2018) Pakistan popiilasyonunda yaptiklar1 ¢aligmada en
sik rastlanan lokusun 19 lokusu oldugunu muhtemel siklik frekansin1 %8’in {izerinde
hesaplamiglardir ve ayni ¢aligmada toplamda 43 allel tespit edilmistir.

Caligma da ayrica 209 farkli genotip tespit edildi. Bu genotiplerin 13 adeti
homozigot olup, tiim homozigot genotipler tablo 3.7’de verildi. Homozigot
genotiplerin frekans degeri %5,2 olarak tespit edildi.

Heterozigot genotip sayisi ise 196 adet olarak saptandi. %1,2 ve daha fazla siklik
oraninda rastlanan heterozigot genotipler tablo 3.6’da verildi. Heterozigot
genotiplerin frekans degeri %94,8 olarak tespit edildi. Bu baglamada SE33 STR
lokusu i¢in hesaplanan allel ve geneotip frekans degerleri Promega Power Stats excel
uygulamasi kullanildi.

Bu lokus icin hesaplanan PD (power of discrimination/ayrim giicii), PIC
(polymorphism information content/polimorfik bilgi igerigi), PM (probability of
match/ eslesme olasiligi), TPI (typical paternity index /tipik babalik indeksi), PE

(power of exclusion /dislama giicii) hesaplanarak Tiirk toplumundaki siklik
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frekansinin hesaplanmasinin yani sira adli kimliklendirmede olgu ¢6ziimiinde Ki
giicli belirlendi.

Bu verilerin birbiri ile akrabalik iligskisi bulunmayan bireyler arasindan se¢ilmesi
calismanin dogrulugu ve giivenilirligi agisindan avantajdir.

SE33 STR lokusu icin adli istatistik parametreleri olan ayrim giicti (PD): 0,992,
eslesme olasiligt (PM): 0,008, polimorfik bilgi icerigi (PIC): 0,95, dislama giicii
(PE): 0,894, Tipik babalik indeksi (TPI): 9,62 Promega PowerStats excel dosyasi
kullanilarak hesaplandi bu veriler tablo 3.9’da tablo halinde gosterildi. Shavani ve
ark. 2019) Hindistanda yaptiklari ¢alismada SE 33 STR lokusunun ayrim giiciinii
(PD) 0,990 olarak hesaplamiglardir. Diger bir ¢alisma olan (Bhinder ve ark., 2018)
Pakistan popiilasyonunda yaptiklar1 ¢alismada ayrim giicii (PD): 0,991, polimorfik
bilgi igerigi (PIC): 0,95 ve dislama giicii (PE): 0,769 olarak hesaplamislardir.

(Al-Eitan ve ark., 2019) Urdiin popiilasyonu iizerine yaptig1 calismada Ayrim
giicli (PD) degerini SE33 STR lokusu i¢in 0,983, D1S1656 STR lokusu i¢in 0,973 ve
D2S1338 STR lokusu i¢in 0,968 gozlenen Heterozigotluk oranlarini ise SE33 STR
lokusu i¢in 0,881, DI1S1656 STR lokusu i¢in 0,881 ve D2S1338 STR lokusu i¢in
0,862 olarak tespit etmislerdir. Diger bir ¢aligma olan (lyavoo ve ark., 2019) Avrupa
popiilasyonu iizerine yaptig1 ¢alismada ise Ayrim giicli (PD) degerini D1S1656 STR
lokusu i¢in 0,977, D12S391 STR lokusu i¢in 0,977 ve D21S2055 STR lokusu igin
0,971, ayni lokuslar icin Heterozigotluk degerleri ise 0,900, 0,896, 0,875 olarak
bulunmus, ayn1 ¢aligmanin Giiney Asya popiilasyonu i¢in Ayrim giicii (PD) degerini
DI1S1656 STR lokusu i¢in 0,972, D12S391 STR lokusu i¢in 0,963 ve D21S2055
STR lokusu i¢in 0,980, ayni lokuslar i¢in Heterozigotluk degerleri ise 0,888, 0,859,
0,901 olarak saptandig bildirilmistir, Afrika popiilasyonu i¢in de Ayrim giicii (PD)
degerini D1S1656 STR lokusu i¢in 0,957, D12S391 STR lokusu i¢in 0,967 ve
D21S2055 STR lokusu i¢in 0,972 aym lokuslar i¢in Heterozigotluk degerleri ise
0,850, 0,868, 0,883 olarak ortaya konmustur.

Baska bir calisma olan (Zhang ve ark., 2016) yaptig1 ¢alismada ise Ayrim giicii
(PD) degerini D18S51 STR lokusu i¢in 0,9613, D2S441 STR lokusu i¢in 0,9322 ve
D91S2157 STR lokusu i¢in 0,9349 olarak hesaplamislardir. Eskandarion ve ark.
yaptig1 calismada ise Ayrim giicii (PD) degerini VWA STR lokusu i¢in 0,875,
D18S51 STR lokusu i¢in 0,898 ve TPOX STR lokusu i¢in 0,825 Heterozigotluk

oranlarini ise ayn1 lokuslar i¢in sirasiyla %78,9, %63,2 ve %52,6 olarak bulmustur.
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Tiirk Popiilasyonunda SE33 STR lokusunun ayrim giiciiniin (PD) 0,992
Heterozigotluk oraninin ise %94,8 oldugunu goriilmektedir. Bu parametrelerin her
biri ayr1 ayr1 degerlendirildiginde SE33 STR lokusunun adli kimliklendirme ve
annelik-babalik tayini i¢in gerekli ayrim giiciinii sagladigi anlasilmaktadir.

500 bireye ait 1000 allelde yapilan gen frekans hesaplamalarinda allellerin 791
adeti (%79,1) % 3 ve daha fazla siklik frekansinda oldugu tespit edildi, 209 allel ise
daha diisiik frekans oranlarna sahip oldugu saptandi. Bu allellerin isimleri tablo
3.4’de verilmistir.

500 bireye ait 1000 allelde yapilan gen frekans hesaplamalarinda allellerin 30
adeti (%3) % 0,3 ve daha az siklik frekansinda oldugu tespit edildi, 970 allel ise daha
yiiksek frekans oranlarina sahip oldugu saptandi. Bu allellerin isimleri tablo 3.5’de
verilmistir. 0,003 ve daha diisiik frekans degerine sahip 19 farkli allel bulunmaktadir.

Allel frekanslar1 agisindan degerlendirildiginde 7, 8, 10, 11, 14,2, 15,2, 16,3,
17,2, 19,2, 20,2, 23, 24, 25, 29, 33, 34,2, 35,2 allellerinin %0,3 ve daha diisiik
frekans degerlerine sahip oldugu tespit edilmistir. En yiiksek allel frekans degerine
sahip olan 18 lokusu gorece yiiksek oraninin (%8,7) dahi diger birgok STR
lokusunun frekans degerlerinden diisiik olmast SE33 STR lokusunun kuvvetli
yoniinii gostermektedir.

Diger yandan homozigot genotiplerin sayisi (13 adet) ve frekans degeri (%5,2)
olarak tespit edilmesi 6nem tagimaktadir. Tespit edilen 209 fakli genotipin 196 adeti
heterozigot genotiptir ve heterozigotluk frekans1 %94,8 olarak bulunmustur.
(Bhinder ve ark., 2018) Pakistan popiilasyonunda yaptiklari ¢aligmada heterozigotluk

frekansini %88,7 olarak hesaplamislardir.
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