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OZET

Bu tez caligmasinda; Dogu Anadolu Bolgesi popililasyonuna ait 15 STR
lokusunun allel sikliklarinin belirlenerek genetik polimorfizimin gosterilmesi ve
diger popiilasyonlarla karsilastirilmasi amaclandi.

Calismada; Firat Universitesi Adli Tip Anabilim Dali DNA Laboratuvarinda
nesep tayini ve adli olaylarin ¢6ziimii i¢in génderilen ornekler iizerinden elde edilen
802 bireye ait DNA verileri etik onay1 alinarak incelendi. Dogu Anadolu Bolgesinin
popiilasyon genetigini saptamak i¢in insan DNA’smin 15 Otozomal STR Lokusu
(D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S53S,
D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA) baz alinarak allel
sikliklar1 bulunarak iilkemiz ve diger iilkelerin popiilasyonlaryla karsilastirildi. Tim
genotip verilerinin allel frekanslari, Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumu,
heterezigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranlari, dislama giicii (PE), ayinm giicii
(PD), uyusma olasiligs (PM), tipik babalik indeksi (TPI), gbzlenen (Ho) ve beklenen
(He) heterozigotluk degerleri dikkate alinarak standart 2 analizi ile (p>0,05) kontrol
edilip, HW dengesiyle uyumlu olup olmadigina bakildi.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerlerinin en yiiksek D2S1338 (0.85287)
lokusunda, en diisiitk TPOX (0.67332) lokusunda izlendi. Allel frekanslarinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine gére uyumlulugu, Markov zinciri ve Fisher’in Exact test P
degeri (p<0,05) dikkate alinarak kontrol edildi ve bir lokus harig¢ tiim lokuslarin HW
esitligine uydugu tespit edildi. Sadece D2S1338 lokusu i¢in P degeri 0.00867 olarak
saptandi. P degeri p<0,05 oldugu icin Bonferroni diizeltmesi (0=0,05/15=0,00333)
uygulandiktan sonra P degerinin (p>0,0033) Hardy-Weinberg (HW) esitligine
uydugu gozlendi.

Ulkemiz ve diger iilke popiilasyonlari incelenerek bdlgemiz popiilasyonu ile
karsilastirildiginda; Dogu Anadolu Bolgesi ile Tirkiye ve komsu iilke
popiilasyonlarinin (Azerbaycan, KKTC, Iran, Irak ve Yunanistan) allel frekanslarinin
benzer oldugu tespit edildi. Bolgemiz popiilasyonuna genetik mesafe acgisindan en

uzak popiilasyonlarin ise Arjantin, Giliney Afrika, Cin ve Japonya oldugu goriildii.



Sonug olarak; kombine ayrimlama giicii (0.99999999999999999861) ve
kombine dislama giicii (0.99999759) degerlerinin ¢ok yiiksek bulunmasi nedeniyle
inceledigimiz 15 STR lokusunun bdlgemiz i¢in nesep tayininde ve adli olaylarin
aydinlatilmasinda c¢ok kullanishh oldugunu gostermektedir. Calismamiz Dogu
Anadolu Bolgesinin tamamini yansitan ilk calisma olmasi ve incelenen birey
sayisinin fazlaligi (802 kisi) nedenleriyle literatiire 6nemli bir katki saglayacagi

kanaatine varildi.

Anahtar Kelimeler: STR, Dogu Anadolu Bolgesi, Adli DNA, Allel frekans:



ABSTRACT
POPULATION GENETIC DATA FOR 15 AUTOSOMAL STR MARKERS iN
EASTERN TURKEY

In this study, the frequency of 15 STR loci alleles from the population of
Eastern Anatolia Region was determined, genetic polymorphism are showed, and
results are compared with other populations.

In our study, DNA data from 802 individuals, obtained from the samples of
paternity determination and forensic cases in DNA Laboratory (Department of
Forensic Firat University), were examined by the ethical approval. Eastern Turkey
population DNA data were examined for the 15 autosomal STR loci (D8S1179,
D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338,
D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818, and FGA). Allelic frequency data and
key statistical parameters of forensic interest [Expected Heterozygosity
(He)/Observed Heterozygosity (Ho), Power of Discrimination (PD), Matching
Probability (pM), Polymorphic Information Content (PIC), Power of Exclusion (PE),
and Typical Paternity Index (TPI)] were calculated. Allele frequencies from the
tested population were compared with data for other populations with P-value of
exact test for Hardy—Weinberg equilibrium.

All loci showed a high degree of genetic polymorphism, with observed
heterozygosity (Ho) ranges from 0.67332 (TPOX) to 0.85287 (D2S1338).Allele
frequencies and statistical evaluations of the 15 autosomal STR loci are reported. We
observed no departure from HWE expectations, except for D2S1338 (p = 0.00867).
However, these departures were no longer significant after Bonferroni correction. All
loci showed a high degree of genetic polymorphism, with observed heterozygosity
(Ho) ranges from 0.67332 (TPOX) to 0.85287 (D2S1338)

Our country and other countries when compared with the populations of our
population examined; Eastern Anatolia Region of Turkey and the populations of
neighboring countries (Azerbaijan, Cyprus, Iran, Irag and Greece) were found to be
similar allele frequencies. Our region and remote populations from Argentina, South
Africa, China and Japan was seen distant for genetic distance

vi



As a result, the combined power of discrimination (PD) for 15 loci is
0.99999999999999999861 and the combined probability of exclusion (PE) for 15
loci is 0.99999759. These results indicate that all the loci are highly polymorphic and
they could be used in determination of identity. Our study provide an important
contribution to the literature because it is the first study that reflects all of Eastern
Anatolia Region and it analayzes an excessive number of individuals (802 people).

Keywords: STR, Eastern Anatolia Region, Forensic DNA, Allele frequencie
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1. GENEL BiLGILER

1.1. Amag

Adli bilimlerde; olay yerinden toplanan biyolojik érneklerin (kan, kan lekesi,
semen, semen lekesi, tikiiriik, tikiiriik lekesi kil, kemik vs.) kimliklendirilmesi ve
babalik-akrabalik iliskilerinin belirlenmesi DNA analizleriyle yapilmaktadir (1-3).
1985 yilinda Alec Jeffreys‘in DNA molekiiliinde minisatellit denilen polimorfizm
seklini kesfetmesinden sonra adli bilimlerde DNA kullanimi hizla gelismistir. DNA
baz dizini iizerinde yapilan calismalar DNA‘nin ¢ok yiiksek oranda polimorfizme
sahip oldugunu gostermektedir (4, 5).

Insanlarda atasal kalitim gdsteren deoksiriboniikleikasit (DNA) dizileri
arasindaki farkliliklar gesitli mutasyonlarin uzun yillar boyunca birikimi sonucu
olusmustur. Gilintimiize kadar belirlenen bu farkliliklar, insanlarin genetik ge¢cmisinin
tarihine ve akrabaliklarina 11k tutacak diizeydedir (6). Toplumlarda normal kisilerde
genomik DNA‘nin tek baz ¢iftlik pozisyonunda farkli alternatiflerinin (allel)
bulunmasina polimorfizm denir (7). Bir popiilasyonda mevcut olan mutant veya
varyant genler %1‘den fazla siklikta bulunuyorsa, buna genetik polimorfizm denir.
Genetik polimorfizm ardistk mutasyonlar sonucunda meydana gelir. Bu dogal
farkliliklar kusaktan kusaga Mendel yasalarina gore aktarilirlar. Allel sayisi arttikga
toplumda o gen igin polimorfizm artar (7-9).

Adli bilimlerde DNA analizlerinin uygulanmaya baslandig: ilk dénemlerde
kullanilan lokuslarin ayrim giiciiniin az olmasi, ayrim giicii yiiksek olanlarin ise 1yi
kalitede (parcalanmamis) fazla miktarda (300-500 ng) DNA’ya ihtiya¢ duymalari ve
analiz siirelerinin uzattigindan dolay1 yeni sistemlerin arastirilmasi sart olmustur. Bu
caligmalar neticesinde de STR lokuslar1 gelistirilmistir. STR lokuslarinin allel
bliytikliiklerinin 350 bg’den (baz ¢iftinden) kiigiik olmasi, eski ve 1yi korunmamis
biyolojik orneklerde tipleme yapilabilmesi, otomasyon ve c¢oklu analize imkan
vermesi ayrica pahali donanim gerektirmemesi bu lokuslarin adli bilimlerde ideal
genetik isaretler olmalarini saglamistir (10-12).

Deoksiriboniikleik asit (DNA) molekiilinin baz dizisinin tiimii protein
tiretiminden sorumlu degildir, protein kodlayan kisim tiim genomun %3*li kadardir,

geri kalan kisim ise protein kodlamasi gerceklestirmez, kodlama yapmayan



bolgelerin fonksiyonlarinin ne oldugu heniiz tam olarak bilinmemektedir. Asiri
degiskenlik gosteren bu bolgelerin polimorfizmlerinin sebebi delesyon, insersiyon,
nokta mutasyonlari ve ardisik tekrar eden dizinlerdir (5, 13). Biitiin insanlar ayni1 tip
tekrarlara sahiptir, ancak tekrar sayilar1 bireyler arasinda farklilik géstermektedir. Bu
tir polimorfizm, ardigik tekrar eden dizi sayisinin biiyiikliigiine gore 3-5 baz gifti
uzunlugunda tekrar initelerinden olusan mikrosatellitler (STR=Short Tandem
Repeat) ve 7-100 baz ¢ifti uzunlugunda tekrar {initelerinden olusan minisatellitler
(VNTR=VariableNumber of Tandem Repeat) olarak ikiye ayrilirlar (5, 13).

Adli amagli kullanilan STR lokuslar1 genellikle farklt kromozomlar {izerinde
ya da aym kromozomda, ancak birbirinden uzak boélgelerde bulunurlar. STR
lokuslar1 adli bilimler alaninda olgu aydinlatma agisindan ¢ok onemlidir. Bir genetik
isaretin kisi identifikasyonunda kullanilirligin1 6lgmek igin ¢esitli parametrelerden
(dislama giicli, uyusma olasiligl, ayrimlama gilicii, heterozigotluk orani vs.)
faydalanilir. STR lokuslar1 araciligiyla genotipin belirlenmesi 4 basamaktan
olugmaktadir. Bu basamaklar; DNA izolasyonu, PCR, elektroforez, verilerin elde
edilmesi ve degerlendirilmesi seklinde siralanabilir (14).

Bu calismamizda Dogu Anadolu Bolgesi popiilasyonuna ait 15 STR
lokusunun genotipleri belirlendi ve tim genotip verilerin allel frekanslari,
heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranlari, dislama giicii (PE), ayirim giicii
(PD), uyusma olasiligi (PM), polimorfik bilgi igerigi (PIC), tipik babalik indeksi
(TPI), P degeri, gozlenen (Ho) ve beklenen (He) degerleri, Hardy-Weinberg (HW)
dengesine uyumlu olup olmadigina bakildi ve daha once Tiirkiye'de calisiimis
popiilasyonlara ait veriler ve diinyada diger irklara ait popiilasyon verileri ile
karsilastirilip, benzerlik ve farkliliklar istatistiksel olarak tablolar halinde verilerek
sonuclar degerlendirilmistir. Bu tez calismasinda; Dogu Anadolu Bolgesinin STR
allel sikligin1 yansitmasi nedeniyle ilerde yapilacak benzer popiilasyon ¢alismalarina
katki saglanmas1 ve bu bolge popiilasyonunun genetik polimorfizmin gosterilmesi

amagclanmistir.



1.2. Adli Genetik Calismalarinin Tarihi Gelisimi

Kimliklendirme ve babalik arastirmalarinda 1900’1 yillarin basindan itibaren
oncelikle kan gruplar1 (eritrosit antijenleri) ardindan eritrosit enzimleri, serum
proteinleri, hemoglobin ve 16kosit antijenleri (HLA) diizeyinde ifade edilen genetik
varyasyonlardan faydalanilmistir. Bunlari incelemek i¢in kullanilan yontemler
proteinlerin elektroforetik ayrimima ve antijenlerin immiinolojik reaksiyonlarin
dayanmaktadir (4, 15).

1901 tarihinde Karl Landsteiner insan kanlarinin kisiden kisiye farklilik
gosterdigini (A,B,O gruplari) kesfetmistir. 1904 yilindan bu yana kan, semen, kil ve
diger biyolojik  materyallerin  analizleriyle bireylerin  kimliklendirilmesi
yapilmaktadir (16, 17). Alexander Wiener 1940 yilinda Rh sistemini bulmus, daha
sonra MN, Ss, Kell, Dufy, Kidd gibi genetik olarak birbirlerinden bagimsiz 15 kan
grubu sistemi kullanilmistir. Kandan kimliklendirme yapilabilmesi igin 1985‘lere
kadar kan gruplari, kandaki proteinler ve enzimler kullanilmistir (18).

1980’11 yillarda molekiiler genetik alaninda gergeklestirilen ilerlemelerle
polimorfik &zellikler direkt olarak DNA diizeyinde incelenmistir. Insan genomunda
bulunan yaklasik 3 milyar baz ¢ifti, her biri farkli lokuslarda yer alan 50,000-100,000
geni kodlamaktadir. Genlerin ¢ogu ayrica “allel” olarak adlandirilan birkag farkli
formda goriilmektedir. Bu sekilde polimorfizim gdsteren bir gen icin her birey, biri
baba digeri anneden aktarilan iki farkli allel bulundurmaktadir. Bir popiilasyon ayni
gen i¢in ¢ok sayida allele sahip olabilmektedir. Bu genetik polimorfizim adli amagh
kullanilan DNA analizlerinin temel yap1 tagin1 olusturmaktadir (3).

Variable number of tandem repat (VNTR) lokuslarindaki polimorfizim,
bireyler arasinda belli bir baz dizisinin art arda tekrar eden varyasyonlarindan
meydana gelmektedir. VNTR lokuslarinda tekrarlanan baz dizisi 6-30 ya da daha
fazla sayida bulunmaktadir. Bu lokuslar, ¢ok sayida allele sahip olduklari igin
bireyleri birbirinden ayirt etme giicleri yiiksektir. VNTR lokuslar11980°1i yillarda
radyoaktif igsaretlemeye dayali RFLP (Restriction Fragments Lenght Polymorphism)
analiz yontemi ile kullanilmaktaydi. Bu yontem duyarli ve kesin sonuglar vermesine
ragmen sagliga olan zararlarindan dolay1 giiniimiizde biiyiik 6l¢iide radyoaktiviteden
uzaklagilarak floresan agirlikli isaretlemeye dayali yontemler kullanilmaktadir (3, 4,

19-21).



1985 yilinda Kary Mullis tarafindan niikleik asit dizilerini gogaltabilen
polimeraz zincir reaksiyonunun (PCR) tanimlanmasiyla birlikte ¢ok kiiciik
miktarlardaki materyallerden DNA analizi yapilmaktadir. PCR ilk defa ayn1 yil R.
Saiki, K. Mullis ve arkadaslari tarafindan orak hiicre anemisinin tanisinin
konulmasinda uygulamaya sokulmustur. 1993 yilinda bu calisma Kary Mullis’e
Nobel odiiliinii kazandirmistir. 1990’larda PCR’ye dayali yontemlerin kullanilmaya
baslanmasiyla, DNA miktar1 daha 6nceki yontemlerde yeterli olmayan tek bir kil,
sperm ve epitel hiicresinden DNA elde edilebilmistir (3, 22). Ozellikle kisa art arda
tekrarlanan baz dizisi iceren STR lokuslarinin PCR ile ¢ogaltilarak incelenmesi adli
amagli DNA analizinde yeni bir dénemin baglatmistir. STR lokuslarinin, genomda
sayillarinin fazla olusu, yiiksek oranda polimorfizim gostermeleri ve inceleme
kolayligi STR’lerin adli bilimlerde ideal genetik isaretler olmalarini saglamistir (10,
11). 1991 yilinda Edwards ve arkadaslarinin STR lokuslarinin analizi ilk kez
tanimlanmistir. O yillardan giintimiize kadar kisa bir siire igerisinde genis kullanim

alan1 bulmus ve birbiri ardina ¢ok sayida yeni STR lokusu tanimlanmistir (23).

1.3. DNA ve Yapisi

Canlilarin metabolizma, biiyiime ve gogalabilme yetenegine sahip en kiigiik
parcasina hiicre denir (23). Hiicrelerin molekiiler biyolojisi tiim biyolojik bilimlere
temel olmasinin yaninda o6zellikle insan genomunun diziliminin tamamlanmasiyla
birlikte hiicre ve molekiiler biyolojideki gelismeler tip diinyasinda yeni uygulama
alanlar1 olusturmustur (24). Insan genomu, tiim genetik bilgiyi yapisinda bulunduran
biiyiik miktarda kimyasal deoksiriboniikleikasitten (DNA) meydana gelir (25).

Insan genomunu olusumuna katilan DNA molekiilleri ¢ok uzun niikleotit
polimerleridir. Niikleotitler, deoksiriboz olarak bilinen seker, fosfat grubu ve azotca
zengin piirin ve pirimidin bazlarindan olusan bir yapidir. DNA’da iki adet piirin
(adenin ve guanin) ve iki adet pirimidin (sitozin ve timin) bazlar1 yer almaktadir.
Bazlar sekerlere baglanarak niikleozidleri olustururlar. Niikleotitler ise niikleozid
sekerlerin 5' karbonlarina bagh bir ya da daha fazla fosfat gruplar1 igeren yapilardir
(24).

Niikleotitlerin niikleik asitleri olusturmak iizere polimerlesmesi, bir
niikleotitin 5' fosfati ile digerinin 3' hidroksil grubu arasinda fosfodiester baglariyla

olusur. Poliniikleotitler daima 5'- 3' yoniinde sentezlenirler; biiyiiyen zincirin 3'



hidroksil (OH) grubuna serbest niikleotit eklenir ve DNA baz dizilimi 5'- 3' yoniinde
belirtilir. DNA molekiillerindeki genetik bilgi ise polimer boyunca yer alan bazlarin
dizilim seklinde saklidir (24).

Deoksiribontikleik asit (DNA) molekiilleri seker fosfat omurgasindan olusan
iki zincirin bir eksen etrafinda sarilmasi ile meydana gelir. Buna cift sarmal (double
helix) yap1 denir. Iki iplik birbirinin aynis1 olmayip birbirini tamamlayic1 yapidadir
(Sekil 1). DNA’nin replikasyon, transkripsiyon, tamir gibi fonksiyonlar1 ¢ift sarmal
sekli sayesinde gergeklesir. Replikasyon sirasinda ¢ift iplikli DNA molekiillerinin
iplikleri ayrilip her biri yeni molekiiliin sentezi i¢in kalip olarak kullanilir. Sonunda
atasal molekiiliin esdegeri olan iki ¢ift iplikli DNA olusur. Mitoz ve mayoz

boliinmeler sirasinda replikasyon devamli olarak meydana gelir (25).

Seker-Fosfat
Molekiilleri

DNA Cift Sarrmah

Sekil 1. DNA’nin Cift Sarmal Yapisi (29).

Insan organizmasinin tiim yap1 ve fonksiyonlari igin gerekli olan proteinlerin
yapt ve miktarint DNA’nin baz diziliminde sakli olan genetik bilgi belirlerler.
Genetik bilgi akist DNA >mRNA> Protein seklinde ortaya ¢ikar. Bu akig “santral
dogma” olarak adlandirilir ve Retrovirus“lar hari¢ tiim canlilar i¢in ayn1 mekanizma
gecerlidir. DNA’daki bilginin mRNA’ya aktarilmasina “transkripsiyon”, bu bilginin
aminoasit dizisine doniistiiriilmesi ise “translasyon” denir. Genetik bilgi DNA zinciri
boyunca yer alan bazlarin diziliminde saklanmasina “genetik kod” denir. DNA
zincirinde ardi ardina gelen ii¢ niikleotid bir kod meydana getirir ve bu kod,
proteindeki aminoasit dizilerini belirler. Sentezlenen protein post-translasyonal
modifikasyonlar (yan gruplarin eklenmesi, bazi bdlgelerin kesilip ¢ikartilmasi,
paketlenerek ii¢ boyutlu yapisini almasi) gegirerek fonksiyonel protein olusturarak

hiicre i¢indeki fonksiyonunu yerine getirir (2, 26-29).



1.4. Kromozom ve Yapisi

Insan genomu her biri dogrusal DNA molekiilii igeren 22 ¢ift otozomal ve 2
cinsiyet kromozomundan meydana gelir. Histon proteinleri yaklasik olarak 2 metre
olan genomik DNA’nin sadece 5-10 um ¢apindaki bir ¢ekirdege yerlesimi i¢in yogun
bir sekilde paketlenmesini saglar. DNA ile histon proteinleri kromatin adi verilen
yapiy1 olustururlar (24, 25).

Hiicrenin kromatin kondansasyonunun diizeyi siirekli degisim gosterir.
Okromatin interfazdaki hiicrelerde kromatinin ¢ogunu olusturan yogun olmayan ve
¢ekirdek iginde dagilmis durumuna denir. Hiicre dongiisiiniin bu doneminde, gen
transkripsiyonu olur ve DNA hiicre bdliinmesine hazirlanmak igin replike olur.
Interfazda kromatinin yaklasik %10'u mitoza giren ¢ok yogunlasmis bir haldedir.
Heterokromatin ise ge¢ replike olan, RNA’ya hi¢ ¢evrilmeyen ve hiicrenin gerek
duydugunda 6kromatine doniistiirdiigii bir yapidir (24).

Sadece mitoz boliinme sirasinda goriilen kromozomlar genomun en ileri
derecede paketlenmis durumudur (Sekil 2). Kromozomlar mikroskopta cesitli
boyamalar ile acik ve koyu bantlar sekilde goriiliirler (25). A¢ik ve koyu bantlarin
Ozelligi adenin-timin (A-T) ve guanin-sitozin (G-C) bazlarmin yogunluguna gore
degisir. Koyu boyanan G bantlar1t Adenin ve Timinden zengin, agik boyanan bantlar
ise Guanin ve Sitozinden zengin sekildedir. insanda bulunan 24 kromozomun (22
otozomal ve 2 cinsiyet) boyut farklar1 ve sentromer yerlesimlerine gore birbirinden
ayirt edilmesine karyotip ad1 verilir (23).

Kromozomlarin {izerindeki genlerin dagilimi da birbirinden farkliliklar
gosterir. Bazi kromozomlar genden zengin olurken bazilari ise genden daha fakir
durumdadir (30). Genler, kromozom iizerinde lokuslar seklinde dogrusal bigimde
siralanmistir. Bu dizilim her tiir i¢in ve tiir igerisindeki her bir birey icin
karakteristiktir ve ayirt edicidir. Boylece her insan i¢i bir gen haritasi meydana
gelmis olur (25). 2003 yilinda insan Genom Projesi tamamlanmistir. Bu sayede
glinimiizde insan kromozomlarinin 23 ¢iftinin de uzunluk ve sekanslarini
bilmekteyiz (23). Homolog kromozomlar birbiri ile uyumlu dizilime sahip genetik
bilgi tasirlar. Bununla beraber, herhangi bir spesifik lokusta ayni genin 6zdesi veya
cok az farkli formuna allel denir. Homolog kromozom iizerinde, ayni lokustaki iki

allel farkli ise heterozigot, ayni ise homozigotolarak adlandirilir. Ayni lokusdaki



allellerde saptanan farkliliklar insan kimliklendirilmesi ig¢in ¢ok Onemlidir. Bir

genetik lokusta bulunan allellerin tanimlanmasina genotip denir (25).

DMA and
proteins are
multi-folded

Homologous
chromosomes

Sekil 2. Kromozomun Yapisi (24).

Ornegin bir lokusta A ve a allelleri varsa ii¢ farkli genotip olusma ihtimali
vardir (AA, Aa, aa). AA ve aa genotipleri homozigottur, Aa genotipi ise heterozigot
sekildedir. DNA profili bir¢ok lokus i¢in elde edilmis genotiplerin kombine edilmis
halidir. DNA molekiiliiniin spesifik lokuslarinda (lokalizasyonlarinda) bulunan
genotiplerin toplamina DNA profili denir. DNA markirlarinda daha ¢ok sayida allel
olmasi daha fazla sayida genotip ortaya ¢ikarir. Genel olarak "n" sayida allel varsa, n
sayida homozigot genotip ve n(n-1)/2 adet heterozigot genotip meydana gelir.
Omegin 10 tane allel varsa, 10+10 (10-1)/2=55 tane genotip olusur. Eger 10 lokus
oldugunu ve her lokusta 10 allel oldugunu diisiiniirsek; kombinasyonu 2,5x10” olas1
genotip olusur (55x55x55x...). Her lokustaki allel sayis1 ¢coklugu ve her DNA testi
icin lokus sayisinin fazlalig1 olas1 genotip sayisinin daha ¢ok iiretilmesine neden olur
(23).



1.5. insan Genomu

Insan DNA molekiillerinin ¢ok biiyiik kismi (yaklasik %99,7'si) tiim
insanlarda aynidir. Sadece DNA’nin ¢ok kiigiik bir kismi (%0,3, yaklasik 10 milyon
niikleotit) bizi diger insanlardan ayirir. Bu farkli bolgelerin ortaya ¢ikarilmasi sonucu
insan kimliklendirilmesi yapilmaktadir (23).

Insan DNA’sinmn aslinda %10’nundan daha az bir kismi proteinleri
kodlamaktadir. Genomumuzun toplam uzunlugunun dortte ii¢ii kadarn tek kopya
DNA’dan geri kalam1 ise tekrarlayan DNA dizilerinden meydana gelir. Insan
genomda bulunan 20-25 bin genin ¢ogu tek kopya DNA seklinde bulunur (Sekil 3).
Genomdaki tekrarlayan DNA dizileri ise, kromozom yapisinin korunmasini saglar.
Okaryotik hiicre geninin niikleotid dizisi, polipeptit iiriiniin aminoasit dizisi i¢in
kodlayic1 olmayan bir veya daha fazla sayida DNA parcalar1 bulundurmaktadir.
DNA’da ki kodlayic1 bolgeler ekson, kodlayict olmayan bolgeler ise intron olarak
isimlendirilir (2, 26, 27, 29).

INSAN GENOMU

Niikleer Genom Mitokondriyal Genom
* \ \
Genler ve genlerle ilgili diziler  Ekstragenik DNA 21RNA 22 tRNA 13 polipeptid
kodlayan gen

Tek kopyaveyaaz  Tek veya diisiik kopya Az veya cok
tekrarlayan‘ diziler saytli diziler (%60) rekrarlaym‘l diziler (%40)

Kodlayan DNA ~ Kodlamayan DNA  Ardisik tekrar kiimeleri Genoma dagilmus tekrarlar

Pseudogenler Gen fragmanlar Intronlar, transkribe olmayan diziler vb

Sekil 3. insan Genom Organizasyonunun Sematik Ozeti



1.5.1. Gen Dis1 (Ekstragenik) DNA Tekrarlar::

Insan genomunun biiyiik kism1 gen dis1 tekrarlardan meydana gelir. Bu diziler
ardisik tekrar kiimeleri ve genoma dagilmis tekrarlar olarak ikiye ayrilir.

1.5.1.1. Ardisik Tekrar Kiimeleri:

Ayni baz dizisinin ardi ardina “n” sayida tekrarlanmasi seklinde goriiliir.
Tekrarlanan bu dizilerde tekrar sayilar1 degisken olmasi nedeniyle genellikle
polimorfik 6zellik gosterirler. Bu diziler kendi i¢inde gruplara ayrilir.

Satellit DNA: Satellit DNA’lar hi¢bir zaman transkribe olmayan ve
heterokromatik bolgelerde 6zellikle sentromer yakinlarinda bulunan yapilardir.

Minisatellit DNA: Hiper degisken minisatellitler VNTR (Variable
Number of Tandem Repeats): 6-100 baz gifti (bg) uzunlugundaki birimlerin tekrari
ile olusan yapilardir. Genom iizerinde 0.1- 20 kilobazlik (kb) tekrar bloklar: ile
yaklasik 1000 kadar blok seklinde bulunurlar. Bu yapilara orta derecede tekrarlayan
DNA da (moderately repetetive) denir. Bu ardigik tekrarlarin replikasyon kaymasi
olaylarinin {irinii olan duplikasyonlar sonucu olustugu diisiiniilmektedir. Yiiksek
mutasyon hizina (~%2.0) ve yliksek derecede polimorfizme sahip olmasindan dolay1
DNA kimliklendirilmesi i¢in kullanilabilirler (25).

Telomerik DNA: Kromozomlari olusturan lineer DNA’nin uglarim
kisalmaktan koruyan 10-15 kb’lik ard1 ardina yerlesik tekrar {initelerinden olusurlar
(25).

Mikrosatellit DNA: Kisa ardisik tekrarlar STR (Short tandem repeats):
2-6 baz cifti uzunluktaki ¢ekirdek iinitenin 5-30 kez ardisik tekrarindan olusan ve
yaklasik 150 b¢ uzunlugundaki DNA birimleridir (Sekil 4). Genom boyunca
ortalama her 6-10 kb’da bir kisa ardigik tekrar goriiliir. Insan genomunda yaklasik
olarak bir milyon STR lokusu bulunur (31). STR lokuslari ileri derecede polimorfik
olduklarindan genetik belirteg olarak kullanilan en yaygin ve en iyi yontemdir. Insan
genomunda heterozigotluk orani %70’in iizerinde olan 1300’den fazla STR lokusu
bulunmustur.

Megasatellit DNA (Diisiik Kopyalh DNA Tekrarlar): Bunlarin tekrar
tinitesi birkag¢ kb olup, genom tizerindeki blok uzunlugu birka¢ 100 kb’dir.



1.5.1.2. Genoma Dagilmis DNA Tekrarlari:

Birgok kiiciik DNA ailesi bu genel tanimlama iginde bulunur. Ozellikle Alu
ve L1 ailesi genomun o6nemli bir kismini olusturduklar1i ve genetik hastaliklara
karistiklar1 i¢in Onemlidir. Alu ailesi yaklasik 300bp uzunlugundadir ve insan
genomunda yaklasik 500.000 adet bulunmaktadir. SINE (short interspersed repeated
sequences) grubuna ait en 6nemli ailelerden birisidir. L1 (LINE) ailesi ise 6kb kadar
uzunluktadir. Insan genomunda yaklasik 100.000 kopyas1 vardir.

1.5.2. Genler ile Tlgili DNA Dizileri

Genom {izerinde proteine veya RNA’ya gevrilen islevsel bir {iriin olusturan
diziler gen olarak adlandirilir. Insan Genom Projesi kapsaminda 30000 civarinda gen
tanimlanmis olup bunlarin %95°1 polipeptid kodlarken %5°1t RNA kodlamaktadir.
Genlerin i¢inde biiyiik miktarda kodlamayan DNA vardir. Bu tip genlerin kodlayan,
yani proteine gevrilen dizi bolgelerine ekson, kodlamayan dizilerden intron denir.
Tiim genin uzun bir RNA molekiilii olusturacak sekilde transkripsiyonunda intronlar
kesilerek ayrilir ve boylece mMRNA’da (mesajc1t RNA) sadece eksonlar bulunmus olur
(24).

Tek Niikleotit Polimorfizmi (SNP, Single Nucleotide Polymorphisms)

Gilinimiiz teknolojisinde DNA sekans analizi ve tek baz farkliliklarinin tespit
edilerek bireyler arasindaki tiim DNA sekans farkliliklar1 bulunur. Bu sayede hastalik
riskleri ve tedavilere cevap gibi fenotiplerin genetik farkliliklarla iligkilerini bulmak
hedeflenir (32). DNA dizisinde her 2000-2500 bazda bir tek baz farkliligi goriiliir.
Bu da ayni tiir igerisinde genom farkliliklarinin olusmasii saglar (Sekil 4). Tek
niikleotid degisim polimorfizminin bazi alt gruplari bulunmaktadir (26, 28, 33).

Transisyon: Dizi i¢indeki bir piirin bazinin (Adenin, Guanin) diger bir piirin
bazina veya bir primidin bazinin (Timin, Sitozin) diger bir pirimidin bazina
doniismesine denir.

Transversiyon: Dizi i¢indeki bir piirin bazinin (Adenin, Guanin) bir primidin
bazina (Timin, Sitozin) veya bir primidin bazinin bir piirin bazina déniismesine
denir.

Delesyonlar: DNA dizisi igerisinden niikleotidlerin kirilip ayrilmasi sonucu

genin normal uzunlugundan daha kisa olur. Bu gen, yapisal bir gen (protein
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kodlayan) ise proteinin aminoasit dizisinde azalma olur ve proteinin fonksiyonu
bozulur.

Insersiyon: DNA igerisine niikleotidlerin eklenmesi ile genin normal
uzunlugundan daha uzun olmasina denir. Bu yapisal bir gen ise proteinin aminoasit

dizisinde artmaya neden olur.

SNP short tandem repeat (STR)

(Single Nucleotide
Polymorphism)

| |
GTACTAGACTACTACTACTACTACTGGTG..

5 Tekrar

GTACAAGACTACTACTACTACTACTACTGGTG...

6 Tekrar

GTACAAGACTACTACTACTACTACTACTACTGGTG...

7 Tekrar
Sekil 4. DNA Dizisindeki Genetik Varyasyonlarin Sematik Sunumu (6).

1.6. STR Lokuslarinn isimlendirilmesi

Insan STR lokuslari, 2-7 baz cifti uzunlugunda belli bir baz dizilimine sahip,
bas-kuyruk seklinde art arda tekrarlanan {nitelerden olusmaktadir. STR‘lerin
tekrarlanan tinitesindeki baz sayist minisatellitlerden (VNTR) daha az oldugu i¢in bu
lokuslara mikrosatellitler de denilmektedir. Bu bolgelerin insan genomu boyunca
dagilmis olup, her 6-10 kb‘de bir goriildiigli saptanmistir. Adli amaclh ¢alismalarda,
bu lokuslarin bireyden bireye tekrarlanan {inite sayilarindaki varyasyonlardan
yararlanilmaktadir. STR lokuslar tekrarlanan {initenin sayisindan ve baz ¢ifti olarak
uzunlugundan kaynaklanan varyasyonlarin yani sira bazen homojen tekrar
tinitelerinde nokta mutasyonlart veya insersiyon/delesyonlardan kaynaklanan baz

dizilim farkliliklar1 da géstermektedir (15).
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Basit STR’ler: Baz sayist ve baz dizilim siras1 ayn1 olan tekrar iinitelerinden

meydana gelirler (Sekil 5).

B [ X [ X [x X[ xTx]x [ AlllS

AATG tetraniikleotid baz dizisi igeren tekrar iinitesi
B sqbit Bilge

Sekil 5. Basit STR Lokusunun Goriintiisii (15).

Bilesik STR’ler: Baz dizilim siras1 birbirinden farkli olan iki veya daha fazla

sayida tekrar tinitelerinin olusumuna denir (Sekil 6).

B [ x [ x [x [ x [ xJa] x [ x [ x [ Allel93

AATG tetraniikleotid baz dizisi igeren tekrar iinitesi
D bt Bslge

Sekil 6. Bilesik STR Lokusunun Goriintiisii (15).

Kompleks STR’ler: Baz dizilimi ve baz sayisi farkli olan birkag tekrar
bloguyla olusurlar (Sekil 7).

| [ [ [ [

G [ [ [ [ [

-] [ 7 T T T
- [ [ [ [ [ T T .
B [ T T T T T e
. [ [ [ [ [ [ [ [ [ .

Birden gok tetraniikleotit baz dizisi igeren tekrar iinitesi

I :bit Bilge

Sekil 7. Kompleks STR Lokusunun Goriintiisii (15).
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1992 yilinda Uluslararast Adli Hemogenetik Toplulugu DNA Komisyonunun
yayimladig1 kararlarla; STR lokus allelleri, igerdikleri tekrar {initesi sayisina gore
isimlendirilirler. Bir allel, ard1 ardina tekrarlanan 8 tane iinite bulunduruyorsa buna
“allel 8 denir (Sekil 5). Bir iinitesindeki baz cifti sayis1 standart tekrar iinitesinden
eksik olan allellerde, tam olarak tekrarlanan {initelerin sayis1 ve eksik baz iceren
tinitedeki baz sayisiyla adlandirilir. Bu iki deger birbirinden ondalik nokta ile
ayrilarak yazilir. Ornegin, dort baz ¢iftlik tekrar iiniteleri iceren bir STR lokusunun
9.3 alleli, 10 allelinden, yedinci tekrar tinitesinde adenin kaybindan dolay1 1 baz ¢ifti
daha kisadir (Sekil 6) (15, 34).

Adli amagli yapilan DNA analizi ¢aligmalarinda STR lokuslarinin allel
frekanslar1 hesaplanarak sonug¢ verilmektedir. Bu konuda en 6nemli farklilik 6zel bir
lokustaki allellerin frekanslaridir. Farkli popiilasyonlarda degisiklik gosteren allel
frekanslarinin rutinde kullanilmadan 6nce bilinmesi ve hesaplanmasi gerekir (15).

1.6.1. Uluslararasi Standart STR Bolgeleri

Glinlimiizde ticari olarak iiretilen ve adli DNA laboratuvarlarinda kullanilan
30’a yakin STR gen bdlgesi kullanilmaktadir. Elde edilen STR lokuslar1 analiz
sonuclarinin veri bankalarinda ve laboratuvarlarda karsilagtirilabilmesi i¢in ayn1 STR
lokuslarmin kullanilmasi gerekmektedir. Bu nedenle uluslararasi kullanilan gen
bolgeleri belirlenerek standardizasyon saglanmaktadir. Bununla birlikte c¢aligilan
STR gen bolgesi sayisi arttikca bulunan sonuglarin ayrim giiciiniin de artacagi
kesindir.

Degisik laboratuvarlarda ayni sayida ve aymi gen bolgelerinin (lokus)
calisilmasinin sonucu DNA veri bankalar1 olmustur. Bu standardin saglanabilmesi
icin ABD’de 1997 yilinda CODIS (Combined DNA Index System) DNA veri
bankasi kurulmustur. CODIS sistemi i¢inde FBI tarafindan belirlenen 13 STR lokusu
bulunmaktadir. Bu lokuslar1 igeren gesitli ticari multipleks STR Kitleri iiretilmeye
baslanmistir. CODIS sistemindeki lokuslar; D3S1358, VWA, FGA, D8S1179,
D21S11, D18S51, D5S818, D13S317, D7S820, D16S539, THO1, CSF1PO ve
Amelogenin’dir. Bu STR lokuslarinin allel biiytikliiklerinin 350 bg¢’den kiigiik
olmasi, eski ve iyi korunmamis biyolojik 6rneklerden kimliklendirme yapabilmesi,
coklu analize imkin vermesi ve pahali donanim gerektirmemesinden dolayr adli

bilimler i¢in ideal genetik isaretler olmuslardir. Giinlimiizde ABD’de 50 eyaletten
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elde edilen DNA profilleri ulusal veri bankasinda toplanarak CODIS sisteminde
barkotlanmis 6rneklerin DNA profilleri ile bilgisayar ortaminda karsilastiriimaktadir
(35).

Avrupa birliginde standart 12 STR bolgesi belirlenmistir. Bunlar: FGA,
THO1, VWA, D1S1656, D2S441, D3S1358, D8S1179, D10S1248, D12S391,
D18S51, D21S11, D22S1045 dir. Bunlara daha sonra D2S1338, D16S539, D19S433,
SE33 ve Amelogenin olmak iizere 5 lokus daha eklenmistir. interpol 7 STR bolgesi
(FGA, THO1, VWA, D3S1358, D8S1179, D18S51, D21S11) ile tercihli olarak
Amelogenin’i belirlemistir (36).

ingiltere 10 STR gen bolgesi (FGA, THO1, VWA, D2S1338, D3S1358,
D8S1179, D16S539, D18S51, D19S433, D21S11) ile Amelogenin, Almanya igin ise
8 STR (FGA, THO1, SE33, VWA, D3S1358, D8S1179, D18S51, D21S11) ile
Amelogenin standart olarak secilmistir. Ulkemizde ise heniiz ulusal bir DNA veri
bankasi ve belirlenen bir STR lokus standardi yoktur. Ancak Tiirkiye’de de bir DNA
veri bankasi kuruldugunda mutlaka standart STR lokuslar1 belirlenmelidir (36).

1.6.2 Adli Bilimlerde Kullamlan Genetik Belirteclerin (STR) Ozellikleri
Adli bilimler alaninda kullanilacak olan genetik sistemlerin (STR lokuslar1
igeren kitler) bazi 6zellikleri olmalidir. Bunlar;

e Yiiksek oranda polimorfizm gostermelidir (Toplumdaki sikligi %1 ‘den fazla
olmalidir).

e Yiiksek oranda heterozigotluk 6zelligi gostermelidir.

e Kalitim modeli net olarak tanimlanmis olmalidir.

e Yeni mutasyon goriilme orani ¢ok az olmalidir.

e Popiilasyondaki allel, genotip ve/veya fenotip sikligi belirlenmis olmalidir.

e Basit, hizli, tekrarlanabilir ve ucuz yontemlerle kullanilabilmelidir.

e Analiz i¢in ¢ok az baslangi¢ materyali yeterli olmalidir (37, 38).

1.7. Mikrosatellit (STR) Lokuslar:

Calismamizda kullanilan STR lokuslari; D8S1179, D21S11, D7S820,
CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX,
D18S51, Amelogenin, D5S818 ve FGA gibi yiiksek derecede polimorfizim gdsteren
STR lokuslaridir (Sekil 8). Giiniimiizde yaygin olarak adli bilimlerde; kriminal
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olaylarin aydinlatilmasi, kimlik tespiti, nesep tayini, genom haritalamalar1 ve

popiilasyon ¢aligmalari gibi bircok konuda STR polimorfizim uygulamalari

kullanilmaktadir.
15 8STR Lokus ve Kromozomlar
Uzerindeki Pozisyonlan
TPOX
=
EI:l:SS1 358 g
B 'm
THO1 E
D2S1338
D55818 ;ﬂ LU VWA
Fea ™ D75820 |
]_c5F1 PO] W
1 2 3 4 5 Id 8 10 11 12
(=
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e o=
. D195433
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Sekil 8. Calismamizda Kullanilan STR Lokuslarinin Kromozomlar
Uzerindeki Yeri

1.7.1. D8S1179 Lokusu

D8S1179 Lokusu tetraniikleotid tekrarli olup, 8. kromozomun uzun kolu
tizerinde (8q24.13) bulunmaktadir. Lokusun mutasyon oranm1 %0,14 olarak
hesaplanmugtir. Simdiye kadar 8-19 tekrarlar arasinda toplam 12 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [TCTA][TCTG] seklinde goriiliir. Bu lokusdaki allellerin
fragman uzunlugu 123-170 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 1) (23, 32, 39-
41).
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Tablo 1. D8S1179 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 8024.13

Baz Biiyiikligii 123- 169 bp

Tekrar Dizini [TCTA][TCTG]

Mutasyon Orani % 0,14

STR Lokusunun Primer dizisi 5-TTTTGTATTTCATGTGTACATTCG-3'

5-CGTAGCTATAATTAGTTCATTTTCA-3'

Tekrar Allelleri 8-9-10-11-12-13-14-15-16-17-18-19

1.7.2. D21S11 Lokusu

D21S11 Lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 21. kromozomun uzun
kolu tizerinde (21g21.1) bulunmaktadir. Lokusun mutasyon orani %0,14 olarak
hesaplanmistir. Simdiye kadar 24-38 tekrarlar arasinda toplam 24 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [TCTA][TCTG] seklinde goriiliir. Bu lokusdaki allellerin
fragman uzunlugu 184-239 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 2) (23, 32, 39,
40, 42).

Tablo 2. D21S11 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 21921.1

Baz Biiytikligi 184-239 bp

Tekrar Dizini [TCTA] [TCTG]

Mutasyon Orani 9 0,14

STR Lokusunun Primer dizisi 5-GTGAGTCAATTCCCCAAG-3'

5-GTTGTATTAGTCAATGTTCTCC-3'

Tekrar Allelleri 24-24 2-25-26-27-28-29-30-30,2-31-31,2-
32-32,2-33-33,2-34-34,2-35-35,2-36-37-38
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1.7.3. D7S820 Lokusu

D7S820 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 7. kromozomun uzun
kolu tizerinde (7q21.11) bulunmaktadir. Lokusun mutasyon orani %0,19 olarak
hesaplanmistir. Simdiye kadar 6-15 tekrarlar arasinda toplam 10 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [GATA] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman uzunlugu
255-291 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 3) (23, 32, 39, 40, 43).

Tablo 3. D7S820 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 7921.11

Baz Biiytikligii 255-291 bp

Tekrar Dizini [GATA]

Mutasyon Orani % 0,19

STR Lokusunun Primer dizisi 5-TGTCATAGTTTAGAACGAACTAACG-3'

5-CTGAGGTATCAAAAACTCAGAGG-3'

Tekrar Allelleri 6-7-8-9-10-11-12-13-14-15

1.7.4. CSF1PO Lokusu

CSF1PO lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. kromozomun uzun
kolu iizerinde (5g33.1) insan c-CSF igin proto-onkogeni-1 reseptdr geni 6. intron
bolimiinde bulunur. Lokusun mutasyon orant %0,16 olarak hesaplanmistir. Simdiye
kadar 6-15 tekrarlar arasinda toplam 10 farkli allel bulunmustur. Tekrar dizini
[AGAT] seklinde goriliir. Bu allellerin fragman uzunlugu 304-341 baz ¢ifti arasinda
tamimlanmustir (Tablo 4) (23, 32, 39, 40, 44).
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Tablo 4. CSF1PO lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 5033.1

Baz Biiyiikligii 304-341 bp

Tekrar Dizini [AGAT]

Mutasyon Orant % 0,16

STR Lokusunun Primer dizisi 5-AACCTGAGTCTGCCAAGGACTAGC-3'

5-TTCCACACACCACTGGCCATCTTC-3'

Tekrar Allelleri 6-7-8-9-10-11-12-13-14-15

1.7.5. D351358 Lokusu

D3S1358 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 3. kromozomun kisa
kolu iizerinde (3p21.31) bulunur. Lokusun mutasyon oranmi %0,12 olarak
hesaplanmistir. Simdiye kadar 12-19 tekrarlar arasinda toplam 8 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [TCTA] [TCTG] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman
uzunlugu 111-140 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 5) (23, 32, 39, 40, 45).

Tablo 5. D3S1358 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 3p21.31

Baz Biiyiikligii 111-140 bp
Tekrar Dizini [TCTA][TCTG]
Mutasyon Orant % 0,12

STR Lokusunun Primer dizisi 5-ACTGCAGTCCAATCTGGGT-3'

5-ATGAAATCAACAGAGGCTTG-3'

Tekrar Allelleri 12-13-14-15-16-17-18-19
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1.7.6. THO1 Lokusu

THOL lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 11. kromozomun kisa
kolu tizerinde (11p15.5) 1. intron insan tirozin hidroksilaz geninde bulunur. Lokusun
mutasyon orani %0,01 olarak hesaplanmistir. Simdiye kadar 4-13,3 tekrarlar arasinda
toplam 10 farkli allel bulunmustur. Tekrar dizini [AATG] seklinde goriiliir. Bu
allellerin fragman uzunlugu 111-140 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 6) (23,

32, 39, 40, 46).

Tablo 6. THO1 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi
Baz Biiyukligi
Tekrar Dizini
Mutasyon Orani

STR Lokusunun Primer dizisi

Tekrar Allelleri

11p15.5
163-201 bp
[AATG]

% 0,01

5-GTGGGCTGAAAAGCTCCCGATTAT-
3'

S-ATTCAAAGGGTATCTGGGCTCTGG-
3'

4-5-6-7-8-9-10-9,3-11-13,3

1.7.7. D13S317 Lokusu

D13S317 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 13. kromozomun uzun
kolu {iizerinde (13q31.1) bulunur.
hesaplanmugtir. Simdiye kadar 8-15 tekrarlar arasinda toplam 8 farkli allel

bulunmustur. Tekrar dizini [TATC] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman uzunlugu

Lokusun mutasyon orant %0,14 olarak

216-244 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 7) (23, 32, 39, 40, 47).
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Tablo 7. D13S317 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 13931.1
Baz Biiytikligii 216-244 bp
Tekrar Dizini [TATC]
Mutasyon Orani % 0,14

STR Lokusunun Primer dizisi 5-ACAGAAGTCTGGGATGTGGA-3'

5'-GCCCAAAAAGACAGACAGAA-3

Tekrar Allelleri 8-9-10-11-12-13-14-15

1.7.8. D16S539 Lokusu

D16S539 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 16. kromozomun uzun
kolu {izerinde (16g24.1) bulunur. Lokusun mutasyon oram1 %0,11 olarak
hesaplanmistir. Simdiye kadar 5-15 tekrarlar arasinda toplam 9 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [GATA] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman uzunlugu
252-292 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 8) (23, 32, 39, 40, 48).

Tablo 8. D16S539 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 16924.1

Baz Biiytikligi 252-292 bp

Tekrar Dizini [GATA]

Mutasyon Orani 9% 0,11

STR Lokusunun Primer dizisi 5-GATCCCAAGCTCTTCCTCTT-3'

5-ACGTTTGTGTGTGCATCTGT-3'

Tekrar Allelleri 5-8-9-10-11-12-13-14-15
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1.7.9. D251338 Lokusu

D2S1338 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 2. kromozomun uzun
kolu tizerinde (2q35) bulunur. Lokusun mutasyon orani %0,12 olarak hesaplanmistir.
Simdiye kadar 15-28 tekrarlar arasinda toplam 14 farkli allel bulunmustur. Tekrar
dizini [TGCC][TTCC] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman uzunlugu 307-358 baz
cifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 9) (23, 32, 39, 40, 49).

Tablo 9. D2S51338 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 2035

Baz Biiytikligi 307-358 bp
Tekrar Dizini [TGCC][TTCC]
Mutasyon Orani % 0,12

STR Lokusunun Primer dizisi 5%

CAGTGGATTTGGAAACAGAAATG-3*

5*~TCAGTAAGTTAAAGGATTGCAGG-
3?(

Tekrar Allelleri 15-16-17-18-19-20-21-22-23-24-25-26-
27-28

1.7.10. D19S433 Lokusu

D19S433 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 19. kromozomun uzun
kolu iizerinde (19q12) bulunur. Lokusun mutasyon oranm1 %0,11 olarak
hesaplanmistir. Simdiye kadar 9-17,2 tekrarlar arasinda toplam 15 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [AAGG][AAAG][TAGG] seklinde goriliir. Bu allellerin
fragman uzunlugu 101-135 baz ¢ifti arasinda tanimlanmustir (Tablo 10) (23, 32, 39,
40, 50).
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Tablo 10. D19S433 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi
Baz Biiyiikligi
Tekrar Dizini
Mutasyon Orant

STR Lokusunun Primer dizisi

Tekrar Allelleri

19q12

101-135 bp

[AAGG][AAAG][TAGG]

% 0,11
5“-CCTGGGCAACAGAATAAGAT-3'
5“-TAGGTTTTTAAGGAACAGGTGG-3'

9-10-11-12-12,2-13-13,2-14-14,2-15-
15,2-16-16,2-17-17,2

1.7.11. vVWA Lokusu

VWA lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 12. kromozomun kisa kolu

tizerinde (12p13.31) von willebrand factor geni 40. intronda bulunur. Lokusun

mutasyon orant %0,17 olarak hesaplanmigtir. Simdiye kadar 11-24 tekrarlar arasinda
toplam 14 farkli allel bulunmustur. Tekrar dizini [TCTA] [TCTG] seklinde goriiliir.

Bu allellerin fragman uzunlugu 154-206 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 11)

(23, 32, 39, 40, 51).

Tablo 11. VWA lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi

Baz Biiyiikligii

Tekrar Dizini

Mutasyon Orani

STR Lokusunun Primer dizisi

Tekrar Allelleri

12p13.31
154-206 bp
[TCTA] [TCTG]

% 0,17

5-CCCTAGTGGATAAGAATAATC-3'

5-GGACAGATGATAAATACATAGGATGGATGG-3'

11-12-13-14-15-16-17-18-19-20-21-22-23-24
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1.7.12. TPOX Lokusu

TPOX lokusu tetrantikleotid tekrarli bir lokus olup, 2. kromozomun kisa kolu
tizerinde (2p25.3) 10. intron insan tiroid peroksidaz geninde bulunur. Lokusun
mutasyon orani %0,01 olarak hesaplanmistir. Simdiye kadar 6-13 tekrarlar arasinda
toplam 8 farkli allel bulunmustur. Tekrar dizini [AATG] seklinde goriiliir. Bu
allellerin fragman uzunlugu 222-249 baz ¢ifti arasinda tanimlanmistir (Tablo 12) (23,
32, 39, 40, 52).

Tablo 12. TPOX lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 2p25.3

Baz Biiytikligi 222-249 bp

Tekrar Dizini [AATG]

Mutasyon Orani % 0,01

STR Lokusunun Primer dizisi 5-ACTGGCACAGAACAGGCACTTAGG-
3

5-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGT-
3|

Tekrar Allelleri 6-7-8-9-10-11-12-13

1.7.13. D18S51 Lokusu

D18S51 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 18. kromozomun uzun
kolu tizerinde (18g21.33) bulunur. Lokusun mutasyon oran1 %0,22 olarak
hesaplanmugtir. Simdiye kadar 7-27 tekrarlar arasinda toplam 23 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [AGAA] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman
uzunlugu 262-345 baz ¢ifti arasinda tanimlanmustir (Tablo 13) (23, 32, 39, 40, 53).
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Tablo 13. D18S51 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 18qg21.33

Baz Biiytikligii 262-345 bp

Tekrar Dizini [AGAA]

Mutasyon Orant % 0,22

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-CAAACCCGACTACCAGCAAC-3'

5-GAGCCATGTTCATGCCACTG-3'

Tekrar Allelleri 7-9-10,2-10-11-12-13-13,2-14-14,2-15-
16-17-18-19-20-21-22-23-24-25-26-27

1.7.14. D5S818 Lokusu

D5S818 lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. kromozomun uzun
kolu iizerinde (5q23.2) bulunur. Lokusun mutasyon oram1 % 0,11 olarak
hesaplanmistir.  Simdiye kadar 7-16 tekrarlar arasinda toplam 10 farkli allel
bulunmustur. Tekrar dizini [AGAT] seklinde goriiliir. Bu allellerin fragman uzunlugu
134-172 baz gifti arasinda tanimlanmustir (Tablo 14) (23, 32, 39, 40, 54).

Tablo 14. D5S818 lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 5023.2

Baz Biiytikligi 134-172 bp
Tekrar Dizini [AGAT]
Mutasyon Orani 9% 0,11

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GGGTGATTTTCCTCTTTGGT-3'

S-TGATTCCAATCATAGCCACA-3'

Tekrar Allelleri 7-8-9-10-11-12-13-14-15-16
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1.7.15. FGA Lokusu

FGA lokusu tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. kromozomun uzun kolu
tizerinde (4q31.3) insan a-fibrinojen geninin 3. intron bolgesinde bulunur. Lokusun
mutasyon orant % 0,28 olarak hesaplanmistir. Simdiye kadar 17-51,2 tekrarlar
arasinda toplam 28 farkli allel bulunmustur. Tekrar dizini [TTTC] [CTTT] [TTCC]
seklinde goriliir. Bu allellerin fragman uzunlugu 304-341 baz cifti arasinda
tamimlanmustir (Tablo 15) (23, 32, 39, 40, 55).

Tablo 15. FGA lokusuna ait bilgiler

Kromozom yerlesimi 4931.3

Baz Biiyiikliigii 304-341 bp

Tekrar Dizini [TTTC][CTTT] [TTCC]

Mutasyon Orani % 0,28

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GCCCCATAGGTTTTGAACTCA-3'

S-TGATTTGTCTGTAATTGCCAGC-
3|

Tekrar Allelleri 17-18-19-20-21-22-23-24-25-26-26,2-
27-28-29-30-30,2-31,2-32,2-33,2-42,2-
43,2-44,2-45,2-46,2-47,2-48,2-50,2-51,2

1.8. Popiilasyon Genetigi

Popiilasyon genetigi allel frekans1 degisiklikleri ile ilgilenen bilim dalidir.
Giliniimiizde popiilasyonlarin genetik yapisini tanimlayacak matematiksel modellerin
gelistirilmesi hedeflenmektedir. Popiilasyon genetigiyle allel frekanslarini degistiren,
secilim, mutasyon, go¢ ve rastgele genetik siiriklenmeler gibi faktorler
degerlendirilir. Genetik evrimi anlamak igin, belirli bir organizma degil
popiilasyonun tamami incelenir. Ayni tiire ait, ayni cografyada yasayan ve potansiyel
olarak birbirleriyle eslesebilen bireylerden olusan topluluga popiilasyon denir. insan

genomunda tek bir genetik lokus dikkate alindiginda popiilasyon igindeki farkli
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bireylerin farkli genotiplere sahip olduklarii bulabiliriz. Popiilasyonun belirli bir
genotipe sahip olmasi genotip frekansi olarak isimlendirilir. Belirli bir nesildeki
popiilasyonun iireyebilen iiyelerinin tiimii tarafindan olusturulan tim gametlerinden
meydana gelen yapiya gen havuzu denir. Gen havuzunu meydana getiren yumurtalar
ve spermler haplotip yapidadir. Boylece her lokus i¢in yalniz bir allel igerirler. Tek
bir lokusu diisiindiigiimiizde farkli gametlerin farkli alleller bulundurur. Belirli bir

allelin gen havuzundaki gériilme oranina allel frekansi denir (26).

1.8.1. Hardy-Weinberg Kanunu

Ingiliz matematik¢i Godfrey H.Hardy ve Alman Fizik¢i Wilhelm
Weinberg’in birbirlerinden bagimsiz olarak gelistirdikleri matematik modeline
Hardy-Weinberg Kanunu denir. Hardy-Weinberg kanununda bazi varsayimlar
altinda bir popiilasyondaki genotip ve allel frekanslarinin ne olacagi bulunur. Bu
varsayimlar sonucu gercek popiilasyonlarin karsilagtigi birgok karmagik durumun
bulunmadigi ideal bir popiilasyon belirlenir (26, 56-58).

Bir mendel popiilasyonu rastgele eslestirilen fertlerden olusur. Hardy-
Weinberg yasasi baskinlik kurali, gen sikliklar1 ve rastgele eslesme ile insan gibi
diploid organizmalarda arastirilan fenotipin dagiliminin hesaplanmasini1 saglar.
Hardy-Wienberg yasas1 giivenilirdir. incelenen orneklerin ¢ogu bunu destekler.
Hardy-Wienberg yasasinda:

e Biitlin genotipler esit hayatta kalma oranina ve esit lireme basarisina
sahiptir ve
hi¢bir se¢ilim bulunmaz.

e Yeni allel olusturacak veya mevcut higbir alleli digerine doniistiirecek
mutasyon
yoktur.

e Popiilasyonun igine veya iginden disina higbir go¢ olmaz.

e Popiilasyon sinirsiz olup 6rnekleme hatalarinin ve diger rastgele etkilerinin
g6z ard1 edilebilecegi kadar genistir.
e Popiilasyondaki bireyler rastgele eslesirler.
Hardy-Weinberg kanununa gore, yukaridaki varsayimlara uygun popiilasyon

asagidaki ozelliklere sahiptir (26, 57).
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e Bir popiilasyondaki allel frekanslar1 nesilden nesillere degismez boylece
popiilasyon evrimlesmez.
e Bir nesil siiren rastgele eslesmenin ardindan, genotip frekanslari allel

frekanslarindan tahmin edilebilir niteliktedir.

1.8.2. Hardy-Weinberg Dengesinin Istatiksel Olarak Hesaplanmasi

Hardy-Weinberg‘den sapma testi uyumunun anlamliligi 2 istatistiksel
indeksi ile hesaplanir. Elde edilen sonuglar 6nceden belirlenen miktardan biiyiikse,
Hardy-Weinberg‘den sapmanin istatistiksel olarak anlamli oldugu sdylenebilir.
Ancak y2 sayisal degeri popiilasyonu olusturan fertlerle dogru orantili haldedir. Eger
gercek bir sapma varsa Ornek ne kadar biiyiikkse sapma o kadar anlamlidir. Biiyiik
popiilasyonlarin sapma gostermeleri kaginilmazdir. Bu nedenle Hardy-Weinberg
dengesini temel alarak bir frekansin degerlendirmesini yapmak her zaman miimkiin

degildir (59).

1.8.3. Hardy-Weinberg Dengesini Bozan Etmenler

Hardy-Weinberg kuralina gore popiilasyona ait gen havuzunda mutasyon,
gb¢, seleksiyon, izolasyon olmadigi slirece gen havuzunun gen frekansi degisime
ugramaz. Ancak genellikle popiilasyondaki genlerin frekansi degisir. Popiilasyonda
genlerin frekansinin degismesine etki eden faktorler; gog, izolasyon, mutasyon, dogal
se¢ilim, genetik siiriiklenme ve es se¢imi olarak siralanabilir (26, 57).

Goc: Popiilasyonu meydana getiren bireylerin baska bir popiilasyona gog
etmesi popiilasyonun gen frekansimi degistirir. Popiilasyon disimna gogler
popiilasyondaki gen frekansini azaltirken popiilasyon igine gocler ise gen frekansini
artirir (26, 57).

Izolasyon (Ayrilma): Bir popiilasyonun diger popiilasyonlarla genetik
aligverisinin kesilmesine izolasyon denir. Gen frekanslarinin degismesinde rol
oynayan en dnemli etmen izolasyondur. Cografi izolasyon popiilasyonlari birbirinden
ayiran en Onemli etkendir. Cografl izolasyon sonucu meydana gelen popiilasyonlar
arasinda gen gegisi olmasi beklenmez (26, 57).

Mutasyon: DNA'da meydana gelen degisikliklere mutasyon denir.
Mutasyonlar genellikle zararlidir. Zararli olan mutasyonlar popiilasyona ait gen
frekansini azaltir (26, 57).
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Dogal Secilim: Ayni tiirin bireyleri arasinda meydana gelen varyasyonlar
sonucunda cevreye daha iyi uyum yapabilen bireyler hayatta kalirken uyum
yapamayanlar ise yok olur. Bu nedenle istenmeyen oOzellikte olan genlerin
frekansinin azalmasi sonucu kararsiz popiilasyonlar zamanla kararli duruma doniisiir
(26, 57).

Genetik Siiriiklenme: Bir popiilasyondan gog, afet, iklim vb. etkenlerin
etkisiyle ayrilan kiigiik popiilasyonlarin gen havuzunda sansa bagli olarak olusan
degisikliklere denir. Popiilasyonlarda eslerin se¢imi ve ¢iftlesme biiyiik 6l¢iide sans
faktorii ile olur. Kisacasi popiilasyona ait gen havuzundaki frekans sansa bagl
olaylarla degisir (26, 57).

Es Secimi: Popiilasyonda, sansa bagli olmayan durumlar Hardy-Weinberg
esitligini bozar. Popiilasyonlardaki bireylerin ¢iftlesmek i¢in rastgele es se¢iminin
yant sira bazen belirli 6zelliklerle secim yaparlar. Bdylece popiilasyonu olugturan
bireylerin bir zaman sonra koken aldiklar1 popiilasyondan farkli davranig sekilleri
gosterirler. Bu davranis sekilleri yasam kavgasinda beslenme, korunma, yavrularina
bakma vb. farkli yetenekleri ortaya ¢ikarir. Ayrica bireylerin belli 6zelliklere gore
eslerini segmeleri belirli genlerin frekansini popiilasyonda artirir (26, 57).

Popiilasyonlar dinamiktir ve siirekli degisirler. Popiilasyonlar dogum, 6liim,
goc ve diger popiilasyonlarla etkilesim ile biiylir ya da kigiiliirler. Popiilasyon
genetigi ¢alismalarinin ¢ogunda ilk adim, ilgilenilen popiilasyondaki belirli lokustaki
allel frekansimi bulmaktir. Allel frekanslarimin bulunmasi i¢in ¢ok sayida bireyin

genotipi ¢ikarilir ve DNA dizilerinin dogrudan analizleri gerekir (26).

1.8.4. Hardy - Weinberg Dengesine Akraba Evliliklerinin Etkileri

Ebeveynlerinden en az biri ortak olanlara akraba denir. Akrabalarin aralarinda
yaptiklar1 evliliklerden dogan c¢ocuklara ise akraba ¢ocugu (inbred) denir.
Akrabalarin genleri yiiksek derecede benzer yapidadir. Boylece akraba evlilikleri
sonucu benzer genlerin homozigot olarak agiga ¢ikmaktadir (60, 61, 62). Diinyanin
her yerinde akraba evlilikleri goriilmekle beraber baz1 izole toplumlarda ve islam
tilkelerinde daha sik rastlanmaktadir (62).

Akraba evliliklerinin stk oldugu popiilasyonlarda homozigot alleller
heterozigotlardan daha fazla olmaktadir. Toplumdaki kisiler rastgele degil de

homozigotlar homozigotlarla, heterozigotlar heterozigotlarla eslesecek olursa
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dogacak homozigotlarin sayisi artacak ve Hardy-Weinberg dengesi bozulacaktir.
Kisacas1 rastgele olmayan evlilikler toplumda gen sikliginin degistirir. Bir
popiilasyonda sadece akraba evlilikleri olursa ayni gen ya da genotiplere sahip
kisilerin sayis1 hizla artiracaktir ve akraba evliligi yapanlar 6teki kisilerden izole
edilmis duruma gelecektir (61).

Ornegin; Brezilya Kizilderili kabilelerinden Iriri‘lerde D1S80 lokusunda 18
numarali allelin siklig1 %100 olarak bulunmustur ve hepsinde homozigot haldedir
(62). Bu kabile i¢in bu lokusundan vyararlanarak kimliklendirme yapilamaz.
Popiilasyonda homozigotlarin orani diistilkge Hardy - Weinberg dengesine uyum
artar ve kimliklendirme de daha saglikli sekilde yapilir (63, 64, 65).

1.9. Adli Bilimlerde DNA Analiz Yontemleri

Adli bilimlerde DNA analiz yontemleri teknolojinin gelismesiyle siirekli
kendini yenilemistir. STR lokuslarinin analizi i¢in rutin uygulamalarda su islem
basamaklar1 bulunmaktadir;

e Adli 6rneklerden DNA ‘nin ekstraksiyon ve izolasyonun yapilmasi,

e Izole edilen DNA STR lokuslarinin PCR ile ¢ogaltilmast,

e (Cogaltilan STR lokus allellerinin elektroforez ile ayriminin yapilmasi,

e STR lokus allellerin goriiniir hale getirilerek ve sonuglarin

degerlendirilmesidir

1.9.1. DNA izolasyonu

Insan hiicrelerinin bulundugu herhangi bir materyalden (kan, kil, dis, sperm
vs.) DNA’nin elde edilmesi i¢in kullanilacak yontemlere DNA izolasyonu denir. Bu
yontemin miimkiin oldugunca yiiksek molekiillii ve proteinlerden arindirilmig bir
izolasyon saglamasi gerekmektedir. Bu anlamda dikkat edilmesi gereken iki nokta
vardir;

1-) Yiiksek derecede mekanik etki spesifik olmayan DNA fragmentlerinin
olusmasina neden olacagindan izolasyon ile hiicreden DNA’nin inaktive edilmesi ve
bu esnada mekanik etkilerden kaginilmasi gerekmektedir (14).

2-) Elde edilen DNA’nin enzimlerle kolayca reaksiyona girebilmesi igin

proteinlerin tamamen uzaklastirilmasi gerekmektedir (14).
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Giliniimiizde kan, kemik-dis ve diger 6rnekler (doku, swab vs.) olmak iizere
degisik DNA izolasyon protokolleri bulunmaktadir. izolasyon sirasinda ilk olarak
hiicrelerin lize edilip, Proteinase-K araciligiyla DNA’nin serbest hale getirilmesi
saglanir, sonrasinda ise alkol ve 6zel sivilarla proteinler uzaklagtirilir ve saf bir DNA

elde edilir.

1.9.2 PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) metodu, adli bilimlerden ekolojiye, DNA
diagnostik ¢alismalarindan temel arastirmalara kadar her alanda basit, kolay ve hizli
olmasi nedenleriyle kullanilmaktadir (66). Kary Mullis tarafindan 1988’de bulunan
PCR hiicre ¢ekirdegi igerisinde gerceklesen DNA replikasyonunun bir analogudur.
Denaturasyon (A), baglanma (B) ve uzama (C) olmak {izere ii¢ asamadan
olugmaktadir (Sekil 9). Nanogram (ng) diizeyindeki ¢ok az miktardaki kalip DNA’da
istenen bolgelerin tekrarlayan kopyalarinin ¢ikarilmas: icin DNA polimeraz
kullanilmaktadir (23, 25). DNA’nin her bir replikasyon dongiisiinde iki katina DNA
molekiillerinin sayis1 ekponansiyonel olarak artar. Bu sayede baslangigtaki az
miktardaki kalip DNA’dan yeterli miktarda DNA elde edilmis olur. Ornegin 30
dongili boyunca amplifiye edilen tek bir DNA molekiliinden 23° (yaklasik 1 milyar)
adet yeni molekiil elde edilir. Molekiiler klonlama veya niikleotit dizi analizi gibi
daha ileri analizler i¢in gereken miktarlarda DNA tek bir DNA molekiiliiniin
amplifikasyonu ile elde edilebilir (24). Primerler kalip DNA’da ¢ogaltilmak istenen
bolgeye 0©zel olarak iiretilirler. PCR tekniginde gilinlimiizde en yaygin olarak
kullanilan Taq polimeraz enzimidir. Taq DNA polimerazlar, yiiksek sicakliga
dayanikli ve ¢ok verimli enzimlerdir. PCR yonteminin basarisinda; hedef DNA'nin
konsantrasyonu, oligoniikleotid primer, Mg+2, DNA polimeraz miktarlari, DNA
kalitesi ile baglanma sicaklig1 gibi faktorler rol oynar (23, 67).

Adli bilimlerde PCR teknigiyle ¢ok diisiik miktardaki DNA’y1 (tek bir sag
teli, sigara filtresi, kemik parcasi, kan lekesi vs.) ¢cogaltma imkan1 verdigi i¢in tercih
edilirler. Boylece kriminal olaylarda c¢esitli delillerden elde edilen ¢ok az
miktarlardaki DNA’nin PCR teknigi ile g¢ogaltilabilmesi deliller ile suclu bulma
oranini artirir (68). Kisacast PCR teknigiyle DNA’nin amaca en iyi hizmet edecek

bolgelerinin ¢ogaltilmasi hedeflenir (69).
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58°C
aactagg
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Sekil 9. PCR Kullanilarak DNA Molekiiliiniin Amplifikasyon Basamaklari
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1.9.3. Kapiller Elektroforez

Kapiller elektroforez (CE) yontemi elektroforetik hareket kabiliyeti, faz
ayirmmi ve molekiiler boyuttaki farkliliklara bagli olarak elektrokinetik ayirim
yapmaktadir. Bu elektrokinetik ayirim; iki ucu agik, dis ylizeyi silika ile kaplanmas,
yaklagik 25-75 pum i¢ capli ve 15-100 cm uzunlugundaki silindir seklinde
kapillerlerle yapilir. Kapiller, elektrotlart ve tamponu igeren iki cam hazne arasina
yerlestirilirler ve kapillerler jel ile doldurulurlar. Daha sonra ¢ok az miktardaki
ornek, kapillerin bir ucuna elektrokinetik ve hidrodinamik teknikle yiiklenir. Ayirim
yiikksek voltaj (yaklasik 5-30 kV, 1-150 uA) uygulayarak yaklasik 200-500 V/cm
dogru akim altinda yapilir. Kapillerdeki ¢6ziinlir maddenin dagilimi temel olarak
difiizyon ile kapiller duvari-6rnek etkilesimi, 1s1 ve iletkenlikteki degiskenlige bagl
olarak elektroforetik dagilima uyar (Sekil 10). Bu yontemin en 6nemli avantajlari
cok az miktarda ornek gerektirmesi ve ileri derecede hassas bir lazer (LIF, laser
induced fluorescence) teknolojisi ile hizli ayirim giicii olmasidir (23, 70, 71, 72, 73).

Kapiller Elekroforez birgok genetik hastaliklarin tanisi ve adli tipta genetik
polimorfizmin saptanmasinda kullanilir. Ayrica mutasyon ve polimorfizm analizinde,
SSCP (single strand conformation polymorphism), VNTR (variable number tandem
repeat), STR (short tandem repeat) analizi ve DNA dizilemesi gibi bir ¢ok ¢alismada
kapiller elekroforezden faydalanilir (70, 72, 74).

Kapiller elektroforexr sistemi bilegenleri

N

Falymerin
kapillerde tagimim

Lazer

5-20

Enjekte tampon

%i% %‘?i |

CSirnek
takila=

Sekil 10. Kapillerelektroforez (CE) Yontemi (23)
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Kapiller elekroforez cihazlarinda anot ve katot kutuplar arasinda uzanan bir
kapiller, sicaklig1 sabit tutacak bir 1sitic1 bolge ve anot uca yakin bir bélmede lazer
1s1k kaynagi ile CCD kameradan meydana gelir. Ayrica bu cihazlarda polimer
dolduran bir siringa ve her iki kutupta elektrik gecirgenligi saglayacak tampon
hazneleri vardir. Kapiller 6rnek tiipiine girerek PCR ile c¢ogaltilmis ve denatiire
edilmis DNA fragmanlarmi elektrokinetik yontemle kapiller igerisine alir. Daha
sonra sabit voltaj ve sabit sicaklikta anot kutba dogru hareket eden DNA fragmanlari
kapillerin silika ile kaplanmamis bolgesinden gecerken lazer 1s181m1 baglandiklar
primerin rengine gore degisik dalga boylarinda yansitarak CCD kamera tarafindan
algilanirlar. Uygun bilgisayar yazilimlari ile bu veriler degerlendirilir. Sonuglar
ekranda biiyiikliik ve yogunlugu ifade eden pikler seklinde goriiniirler (Sekil 11). Bu
pikler bahsedilen yazilim tarafindan daha 6nce bu yazilima tanitilan floresan boyali
ve fragman biyiikligii bilinen allelik ladder (AL)’larla karsilagtirilarak
degerlendirilmektedir (Sekil 11) (70, 71, 72).

Identifiler Allelic Ladders
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Sekil 11. STR Lokuslarinin Size Standart Esliginde Yiiriitiillerek allelic leader
Basamag ile Okunmasi (75).
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1.9.4. STR Lokus Allellerinin Belirlenmesi

Insan STR lokus allelleri belirlenirken PCR 6rnegi Formamid igerisinde
¢oziilerek Gen Liz Size Standard kullanilip standart degerler olan 100-139-150-160-
200-300-340-350-400 bp uzunluk araliklarina uyacak sekilde yiiritilir. Kapiller

elektroforezde DNA tekrar bolgelerini istenen bir ¢oziiniirliikkte diisiik vizkosite

saglayip formiile eden Performance Optimized Polymer (POP)’le yiiriitiilerek, cihaza

baglh bilgisayarin Data collection’da analiz edilip pik degerleri ¢ikartilir. Bulunan

degerler allelik ladders referans alinarak karsilastirma yapilir (Sekil 12) (23).

STR Allellerini Belirleme Basamaklan

l Matrix Dosyass
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Sekil 12. STR Allellerini Belirlenmesi (23).
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2. GEREC VE YONTEM

Calismamiz igin; Firat Universitesi Hastanesi Adli Tip Anabilim Dali DNA
Laboratuvari’'nda DNA analizi icin g¢alisilan Orneklere ait sonu¢ datalari Firat
Universitesi Girisimsel Olmayan Arastirmalar Etik Kurulu’ndan etik onay1 ve Adli
T1p Anabilim Dali’ndan izin alinarak temin edilerek ¢alisma icin gerekli olan verilere
ulasildi

Adli Tip Anabilim Dali DNA Labaratuvarinda DNA verilerinin elde edilme
basamaklart:

Izolasyon: Kan, kil, swap ve adli orneklerden (sigara izmariti, elbise v.b.)
DNA ekstraksiyonu QIAamp DNA Mini Kit (Qiagen) kullanim protokolii dikkate
alinarak yapilmistir.

PCR: izolasyonu tamamlanan 1 ng genetic DNA mataryalinden 15 STR
lokusu (D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317,
D16S53S, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA) amplikiye
etmek i¢cin AmpFISTR identifiler PCR Amplification Kit (Applied Biosystems,
Foster City, CA, USA) kullanilmistir.

Elektroforez ve Tiplendirme: Amplikiye olmus PCR materyali size standart
olarak kullanilan GeneScan500-LIZ ile ABI PRISM 310 Genetic Analyzer cihazina
yiiklenmigtir Kapiller elektroforezde analiz edilip pik degerleri GeneMapper ID software
version 3.2 ile ¢ikartildi. Referans Allelic Leadar dikkate alinarak 15 STR DNA verisi
elde edilmistir.

Calismada; 01.01.2008 — 31.12.2014 tarihleri arasinda Firat Universitesi Adli
Tip Anabilim Dali DNA Laboratuvarinda nesep tayini ve adli olaylarin ¢6ziimii ig¢in
gonderilen 6rnekler lizerinden elde edilen DNA verileri incelendi. Calismamizda 802
akraba olmayan bireye ait veriye ulasildi ve bu veriler ¢alisilan kisilerin isimlerini ve
adli olaylarla ilgili herhangi bir bilgi icermeksizin elde edildi. Calismamizda Dogu
Anadolu Bolgesinin popiilasyon genetigini saptamak i¢in insan DNA’smin 15
Otozomal STR Lokusu (D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THOL,
D13S317, D16S53S, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA)

baz alinarak allel sikliklar1 bulundu.
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Calismamiza alinan DNA verileri igerisinde; akrabalik bagi bulunan kisilere
ait veriler ile Dogu Anadolu Bolgesi disindaki bolgelere ait veriler dislanmustir.
Veriler toplanirken ¢alistigimiz evrenin  (Dogu Anadolu Bolgesi) tamamini
yansitmasi i¢in tiim illerden esit sayida bireye ait DNA datalar1 toplanmaya
calisilmigtir.

Tim veriler bir TextPad dosyasina kaydedilerek Arlequin Software 3.5 ve
PowerStats V1.2 programlarinda allel frekanslar1 bulunarak her lokus kendi arasinda
karsilastirilarak ~ genetik uzakliklar belirlenip, farkliliklar istatiksel olarak
degerlendirildi. Tim genotip verilerinin allel frekanslari, Hardy-Weinberg (HW)
dengesine uyumu, heterezigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranlari, dislama giicii
(PE), ayirim giicii (PD), uyusma olasilig1 (PM), tipik babalik indeksi (TPI), gdzlenen
(Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk degerleri dikkate alinarak standart 2 analizi
ile (p>0,05) kontrol edilip, HW dengesiyle uyumlu olup olmadigina bakildi. Allel
frekanslarinin Hardy-Weinberg (HW) esitligine gére uyumlulugu, Markov zinciri ve
Fisher’in Exact test P degeri (p<0,05) dikkate alinarak kontrol edildi. Ayrica P
degeri 0,05°den diisiik olan lokuslar i¢cin Bonferroni diizeltmesi (a=0,05/15=0,00333)
uygulandiktan sonra P degerinin (p>0,0033) Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyup
uymadigi incelendi.

Bonferroni diizeltmesi; bagimli veya bagimsiz istatistiksel testlerde, ayni anda
coklu karsilagtirmalarda kullanilan bir o degeri (0=0,05), yalanci pozitif veya bizim
calismamiz igin olabilecek bos allel diizeltmelerinde, bu a tipi hatayr 0,05’in altina
¢ekmek i¢in kullanilmaktadir. 15 STR lokusu i¢in Bonferroni diizeltmesi
a=0,05/15=0,0033 olarak hesaplandi. Bu hesaplanan yeni degerin kullanilmasi
“Bonferroni diizeltmesi” olarak isimlendirilmektedir.

Ayrica 15 STR lokusuna ait verilerimiz literatiirde bulunan tilkemiz ve diger
diinya popiilasyonlarini konu alan degisik ¢calismalardan elde edilen allel frekanslari
ile kargilastirildi ve farklilik istatistiksel olarak Arlequin 3.5 programi kullanilarak
degerlendirildi. Diger popiilasyonlarla allel frekanslar1 karsilastirilirken Markov
zinciri ve [Exact test P degeri (p<0,05) alinip Bonferroni diizeltmesi
(0=0,05/15=0,00333) uygulanarak P degeri (p<0,0033) olarak dikkate alindi. Ayrica
irklar arasi gegis hakkinda bilgi veren FST (fiksasyon testi) testi P degeri (p<0,05)
kullanilarak diger popiilasyonlar ile Dogu Anadolu Boélgesi popiilasyonu arasindaki

genetik mesafe incelendi.
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3. BULGULAR

3.1. D8S1179 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey icerisinden 148 homozigot allel ¢ifti 654 heterozigot allel cifti
bulundu. D8S1179 lokusuna ait toplam 11 adet allel gbzlenmistir. Bu alleller
sirasiyla 8, 9 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla
gozlenen allel 13 (389 kez), en az gozlenen allel 18 (2 kez) olarak saptandi. En fazla
gbzlenen fenotip olarak 13-14 allel ¢ifti bulunmustur. 19 alleli ise calistigimiz
poplilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.81546 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.83202 ve P degeri 0.25117 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,81, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,71 ve dislama giicii (PE)
degeri:0,628, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,949 ve uyusma olasiligi (MP) degeri:
0,051olarak bulundu (Tablo 16).

Tablo 16. D8S1179 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatistikleri D8S1179

Uyusma Olasihgi (MP) 0,051 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,949 8 1,2% 19
Polimorfik Bilgi Igerigi (PIC) 0,81 9 1,4% 22
Dislama giicii (PE) 0,628 10 7,9% 126
Tipik Babalik indeksi (TPI) 271 11 8,9% 142
Allel Frekanslari 12 11,0% 177
Homozigot 18,5% 13 24,3% 389
Heterozigot 81,5% 14 23,8% 381
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.81546 15 15,5% 249
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.83202 16 5,0% 81
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.25117 17 1,0% 16
Toplam Allel 1604 18 0,1% 2
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3.2. D21S11 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey icerisinden 136 homozigot allel ¢ifti 666 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D21S11 lokusuna ait toplam 15 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
24.2, 26, 27, 28, 29, 29.2, 30, 30.2, 31, 31.2, 32, 32.2, 33, 33.2, 34.2 dir. 1604 allel
baz alindiginda en fazla gozlenen allel 29 (337 kez), en az gozlenen alleller 24.2 ve
29,2 (1’erkez) olarak saptandi. En fazla gozlenen fenotip olarak 28-30 allel cifti
bulunmustur. 24, 25, 34, 35, 36, 37 ve 38 allelleri ise ¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamastir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.83042 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.85036 ve P degeri 0.69124 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,83, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,95 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,657, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,960 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,040
olarak bulundu (Tablo 17).

Tablo 17. D21S11 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

D21S11
Adli Genetik Istatislikler Allel Frekans(%) Sayt
0,
Uyusma olasihigi (MP) 0,040 22 0.1% 1
0
Ayrimlama Giicii (PD) 0,960 26 Dk 6
- 0,
Polimorfik Biligi igerigi (P1C) 0,83 el Lk 45
0,
Dislama giicii (PE) 0,657 28 17,8% 286
0,
Tipik babalik indeksi (TPI) 2,95 e 21,0% 337
29,2 0,1% 1
30 20,3% 326
Allel Frekanslari 30,2 2,8% 45
Homozigot 17,0% 31 4,4% 71
Heterozigot 83,0% 31,2 12,3% 198
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.83042 32 1,1% 17
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.85036 32,2 10,4% 167
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.69124 33 0,3% 5
Toplam Allel 1604 33,2 5,6% 90
34,2 0,6% 9
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3.3. D75820 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 174 homozigot allel ¢ifti 628 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D7S820 lokusuna ait toplam 7 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
7, 8,910, 11, 12, 13 dur. 1604 allel baz alindiginda en fazla gézlenen allel 10 (423
kez), en az gozlenen allel 13 (42 kez) olarak saptandi. En fazla gbzlenen fenotip
olarak 10-11 allel ¢ifti bulunmustur. 6, 14 ve 15 allelleri ise c¢alistigimiz
popiilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.78304 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.80133 ve P degeri 0.80387 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,77, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,30 ve dislama giicii (PE) degeri:
0,568, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,933 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,067
olarak bulundu (Tablo 18).

Tablo 18. D7S820 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler D7s820

Uyusma olasili1 (MP) 0,067 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,933 ! 3.1% 49
Polimorfik Biligi igerigi (PIC) 0,77 8 18,4% 295
Diglama giicii (PE) 0,568 9 9,2% 148
Tipik babalik indeksi (TPI) 2,30 10 26,4% 423
Allel Frekanslari 11 24,8% 398
Homozigot 21,7% 12 15,5% 249
Heterozigot 78,3% 13 2,6% 42
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.78304

Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.80133

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.80387

Toplam Allel 1604
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3.4. CSF1PO Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 233 homozigot allel ¢ifti 569 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. CSF1PO lokusuna ait toplam 9 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
7,8,910, 11, 12, 13, 14, 15 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gdzlenen allel 11
(529 kez), en az gozlenen alleller 7 ve 15 (2’ser kez) olarak saptandi. En fazla
gozlenen fenotip olarak 11-12 allel cifti bulunmustur. 6 allelli ise calistigimiz
popiilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.70948 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.72456 ve P degeri 0.37554 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,67, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 1,72 ve diglama giicli (PE) degeri:
0,443, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,874 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,126
olarak bulundu (Tablo 19).

Tablo 19. CSF1PO Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler CSF1PO

Uyusma olasiligi (MP) 0,126 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,874 7 0,1% 2
Polimorfik Biligi Igerigi (PIC) 0,67 8 0,3% 5
Dislama giicii (PE) 0,443 9 2,5% 40
Tipik babalik indeksi (TPI) 1,72 10 21,1% 434
Allel Frekanslar il 33,0% 529
Homozigot 29,1% 12 29,8% 478
Heterozigot 70,9% 13 6,7% 107
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.70948 14 0,4% 7
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.72456 15 0,1% 2
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.37554

Toplam Allel 1604
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3.5. D3S1358 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 188 homozigot allel ¢ifti 614 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D3S1358 lokusuna ait toplam 8 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gozlenen allel 15
(456 kez), en az gozlenen allel 20 (1 kez) olarak saptandi. En fazla gozlenen fenotip
olarak 15-16 allel ¢ifti bulunmustur. 12 allelli ise c¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.76559 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.76701 ve P degeri 0.45326 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,73, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,13 ve diglama giicii (PE) degeri:
0,537, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,907 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,093
olarak bulundu (Tablo 20).

Tablo 20. D3S1358 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler D3S1358

Uyusma olasiligi (MP) 0,093 Allel Frekans(%) Say
Ayrimlama Giicii (PD) 0,907 13 0,2% 4
Polimorfik Biligi igerigi (PIC) 0,73 = 5,9% 95
Dislama giicii (PE) 0,537 15 28,4% 456
Tipik babalik indeksi (TPI) 2,13 18 27,9% 441
Allel Frekanslar 17 23,3% 374
Homozigot 23,4% 18 13,0% 209
Heterozigot 76,6% 19 1,1% 18
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.76559 20 0,1% 1
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.76701

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.45326

Toplam Allel 1604
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3.6. THO1 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey icerisinden 161 homozigot allel ¢ifti 641 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. THO1 lokusuna ait toplam 7 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla 6,
7, 8,9, 9.3, 10, 11 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gézlenen allel 6 (438 kez),
en az gozlenen allel 11 (5 kez) olarak saptandi. En fazla gézlenen fenotip olarak 6-9
allel ¢ifti bulunmustur. 4, 5 ve 13.3 allelleri ise ¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.79925 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.79656 ve P degeri 0.60638 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,76, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,49 ve dislama giicii (PE) degeri:
0,598, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,927 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,073
olarak bulundu (Tablo 21).

Tablo 21. THO1 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler THO1

Uyusma olasiligi (MP) 0,073 Allel Frekans(%) Say
Ayrimlama Giicii (PD) 0,927 6 21,3% 438
Polimorfik Biligi gerigi (PIC) 0,76 v 17,3% 218
Dislama giicti (PE) 0,598 8 13,7% 220
Tipik babalik indeksi (TPI) 2,49 2 21,8% 350
Allel Frekanslari 93 18,1% 290
Homozigot 20,1% 10 1,4% 23
Heterozigot 79,9% 11 0,3% 5
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.79925

Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.79656

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.60638

Toplam Allel 1604
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3.7. D13S317 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey icerisinden 205 homozigot allel ¢ifti 597 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D13S317 lokusuna ait toplam 7 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
8,9, 10, 11, 12, 13, 14 diir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gézlenen allel 12 (543
kez), en az gozlenen allel 14 (47 kez) olarak saptandi. En fazla gozlenen fenotip
olarak 11-12 allel ¢ifti bulunmustur. 15 allelli ise c¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.74439 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.78144 ve P degeri 0.08043 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,75, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 1,96 ve diglama giicii (PE) degeri:
0,500, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,922 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,078
olarak bulundu (Tablo 22).

Tablo 22. D13S317 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler D13S317

Uyusma olasiligi (MP) 0,078 Allel Frekans(%) Say
Ayrimlama Giicii (PD) 0,922 8 11,6% 186
Polimorfik Biligi Icerigi (PIC) 0,75 9 6.2% 99
Dislama giicii (PE) 0,500 10 7,9% 126
Tipik babalik indeksi (TPI) 1,96 11 25,1% 412
Allel Frekanslar: 12 33,9% 543
Homozigot 25,6% 13 11,9% 191
Heterozigot 74,4% 14 2,9% 47
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.74439

Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.78144

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.08043

Toplam Allel 1604
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3.8. D16S539 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey icerisinden 187 homozigot allel ¢ifti 615 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D16S539 lokusuna ait toplam 9 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
6, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gozlenen allel 12
(479 kez), en az gozlenen allel 6 (1 kez) olarak saptandi. En fazla gézlenen fenotip
olarak 11-12 allel ¢ifti bulunmustur. 5 alleli ise c¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.76683 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.78158 ve P degeri 0.10977 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,75, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,14 ve dislama giicii (PE) degeri:
0,539, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,922 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,078
olarak bulundu (Tablo 23).

Tablo 23. D16S539 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler D16S539

Uyusma olasiligi (MP) 0,078 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,922 6 0,1% 1
Polimorfik Biligi igerigi (PIC) 0,75 8 5.2% 83
Dislama giicii (PE) 0,539 9 14,4% 231
Tipik babalik indeksi (TPT) 2,14 10 8,7% 139
Allel Frekanslar: 11 29,4% 472
Homozigot 23,3% 12 29,9% 479
Heterozigot 76,7% 13 11,0% 176
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.76683 14 1,3% 21
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.78158 15 0,1% 2
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.10977

Toplam Allel 1604

44



3.9. D251338 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 118 homozigot allel ¢ifti 684 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D2S1338 lokusuna ait toplam 15 adet allel g6zlenmistir. Bu alleller
sirastyla 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 dir. 1604 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen alleller 17 (304 kez), en az gozlenen alleller 14 ve 28
(L’er kez) olarak saptandi. En fazla g6zlenen fenotip olarak 17-20 allel g¢ifti
bulunmustur. Allelic leaderda bulunan tiim alleller bulunmustur. Ayrica allelic
leaderda bulunmayan 14 alleli bu popiilasyonda tespit edilmistir (Sekil 13).

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.85287 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.88025 ve P degeri 0.00867 olarak bulundu. P degerinin Bonferroni
diizeltmesi uygulandiktan sonra (P>0,0033) Hardy-Weinberg(HW) esitligine uydugu
gozlendi.Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi icerigi (PIC)
degeri: 0,87, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 3,40 ve diglama giicii (PE) degeri:
0,701, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,973 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,027
olarak bulundu (Tablo 24).

Tablo 24. D2S1338 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

D2S1338

Adli Genetik istatislikler Allel Frekans(%6) Say1
Uyusma olasiligi (MP) 0,027 e 0.1% 1
Ayrimlama Gicii (PD) 0,073 15 Tt 2
Polimorfik Biligi igerigi (PIC) 0,87 16 i 64
Dislama giicii (PE) 0,701 iy 19,0% 304
Tipik babalik indeksi (TPI) 3,40 = 11,7% 188

19 11,2% 180

20 13,5% 216
Allel Frekanslari 21 5,4% 87
Homozigot 14,7% 22 4,6% 74
Heterozigot 85,3% 23 15,3% 245
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.85287 24 8,3% 133
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.88025 25 5,4% 87
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.00867 26 0,9% 14
Toplam Allel 1604 27 05% 8

28 0,1% 1
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3.10. D19S433 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 151 homozigot allel ¢ifti 651 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D19S433 lokusuna ait toplam 13 adet allel gbzlenmistir. Bu alleller
sirasiyla 9, 11, 12, 13, 13.2, 14, 14.2, 15, 15.2, 16, 16.2, 17, 17.2 dir. 1604 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel 14 (426 kez), en az gozlenen allel 9 (1 kez) olarak
saptandi. En fazla gozlenen fenotip olarak 13-14 allel ¢ifti bulunmustur. 10 ve 12.2
allelleri ise calistigimiz popiilasyonda bulunmamastir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.81172 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.82944 ve P degeri 0.08740 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,81, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,66 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,621, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,948 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,052
olarak bulundu (Tablo 25).

Tablo 25. D19S433 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

D19S433

Adli Genetik statislikler Allel Frekans(%)  Say
Uyusma olasilig1 (MP) 0,052 9 0,1% 1
Ayrimlama Giicii (PD) 0,948 1 0,6% 10
Polimorfik Biligi icerigi (PIC) 0,81 12 100% 160
Dislama giicii (PE) 0,621 13 24,6% 395
Tipik babalik indeksi (TPT) 2,66 13,2 2,1% 33

14 26,6% 426
Allel Frekanslari 14,2 4,1% 66
Homozigot 18,8% 15 11,3% 181
Heterozigot 81,2% 15,2 10,2% 163
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.81172 16 5,8% 93
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.82944 16,2 3,6% 58
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.08740 17 0,6% 10
Toplam Allel 1604 17,2 0,5% 8

47



3.11. VWA Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 190 homozigot allel ¢ifti 612 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. VWA lokusuna ait toplam 10 adet allel gézlenmistir. Bu alleller sirasiyla 12,
13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gézlenen
allel 17 (465 kez), en az gozlenen allel 21 (1 kez) olarak saptandi. En fazla gozlenen
fenotip olarak 16-17 allel ¢ifti bulunmustur. 11, 22, 23 ve 24 allelleri ise ¢alistigimiz
popiilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.76309 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.80418 ve P degeri 0.07907 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,78, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 2,11 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,532, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,935 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,065
olarak bulundu (Tablo 26).

Tablo 26. VWA Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler VWA

Uyusma olasiligi (MP) 0,065 Allel Frekans(%) Say:
Ayrimlama Giicii (PD) 0,935 12 B2t 8
Polimorfik Biligi icerigi (PIC) 0,78 = Lt 17
Dislama giicii (PE) 0,532 e 8,2% 132
Tipik babalik indeksi (TPI) 2,11 = 9,4% 151
Allel Frekanslari 16 22,4% 360
Homozigot 23,7% 17 29,0% 465
Heterozigot 76,3% 18 19,6% 315
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.76309 19 8,6% 138
Gézlenen Heterozigotluk (HE) 0.80418 20 1,4% 22
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.07907 21 0,1% 1
Toplam Allel 1604
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3.12. TPOX Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 262 homozigot allel ¢ifti 540 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. TPOX lokusuna ait toplam 8 adet allel gdzlenmistir. Bu alleller sirasiyla 6,
7, 8,9, 10, 11, 12, 13 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gozlenen allel 8 (800
kez), en az gozlenen allel 13 (2 kez) olarak saptandi. En fazla gozlenen fenotip
olarak 8-11 allel ¢ifti bulunmustur. Allelic leaderda bulunan tim alleller
bulunmustur.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.67332 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.66848 ve P degeri 0.06267 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,62, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 1,53 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,388, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,840 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,160
olarak bulundu (Tablo 27).

Tablo 27. TPOX Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler TPOX

Uyusma olasiligi (MP) 0,160 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,840 6 0,2% 4
Polimorfik Biligi icerigi (PIC) 0,62 ! 0,2% 4
Diglama giicii (PE) 0,388 8 49,9% 800
Tipik babalik indeksi (TPT) 1,53 9 12,6% 202
Allel Frekanslari 10 9,7% 156
Homozigot 32,7% 11 23,8% 382
Heterozigot 67,3% 12 3,4% 54
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.67332 13 0,1% 2
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.66848

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.06267

Total Alleles 1604
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3.13. D18S51 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 128 homozigot allel ¢ifti 674 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D18S51 lokusuna ait toplam 14 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23 dur. 1604 allel baz alindiginda
en fazla gozlenen allel 14 (309 kez), en az gozlenen allel 23 (1 kez) olarak saptandi.
En fazla gozlenen fenotip olarak 13-14 ve 14-15 allel ciftleri bulunmustur. 9, 24, 25,
26 ve 27 allelleri ise ¢alistigimiz popiilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.84040 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.87339 ve P degeri 0.06671 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,86, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 3,13 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,676, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,970 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,030
olarak bulundu (Tablo 28).

Tablo 28. D18S51 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

D18S51

Adli Genetik Istatislikler Allel Frekans(%)  Say
Uyusma olasiligr (MP) 0,030 10 0,5% 8
Ayrimlama Giicii (PD) 0,970 1 3.2% 51
Polimorfik Biligi icerigi (PIC) 0,86 12 12,7% 204
Dislama giicii (PE) 0,676 1 13,9% 223
Tipik babalik indeksi (TPI) 3,13 = 19,3% 309

15 14,5% 232
Allel Frekanslari 16 12,2% 196
Homozigot 16,0% 17 10,8% 173
Heterozigot 84,0% 18 5,9% 94
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.84040 19 4,7% 76
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.87339 20 1,8% 29
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.06671 21 0,3% 5
Toplam Allel 1604 22 0,2% 3

23 0,1% 1

50



3.14. D5S818 Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 223 homozigot allel ¢ifti 579 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. D5S818 lokusuna ait toplam 8 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla
8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 dir. 1604 allel baz alindiginda en fazla gozlenen allel 12
(555 kez), en az gozlenen allel 15 (2 kez) olarak saptandi. En fazla gézlenen fenotip
olarak 11-12 allel ¢ifti bulunmustur. 7 ve 16 allelleri ise ¢alistigimiz popiilasyonda
bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.74439 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.78144 ve P degeri 0.08043 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,69, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 1,80 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,463, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,886 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,114
olarak bulundu (Tablo 29).

Tablo 29. D5S818 Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

Adli Genetik Istatislikler D5S818

Uyusma olasilig (MP) 0,114 Allel Frekans(%) Sayt
Ayrimlama Giicii (PD) 0,886 8 0,3% 5
Polimorfik Biligi igerigi (PIC) 0,69 9 6,0% 97
Diglama giicii (PE) 0,463 10 10,0% 160
Tipik babalik indeksi (TPI) 1,80 11 32,7% 525
Allel Frekanslar 12 34,6% 555
Homozigot 27,8% 13 15,5% 249
Heterozigot 72,2% 14 0,7% 11
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.72195 15 0,1% 2
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.73584

P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.91798

Toplam Allel 1604

51



3.15. FGA Lokusu

Dogu Anadolu Bolgesi’ndeki illerin niifusuna kayitli 802 kisiye ait veriler
incelendi. 802 birey igerisinden 128 homozigot allel ¢ifti 674 heterozigot allel ¢ifti
bulundu. FGA lokusuna ait toplam 13 adet allel gozlenmistir. Bu alleller sirasiyla 16,
17,18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 29 dur. 1604 allel baz alindiginda en fazla
gozlenen allel 24 (302 kez), en az gozlenen alleller 16, 17 ve 29 (1’er kez) olarak
saptandi. En fazla gozlenen fenotip olarak 23-24 allel ¢ifti bulunmustur. 28 ve
30allelleri ise ¢alistigimiz popiilasyonda bulunmamustir.

Gozlenen heterozigotluk (Ho) degeri 0.84040 ve beklenen heterozigotluk
(He) degeri 0.85609 ve P degeri 0.10197 olarak bulundu. P degerinin Hardy-
Weinberg (HW) esitligine uyumlu oldugu (P>0,05) gozlendi.

Genetik istatiksel degerler incelendiginde; Polimorfik bilgi igerigi (PIC)
degeri: 0,84, tipik babalik indeks (TPI) degeri: 3,13 ve dislama giicli (PE) degeri:
0,676, ayrimlama giicii (PD) degeri: 0,961 ve uyusma olasiligi (MP) degeri: 0,039
olarak bulundu (Tablo 30).

Tablo 30. FGA Lokusu Allel Verileri ve Istatiksel Parametreler

FGA

Adli Genetik Istatislikler Allel Frekans(%)  Say
Uyusma olasiligi (MP) 0,039 16 0,1% 1
Ayrimlama Giicii (PD) 0,961 17 0,1% 1
Polimorfik Biligi icerigi (PIC) 0,84 18 0,7% 12
Diglama giicii (PE) 0,676 19 4,0% 64
Tipik babalik indeksi (TPI) 3,13 20 9.2% 148

21 16,4% 263
Allel Frekanslar: 22 16,2% 260
Homozigot 16,0% 23 17,6% 283
Heterozigot 84,0% 24 18,8% 302
Gozlenen Homozigotluk (HO) 0.84040 25 10,6% 170
Gozlenen Heterozigotluk (HE) 0.85609 26 5,7% 92
P degeri (Hardy-Weingberg Esitligi) 0.10197 27 0,4% 7
Toplam Allel 1604 29 0,1% 1
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Allel frekanslarinin Hardy-Weinberg (HW) esitligine goére uyumlulugu,
Markov zinciri ve Fisherin Exact test P degeri (p<0,05) dikkate alinarak kontrol
edildi ve bir lokus hari¢ tiim lokuslarin HW esitligine uydugu tespit edildi. Sadece
D2S1338 lokusu i¢in P degeri 0.00867 olarak saptandi. P degeri p<0,05 oldugu icin
Bonferroni diizeltmesi (0=0,05/15=0,00333) uygulandiktan sonra P degerinin
(p>0,0033) Hardy-Weinberg (HW) esitligine uydugu gozlendi.

15 STR lokusuna ait verilerimiz literatiirde bulunan iilkemiz ve diger diinya
popiilasyonlarini (KKTC, Irak, Iran, Yunanistan, Azerbaycan, Misir, Romanya,
Italya, Arjantin, Japonya) konu alan degisik calismalardan elde edilen allel
frekanslari ile karsilagtirildi ve farklilik istatistiksel olarak degerlendirildi (Tablo 33).
Diger popiilasyonlarla allel frekanslar1 karsilastirilirken Markov zinciri ve Exact test
P degeri (P<0,05) alinip Bonferroni diizeltmesi (a=0,05/15=0,00333) uygulanarak P
degeri (P<0,0033) olarak dikkate alind1 (Tablo 33).

Girkan ve ark. (2014) KKTC’de yapilan galismasi ile 1 lokusda (FGA),
Hedjazi ve ark. (2013) Iran’da yapilan calismasi ile 1 lokusda (FGA), Sanchez-Diz
ve ark. (2008) Yunanistan’da yapilan ¢alismasi ile 1 lokusda (FGA), Brisighelli ve
ark. (2009) italya’da yapilan calismas: ile 1 lokusda (FGA), Anghel ve ark. (2014)
Romanya’da yapilan calismasi ile 4 lokusda (D8S1179, THO1, D16S539, FGA),
Omran ve ark. (2009) Misir’da yapilan galismasi ile 5 lokusda (THO1, TPOX,
D18S51, D5S818, FGA), Borosky ve ark. (2014) Arjantin’de yapilan ¢aligmasi ile 6
lokusda (D21S11,D7S820, THO1, D13S317, D5S818, FGA), Schlebusch ve ark.
(2012) Giiney Afrika’da yapilan g¢alismasi ile 11 lokusda (D8S1179, D21S11,
CSF1PO, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, TPOX, D18S51, FGA),
Castillo ve ark. (2013) Kolombiya’da yapilan ¢aligmasi ile 11 lokusda (D8S1179,
D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, VWA, TPOX, D5S818,
FGA), Liu ve ark. (2013) Cin’de yapilan g¢alismasi ile 11 lokusda (D8S1179,
D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D18S51,
D5S818, FGA), Ozeki ve ark. (2013) Japonya’da yapilan ¢alismast ile 13 lokusda
(D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358,THO1, D13S317, D16S539, D2S1338,
D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818) istatiksel olarak anlamli fark (p<0,0033)
tespit edildi. Biilbiil ve ark. (2014) Turkiye’de, Cakir ve ark. (2003) Van-Agri’da,
Barni ve ark. (2003) Irak’ta, Nasibov ve ark. (2013) Azerbaycan’da Yyaptigi
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calismalarla ise 15 STR lokusu i¢in anlamli fark tespit edilmedi (76, 77, 78, 80, 84,
85, 86, 87, 88, 89, 90, 91, 92, 98, 102).

Ayrica 1rklar aras1 gecis hakkinda bilgi veren FST (fiksasyon testi) testi P
degeri (P<0,05) alinip kullanilarak diger popiilasyonlar ile Dogu Anadolu Bolgesi
popiilasyonu arasindaki genetik mesafe incelendi (Tablo 34). Hedjazi ve ark. (2013)
fran’da yapilan calismasi ile 1 lokusda (D16S539), Nasibov ve ark. (2013)
Azerbaycan’da yapilan ¢alismasi ile 1 lokusda (D8S1179), Giirkan ve ark. (2014)
KKTC’de yapilan ¢alismasi ile 2 lokusda (D16S539, FGA), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) Yunanistan’da yapilan ¢alismasi ile 2 lokusda (D13S317, FGA), Barni ve
ark. (2003) Irak’ta yapilan ¢alismasi ile 3 lokus da (D3S1358, D13S317, D19S433),
Omran ve ark. (2009) Misir’da yapilan ¢aligmasi ile 3 lokusda (D21S11, THOI,
D5S818), Anghel ve ark. (2014) Romanya’da yapilan ¢alismasi ile 3 lokusda
(D8S1179, THOI, D13S317), Brisighelli ve ark. (2009) italya’da yapilan ¢alismasi
ile 3 lokusda (D8S1179, FGA, D5S818), Borosky ve ark. (2014) Arjantin’de yapilan
caligmasi ile 7 lokusda (D21S11, D7S820, THO1, D13S317, D19S433, D5S818,
FGA), Schlebusch ve ark. (2012) Giiney Afrika’da yapilan ¢alismasi ile 10 lokusda
(D8S1179, D21S11, CSF1PO, THO1, D16S539, D2S1338, D19S433, TPOX,
D18S51, FGA), Castillo ve ark. (2013) Kolombiya’da yapilan ¢aligmasi ile 11
lokusda (D8S1179, D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, VWA,
TPOX, D5S818, FGA), Liu ve ark. (2013) Cin’de yapilan ¢aligsmasi ile 12 lokusda
(D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539,
D2S1338, D18S51, D5S818, FGA), Ozeki ve ark. (2013) Japonya’da yapilan
caligmasi ile 13 lokusda (D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317,
D16S539, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818) istatiksel olarak
anlamli fark (p<0,05) tespit edildi. Biilbiil ve ark. (2014) Tiirkiye’de, Cakir ve ark.
(2003) Van-Agri’da yaptigi ¢alismalarla ise 15 STR lokusu igin FST (fiksasyon testi)
testi P degerinde istatiksel olarak anlamli fark tespit edilmedi (76, 77, 78, 80, 84, 85,
86, 87, 88, 89, 90, 91, 92, 98, 102).
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Tablo 31. Dogu Anadolu Bolgesinde 802 Bireye Ait 15 STR Lokusu Allel

Frekanslari
Allele D87$911 021151 D7§82 csglp D3§13 THOL D113;53 D13%SS D238813 D139384 WA T)P(O DI8S5l D5S818 FGA
6 0273 0,001 0,002
7 0031 0,001 0173 0,002
8 0,012 0,184 0,003 0137 0,116 0,052 0,499 0,003
9 0,014 0,092 0,025 0218 0062 0,144 0,001 0,126 0,060
93 0,181
10 0,079 0264 0271 0014 0079 0,087 0097 0005 0,100
11 0,089 0248 0,330 0,003 0257 0,294 0,006 0238 0032 0327
12 0,110 0151 0,298 0,339 0,299 0,00 0002 0034 0,127 0,346
13 0,243 0026 0067 0,002 0119 0,110 0246 0011 0001 0139 0,155
13,2 0,021
14 0,238 0,004 0,059 0029 0013 0001 0266 0,082 0193 0,007
14,2 0,041
15 0,155 0001 0,284 0001 0001 0113 0,094 0145 0,001
15,2 0,102
16 0,050 0,279 0040 0058 0,224 0,122 0,001
16,2 0,036
17 0,010 0,233 0,190 0,006 0,290 0,108 0,001
17,2 0,005
18 0,001 0,130 0,117 0,196 0,059 0,007
19 0,011 0,112 0,086 0,047 0,040
20 0,001 0,135 0,014 0,018 0,092
21 0,054 0,001 0.003 0,164
22 0,046 0,002 0,162
23 0,153 0,001 0,176
24 0,083 0,188
24,2 0,001
25 0,054 0,106
26 0,004 0,009 0,057
27 0,028 0,005 0,004
28 0,178 0,001
29 0,210 0,001
29,2 0,001
30 0,203
30,2 0,028
31 0,044
31,2 0,123
32 0,011
322 0,104
33 0,003
33,2 0,056
34,2 0,006
;‘I’;f" 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604
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Tablo 32. Dogu Anadolu Bélgesinde 802 Bireye Ait 15 STR Lokusu Istatiksel Parametreler

Allele  D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 VvWA  TPOX D18S51 D5S818 FGA

Ho 0.81546 0.83042 0.78304 0.70948 0.76559 0.79925 0.74439 0.76683 0.85287 0.81172 0.76309 0.67332 0.84040 0.72195 0.84040
He 0.83202 0.85036 0.80133 0.72456 0.76701 0.79656 0.78144 0.78158 0.88025 0.82944 0.80418 0.66848 0.87339 0.73584 0.85609
P 0.25117 0.69124 0.80387 0.37554 0.45326 0.60638 0.08043 0.10977 0.00867 0.08740 0.07907 0.06267 0.06671 0.91798 0.10197
MP 0,051 0,040 0,067 0,126 0,093 0,073 0,078 0,078 0,027 0,052 0,065 0,160 0,030 0,114 0,039
PD 0,949 0,960 0,933 0,874 0,907 0,927 0,922 0,922 0,973 0,948 0935 0840 0970 0,886 0,961
PIC 0,81 0,83 0,77 0,67 0,73 0,76 0,75 0,75 0,87 0,81 0,78 0,62 0,86 0,69 0,84
PE 0,628 0,657 0,568 0,443 0,537 0,598 0,500 0,539 0,701 0,621 0,532 0,38 0676 0463 0,676
TPI 2,71 2,95 2,30 1,72 2,13 2,49 1,96 2,14 3,40 2,66 2,11 1,53 3,13 1,80 3,13
;?;iels 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604 1604

Ho: Gozlenen Heterozigotluk, He: Beklenen Heterozigotluk, P :Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov zinciri ve Fisher’in Exact test P
degeri, MP : Uyusma Olasilig1, PD : Ayirma Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi igerigi, PE : Dislama Giicii, TPI : Tipik Babalik indeksi
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Tablo 33. Dogu Anadolu Bolgesi Popiilasyonu ile Tiirkiye ve Diger Ulke Popiilasyonlarmin Karsilastirilmasi

POPULASYON D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 VWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
TURKIYE 1 0.32610 0.19954 0.33689 0.51402  0.89927 0.57528 0.63959  0.46161  0.99918  0.63152 0.72051 0.90578 0.40828 0.76404 0.07950
TURKIYE 2 0.96428 0.59384 0.27914 0.65002  0.35545 0.06621 0.48353  0.77247 0.92556 0.71860 0.24772 0.83074 0.38039
KKTC 0.57859 0.17931 0.08115 0.77869  0.17685 0.44031 0.01063  0.00532  0.17428  0.11707 0.25884 0.08752 0.02240 0.40873 0.00019
IRAK 0.40050 0.37728 0.66810 0.34223  0.10995 0.86671 0.01695  0.93538  0.34249  0.06651 0.26103 0.57334 0.93918 0.49002 0.26012
iRAN 0.85431 0.54641 0.74942 0.95076  0.70805 0.81811 0.04053  0.14730  0.58936  0.55278 0.37252 0.83880 0.19571 0.04885 0.00219
YUNANISTAN 0.33029 0.23805 0.05270 0.98313  0.55017 0.30865 0.03071  0.12638  0.18238  0.16687 0.84895 0.77232 0.35576 0.03679 0.00140
AZERBAYCAN 0.24926  0.58810 0.81866 0.62502  0.75755 0.51617 0.15195 0.52241  0.37355  0.48025 0.45430 0.91108 0.43427 0.42253 0.00776
MISIR 0.71380 0.01992 0.05680 0.01787  0.80065 0.00000 0.14164  0.14107 0.38164  0.04213 0.43605 0.00253 0.00182 0.00000 0.00017
ROMANYA 0.00159 0.30828 0.06588 0.73431  0.07696 0.00000 0.01043  0.00138 0.63511 0.34971 0.28973 0.09041 0.00000
iTALYA 0.22101 0.27175 0.41795 0.87528  0.04988 0.22309 0.20775  0.27447 0.54956 0.53182 0.32068 0.08336 0.00023
ARJANTIN 0.58464 0.00965 0.00086 0.62961  0.33871 0.00070 0.00000 0.01721  0.41245  0.02535 0.10981 0.02522 0.27409 0.00000 0.00063
JAPONYA 0.15679  0.00000 0.00000 0.00010  0.00296 0.00000 0.00000  0.00000  0.00000  0.00000 0.00000 0.00121 0.00000 0.00000 0.02814
GUNEY AFRiKaA 0-00000 0.00000 0.22161  0.00000  0.00355 0.00000 0.00019  0.00000  0.00000  0.00000 0.00543 0.00000 0.00000 0.00450 0.00000
KOLOMBIYA 0.00000 0.00000 0.00000 0.04246  0.00000 0.00000 0.00000  0.00000 0.00000 0.00000 0.01210 0.00000 0.00000
CiN 0.00000 0.00000 0.00000 0.00355  0.00000 0.00000 0.00001 0.00000 0.00000 0.45703 0.06971 0.15904 0.00000 0.00097 0.00000

Not: Popiilasyonlarla allel frekanslar1 karsilarstirilirken Markov zinciri ve Exact test P degeri (P<0,05) alinip Bonferroni diizeltmesi
(0=0,05/15=0,00333) uygulanarak P degeri (P<0,0033) olarak dikkate alind.
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Tablo 34. Dogu Anadolu Bolgesi ile Tiirkiye ve Diger Ulke Popiilasyonlar1 Arasindaki Genetik Mesafenin FST Testi ile Hesaplanmasi

POPULASYON D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 VWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
TURKIYE 1 0.44144 051351 0.88288 0.72973  0.63964 0.89189 0.72072  0.31532  0.99099  0.96396 0.74775 0.53153 0.53153 0.34234 0.95495
TURKIYE 2 0.95495 0.65766 0.28829 0.69369  0.47748 0.27928 0.51351  0.69369 0.81081 0.81081 0.61261 0.92793 0.87387
KKTC 0.47748 0.36036 0.30631 0.73874  0.15315 0.41441 0.06306  0.02701  0.06306  0.72072 0.94595 0.08108 0.11712 0.57658 0.00000
IRAK 0.14417 0.52252 0.50450 0.69369 0.04505 0.78378 0.03604 0.61261 0.85586 0.04505 0.05405 0.53153 0.98198 0.71171 0.74775
iRAN 0.69369 0.92793 0.81081 0.88288  0.58559 0.67568 0.10811  0.00000  0.63964  0.78378 0.21622 0.95495 0.81081 0.23423 0.28829
YUNANISTAN 0.14414 0.06306 0.36937 0.96396 0.64865 0.27027 0.02705 0.43243 0.25225 0.18018 0.85586 0.45045 0.44144 0.17117 0.01806
AZERBAYCAN 0.00901 0.44143 0.71171 0.29730  0.68468 0.36036 0.08108  0.36937  0.48649  0.45045 0.22523 0.43243 0.63964 0.27027 0.58559
MISIR 0.51351 0.04505 0.09910 0.49550 0.86486 0.00000 0.51351 0.12613 0.11712 0.27027 0.15315 0.05405 0.07207 0.01802 0.48649
ROMANYA 0.02698 0.76577 0.21622  0.70270 0.20721 0.00000 0.00000 0.09009 0.95495 0.08108 0.85586 0.16216 0.06306
iTALYA 0.02703  0.42342 0.54955 0.73874 0.07207 0.32432 0.10811 0.37838 0.78378 0.25225 0.55856 0.01799 0.02703
ARJANTIN 0.17117 0.01801 0.03604  0.54054 0.35135 0.00000 0.00000 0.15315 0.21622 0.01802 0.11712 0.19820 0.58559 0.01804 0.01801
JAPONYA 0.27928 0.00000 0.00901 0.01797 0.01802 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00901 0.00901 0.00901 0.02703 0.00000 0.36937
GUNEY AFRiKA  0.00000 0.00000 0.18919 0.00000  0.09010 0.00000 0.10811  0.00000  0.00000 ~ 0.00000 0.06306 0.00000 0.00000 0.06306 0.00000
KOLOMBIYA 0.00000 0.00000 0.00901 0.09010  0.00000 0.00000 0.00000  0.00000 0.00000 0.00000 0.35631 0.00000 0.00000
CiN 0.00000 0.00000 0.00000 0.00903  0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.36040 0.11712 0.09009 0.03604 0.00000 0.00000

Not: Popiilasyonlarla allel frekanslar1 FST test ile karsilastirilitcken P degeri (P<0,05) olarak dikkate alindu.
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4. TARTISMA

Giliniimlizde ¢ok 6nemli asamalar kaydeden genetik incelemeler, babalik-
akrabalik iliskilerinin belirlenmesi ve kriminal arastirmalarda olay yerinden toplanan
biyolojik drneklerin (kan, kan lekesi, semen, semen lekesi, tiikiirtik, tikiiriik lekesi
kil, kemik v.s) kimliklendirilmesinde basar1 ile kullanilmaktadir. STR lokuslarinin
allel biuytikliiklerinin 350 bg’den (baz ¢iftinden) kiigiik olmasi, eski ve iyi
korunmamis biyolojik Ornekleri tiplendirilebilmesi, ayrica otomasyon ve c¢oklu
analize imkan vermesi, pahali donanim gerektirmemesi bu lokuslar1 ideal genetik
isaretler olmasini saglamistir. Tim Diinya popiilasyonlarinda allel siklarinin
bilinmesi ile diinyanin her yerinde adli bilimlerde kullanilan polimorfik sistemlerin
gen frekanslar1 (rastlanma sikliklar1), heterozigotluk oranlari, dislama giicleri gibi
parametreler arastirilmis, sonuglar tiim laboratuvarlarin kullanimina olanak
vermektedir (10-12).

Calismamizda, genetik belirtegler kullanilarak dogrudan dogruya DNA
tizerinde yiiksek polimorfizim gosteren ve STR (kisa ardisik tekrar) olarak
isimlendirilen 15 lokus incelendi ve allel sikliklarina gore degerlendirildi. Dogu
Anadolu boélgesi popiilasyonuna ait 802 bireye ait 15 STR lokusu frekanslansina
bakildiginda; en ¢ok allelin D21S11 ve D2S1338 lokuslarinda (15 allel/lokus) ve en
az allelin ise D7S820, THOI1 veD13S317 lokuslarinda (7 allel/lokus) oldugu tespit
edilmistir.

Polimorfik Bilgi icerigi (PIC) degeri 0,62 ile 0,87 degerleri arasinda
hesaplanmis olup en diisiik PIC degeri TPOX (0,62) lokusunda, en yliksek PIC
degeri ise D2S1338 (0,87) lokusunda gozlendi.

Dislama giicii (PE), ayrimlama giicii (PD), babalik indeksi (TPI),
heterozigotluk oran1 (HO) yiiksek ve karsilasma olasiligi (MP) diistik olan sistemler
akrabalik iliskileri tayininde adli ¢alismalarda tercih edilen istatiksel parametrelerdir.
Uyusma olasiligi, bireylerin birbirine olan yakiligimin bir gostergesidir. Bireylerin
akrabalik derecesi ne kadar yiiksek olursa ayni alleli tasima olasilig1 o kadar ytiksek
olacaktir. Bu nedenle bir STR lokusu i¢in uyusma olasiligi ne kadar disiik ve
dislama giicii, ayrimlama giicii, heterozigotluk oran1 ne kadar yiiksekse o kadar iyi

bir kimliklendirme belirteci oldugu sdylenebilir.
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Heterozigotluk (HO) degerleri incelendiginde, gozlenen heterozigotluk (Ho)
degerlerinin en yiiksek D2S1338 (0.85287) lokusunda, en diisik TPOX (0.67332)
lokusunda gozlenmis ve beklenen heterozigotluk (He) degerlerinin ise en yiiksek
D2S1338 (0.88025), en diisiik deger ise TPOX (0.66848) lokusunda verilen degerler
arasinda oldugu tespit edilmistir. Literatiirdeki benzer ¢aligmalara incelendiginde:
Biilbiil ve ark. (2014) calismasinda Tiirkiye’de gozlenen heterozigotluk degerlerinin
en yiiksek FGA(0.858) lokusunda, en diisik TPOX (0,617) lokusunda (76), Hedjazi
ve ark. (2013) calismasinda Iran’da en yiiksek D2S1338 (0.878) lokusunda, en diisiik
TPOX (0.650) lokusunda (77), Liu ve ark. (2013) calismasinda Cin’de en yliksek
D18S51 (0.910) lokusunda, en diisik TPOX (0.630) lokusunda (78), Semikhodskii
ve ark. (2012) calismasinda Rusya’da enyiiksek D2S1338 (0.880) lokusunda, en
diisiik TPOX (0.584) lokusunda (79) bulmuslardir. Ulkemizde ve yurtdisinda yapilan
calismalarda gozlenen ve beklenen heterozigot degerleri ile calismamiz
incelendiginde 15 STR lokusuna ait heterozigotluk degerlerinin benzer oldugu
goriildii.

Allel frekanslarinin Hardy-Weinberg (HW) esitligine gére uyumlulugu,
Markov zinciri ve Fisher“in Exact test P degeri (P<0,05) dikkate alinarak kontrol
edildi ve bir lokus hari¢ tiim lokuslarin HW esitligine uydugu tespit edildi. Sadece
D2S1338 lokusu i¢in P degeri 0.008670larak saptandi. P degeri P<0,05 oldugu i¢in
Bonferroni diizeltmesi (a=0,05/15=0,00333) uygulandiktan sonra P degerinin
(P>0,0033) Hardy-Weinberg (HW) esitligine uydugu gozlendi.15 STR lokusu
igcerisinde P degeri en yiiksek D5S818 (0.91798) lokusunda tespit edildi. Biilbiil ve
ark. (2014) Tirk popiilasyonunda yaptiklart g¢alismada D7S820 (0,0002) ile
FGA(0,002) lokuslarinda (76), Cakir ve ark. (2003) Van-Agr1 yoresinde yapilan
caligmada D5S818 (0,001) lokusunda (80), Shafique ve ark. (2015) Pakistan’da
yapilan ¢alismasinda D3S1358(0,002) ile D19S433(0,002) lokuslarinda (81) P
degerinin HW esitligine uymadigini belirtmislerdir.

Karsilasma olasihgi (MP)sen yiiksek TPOX (0,160), CSFIPO (0,126),
D5S818 (0,114) lokuslarinda gozlenmis ve en diisiik ise D2S1338 (0,027), D18S51
(0,030) ve FGA (0,039) lokuslarinda hesaplanmigtir. 15 STR lokusunda bu

degerlerin diisiik bulunmasi allellerin ilgili popiilasyonda bir araya gelmesinin diisiik
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siklikta olacagini ve bu lokuslarin popiilasyonumuz igin iyi bir kimliklendirme
belirteci olduklar1 sonucunu ¢ikarmaktadir.

Ayrimlama giicii (PD); en yiliksek D2S1338 (0,973) lokusunda, en diisiik ise
TPOX (0,840) lokusunda gozlendi. Popiilasyonun allel frekanslar1 incelendiginde;
allel sayisi fazla olan lokuslarin, az olan lokuslara oranla ayrimlama giiciiniin yiiksek
ciktig1 tespit edildi. Dogu Anadolu Bolgesi’nin 15 STR lokusu i¢in kombine
ayrimlama giicii  0.99999999999999999861 olarak hesaplandi. Tiim lokuslar
acisindan ayirim giicii yiiksek oldugu gozlendi.

Calismamizla {ilkemiz ve yurtdisinda yapilan benzer ¢alismalarin karsilagma
olasiligt ve ayrimlama giicii degerlerinde anlamli bir fark gozlenmemis olup
inceledigimiz 15 STR lokusunun incelenen tiim popiilasyonlar i¢in ayirimlama
giicliniin ¢ok yiiksek, karsilagsma olasiliginin ise ¢ok diisiik oldugu sdylenebilir (76-
90).

Dislama Giicii (PE); en yiiksek D2S1338 (0,701) lokusunda, en diisiik ise
TPOX (0,388) lokusunda tespit edildi. 15 STR lokusu incelendiginde, heterozigot
orani yiiksek olan lokuslarda daha yiiksek diglama giicii, heterozigotluk degeri diisiik
lokuslarda da dislama giicii degerinin diisiikk ¢iktig1 goriildi. Dogu Anadolu
Bolgesi’nin 15 STR lokusu igin kombine diglama giici 0.99999759 olarak
hesaplandi. Tiim lokuslar agisindan bakildiginda dislama giici degerlerinin ytiksek
oldugu tespit edildi.

Tipik babalik indeksi (TPI); en yiiksek D3S1338 (3.40), D18S51 (3.13), ve
FGA (3.13) lokuslarinda, en diisiik ise TPOX (1.53), CSF1PO (1.73) ve D5S818
(1.80) lokuslarinda gozlendi. Istatiksel parametreler incelendiginde; dislama giicii ile
tipik babalik indeksi arasinda dogru oranti1 olup dislama giicli yiiksek lokuslarin
babalik indeksi degerlerinin de yiiksek oldugu goriilmektedir.

Calismamizla iilkemiz ve yurtdisinda yapilan benzer calismalarin diglama
giicii ve babalik indeksi degerlerinde anlamli bir fark tespit edilmemis olup
inceledigimiz 15 STR Lokusunun incelenen tiim popiilasyonlar i¢in babalik indeksi
degerleri ve diglama giiciiniin ¢ok yiiksek oldugu sdylenebilir (76-90).

D8S1179 lokusunda 8 ile 18 arasinda 10 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 13 (% 24,3), en az gozlenen allel 18 (% 0,1) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir

61



calismada Tirkiye’de 8-18 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) calismasinda Van-Agri’da 8-17 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tiirkiye’de 8-17 arasi alleller
igerisinde en fazla 13 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 8-17 aras1
alleller igerisinde en fazla 14 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
tilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 8-18 arasi alleller
gorilmektedir.

Uluslararas1 litaratiir incelenip bolgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D8S1179
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢alismada KKTC’de 8-18 arasi alleller
igerisinde en fazla 13 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’da 8-17 arasi
alleller igerisinde en fazla 15 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda iran’da
8-16 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 8-18 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 8-17 arasi alleller icerisinde en
fazla 13 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 8-18 arasi alleller
icerisinde en fazla 14 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢aligmasinda Romanya’da 7-
17 arast alleller igerisinde en fazla 13 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda italya’da 8-18 arasi alleller icerisinde en fazla 13 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 8-17 arasi alleller icerisinde en fazla 13 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) caligmasinda Japonya’da 9-18 arasi alleller igerisinde en
fazla 13 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 8-
17 arast alleller igerisinde en fazla 13 alleli (93), Hossain ve ark. (2014) ¢alismasinda
Banglades’de 8-18 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (94), Sousa ve ark.
(2014) calismasinda Brezilya’da 8-17 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (95),
Liu ve ark. (2013) calismasinda Cin’de 10-17 aras1 alleller icerisinde en fazla 13
alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda Birlesik Arap Emirlikleri’nde 8-18
arasi alleller icerisinde en fazla 13 alleli (96), Fernandez-Formoso ve ark. (2012)
calismasinda Ispanya’da 8-17 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (97), Castillo
ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da 8-17 arasi alleller icerisinde en fazla 13
alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) calismasinda Kore’de 9-19 arasi alleller
igerisinde en fazla 13 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013) calismasinda Kuveyt’de 8-
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18 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (100), Andari ve ark. (2013) calismasinda
Liibnan’da 8-17 arasi alleller i¢erisinde en fazla 13 alleli (101), Semikhodskii ve ark.
(2012) galismasinda Rusya’da 7-18 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (79),
Shafique ve ark. (2015) calismasinda Pakistan’da 8-18 arasi alleller icerisinde en
fazla 15 alleli (81) saptanmistir. Yapilan c¢alismalar incelendiginde bdlgemiz
popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark olmayip Dogu Anadolu
Bolgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.

D21S11 lokusunda 24.2 ile 34.2 arasinda 15 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 29 (% 21,0), en az gbzlenen allel 24.2 (% 0,1) ve 29.2 (% 0,1) olarak
saptand1. Ulkemizde yapilan galismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1
bir ¢calismada Tiirkiye’de 27-33.2 arasi alleller igerisinde en fazla 19 alleli (76), Cakir
ve ark. (2003) c¢alismasinda Van-Agri’da 26-33.2 arasi alleller icerisinde en fazla 29
alleli (80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) caligmasinda Tiirkiye’de 25-34.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 29 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 27-
33.2 aras1 alleller igerisinde en fazla 30 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus igin
calismamiz lilkemizdeki diger ¢alismalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 24,2-
34.2 arasi alleller goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilagtirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D21S11
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢aligmada KKTC’de 24.2-35 arasi
alleller igerisinde en fazla 29 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 27-
35 arasi alleller icerisinde en fazla 30 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda
[ran’da 27-35 aras: alleller igerisinde en fazla 29 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) ¢alismasinda Yunanistan’da 26-34.2 arasi alleller igerisinde en fazla 29 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 25-34.2 arasi alleller
igerisinde en fazla 30 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 26-38
arasi alleller igerisinde en fazla 29 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda
Romanya’da 24.2-34.2 arasi alleller igerisinde en fazla 29 ile 30 allelleri (89),
Brisighelli ve ark. (2009) ¢alismasinda italya’da 24.2-34.2 aras1 alleller igerisinde en
fazla 29 alleli (90), Borosky ve ark. (2014) ¢alismasinda Arjantin’de 24.3-35.1 arasi
alleller igerisinde en fazla 30 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) ¢alismasinda

Japonya’da 28-34.2 arasi alleller igerisinde en fazla 30 alleli (92), Hatzer-Grubwieser
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ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 25-34 arasi alleller igerisinde en fazla 29
ile 30 allelleri (93), Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 27-36.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 30 alleli (94), Sousa ve ark. (2014) calismasinda
Brezilya’da 24.2-37 arasi alleller igerisinde en fazla 30 alleli (95), Liu ve ark. (2013)
calismasinda Cin’de 28-33.2 arasi alleller igerisinde en fazla 29 alleli (78), Alhmoudi
ve ark. (2015) calismasinda Birlesik Arap Emirlikleri’'nde 26-36 arast alleller
igerisinde en fazla 30 alleli (96), Fernandez-Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda
Ispanya’da 24.2-34.2 aras1 alleller icerisinde en fazla 30 alleli (97), Castillo ve ark.
(2013) galismasinda Kolombiya’da 24.2-36 arasi alleller igerisinde en fazla 30 alleli
(98), Hyun Park ve ark. (2013) ¢alismasinda Kore’de 27-34.2 arasi alleller igerisinde
en fazla 30 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013) caligmasinda Kuveyt’te 25-35.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 29 alleli (100), Andari ve ark. (2013) galismasinda
Liibnan’da 25-35 aras1 alleller icerisinde en fazla 29 alleli (101), Semikhodskii ve
ark. (2012) galismasinda Rusya’da 24.2-34.2 arasi alleller icerisinde en fazla 30 alleli
(79), Shafique ve ark. (2015) calismasinda Pakistan’da 26-36.2 arasi alleller
icerisinde en fazla 32.2 alleli (81) saptanmustir. Yapilan ¢alismalar incelendiginde
bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark olmayip Dogu
Anadolu Bolgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.

D7S820 lokusunda 7 ile 13 arasinda 7 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 10 (% 26,4), en az gozlenen allel 13 (% 2,6) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan galismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptif1 bir
calismada Tirkiye’de 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) c¢alismasinda Van-Agri’da 7-13 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) ¢alismasinda Tirkiye’de 7-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 11 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 7-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 10 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
tilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 7-14 arasi alleller
goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢alismalarda D7S5820
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢calismada KKTC’de 6-15 aras alleller
igerisinde en fazla 10 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 7-13 aras1
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alleller igerisinde en fazla 10 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda iran’da
7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 7-13 arasi alleller icerisinde en
fazla 10 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 5-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 10 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda Romanya’da 6-
14 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda Italya’da 2-14 aras1 alleller igerisinde en fazla 10 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) ¢aligmasinda Arjantin’de 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 6-15 arasi alleller igerisinde en
fazla 11 alleli (92), Hossain ve ark. (2014) galismasinda Banglades’te 7-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (94), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 8-13
aras1 alleller igerisinde en fazla 12 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda
Birlesik Arap Emirlikleri’nde 6-14 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (96),
Fernandez-Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda Ispanya’da 7-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 10 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da
7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 10 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013)
caligmasinda Kore’de 7-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli (99), Al-enizi ve
ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 7-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli
(100), Andari ve ark. (2013) galismasinda Liibnan’da 7-14 aras alleller i¢erisinde en
fazla 10 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 10 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) galismasinda
Pakistan’da 7-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli (81) saptanmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bolgesi icin ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

CSF1PO lokusunda 7 ile 15 arasinda 9 allel tespit edilmis olup, en fazla
gbzlenen allel 11 (% 33,0), en az gdzlenen allel 7 (% 0,1) ve 15 (% 0,1) olarak
saptand1. Ulkemizde yapilan galismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1
bir ¢alismada Tiirkiye’de 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) c¢alismasinda Van-Agri’da 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tiirkiye’de 8-14 arasi alleller
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icerisinde en fazla 12 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 9-13 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
tilkemizdeki diger caligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 7-15 arasi alleller
gorilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda CSF1PO
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada KKTC’de 7-14 aras alleller
igerisinde en fazla 11 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 8-14 aras1
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda iran’da
9-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 6-15 arasi alleller icerisinde en
fazla 11 alleli (87), Omran ve ark. (2009) calismasinda Misir’da 7-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 12 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) caligmasinda Romanya’da 8-
14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda Italya’da 9-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) ¢alisgmasinda Arjantin’de 5-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 7-14 arasi alleller igerisinde en
fazla 12 alleli (92), Hossain ve ark. (2014) ¢alismasinda Banglades’te 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (94), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 9-14
arast alleller igerisinde en fazla 12 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda
Birlesik Arap Emirlikleri’nde 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (96),
Fernandez-Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 7-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 11 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da
6-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013)
caligmasinda Kore’de 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (99), Al-enizi ve
ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 7-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli
(100), Andari ve ark. (2013) galismasinda Liibnan’da 7-15 aras1 alleller i¢erisinde en
fazla 11 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) galismasinda
Pakistan’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (81) saptanmistir. Yapilan

caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
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belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Boélgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

D3S1358 lokusunda 13 ile 20 arasinda 8 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 15 (% 28,4), en az gozlenen allel 20 (% 0,1) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir
calismada Tiirkiye’de 14-19 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) ¢alismasinda Van-Agri’da 14-20 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tirkiye’de 13-19 arasi alleller
icerisinde en fazla 15 alleli (82), Tug ve ark. (2010) calismasinda Bolu’da 14-18
arasi alleller icerisinde en fazla 16 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus igin
calismamiz tlilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 13-20
arasi alleller goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilagtirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D8S1179
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada KKTC’de 13-19 arasi
alleller igerisinde en fazla 17 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 13-
19 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda
fran’da 14-19 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) calismasinda Yunanistan’da 13-20 arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) g¢alismasinda Azerbaycan’da 13-19 arasi alleller
icerisinde en fazla 17 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 13-19
arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda
Romanya’da 11-19 arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli (89), Brisighelli ve ark.
(2009) ¢aligmasinda italya’da 12-20 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (90),
Borosky ve ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 12-20 arasi alleller igerisinde en
fazla 15 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) calismasinda Japonya’da 12-19 arasi alleller
igerisinde en fazla 15 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) g¢alismasinda
Avusturya’da 11-19 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (93), Hossain ve ark.
(2014) caligmasinda Banglades’te 13-20 arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli
(94), Sousa ve ark. (2014) galismasinda Brezilya’da 10-20 arasi alleller igerisinde en
fazla 15 alleli (95), Liu ve ark. (2013) calismasinda Cin’de 14-19 arasi alleller
igerisinde en fazla 15 alleli (78), Alhnmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda Birlesik Arap
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Emirlikleri’nde 10-19 arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 11-19 arasi alleller igerisinde en
fazla 15 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da 12-20 arasi
alleller igerisinde en fazla 15 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) c¢alismasinda
Kore’de 12-19 arasi alleller igerisinde en fazla 15 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013)
calismasinda Kuveyt’te 14-19 arasi alleller icerisinde en fazla 16 alleli (100), Andari
ve ark. (2013) ¢alismasinda Liibnan’da 11-19 aras1 alleller igerisinde en fazla 17
alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 11-21 arasi alleller
icerisinde en fazla 16 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) ¢alismasinda Pakistan’da
12-20 arasi alleller icerisinde en fazla 15 alleli (81) saptanmistir. Yapilan ¢alismalar
incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark
olmayip Dogu Anadolu Boélgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.
THO1 lokusunda 6 ile 11 arasinda 7 allel tespit edilmis olup, en fazla
gdzlenen allel 6 (% 27,3), en az gozlenen allel 11 (% 0,3) olarak saptand1. Ulkemizde
yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir ¢alismada
Tiirkiye’de 6-11 arasi alleller igerisinde en fazla 6 alleli (76), Cakir ve ark. (2003)
calismasinda Van-Agri’da 5-10 arasi alleller igerisinde en fazla 9 alleli (80), Yavuz
ve Saritkaya’nin (2005) ¢alismasinda Tiirkiye’de 6-10 aras1 alleller igerisinde en fazla
6 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 6-10 arasi alleller i¢erisinde en
fazla 6 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus igin ¢alismamiz iilkemizdeki diger
caligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 5-11 aras alleller goriilmektedir.
Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan c¢alismalarda
THO1lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢alismada KKTC’de 3-10 aras1
alleller igerisinde en fazla 6 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 6-10
aras1 alleller igerisinde en fazla 6 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda
Iran’da 6-10 aras1 alleller icerisinde en fazla 6 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 5-10,3 arasi alleller igerisinde en fazla 6 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 6-10 arasi alleller icerisinde en
fazla 6 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 6-11 arasi alleller
igerisinde en fazla 9 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda Romanya’da 5-
10 aras1 alleller igerisinde en fazla 9.3 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
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calismasinda Italya’da 4-10 aras1 alleller igerisinde en fazla 6 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 6-10 arasi alleller igerisinde en fazla 7 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 6-10 arasi alleller igerisinde en
fazla 9 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 5-
10.3 arasi alleller igerisinde en fazla 9.3 alleli (93), Hossain ve ark. (2014)
calismasinda Banglades’te 5-10 arasi alleller igerisinde en fazla 9 alleli (94), Sousa
ve ark. (2014) calismasinda Brezilya’da 5-11 arasi alleller icerisinde en fazla 9.3
alleli (95), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 6-9.3 arasi alleller igerisinde en
fazla 9 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) calismasinda Birlesik Arap
Emirlikleri’nde 4-11 aras1 alleller igerisinde en fazla 6 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 5-10 arasi alleller igerisinde en
fazla 9.3 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da 6-11 arasi
alleller igerisinde en fazla 6 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) g¢alismasinda
Kore’de 6-11 arasi alleller igerisinde en fazla 19 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013)
caligmasinda Kuveyt’te 6-11 arasi alleller icerisinde en fazla 6 alleli (100), Andari ve
ark. (2013) galismasinda Liibnan’da 6-10 arasi alleller igerisinde en fazla 9 alleli
(101), Semikhodskii ve ark. (2012) calismasinda Rusya’da 5-11 arasi alleller
igerisinde en fazla 9.3 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) ¢alisgmasinda Pakistan’da
6-10 aras1 alleller icerisinde en fazla 6 alleli (81) saptanmistir. Yapilan ¢aligmalar
incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark
olmayip Dogu Anadolu Bolgesi icin ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.
D13S317 lokusunda 8 ile 14 arasinda 7 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 12 (% 33,9), en az gozlenen allel 14 (% 2,9) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan galismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir
caligmada Tirkiye’de 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) calismasinda Van-Agri’da 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tiirkiye’de 8-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 11 alleli (82), Tug ve ark. (2010) caligmasinda Bolu’da 8-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
tilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 8-14 arasi alleller

gortilmektedir.
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Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilagtirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D13S317
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada KKTC’de 7-15 aras1 alleller
igerisinde en fazla 12 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 8-14 aras1
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda iran’da
8-16 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 8-14 arasi alleller icerisinde en
fazla 11 alleli (87), Omran ve ark. (2009) calismasinda Misir’da 8-15 arasi alleller
icerisinde en fazla 12 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda Romanya’da 8-
14 aras1 alleller igerisinde en fazla 11 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda Italya’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 6-11 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 7-14 arasi alleller igerisinde en
fazla 8 alleli (92), Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 7-14 arasi
alleller icerisinde en fazla 8 alleli (94), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 8-13
aras1 alleller igerisinde en fazla 12 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda
Birlesik Arap Emirlikleri’nde 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (96),
Fernandez-Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda Ispanya’da 8-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 11 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da
7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013)
caligmasinda Kore’de 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (99), Al-enizi ve
ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 8-15 arasi alleller icerisinde en fazla 12 alleli
(100), Andari ve ark. (2013) ¢alismasinda Liibnan’da 6-15 aras1 alleller i¢erisinde en
fazla 11 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) galismasinda
Pakistan’da 7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (81) saptanmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bolgesi icin ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

D16S539 lokusunda 6 ile 15 arasinda 9 allel tespit edilmis olup, en fazla
gbzlenen allel 12 (% 29,9), en az gdzlenen allel 6 (% 0,1)olarak saptandi. Ulkemizde
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yapilan caligmalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada
Tiirkiye’de 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (76), Cakir ve ark. (2003)
calismasinda Van-Agri’da 5-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (80), Yavuz
ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tiirkiye’de 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla
11 alleli (82), Tug ve ark. (2010) calismasinda Bolu’da 8-14 arasi alleller igerisinde
en fazla 11 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz tilkemizdeki diger
caligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 5-15 arasi alleller goriilmektedir.
Uluslararas1 literatiir incelenip bolgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D16S539
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢alismada KKTC’de 8-15 arasi alleller
igerisinde en fazla 11 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 8-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda iran’da
8-17 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 ile 12 allelleri
(86), Nasibov ve ark. (2013) c¢alismasinda Azerbaycan’da 8-15 arasi alleller
icerisinde en fazla 11 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 8-14
arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda
Romanya’da 8-15 arasi alleller icerisinde en fazla 12 alleli (89), Brisighelli ve ark.
(2009) calismasinda Italya’da 8-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (90),
Borosky ve ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 8-15 arasi alleller icerisinde en
fazla 11 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 8-14 arasi alleller
igerisinde en fazla 9 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) galismasinda
Avusturya’da 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (93), Hossain ve ark.
(2014) galismasinda Banglades’te 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (94),
Sousa ve ark. (2014) calismasinda Brezilya’da 5-15 arasi alleller icerisinde en fazla
11 alleli (95), Liu ve ark. (2013) caligmasinda Cin’de 6-16 arasi alleller i¢erisinde en
fazla 13 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) c¢alismasinda Birlesik Arap
Emirlikleri’nde 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 8-14 arasi alleller igerisinde en
fazla 12 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) calismasinda Kolombiya’da 8-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) g¢alismasinda
Kore’de 8-15 arasi alleller igerisinde en fazla 9 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013)
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calismasinda Kuveyt’te 8-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli (100), Andari
ve ark. (2013) galismasinda Liibnan’da 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli
(101), Semikhodskii ve ark. (2012) calismasinda Rusya’da 7-15 arasi alleller
igerisinde en fazla 12 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) ¢alismasinda Pakistan’da 8-
15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (81) saptanmistir. Yapilan c¢aligmalar
incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark
olmayip Dogu Anadolu Bolgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.

D2S1338 lokusunda 14 ile 28 arasinda 15 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 17 (% 19,0), en az gozlenen allel 14 (% 0,1) ve 28 (% 0,1) olarak
saptand1. Ulkemizde yapilan ¢alismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig
bir caligmada Tiirkiye’de 16-26 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (76), Yavuz
ve Sarikaya’nin (2005) ¢alismasinda Tiirkiye’de 16-27 arasi alleller igerisinde en
fazla 17 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 16-26 arasi alleller
igerisinde en fazla 23 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
iilkemizdeki diger c¢alismalarla uyumlu olup Tirk popiilasyonunda 14-28 arasi
alleller goriilmektedir.

Uluslararast literatiir incelenip bolgemiz verileri ile karsilagtirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D2S1338
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada KKTC’de 13-26 arasi
alleller igerisinde en fazla 17 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 15-
26 aras alleller icerisinde en fazla 17 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda
[ran’da 15-26 aras: alleller igerisinde en fazla 17 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) calismasinda Yunanistan’da 15-26 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) g¢alismasinda Azerbaycan’da 16-27 arasi alleller
icerisinde en fazla 17 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 16-27
arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (88), Borosky ve ark. (2014) ¢alismasinda
Arjantin’de 16-27 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013)
caligmasinda Japonya’da 16-28 arasi alleller i¢erisinde en fazla 19 alleli (92), Hatzer-
Grubwieser ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 13-26 arasi alleller igerisinde
en fazla 17 alleli (93), Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 16-28 arasi
alleller igerisinde en fazla 23 alleli (94), Sousa ve ark. (2014) calismasinda
Brezilya’da 12-28 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (95), Liu ve ark. (2013)
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calismasinda Cin’de 17-26 arasi alleller igerisinde en fazla 21 alleli (78), Alhmoudi
ve ark. (2015) calismasinda Birlesik Arap Emirlikleri’'nde 14-27 arast alleller
igerisinde en fazla 17 alleli (96), Fernandez-Formoso ve ark. (2012) galismasinda
Ispanya’da 13-27 aras1 alleller igerisinde en fazla 17 alleli (97), Hyun Park ve ark.
(2013) ¢alismasinda Kore’de 16-28 arasi alleller igerisinde en fazla 23 alleli (99), Al-
enizi ve ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 16-27 arasi alleller icerisinde en fazla 17
alleli (100), Andari ve ark. (2013) calismasinda Liibnan’da 14-27 arasi alleller
igerisinde en fazla 17 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) c¢alismasinda
Rusya’da 13-30 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (79), Shafique ve ark.
(2015) galigsmasinda Pakistan’da 16-27 arasi alleller igerisinde en fazla 19 alleli (81)
saptanmigtir. Yapilan calismalar incelendiginde bdlgemiz popiilasyonu ile diger
poplilasyonlar arasinda belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bolgesi icin ayirt edici
0zel bir allel tespit edilmemistir.

D19S433 lokusunda 9 ile 17,2 arasinda 13 allel tespit edilmis olup, en fazla
gbzlenen allel 14 (% 26,6), en az gozlenen allel 9 (% 0,1) olarak saptandi. Ulkemizde
yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir calismada
Tirkiye’de 10-17 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (76), Yavuz ve
Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tirkiye’de 11-17.2 arasi alleller igerisinde en fazla
14 alleli (82), Tug ve ark. (2010) galismasinda Bolu’da 11-16.2 arasi alleller
icerisinde en fazla 14 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in caligmamiz
tilkemizdeki diger calismalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 9-17.2 arasi
alleller goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan caligmalarda D19S433
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢alismada KKTC’de 10-18.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 14 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’da
11-17 aras1 alleller igerisinde en fazla 14 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013)
calismasinda fran’da 11-17.2 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (77), Sanchez-
Diz ve ark. (2008) ¢alismasinda Yunanistan’da 10-18.2 arasi alleller igerisinde en
fazla 14 alleli (86), Nasibov ve ark. (2013) ¢alismasinda Azerbaycan’da 11-17.2
arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda

Misir’da 10-17 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (88), Borosky ve ark. (2014)
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calismasinda Arjantin’de 9.2-17.2 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (91),
Ozeki ve ark. (2013) calismasinda Japonya’da 9.2-17.2 arasi alleller igerisinde en
fazla 14 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 10-
18.2 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli (93), Hossain ve ark. (2014)
calismasinda Banglades’te 9-17.2 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (94),
Sousa ve ark. (2014) calismasinda Brezilya’da 9-18.2 arasi alleller igerisinde en fazla
14 alleli (95), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 11-16.2 aras1 alleller igerisinde
en fazla 13 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) calismasinda Birlesik Arap
Emirlikleri’nde 10-18 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 10-23 arasi alleller igerisinde en
fazla 14 alleli (97), Hyun Park ve ark. (2013) ¢alismasinda Kore’de 9.2-17.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 13 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013) ¢alismasinda
Kuveyt’te 9-17.2 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (100), Andari ve ark.
(2013) ¢alismasinda Liibnan’da 6.2-18.2 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli
(101), Semikhodskii ve ark. (2012) c¢alismasinda Rusya’da 9-22 arasi alleller
icerisinde en fazla 14 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) caligmasinda Pakistan’da 9-
17.2 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (81) saptanmistir. Yapilan ¢aligmalar
incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark
olmayip Dogu Anadolu Boélgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.

VWA lokusunda 12 ile 21 arasinda 10 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 17 (% 29,0), en az gozlenen allel 21 (% 0,1) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan ¢alismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptigi bir
calismada Tiirkiye’de 13-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) ¢alismasinda Van-Agri’da 12-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) ¢alismasinda Tiirkiye’de 13-20 arasi alleller
icerisinde en fazla 17 alleli (82), Tug ve ark. (2010) c¢aligmasinda Bolu’da 14-19
arast alleller igerisinde en fazla 17 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in
calismamiz tlilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 12-21
aras1 alleller gortilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan c¢alismalarda VWA
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada KKTC’de 12-21 arasi
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alleller igerisinde en fazla 17 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 14-
20 arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) galismasinda
fran’da 13-20 aras1 alleller igerisinde en fazla 17 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) calismasinda Yunanistan’da 13-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 13-20 arasi alleller
icerisinde en fazla 17 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 13-20
arasi alleller igerisinde en fazla 16 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) galismasinda
Romanya’da 14-20 arasi alleller icerisinde en fazla 17 alleli (89), Brisighelli ve ark.
(2009) ¢alismasinda italya’da 13-19 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (90),
Borosky ve ark. (2014) caligmasinda Arjantin’de 11-21 arasi alleller igerisinde en
fazla 17 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) ¢alismasinda Japonya’da 14-21 arasi alleller
icerisinde en fazla 17 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) ¢alismasinda
Avusturya’da 14-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (93), Hossain ve ark.
(2014) ¢aligmasinda Banglades’te 10-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli
(94), Sousa ve ark. (2014) calismasinda Brezilya’da 11-21 arasi alleller igerisinde en
fazla 17 alleli (95), Liu ve ark. (2013) calismasinda Cin’de 13-20 arasi alleller
igerisinde en fazla 17 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda Birlesik Arap
Emirlikleri’nde 11-21 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda Ispanya’da 12-20 aras1 alleller igerisinde en
fazla 17 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da 11-22 arasi
alleller igerisinde en fazla 16 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) g¢alismasinda
Kore’de 12-20.3 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (99), Al-enizi ve ark.
(2013) galismasinda Kuveyt’te 13-20 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (100),
Andari ve ark. (2013) ¢alismasinda Liibnan’da 14-21 aras1 alleller igerisinde en fazla
17 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 13-20 arasi
alleller igerisinde en fazla 17 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) galismasinda
Pakistan’da 10-21 arasi alleller igerisinde en fazla 17 alleli (81) saptanmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bolgesi icin ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

TPOX lokusunda 6 ile 13 arasinda 8 allel tespit edilmis olup, en fazla
gbzlenen allel 8 (% 49,9), en az gozlenen allel 13 (% 0,1) olarak saptandi. Ulkemizde
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yapilan caligmalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1 bir calismada
Tiirkiye’de 8-12 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (76), Cakir ve ark. (2003)
calismasinda Van-Agri’da 7-12 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (80), Yavuz
ve Sarikaya’nin (2005) calismasinda Tiirkiye’de 8-12 arasi alleller igerisinde en fazla
8 alleli (82), Tug ve ark. (2010) ¢alismasinda Bolu’da 6-13 arasi alleller i¢erisinde en
fazla 8 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz {ilkemizdeki diger
caligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 6-13 arasi alleller goriilmektedir.
Uluslararas1 literatiir incelenip bolgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢alismalarda TPOX
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢calismada KKTC’de 6-13 arasi alleller
igerisinde en fazla 8 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 6-12 arasi
alleller icerisinde en fazla 8 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) calismasinda iran’da
6-12 aras1 alleller igerisinde en fazla 8 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)
calismasinda Yunanistan’da7-12 aras1 alleller igerisinde en fazla 8 alleli (86),
Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 8-12 arasi alleller icerisinde en
fazla 8 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 6-12 arasi alleller
igerisinde en fazla 8 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda Romanya’da 7-
13 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda Italya’da 8-13 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) ¢alismasinda Arjantin’de 6-13 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) caligmasinda Japonya’da 8-12 arasi alleller igerisinde en
fazla 8 alleli (92), Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 5-13 arasi
alleller icerisinde en fazla 8 alleli (94), Liu ve ark. (2013) calismasinda Cin’de 8-12
aras1 alleller igerisinde en fazla 8 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) ¢alismasinda
Birlesik Arap Emirlikleri’nde 6-15 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (96),
Fernandez-Formoso ve ark. (2012) c¢alismasinda Ispanya’da 7-12 arasi alleller
igerisinde en fazla 8 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da 6-
13 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013)
calismasinda Kore’de 8-14 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli (99), Al-enizi ve
ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 6-12 arasi alleller igerisinde en fazla 8 alleli
(100), Andari ve ark. (2013) calismasinda Liibnan’da 5-14 arasi alleller igerisinde en
fazla 8 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 6-13 arasi
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alleller igerisinde en fazla 8 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) calismasinda
Pakistan’da 7-13 arasi alleller icerisinde en fazla 8 alleli (81) saptanmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bolgesi igin ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

D18S51 lokusunda 10 ile 23 arasinda 14 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 14 (% 19,3), en az gozlenen allel 23 (% 0,1) olarak saptand.
Ulkemizde yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1 bir
calismada Tiirkiye’de 10-23 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) calismasinda Van-Agri’da 10-24 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) ¢alismasinda Tirkiye’de 9-22 arasi alleller
icerisinde en fazla 14 alleli (82), Tug ve ark. (2010) c¢aligmasinda Bolu’da 11-20
arasi alleller icerisinde en fazla 16 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus igin
calismamiz iilkemizdeki diger ¢alismalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda 9-23
arast alleller goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilagtirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan c¢aligmalarda D18S51
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢calismada KKTC’de 10-22 arasi
alleller igerisinde en fazla 14 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 10-
21 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda
fran’da 10-23 aras: alleller igerisinde en fazla 14 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) galismasinda Yunanistan’da 10-24 aras1 alleller icerisinde en fazla 13 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 10-24 arasi alleller
icerisinde en fazla 14 alleli (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda Misir’da 8-22
arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda
Romanya’da 9-23 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli (89), Brisighelli ve ark.
(2009) ¢alismasinda Italya’da 9-23 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli (90),
Borosky ve ark. (2014) ¢alismasinda Arjantin’de 10-26 arasi alleller icerisinde en
fazla 14 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) calismasinda Japonya’da 11-25 arasi alleller
igerisinde en fazla 13 alleli (92), Hatzer-Grubwieser ve ark. (2012) g¢alismasinda
Avusturya’da 10-22 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (93), Hossain ve ark.

(2014) calismasinda Banglades’te 8-24 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli (94),
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Sousa ve ark. (2014) calismasinda Brezilya’da 9-28 arasi alleller icerisinde en fazla
15 alleli (95), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 12-23 arasi alleller icerisinde
en fazla 15 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) calismasinda Birlesik Arap
Emirlikleri’nde 10-22 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (96), Fernandez-
Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda Ispanya’da 10-22 aras1 alleller igerisinde en
fazla 14 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢aligmasinda Kolombiya’da 9-24 arasi
alleller igerisinde en fazla 14 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013) g¢alismasinda
Kore’de 9-25 arasi alleller igerisinde en fazla 13 alleli (99), Al-enizi ve ark. (2013)
calismasinda Kuveyt’te 9-22 arasi alleller icerisinde en fazla 14 alleli (100), Andari
ve ark. (2013) ¢alismasinda Liibnan’da 8-22 arasi alleller icerisinde en fazla 13 alleli
(101), Semikhodskii ve ark. (2012) c¢alismasinda Rusya’da 10-24 arasi alleller
icerisinde en fazla 15 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) ¢alismasinda Pakistan’da
10-22 arasi alleller igerisinde en fazla 14 alleli (81) saptanmistir. Yapilan ¢aligmalar
incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda belirgin fark
olmayip Dogu Anadolu Bélgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit edilmemistir.

D5S818 lokusunda 8 ile 15 arasinda 8 allel tespit edilmis olup, en fazla
gozlenen allel 12 (% 34,6), en az gozlenen allel 15 (% 0,1) olarak saptandi.
Ulkemizde yapilan calismalara bakildiginda; Biilbiil ve ark. (2014) yaptig1 bir
calismada Tirkiye’de 9-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (76), Cakir ve
ark. (2003) ¢alismasinda Van-Agri’da 8-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli
(80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) ¢alismasinda Tirkiye’de 7-14 arasi alleller
icerisinde en fazla 12 alleli (82), Tug ve ark. (2010) caligmasinda Bolu’da 7-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (83) gozlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz
tilkemizdeki diger ¢aligmalarla uyumlu olup Tiirk popiilasyonunda7-15 aras1 alleller
goriilmektedir.

Uluslararasi literatiir incelenip bdlgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarda D5S818
lokusu i¢in; Glirkan ve ark. (2014) yaptig1 bir ¢calismada KKTC’de 7-14 aras alleller
igerisinde en fazla 12 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 8-14 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) ¢alismasinda Iran’da
7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark. (2008)

calismasinda Yunanistan’da 7-15 arasi alleller icerisinde en fazla 12 alleli (86),
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Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 7-15 arasi alleller icerisinde en
fazla 12 alleli (87), Omran ve ark. (2009) calismasinda Misir’da 8-14 arasi alleller
igerisinde en fazla 12 alleli (88), Anghel ve ark. (2014) ¢alismasinda Romanya’da 7-
15 arast alleller igerisinde en fazla 12 alleli (89), Brisighelli ve ark. (2009)
calismasinda Italya’da 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (90), Borosky ve
ark. (2014) ¢aligmasinda Arjantin’de 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli
(91), Ozeki ve ark. (2013) galismasinda Japonya’da 6-15 arasi alleller igerisinde en
fazla 11 alleli (92),Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 11 alleli (94), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda Cin’de 9-13
arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (78), Alhmoudi ve ark. (2015) galismasinda
Birlesik Arap Emirlikleri’nde 7-16 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli (96),
Fernandez-Formoso ve ark. (2012) ¢alismasinda Ispanya’da 8-15 arasi alleller
igerisinde en fazla 12 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda Kolombiya’da
7-14 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (98), Hyun Park ve ark. (2013)
calismasinda Kore’de 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 11 alleli (99), Al-enizi ve
ark. (2013) calismasinda Kuveyt’te 7-15 arasi alleller igerisinde en fazla 12 alleli
(100), Andari ve ark. (2013) ¢alismasinda Liibnan’da 8-16 arasi alleller igerisinde en
fazla 12 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) ¢alismasinda Rusya’da 7-15 arasi
alleller igerisinde en fazla 12 alleli (79), Shafique ve ark. (2015) g¢alismasinda
Pakistan’da 7-14 arasi alleller icerisinde en fazla 11 alleli (81) saptanmistir. Yapilan
caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger popiilasyonlar arasinda
belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Boélgesi i¢in ayirt edici 6zel bir allel tespit
edilmemistir.

FGA lokusunda 16 ile 29 arasinda 13 allel tespit edilmis olup, en fazla
gbzlenen allel 24 (% 18,8), en az gozlenen alleller16 (% 0,1), 17 (% 0,1) ve 29 (%
0,1) olarak saptandi. Ulkemizde yapilan ¢aligmalara bakildiginda; Biilbiil ve ark.
(2014) yaptig1 bir calismada Tiirkiye’de 19-28 arasi alleller igerisinde en fazla 23
alleli (76), Cakir ve ark. (2003) c¢alismasinda Van-Agri’da 18-26 arasi alleller
igerisinde en fazla 22 alleli (80), Yavuz ve Sarikaya’nin (2005) g¢alismasinda
Tiirkiye’de 17-27 arasi alleller igerisinde en fazla 21 alleli (82), Tug ve ark. (2010)
calismasinda Bolu’da 17-26 arasi alleller igerisinde en fazla 23 alleli (83)
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gbzlemlenmistir. Bu lokus i¢in ¢alismamiz iilkemizdeki diger ¢alismalarla uyumlu

olup Tiirk popiilasyonunda 16-29 arasi alleller goriilmektedir.

Uluslararas1 literatiir incelenip bolgemiz verileri ile karsilastirma yapilarak
benzerlik ve farkliliklar degerlendirildi. Yurtdisinda yapilan c¢alismalarda FGA
lokusu i¢in; Giirkan ve ark. (2014) yaptig1t bir ¢alisgmada KKTC’de 17-28 arasi
alleller igerisinde en fazla 23 alleli (84), Barni ve ark. (2003) ¢alismasinda Irak’ta 18-
27 arasi alleller igerisinde en fazla 24 alleli (85), Hedjazi ve ark. (2013) galismasinda
[ran’da 18-28 aras1 alleller igerisinde en fazla 22 alleli (77), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) calismasinda Yunanistan’da 17-27 arasi alleller igerisinde en fazla 21 alleli
(86), Nasibov ve ark. (2013) calismasinda Azerbaycan’da 16-27 arasi alleller
icerisinde en fazla 22, 23 ile 24 allelleri (87), Omran ve ark. (2009) ¢alismasinda
Misir’da 16.1-30 aras: alleller igerisinde en fazla 22 alleli (88), Anghel ve ark. (2014)
calismasinda Romanya’da 16-29 arasi alleller igerisinde en fazla 21 alleli (89),
Brisighelli ve ark. (2009) calismasinda Italya’da 18-27 aras1 alleller icerisinde en
fazla 22 alleli (90), Borosky ve ark. (2014) calismasinda Arjantin’de 17-31.2 arasi
alleller igerisinde en fazla 24 alleli (91), Ozeki ve ark. (2013) calismasinda
Japonya’da 17-28 arasi alleller icerisinde en fazla 22 alleli (92), Hatzer-Grubwieser
ve ark. (2012) ¢alismasinda Avusturya’da 16-28 arasi alleller igerisinde en fazla 22
alleli (93), Hossain ve ark. (2014) calismasinda Banglades’te 16-32 arasi alleller
icerisinde en fazla 23 alleli (94), Sousa ve ark. (2014) ¢alismasinda Brezilya’da 17-
29 arast alleller igerisinde en fazla 22 alleli (95), Liu ve ark. (2013) ¢alismasinda
Cin’de 18-26 arasi alleller igerisinde en fazla 23 alleli (78), Alnmoudi ve ark. (2015)
calismasinda Birlesik Arap Emirlikleri’nde 16.1-31.2 aras alleller igerisinde en fazla
24 alleli (96), Fernandez-Formoso ve ark. (2012) calismasinda Ispanya’da 18-29
arasi alleller icerisinde en fazla 22 alleli (97), Castillo ve ark. (2013) ¢alismasinda
Kolombiya’da 17-29 arasi alleller igerisinde en fazla 24 alleli (98), Hyun Park ve ark.
(2013) ¢alismasinda Kore’de 17-27 arasi alleller igerisinde en fazla 23 alleli (99), Al-
enizi ve ark. (2013) ¢alismasinda Kuveyt’te 18-29 aras1 alleller igerisinde en fazla 22
alleli (100), Andari ve ark. (2013) calismasinda Liibnan’da 16-29 arasi alleller
igerisinde en fazla 23 alleli (101), Semikhodskii ve ark. (2012) g¢alismasinda
Rusya’da 16-29 arasi alleller icerisinde en fazla 21 alleli (79), Shafique ve ark.
(2015) ¢alismasinda Pakistan’da 17-26 arasi alleller igerisinde en fazla 24 alleli (81)
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saptanmistir. Yapilan caligmalar incelendiginde bolgemiz popiilasyonu ile diger
popiilasyonlar arasinda belirgin fark olmayip Dogu Anadolu Bdlgesi i¢in ayirt edici
Ozel bir allel tespit edilmemistir.

15 STR lokusuna ait verilerimiz literatiirde bulunan iilkemiz ve diger diinya
popiilasyonlarin1 (KKTC, Irak, Iran, Yunanistan, Azerbaycan, Misir, Romanya,
Italya, Arjantin, Japonya) konu alan degisik calismalardan elde edilen allel
frekanslari ile karsilastirild1 ve farklilik istatistiksel olarak degerlendirildi (Tablo 33).
Diger popiilasyonlarla allel frekanslar1 karsilastirilirken Markov zinciri ve Exact test
P degeri (P<0,05) alinip Bonferroni diizeltmesi (a=0,05/15=0,00333) uygulanarak P
degeri (P<0,0033) olarak dikkate alindi (Tablo 33).

Giirkan ve ark. (2014) KKTC’de yapilan galismasi ile 1 lokusda (FGA),
Hedjazi ve ark. (2013) Iran’da yapilan calismas: ile 1 lokusda (FGA), Sanchez-Diz
ve ark. (2008) Yunanistan’da yapilan ¢aligmasi ile 1 lokusda (FGA), Brisighelli ve
ark. (2009) italya’da yapilan calismas: ile 1 lokusda (FGA), Anghel ve ark. (2014)
Romanya’da yapilan c¢alismasi ile 4 lokusda (D8S1179, THO1, D16S539, FGA),
Omran ve ark. (2009) Misir’da yapilan ¢alismasi ile 5 lokusda (THO1, TPOX,
D18S51, D5S818, FGA), Borosky ve ark. (2014) Arjantin’de yapilan ¢alismasi ile 6
lokusda (D21S11,D7S820, THO1, D13S317, D5S818, FGA), Schlebusch ve ark.
(2012) Giiney Afrika’da yapilan g¢alismasi ile 11 lokusda (D8S1179, D21S11,
CSF1PO, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, TPOX, D18S51, FGA),
Castillo ve ark. (2013) Kolombiya’da yapilan ¢aligmasi ile 11 lokusda (D8S1179,
D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, vVWA, TPOX, D5S818,
FGA), Liu ve ark. (2013) Cin’de yapilan g¢alismasi ile 11 lokusda (D8S1179,
D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D18S51,
D5S818, FGA), Ozeki ve ark. (2013) Japonya’da yapilan ¢aligmasi ile 13 lokusda
(D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358,THO1, D13S317, D16S539, D2S1338,
D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818) istatiksel olarak anlamli fark (p<0,0033)
tespit edildi. Biilbiil ve ark. (2014) Tirkiye’de, Cakir ve ark. (2003) Van-Agri’da,
Barni ve ark. (2003) Irak’ta, Nasibov ve ark. (2013) Azerbaycan’da yaptigi
calismalarla ise 15 STR lokusu i¢in anlamli fark tespit edilmedi (76, 77, 78, 80, 84,
85, 86, 87, 88, 89, 90, 91, 92, 98, 102).
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Ayrica wrklar arasi gecis hakkinda bilgi veren FST (fiksasyon testi) testi P
degeri (P<0,05) alinip kullanilarak diger popiilasyonlar ile Dogu Anadolu Bolgesi
popiilasyonu arasindaki genetik mesafe incelendi (Tablo 34). Hedjazi ve ark. (2013)
fran’da yapilan calismasi ile 1 lokusda (D16S539), Nasibov ve ark. (2013)
Azerbaycan’da yapilan ¢alismasi ile 1 lokusda (D8S1179), Giirkan ve ark. (2014)
KKTC’de yapilan ¢alismasi ile 2 lokusda (D16S539, FGA), Sanchez-Diz ve ark.
(2008) Yunanistan’da yapilan ¢alismasi ile 2 lokusda (D13S317, FGA), Barni ve
ark. (2003) Irak’ta yapilan ¢alismasi ile 3 lokus da (D3S1358, D13S317, D19S433),
Omran ve ark. (2009) Misir’da yapilan g¢aligmasi ile 3 lokusda (D21S11, THO1,
D5S818), Anghel ve ark. (2014) Romanya’da yapilan g¢aligmasi ile 3 lokusda
(D8S1179, THO1, D13S317), Brisighelli ve ark. (2009) italya’da yapilan calismasi
ile 3 lokusda (D8S1179, FGA, D5S818), Borosky ve ark. (2014) Arjantin’de yapilan
calismasi ile 7 lokusda (D21S11, D7S820, THO1, D13S317, D19S433, D5S818,
FGA), Schlebusch ve ark. (2012) Giiney Afrika’da yapilan ¢alismasi ile 10 lokusda
(D8S1179, D21S11, CSF1PO, THO1, D16S539, D2S1338, D19S433, TPOX,
D18S51, FGA), Castillo ve ark. (2013) Kolombiya’da yapilan g¢aligmasi ile 11
lokusda (D8S1179, D21S11, D7S820, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, VWA,
TPOX, D5S818, FGA), Liu ve ark. (2013) Cin’de yapilan ¢aligmasi ile 12 lokusda
(D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539,
D2S1338, D18S51, D5S818, FGA), Ozeki ve ark. (2013) Japonya’da yapilan
caligmast ile 13 lokusda (D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317,
D16S539, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818) istatiksel olarak
anlaml fark (p<0,05) tespit edildi. Biilbiil ve ark. (2014) Tiirkiye’de, Cakir ve ark.
(2003) Van-Agri’da yaptigi caligmalarla ise 15 STR lokusu i¢in FST (fiksasyon testi)
testi P degerinde istatiksel olarak anlamli fark tespit edilmedi (76, 77, 78, 80, 84, 85,
86, 87, 88, 89, 90, 91, 92, 98, 102).

Sonu¢ olarak Dogu Anadolu Bolgesi popiilasyonuna ait STR lokuslarinin
allel frekanslar1 ve istatistiki parametreleri hesaplanmistir. Ayrica literatiirde bulunan
tilkemiz ve diger diinya popiilasyonlarin1 konu alan degisik ¢aligmalardan elde edilen
allel frekanslar1 ile karsilastirmalar yapilarak farkliliklar istatistiksel olarak
degerlendirildi. Elde edilen sonuglar tablolar halinde gosterilmistir (Tablo 31, Tablo
32, Tablo 33 ve Tablo 34). Ulkemiz ve diger iilke popiilasyonlar1 incelenerek
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bolgemiz popiilasyonu ile karsilagtirildiginda; Dogu Anadolu Bolgesi ile Tiirkiye ve
komsu iilke popiilasyonlarmin (Azerbaycan, KKTC, iran, Irak ve Yunanistan) allel
frekanslarinin benzer oldugu tespit edildi. Bolgemiz popiilasyonuna genetik mesafe
acisindan en uzak popiilasyonlarin ise Arjantin, Giiney Afrika, Cin ve Japonya
oldugu goriildii. Ayrimlama giicii ve kombine ayrimlama giicii degerlerinin ¢ok
yiiksek, uyusma olasilig1 degerlerinin ¢ok diisiik olmasi nedeniyle inceledigimiz 15
STR lokusunun nesep tayininde ve adli olaylarin aydinlatilmasinda ¢ok kullaniglh
oldugunu gostermektedir. Giiniimiizde insan DNA sarmali {izerinde incelenen STR
lokuslarma yenilerin eklenmekte ve giderek artmaktadir. Dogu Anadolu Bdolgesinin
tamamini yansitan ilk ¢aligma olmasi ve incelenen birey sayisinin fazlaligi (802 kisi)

nedenleriyle literatiire dnemli bir katki sunacagi sdylenebilir.
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