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sıklıklarına yer verildi. Bu veriler, birey tanımlanmasında, akrabalık iliĢkilerin 

saptanmasında ve adli vakalarda kullanılabilmesi için, populasyona ait ayrımlama gücü 

değerleri bu değerlerin allel dağılımları allelik cetvel halinde gösterildi. Bu veriler, STR 

lokuslarına giderek yenilerin eklendiği ve giderek arttığı günümüzde, yerel populasyonlarla 

yapılmıĢ veya yapılacak çalıĢmalarla karĢılaĢtırılmasına olanak sağlayacaktır. 
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ÖZET 

STR lokusları, 2-7 baz çifti uzunluğunda belli bir baz dizilimine sahip, ardı ardına 

tekrarlanan ünitelerden oluĢmaktadır. STR‟lerin tekrarlanan ünite sayılarındaki 

varyasyonlar, birçok genetik çalıĢmalarda markır olarak kullanılmaktadır. D8S1179, 

D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, 

vWA, TPOX, D18S51, D5S818 ve FGA gibi yüksek derecede polimorfizim gösteren STR 

lokusları olup, günümüzde yaygın olarak; adli bilimlerde kimlik tespiti, babalık testleri, 

genom haritalamaları ve populasyon çalıĢmaları gibi birçok konuda, STR polimorfizim 

uygulamalarından faydalanılmaktadır.  

ÇalıĢmamız, Elazığ yerli halk populasyonuna ait sağlıklı ve birbiriyle akraba olmayan 

200 birey bilgilendirilip, rızaları dahilinde swap ve kan örnekleri alınarak, DNA ürünleri 

AmpFlSTR identifiler PCR Amplification Kit kullanılarak 15 STR lokusları çoğaltıldı. 

PCR ürünleri ABI PRISM 310 Genetic Analyzer cihazında yürütülerek, kapiller 

elektroforezde analiz edilip pik değerleri çıkartıldı. Bu değerler Arlequin V.3.11 ve 

PowerStats v.1.2‟de hesaplanarak, Elazığ il populasyonuna ait 15 STR lokusların 

genotipleri belirlendi, her lokus için ayrı ayrı değerlendirme yapıldı. Tüm genotip verilerin 

allel frekansları, heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranları, dıĢlama gücü (PE), 

ayırım gücü (PD), uyuĢma olasılığı (PM), polimorfik bilgi içeriği (PIC), tipik babalık 

indeksi (TPI) değerleri Türkiye‟de yapılan çalıĢmalarla karĢılaĢtırıldı ve anlamlı derecede 

bir fark gözlenmedi. DıĢlama gücü 0,362-0,785 arasında belirlendi. Kombine dıĢlama gücü 

ise 0.9999995 olarak hesaplandı. Ayrımlama gücü 0,835-0,967 arasında gözlendi. 

Kombine ayrımlama gücü 0,9999999999998 olarak hesaplandı. 15 STR lokus için 

karĢılaĢma olasılığı ise 1.364x10ˉ
17‟

de 1 olarak hesaplandı. Tüm lokuslar açısından ayırım 

gücü oldukça yüksek olduğu söylenebilir. Gözlenen (Ho) ve beklenen (He) ve P değerleri, 

Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup olmadığına bakıldı ve daha önce 

Türkiye'de çalıĢılmıĢ populasyonlara ait verilerle karĢılaĢtırılıp, sonuçlar değerlendirilerek, 

benzerlik ve farklılıklar istatistik olarak tablolar halinde verildi. Allel sıklıklarının Hardy-

Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact test P değeri dikkate alınarak 

(P<0.05) kontrol edildi ve D2S1338 lokusu için P değeri 0,03226 olarak gözlendi. P değeri 

P<0.05 olduğu için, Bonferroni düzeltmesi (α=0,05/15=0,00333) uygulanarak P değerinin 

(P>0,0033) HW eĢitliğine uyduğu gözlendi. 

 

Anahtar Kelimeler: STR lokus, Adli DNA, Ġnsan Kimliklendirme, DNA tipleme 



SUMMARY 

Determination of allele frequency of 15 STR loci in Elazığ districts of the Eastern 

Anatolia region 

STR loci consist of consecutive repeated units that are length of 2-7 base pair and have 

particular base sequence. Variations in the number of repeated units of STR are used as marker at 

many genetic studies. 

STR loci such as D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, 

D16S539, D2S1338, D19S433, VWA, TPOX, D18S51, D5S818 and FGA show a high degree of 

polymorphism in many aspect such as forensic science, paternity testing, genom mapping and 

population studies. 200 individuals were based in our study and 200 individuals (from indigeneous 

people population in Elazığ), who are healty and unrelated. They were informed and with their 

conset, we got their swap and blood samples for DNA products have been replicated. Using 

AmpFISTR Identifiller PCR Amplification Kits and AmpFISTR SE filler PCR Amplification Kits. 

Calculating Arlequin V.3.11 and PowerStats V.1.2 too the genetypes of 15 STR loci in Elazığ 

province population were determined. 

Each loci was reviewed one by one and allele frequence of all genotype data, heterozygosity ve 

homozygosity rations, power of exclusion (PE), power of discrimination (PD), probability of 

matching (PM), polymorphic information content (PIC), typical paternity index (TPI) values were 

compared with studies that perform in Turkey and significantly diffirences weren‟t observed. 

Exclusion power was determined between 0,362-0,785, combined exclusion power was estimated 

as the 0,9999995. Discrimination power was observed between 0,835-0,967 and combined 

discrimination power was estimated as the 0,9999999999999998. Matching probability was 

calculated as one in 1.364x10ˉ
17

 for 15 STR loci. Discrimination power is high can be said in terms 

of all loci. Obsorved heterozygosity and expected heterozygosity, P values were performed. 

Compatible or not to Hardy-Weinberg Equlibrium (HWE). Stability and compared with datas that 

were studied earlier in population in Turkey.  

Results were assessed, similarities and differences were given as statistical tables. According to 

HWE of compability of allel frequencies were checked. Taking into account the Fisher‟s exact test 

P-value (P<0,05) D2S1338 (0.03226) loci  P<0.05 was smaller than. However, Bonferroni‟s 

correction (0,05/15=0,00333) was made for this locus. In addition, HWE was achieved in all other 

loci. 

Keywords: STR loci, Forensic DNA, Human Identification, DNA typing  
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1. GĠRĠġ 

Geregor Mendel‟in genetik teorisi ile ilgili makalesi 1900 yılında bilim adamları 

tarafından incelenmiĢ ve uzun uğraĢlar sonucunda, bir populasyon içindeki farklı fenotipik 

özelliklerin göreceli bolluklarındaki değiĢikliklerin farkına varmıĢlardır. Allel frekansı 

değiĢiklikleri ile ilgilenen evrim biyolojisindeki disiplin populasyon genetiği olarak 

isimlendirilmiĢtir. G. Udny Yule, William Castle, Godfrey Hardy ve Wilhelm Weinberg 

adlı araĢtırıcılar populasyon genetiği ana prensiplerini formüle etmek için, populasyonların 

genetik yapısını tanımlayacak matematiksel modeller geliĢtirmiĢlerdir. Sewall Wright, 

Ronald Fisher ve J.B.S Haldane gibi bilim insanları da, bu modellerin geliĢmesi için 

katkıda bulunmuĢlardır [Klug ve Cummings, 2000].  

Alec Jeffreys‟in 1985 yılında DNA molekülünde, minisatellit denilen polimorfizm 

Ģeklini keĢfetmesinden sonra adli bilimlerde DNA kullanımı hızla geliĢmiĢtir. DNA baz 

dizini üzerinde yapılan çalıĢmalar, DNA‟nın çok yüksek oranda polimorfizme sahip 

olduğunu belirlemiĢtir [Jeffreys vd., 1985]. DNA çok güçlü bir araç olup, canlı varlıkların 

hepsi, her hücrelerinde DNA bulundurur. Bu yüzden pek çok adli olayda DNA 

delillerinden yararlanılabilir. Moleküler biyoloji alanında sağlanan bu geliĢmeler genetik 

polimorfizmin genomik düzeyde incelenmesini mümkün kılmıĢtır [Saferstein, 2004].  

Son yıllarda populasyon genetiği çalıĢmalarında DNA polimorfizimlerinden 

faydalanılmakta ve yaygın olarak mikrosatellitler kulanılmaktadır. Mikrosatellitler yani 

genomdaki kısa ardıĢık tekrar eden dizinler (STR, short tandem repeats) araĢtırılarak, 

genetik çeĢitlilik ortaya konabilmektedir [Goldstein vd., 2000]. Günümüzde DNA 

polimorfizim verileri, populasyon içi ve populasyon dıĢı karĢılaĢtırmalarda, birey 

tanımlanmasında genetik marker (iĢaretleyici) olarak kullanılmaktadır. Çünkü bu 

polimorfizimler dölden döle, klasik Mendel kalıtımı ile aktarılabilmekte ve bir STR 

lokusunda anneden ve babadan gelen alleller aynı anda incelenebilmektedir [Klug ve 

Cummings, 2000].  

Aynı lokusta nükleotid dizileri, iki ya da daha çok genotipte belirli bir sıklıkta bulunan 

DNA polimorfizimleri, DNA molekülünün yapısında yer alan ve bireyler arasında farklılık 

gösteren nükleotid değiĢimleridir. Bu değiĢimler ekson ve intron bölgelerinde 

rastlanmaktadır. DNA‟daki bu polimorfizimin sebebi; delesyon, insersiyon, nokta 

mutasyonları ve ardıĢık tekrar eden dizinlerdir. Ancak DNA dizisindeki bu farklara intron 

bölgelerde ekson bölgelere göre daha sıklıkla rastlanılmaktadır [Panneerchelvam vd., 
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2003]. DNA‟daki bu polimorfizimler; ana-baba tayini, doğada yaĢayan türlerin tanısı, bu 

türler arasındaki polimorfizim hesaplamaları, kimlik tayini ve Ģüphelilerin saptanması, 

evrim ve haritalama çalıĢmaları gibi geniĢ bir alanda kullanıma sahiptirler [Dönbak, 2002; 

Panneerchelvam vd., 2003; Kashyap vd., 2004].  

DNA'nın bu bölgelerinin ortaya çıkarılmasının temelini Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

(Polymerase Chain Reaction, PCR) oluĢturmaktadır. PCR yöntemine dayalı uzunluk 

varyasyon sistemleri, minisatellit (VNTR, Variable Number of Tandem Repeat: DeğiĢken 

Sayıda Tekrar Eden Dizinler) ve mikrosatellit (STR, Short Tandem Repeat: Kısa Ardı 

Ardına Tekrar Eden Dizinler) polimorfizimleridir. Bu tekrar dizinleri tüm eukaryotlarda 

bulunabilen polimorfik lokuslardır. Tekrarlanan STR baz dizinleri 2-7 baz çifti 

uzunluğundadır. STR lokusları yüksek derecede polimorfizim göstermekte ve iyi bir 

amplifikasyon potansiyeline sahiptir [Kashyap vd., 2004].   

STR lokusları tüm populasyon içerisinde benzer özellikler göstermelerine rağmen 

bireyden bireye 2-7 nükleotidlik gibi çok küçük farklılıklar göstermektedirler ve genom 

içerisinde rastgele dağılmıĢlardır [Pepinski vd., 2004] Tüm genoma yayılmıĢ halde 

yaklaĢık olarak 400 milyon mikrosatellit DNA dizisi bulunmaktadır. Herhangi bir STR 

lokusunda söz konusu tekrarların sayısı, farklı kromozomlarda farklı olabildiğinden, 

ebeveyn tayininde kullanılabilecek bir polimorfizim Ģekli ortaya çıkmaktadır [Kashyap vd., 

2004].  STR lokusları aracılığıyla genotipin belirlenmesi 4 basamaktan oluĢmaktadır. Bu 

basamaklar; DNA izolasyonu, PCR, elektroforez, verilerin elde edilmesi ve 

değerlendirilmesi Ģeklinde sıralanabilir [Ün vd., 2000]. 

Bu çalıĢmada; Elazığ il populasyonuna ait 15 STR lokusların genotipleri belirlendi ve 

tüm genotip verilerin allel frekansları, heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranları, 

dıĢlama gücü (PE), ayırım gücü (PD), uyuĢma olasılığı (PM), polimorfik bilgi içeriği 

(PIC), tipik babalık indeksi (TPI), P değeri, gözlenen (Ho) ve beklenen (He) değerleri, 

Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup olmadığına bakıldı ve daha önce 

Türkiye'de çalıĢılmıĢ populasyonlara ait verilerle karĢılaĢtırılıp, sonuçlar değerlendirilerek, 

benzerlik ve farklılıklar istatistik olarak tablolar halinde verildi.  

Bu çalıĢma, STR lokuslarına giderek yenilerin eklendiği ve giderek arttığı günümüzde, 

daha çok lokusla elde edilen verilerin yerel populasyonlarla yapılmıĢ veya yapılacak 

çalıĢmalarla karĢılaĢtırılmasına olanak sağlayacaktır. Ayrıca populasyonların DNA verisi 

oluĢturulduğu zaman, DNA profilinin değiĢim derecesinin belirlenmesinde ve 

populasyonların orijini ve yapısı hakkında da bize fikir vereceği söylenebilir.  
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1.1. Populasyon Genetiği 

Allel frekansı değiĢiklikleri ile ilgilenen evrim biyolojisindeki disiplin populasyon 

genetiği olarak isimlendirilir. AraĢtırıcıların yıllarca üzerinde durdukları nokta, 

populasyonların genetik yapısını tanımlayacak matematiksel modellerin geliĢtirilmesiydi. 

Çünkü deneysel çalıĢma ve arazi çalıĢması yapanlar, matematiksel modelleri sınamak için 

biyokimyasal ve moleküler teknikleri kullanarak doğrudan doğruya DNA ve protein 

düzeylerindeki varyasyonları ölçmüĢlerdir. Allel frekansları ve bu frekansları değiĢtiren, 

seçilim, mutasyon, göç ve rastgele genetik sürüklenmeler gibi güçler incelenmiĢtir.  

Genetik evrimi anlamanın anahtarı, belirli bir organizmaya odaklanmak değil populasyonu 

incelemektir. Populasyon, aynı türe ait, aynı coğrafyada yaĢayan ve bilfiil ya da potansiyel 

olarak birbirleriyle eĢleĢebilen bireylerden oluĢur. ÇalıĢtığımız türün genomunda tek bir 

genetik lokusu göz önüne alırsak, populasyon içindeki farklı bireylerin farklı genotiplere 

sahip olduklarını görebiliriz. Populasyonun belirli bir genotipe sahip kısmına genotip 

frekansı denir. Nesilden nesile ortaya çıkan değiĢiklikleri ele aldığımızda, gen havuzu 

olarak isimlendirilen kullanıĢlı kavramsal bir araca sıklıkla baĢvurmamız gerekecektir. 

Gen havuzu, belirli bir nesildeki populasyonun üreyebilen üyelerinin tümü tarafından 

oluĢturulan tüm gametlerinden meydana gelir. Bu gametler, populasyonun gelecek 

nesillerini meydana getirecek olan zigotu oluĢturmak üzere birleĢir. Gen havuzunu 

oluĢturan yumurtalar ve spermler haplotiptir ve dolayısıyla her lokus için yalnız bir allel 

içerirler. Tek bir lokusu ele alırsak farklı gametlerin farklı alleller taĢıdığını görebiliriz. 

Belirli bir allelin gen havuzundaki bölümü allel frekansı olarak ifade edilir [Klug ve 

Cummings, 2000]. 

1.2. Hardy-Weinberg Kanunu 

Ġngiliz matematikçi Godfrey H.Hardy ve Alman Fizikçi Wilhelm Weinberg tarafından, 

birbirinden bağımsız olarak geliĢtirilmiĢ olan bir matematik modeline dayanmaktadır. Bu 

matematik modeli Hardy-Weinberg Kanunu olarak isimlendirilir ve bazı varsayımlar 

altında bir populasyondaki genotip ve allel frekanslarının ne olacağını gösterir. Bu 

varsayımlar, gerçek populasyonların karĢılaĢtığı birçok karmaĢık durumun bulunmadığı 

ideal bir populasyonu belirlemektedir [Çıtak vd., 1999; Barton, 2000; Klug ve Cummings, 

2000; Wigginton vd., 2005].  
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 Bütün genotipler eĢit hayatta kalma oranına ve eĢit üreme baĢarısına sahiptir. Yani 

hiçbir seçilim yoktur. 

 Yeni allel oluĢturacak veya mevcut hiçbir alleli diğerine dönüĢtürecek mutasyonlar 

bulunmaz.   

 Populasyonun içine veya içinden dıĢına hiçbir göç yoktur.  

 Populasyon sınırsız bir geniĢliğe sahiptir. Bir baĢka deyiĢle, bu populasyon 

örnekleme hatalarının ve diğer rastgele etkilerinin göz ardı edilebileceği kadar 

büyük bir populasyondur.  

 Populasyondaki bireyler rastgele eĢleĢirler. 

Hardy-Weinberg kanununa göre, yukarıdaki varsayımlara uygun populasyon 

aĢağıdaki özelliklere sahiptir [Klug ve Cummings, 2000; Barton, 2000]  

 Bir populasyondaki allel frekansları nesilden nesile değiĢmez, diğer bir deyiĢle 

populasyon evrimleĢmez.  

 Bir nesil süren rastgele eĢleĢmenin ardından, genotip frekansları allel 

frekanslarından tahmin edilebilir.  

1.3. Bir Populasyonun Dengesini Bozan Etmenler 

Hardy-Weinberg kuralına göre populasyona ait gen havuzunda mutasyon, göç, 

seleksiyon, izolasyon görülmediği müddetçe gen havuzunun gen frekansı değiĢmez. 

Ancak, genellikle populasyondaki genlerin frekansı değiĢir. Populasyonda genlerin 

frekansının değiĢmesine etki eden faktörler; göç, izolasyon, mutasyon, doğal seçilim, 

genetik sürüklenme ve eĢ seçimidir [Klug ve Cummings, 2000; Barton, 2000].  

1.3.1. Göç: Populasyonu oluĢturan bireylerin baĢka bir populasyona göç etmesi 

durumunda, populasyondaki gen frekansı değiĢir. Böylece populasyon dıĢına göçler 

populasyondaki gen frekansını azaltır, populasyon içine göçler ise populasyondaki gen 

frekansını artırır [Klug ve Cummings, 2000; Barton, 2000].  

1.3.2. Ġzolasyon (Ayrılma): Gen frekanslarının değiĢmesinde ve evrimde rol oynayan 

en önemli etmendir. Bir populasyonun diğer populasyonlarla genetik alıĢveriĢinin 

kesilmesine izolasyon denir. Populasyonları birbirinden ayıran en önemli etken coğrafi 

izolasyonlardır. Örneğin, bir adanın üzerinde yaĢadığı canlılarla birlikte iki ayrı parçaya 

ayrılması coğrafi izolasyon olarak adlandırılır. Coğrafî izolasyon sonucu meydana gelen 

populasyonlar arasında gen alıĢveriĢi olmazsa populasyonlar yavaĢ yavaĢ farklı hale gelir. 
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Bazen üreme mevsimlerinin farklı zamanlarda gerçekleĢmesinden dolayı farklılık oldukça 

fazlalaĢır ve iki populasyonun bireyleri birbiriyle çiftleĢemez ve verimli döl veremez. Bu 

durumda bir türde iki ayrı yeni tür oluĢur [Klug ve Cummings, 2000; Barton, 2000]. 

1.3.3. Mutasyon: DNA'da meydana gelen değiĢiklikler sonucu oluĢur. Mutasyonlar 

çoğu zaman zararlıdır. Zararlı olan mutasyonlar, populasyona ait gen frekansının 

azalmasına neden olur. Örneğin, normal bir gen mutasyonla hemofili genine dönüĢebilir. 

Bu zararlı mutasyon, hemofili genine sahip olan bireylerin yaĢama olasılığını azaltır ve 

zamanla populasyondan elenmesine neden olur. Böylece populasyonun gen frekansı azalır 

[Klug ve Cummings, 2000; Barton, 2000].   

1.3.4. Doğal Seçilim: Aynı türün bireyleri arasında meydana gelen varyasyonlar 

sonucunda çevreye daha iyi uyum yapabilen bireyler seçilir, uyum yapamayanlar ise 

populasyondan elenir. Böylece, istenmeyen özellikte olan genlerin frekansının azalması 

sonucu kararsız populasyonlar zamanla kararlı hale geçer [Klug ve Cummings, 2000; 

Barton, 2000].   

1.3.5. Genetik Sürüklenme: Göç, afet, iklim vb. etkenlerin etkisiyle bir 

populasyondan ayrılan küçük populasyonların gen havuzunda Ģansa bağlı olarak meydana 

gelen değiĢikliklerdir. Populasyonlarda eĢlerin seçimi ve çiftleĢme büyük ölçüde Ģansa 

dayanır. Populasyona ait gen havuzundaki frekans daha çok Ģansa bağlı olaylarla değiĢir. 

Her türün kendine özgü bir gen bileĢimi vardır. Bu gen bileĢimi yitirildiğinde tekrar 

yeniden meydana getirilme Ģansı yok denecek kadar azdır. [Klug ve Cummings, 2000; 

Barton, 2000]. 

1.3.6. EĢ Seçimi: Populasyonda, Ģansa bağlı olmayan çiftleĢmelerin ve farklı üreme 

yeteneklerinin oluĢması Hardy-Weinberg eĢitliğini bozan bir durumdur. Populasyonlardaki 

bireylerin çiftleĢmek için rastgele eĢ seçiminin yanı sıra geliĢtirdikleri bazı özel nitelikler 

vardır. Bu durum populasyonu oluĢturan bireylerin bir zaman sonra köken aldıkları 

populasyondan farklı davranıĢ Ģekillerinin ortaya çıkmasına neden olmuĢtur. Bu davranıĢ 

Ģekilleri yaĢam kavgasında beslenme, korunma, yavrularına bakma vb. farklı yeteneklerin 

ortaya çıkmasını sağlamıĢtır. Bireylerin belli özelliklere göre eĢlerini seçerek çiftleĢmeleri 

belirli genlerin frekansının populasyonda artmasına neden olur [Klug ve Cummings, 2000; 

Barton, 2000]. 

 Populasyonlar dinamiktir; doğum-ölüm oranlarındaki değiĢmelerle, göçle ve diğer 

populasyonlar ile karıĢarak büyüyebilir ve geniĢleyebilir ya da küçülebilir. Populasyon 

genetiği çalıĢmalarının çoğunda ilk adım, ilgilenilen lokustaki allel frekansını 
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hesaplamaktır. Bunun için çok sayıda bireyin genotipinin belirlenmesi gerekir. Bu 

durumda DNA dizilerinin doğrudan analizleri gerekir [Klug ve Cummings, 2000].  

1.4. DNA Molekülünün yapısı 

Ġnsan genomunu oluĢturan DNA molekülünün yapısı, 1953 yılında James Watson ve 

Francis Crick tarafından açıklanmıĢtır. DNA molekülü, beĢ karbonlu bir Ģeker 

(deoksiriboz), fosfat grubu ve azotça zengin pürin (A: adenin, G: guanin) ve primidin (T: 

Timin, C: Sitozin) bazlarından oluĢan nükleik asit makromoleküldür. DNA molekülleri 5‟ 

ucundan 3‟ ucuna doğru Ģeker fosfat omurgasından oluĢan iki zincirin birbiri ekseni 

etrafında birbirlerine antiparalel olarak sarılması ile meydana gelen çift sarmal yapıdadır. 

Bu yapıya “double helix” yapısı denir (ġekil 1.1) [Watson ve Crick, 1953; Tokdemir vd., 

1998; Bansal, 2003; Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005; Yılmaz, 2008; Dilsiz 

N., 2009].  

 

 

 

   ġekil 1.1: DNA çift sarmal yapısı [Dilsiz N., 2009].  
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Bir DNA zincirindeki adenin (A) nükleotidi (bazı) diğer zincirdeki timin (T) bazı ile, 

guanin (G) bazı ise diğer zincirdeki sitozin (C) bazı ile baz çifti oluĢturur. Baz çiftleri 

hidrojen bağları ile bir arada tutulurlar. DNA‟nın, hücre çekirdeğinin içerisindeki 

paketlenmesinin ilk basamağı nükleozom oluĢumudur. DNA molekülünün lizin ve 

arjininden zengin bazik histon proteinleri ile bağlanması sonucunda kromatin yapısı 

oluĢur. Nükleozomlar, kromatinin tekrarlayan alt birimleridir ve yaklaĢık 146 baz çifti 

uzunluğundaki DNA zincirinin histon oktameri etrafına sarılması ile oluĢurlar. ĠkiĢer adet 

H2A, H2B, H3 ve H4 bir araya gelerek bir oktamer oluĢturur. Nükleozomlar bağlaç DNA 

ile birbirlerine bağlanırlar. H1 nükleozomlar arasındaki bağlaç DNA‟ya bağlanarak 

nükleozom yapının açılmasını engeller. Altı nükleozom bir araya gelerek helikal kromatin 

yapısını daha da sıkılaĢtırırlar bu yapı ise, solenoid olarak adlandırılır (ġekil 1.2) [Bansal, 

2003; Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005; Dilsiz N., 2009].  

 

 

ġekil 1.2: Nükleozom ve Histon protein yapısı [Dilsiz N., 2009]. 

   

Genetik bilginin akıĢı DNA > mRNA > Protein Ģeklinde gerçekleĢir. Bu akıĢ santral 

doğma olarak bilinir ve Retrovirus‟lar hariç tüm canlılar için aynı mekanizma geçerlidir. 

DNA‟daki bilginin mRNA‟ya aktarılmasına transkripsiyon, bu bilginin aminoasit dizisine 

dönüĢtürülmesine ise, translasyon denilmektedir. Genetik bilgi DNA zinciri boyunca yer 

alan bazların diziliminde saklıdır. Buna genetik kod denir. DNA zincirinde ardı ardına 

gelen üç nükleotid bir kod oluĢturur ve bu kod, proteindeki aminoasit dizilerini belirler. 

Nükleozom 

 üükleozom 

 ükleozom 
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Sentezlenen protein post-translasyonal modifikasyonlar (yan grupların eklenmesi, bazı 

bölgelerin kesilip çıkartılması, paketlenerek üç boyutlu yapısını alması) geçirerek 

fonksiyonel protein haline gelir ve hücre içindeki fonksiyonunu yerine getirir [Tokdemir 

vd., 1998; Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005; Yılmaz, 2008; Dilsiz N., 2009]. 

1.5. Ġnsan Genom Organizasyonu 

Ġnsan genom projesi ile genom organizasyonu tahmin edilenden daha çok karmaĢık 

olduğu gözlenmiĢtir. Sahip olduğumuz DNA‟nın aslında %10‟nundan daha az bir kısmı 

proteinleri kodlamaktadır. Genomumuzun toplam uzunluğunun dörtte üçü kadarı tek kopya 

DNA‟dan oluĢmaktadır. Genomun geri kalanı tekrarlayan DNA dizilerinden oluĢur. 

Genomda bulunduğu tahmin edilen 20-25 bin genin çoğu tek kopya DNA Ģeklinde 

bulunur. Genomdaki tekrarlayan DNA dizileri ise, kromozom yapısının korunmasına katkı 

sağlamaktadır. Eukaryotik hücre geninin nükleotid dizisi, polipeptit ürünün aminoasit 

dizisi için kodlayıcı olmayan bir veya daha fazla sayıda DNA segmenti içerir. DNA‟da 

kodlayıcı segmentler ekson, kodlayıcı olmayan segmentler ise intron olarak adlandırılırlar 

(ġekil 1.3) [Tokdemir vd., 1998; Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005; Dilsiz 

N., 2009] 

 

   ġekil 1.3: DNA‟da intron ve ekson bölgeleri [Nelson ve Cok 2005]. 

DNA molekülü kanıt için güçlü bir araçtır. Çünkü tek yumurta ikizleri dıĢında tüm 

insanların DNA‟sı birbirlerinden farklıdır. Bir diğer önemli özellik ise bir insanın 

DNA‟sının, her hücrede birebir aynı olmasıdır. Örneğin, bir insanın kan hücrelerinden 

alınan DNA örneği, saç hücresinde, kemik hücresinde ya da üreme hücresindeki DNA ile 

aynıdır. DNA profili aynı yumurta ikizleri dıĢında kiĢiye özgüdür. Bilimsel koĢul ve 

tavsiyelere uygun olarak analiz edildiği takdirde, Özdilek, DNA molekülünün iki kiĢide 

aynı olma olasılığının 1 trilyonda birden az olduğunu bildirmiĢtir [URL-2]. Benzer bir 
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ifade ile Zeyfeoğlu ve Hancı, tek yumurta ikizleri dıĢında, yeryüzünde DNA profili aynı 

olan iki kiĢinin bulunmasının olanaksız olduğunu bildirmiĢlerdir [Zeyfeoğlu vd., 2001]. 

Çok hücreli organizmanın her hücresi genellikle aynı genetik materyal içerir. Hücresel 

genleri içeren DNA molekülleri, hücrelerdeki en büyük makromoleküllerdir ki bunlar, 

hücrenin bölünme evresinde, kompleks katlanmalarla kromozom denen yapılar haline 

gelirler (ġekil 1.4) [Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005]. 

   

 

            ġekil 1.4: Bir numaralı kromozomun yapısı, kısa kol (p), uzun kol (q) yerleĢim    

 bölgeleri ve   bant numaraları verilmiĢtir [BaĢaran, 1986].   

 

Çoğu bakteri ve virüsler bir tek kromozoma sahiptirler. Eukaryotlar ise genellikle 

birçok kromozoma sahiptirler ki, insan somatik hücrelerinde 46 kromozom bulunur ve 

bunlar boyut ve sentromer yerleĢimi bakımından çeĢitlilik gösterirler. Bu kromozomlar 

bölündüğü takdirde, biri diğerinin eĢi olan her bir kardeĢ kromatit çiftinin, bölünme devam 

ederken iki yeni hücreye ayrıldığı görülmüĢtür [Tokdemir vd., 1998; Klug ve Cummings, 

2000; Nelson ve Cok 2005; Dilsiz N., 2009]. 
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1.6. Genetik Varyasyonlar 

Ġnsan genomunun yalnızca %3‟ünü protein kodlayan genler yani ekzonlar, geri kalan 

%97‟sini ise intronlar ile görevi bilinmeyen veya tespit edilmemiĢ DNA oluĢturur. Ġnsan 

DNA‟sı kiĢiden kiĢiye yapısal değiĢiklik gösterebilmektedir. Bu değiĢikliklerin çoğu 

kodlayıcı olmayan bölgelerde olmakla birlikte kodlayıcı bölgelerde de olabilir ve bu olay 

proteinde saptanabilir bir değiĢiklik olarak ifade edilir veya sessiz kalır. Bu yapısal 

değiĢkenliklerin yaygın bir Ģekli, baz çiftlerinin bir ile yüzlerce kez peĢpeĢe değiĢken 

tekrarıdır (tandem repeats).  DNA yapısında oluĢan bu değiĢiklikler; bireylerin anatomik, 

fizyolojik, ilaçlara olumlu veya olumsuz yanıtları, kalıtsal hastalıklar, kanser, enfeksiyon 

gibi hastalıklara yatkınlıklarından ve genetik olarak belirlenen fenotipik çeĢitlilikten 

sorumludur [Kaiser vd., 2000; Butler, 2006]. 

DNA‟daki nükleotid değiĢiklikleri veya yeniden düzenlenimler fenotipi etkiliyor ise, 

mutasyon olarak adlandırılır ve kalıtsal hastalıkların geliĢiminden sorumludurlar. 

Hücredeki kromozom sayılarında meydana gelen değiĢiklikler genom mutasyonları, 

kromozom yapısında meydana gelen değiĢiklikler kromozom mutasyonları, DNA‟nın 

yapısındaki nükleotidlerde meydana gelen değiĢiklikler gen mutasyonları olarak 

adlandırılır [Goldstein vd., 2000; Kaiser vd., 2000; Nelson ve Cok 2005; Yılmaz, 2008]. 

DNA‟daki nükleotidlerin değiĢmesi fenotipe yansımıyor ise, bu tip değiĢiklikler 

polimorfizm olarak adlandırılırlar. Polimorfizmler genetik araĢtırmalarda anahtar 

niteliğindeki elementlerdir. Genlerin farklı kalıtsal formlarını veya genomun farklı 

bölgelerini ayırt etmek için kullanılmaktadır. Örneğin, bağlantı analizleri ile genlerin 

kromozom üzerindeki lokalizasyonlarının haritalanmasında, kalıtsal hastalıklarda mutant 

kromozomun aile içindeki geçiĢinin gösterilmesinde, doğum öncesi tanıda, koroner kalp 

hastalığı, kanser ve diyabet gibi yaygın yetiĢkin hastalıklara yatkın kiĢilerin yüksek ve 

düĢük risklerinin değerlendirilmesinde, adli tıpta suçluların belirlenmesinde ve babalık 

testinde, organ transplantasyonu için doku tiplendirilmesinde polimorfizimlerden 

yararlanılmaktadır [Klug ve Cummings, 2000; Nelson ve Cok 2005; Yılmaz, 2008]. 

1.7. Genetik Polimorfizim  

Polimorfizim bir populasyonda veya populasyonlar arasında, bir genin allelleri ya da 

bir kromozomun homologlarıyla birleĢen çeĢitli fenotipik formların varlığı yani bir lokusta 

bir allelden fazlasının bulunması olgusudur. Ġnsan genomunda tahmini %95‟i, bu 
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polimorfizim bölgeleri içermektedir. Ġnsan kimliklendirme, paternite tayini, hastalığın 

genetik tanısı bu polimorfik bölgelerde bulunmaktadır [Kashyap vd., 2004]. Ġnsan vücut 

çatısı özelliklerindeki belirgin farklılıklardan da anlaĢılacağı gibi DNA dizilimindeki 

değiĢkenlik, yani polimorfizim, yaklaĢık her 500 nükleotidde bir görülür. KuĢkusuz her 

genomda DNA kopma ve eklenmeleri ve tek baz değiĢiklikleri vardır. Sağlıklı toplumlarda 

bu değiĢiklikler kodlanmıĢ proteinin iĢlevinde herhangi bir değiĢikliğe neden olmayan 

noktalarda veya DNA‟nın kodlayıcı olmayan bölgelerinde görülür [Goldstein vd., 2004]. 

DNA molekülünde iki çeĢit polimorfizim gösterilmiĢtir [Kashyap vd., 2004].  

A. Kodlayıcı bölgelerdeki polimorfizim (Protein polimorfizimi) 

B. Kodlamayan bölgelerdeki polimorfizim 

1. ÇeĢitli sayıda tekrar eden diziler (variable number of tandem repeats) 

   a. Minisatellitler  b. Mikrosatellitler 

        2. Tek nükleotit polimorfizimi (SNP, single nucleotide polymorphisms) 

1.7.1. Kodlayıcı Bölgelerdeki Polimorfizim (Protein Polimorfizimi) 

Kary Mullis 1985‟de, polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) olarak adlandırdığı, DNA‟yı 

in vitro ortamda aplifikasyonunu sağladığı icatla, bir DNA örneğinden kısa bir sürede 

milyonlarca kez kopyasını oluĢturmayı baĢardı. Bu devrim niteliğindeki buluĢ, adli DNA 

bilimi, tıbbi biyoloji ve tarım gibi birçok alanda kullanılmaya baĢlandı [Kashyap vd., 

2004]. Son yıllarda genetik polimorfizim çalıĢmaları yapısal genlerce kodlanan 

polipeptitler seviyesine indirilmiĢtir. Birçok plazma proteini de polimorfizim gösterir. 

Polimorfizim gösteren insan plazma proteinleri; α1-antitripsin, haptoglobin, transferin, 

serüloplazmin, apolipoproteinler ve immunglobulinler bulunmaktadır. Yapısal bir gende 

aĢırılık taĢımayan bir kodon değiĢimi (örneğin GGU yerine GAU) oluĢursa, translasyon ile 

üretilen polipeptitde aminoasit değiĢimi (glisin yerine aspartik asit gibi) ortaya çıkar. Ayrı 

bireylerden spesifik bir protein saflaĢtırılıp, dizileri belirlenirse, populasyondaki genetik 

polimorfizim ortaya konabilir [Goldstein vd., 2000; Kaiser vd., 2000].  

1.7.2. Kodlamayan Bölgelerdeki Polimorfizim (Tekrar Dizileri) 

Tekrarlayan DNA dizileri genom içinde bir veya birkaç bölgede kümeleĢtiği gibi 

genom boyunca tek kopya diziler arasında da yer alabilmektedir. KümeleĢmiĢ tekrarlayan 

diziler, ardı ardına organize olan çeĢitli kısa tekrarlardan meydana gelirler. Bu diziler 



 

 

XVII 

satellit DNA olarak adlandırılırlar. Satellit DNA aileleri, genomdaki yerleĢimlerine, ardı 

ardına gelen tekrar dizilerinin toplam uzunluğuna ve diziyi oluĢturan tekrar birimlerinin 

uzunluğuna göre farklılık göstermektedirler [Tamaki ve Jeffreys 2005; Yılmaz, 2008].    

1.7.2.1. Minisatellit DNA Dizileri 

DeğiĢken sayıdaki tekrarlayan dizilerdir. Bu dizilere VNTR (Variable Number of 

Tandem Repeats) de denilmektedir. 6-100 baz cifti uzunluğunda tekrar dizileri içerirler. 

Genomda 1-20 kilo baz arasında değiĢen yaklaĢık 1000 kadar blok oluĢtururlar. Polimorfik 

özelliklerinden dolayı DNA analizlerinde tanı amaçlı (babalık testi, adli tıp, kalıtsal 

hastalıklarda mutant allellerin tespiti) olarak kullanılabilmektedirler [Kaiser vd., 2000; 

Tamaki ve Jeffreys 2005; Yılmaz, 2008].  

1.7.2.2. Mikrosatellit DNA Dizileri 

Mikrosatellitler, genon içine yayılmıĢ olmalarından dolayı genlerin kromozomal 

lokalizasyonlarının saptanması için kullanılan bağlantı (linkage) analiz çalıĢmalarında 

belirleyici (marker) olarak kullanılmaktadır. Mikrosatellitler, 2-7 baz cifti tekrar 

dizilerinden oluĢmaktadırlar. Ġnsan kromozomları üzerinde 300 bp ile 500 bp 

uzunluğundaki baz dizileri arasına serpiĢtirilmiĢ,  tirimetrik ve tetrametrik olarak yaklaĢık 

400 milyon lokus olduğu bildirilmektedir. Ġnsan genomunun yaklaĢık 1/3‟u genoma 

dağılmıĢ halde bulunan hareketli DNA dizileridir. Bu diziler kararsız diziler olup genom 

içinde göç edebilirler [Kashyap vd., 2004]. Mikrosatellitler, yüksek miktarda eukaryotik 

genomlarda bulunmakla beraber prokaryotlarda da düĢük frekanslarda bulunmaktadırlar ve 

tüm genom boyunca dağılmıĢlardır. Tüm genoma eĢit olarak dağılmıĢ olmaları bunların 

genom haritalama projeleri için kullanıĢlı olmalarını sağlamaktadır. Populasyon genetiği, 

paternite ve akrabalık tayininde sahip oldukları yüksek çeĢitlilik onları genetik bir 

iĢaretleyici haline getirmiĢtir [Goldstein vd., 2000; Dönbak, 2002; Kashyap vd., 2004].  

1.7.2.3. Tek Nükleotit Polimorfizmi (SNP, Single Nucleotide Polymorphisms) 

Genetikçiler bireyler arasındaki farklılıkları bulmak için onlarca yıldır uğraĢıyorlar. 

GeçmiĢte fenotipler; protein sekansı, elektroforez, restriksiyon parça polimorfizmi (RFLP) 

ve mikrosatellitlerin yerine kullanılmaktaydı. DNA sekans analizi ve tek baz 

farklılıklarının tespiti için yeni teknolojilerin kullanımıyla; bireyler arasındaki tüm DNA 
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sekans farklılıklarını bulma yoluna gidildi. Yeni hedef ise, hastalık riskleri ve tedavilere 

cevap gibi fenotiplerin genetik farklılıklarla iliĢkilerini bulmaktır [Kashyap vd., 2004]. 

DNA dizisinde her 2000-2500 bazda bir tek baz farklılığı gözlenir. Bu da aynı tür 

içerisinde genom farklılığının bir göstergesidir. Tek nükleotid değiĢim polimorfizminin 

bazı alt grupları vardır [Klug ve Cummings, 2000; Emir vd., 2006; Yılmaz, 2008]. 

Transisyon: Dizi içindeki bir pürin bazının (A, G) diğer bir pürin bazına veya bir 

primidin bazının (T, C) diğer bir pirimidin bazına dönüĢmesine transisyon denir. 

Transversiyon: Dizi içindeki bir pürin bazının (A, G) bir primidin bazına (T, C) veya 

bir primidin bazının bir pürin bazına dönüĢmesine transversiyon denir.  

Delesyonlar: DNA dizisi içerisinden nükleotidlerin kırılıp ayrılması, genin normal 

uzunluğundan daha kısa olmasına neden olur. Bu gen, protein kodlayan yapısal bir gen ise, 

proteinin aminoasit dizisinde azalma olur ve proteinde fonksiyon bozukluğu görülür.  

Ġnsersiyon: DNA içerisine nükleotidlerin eklenmesi, genin normal uzunluğundan daha 

uzun olmasına neden olur. Bu protein kodlayan bir gen ise, proteinin aminoasit dizisinde 

artma olur. 

1.7.3. Hareketli DNA Dizileri 

Ġnsan genomunun yaklaĢık 1/3‟ü genoma dağılmıĢ halde bulunan hareketli DNA 

dizileridir. Bu diziler kararsız diziler olup, genom içinde göç edebilirler. Hareketli diziler 

iki grup halinde incelenmektedirler [Yılmaz, 2008].   

1. Transpozonlar: DNA‟ların transpozisyonu ile oluĢurlar. 

2. Retropozonlar: RNA‟lardan cDNA aracılığı ile DNA‟ya aktarılmıĢ olan dizilerdir. 

SINE (Short Interspersed Nuclear Elements): Ġnsan genomunda en yaygın bulunan 

tekrar dizileridir. En tipik örneği Alu (GC) tekrar dizileridir. 300 baz çiftlik tekrar 

dizilerinden oluĢurlar ve genom içinde en az 500.000 Alu dizisi bulunmaktadır. 

LINE (Long Interspersed Nuclear Elements): Genomda 100.000 kopyası bulunan 6 

kilobaz uzunluğundaki tekrar dizileridir.  

SINE ve LINE dizileri retrotranspozisyon yolu ile kalıtsal hastalıklara neden olan 

mutasyonlara neden olmaktadırlar. Ayrıca genom içersinde göç edebildiklerinden bazen 

tıbbi önemi olan genlerin insersiyonel inaktivasyonuna neden olurlar. 

 



 

 

XIX 

1.8. Mikrosatellit Polimorfizmleri ve Görüntüleme Teknikleri 

Mikrosatellitlerin allelik durumu polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) tarafından ortaya 

konmaktadır. Tekrar ünitelerine bitiĢik olan primerler PCR amplifikasyonu için 

kullanılmaktadır. Yüksek çözünürlükteki jeller üzerindeki PCR ürünlerinin ölçülmesi, 

tekrar sayısını belirleme ve farklı alleller arasındaki tekrar sayılarındaki varyasyonu ortaya 

koyma olanağı sağlar. Herhangi bir mikrosatellit lokusunun amplifikasyonundan önce, 

spesifik primerlerin dizaynı için mikrosatellit lokusuna komĢu DNA iplikçiğinin dizilim 

bilgisi sağlanmalıdır. Bazı model organizmaların mikrosatellit dizileri ve onlara komĢu 

diziler, bilgisayarlardaki veri bankalarına kaydedilmektedir. Böylece çok sayıda tür için 

mikrosatellitlere özgü primer dizaynı yapılmaktadır. Mikrosatellitlerde en yaygın tekrar 

üniteleri dinükleotid tipleridir. Memelilerde GT/AC, bitkilerde ise AA/TT ve AT/TA en 

sık rastlanan dinükleotid tekrarlardır. Bu dinükleotid tekrarların çokluğu onların 

mikrosatellit amplifikasyonunu kolaylaĢtırmaktadır. Trinükleotid ve tetranükleotid 

tekrarları ise bu kadar yaygın olmamakla birlikte daha az tekrarlayan bant üretme eğilimine 

ve böylece de değerlendirme kolaylığına sahiptirler [Goldstein vd., 2000; Ün vd., 2000].  

Mikrosatellitler, cinsiyet, paternite, akrabalık, verim özellikleri ve bağıĢıklık 

özelliklerinin araĢtırılmasında çok geliĢmiĢ bir iĢaretleyici sistem sunmaktadır. 

Mikrosatellitlerin sahip olduğu yüksek çeĢitlilik, ana ve yavrunun genotiplerinin 

karĢılaĢtırılması ve paternal allelin tanınmasına olanak verir. PCR ile çoğaltılan bir 

mikrosatellit allelinin en yaygın görünümü tek bir bant değil bir bantlar merdivenidir. 

Genellikle en yoğun bant, beklenen allel ölçüsünde ortaya çıkar. Tekrarlayan bantlar olarak 

ifade edilen bantlar genellikle orijinal allelden küçük olup, çok sayıda tekrar üniteleri ile 

uzunluk farkı gösterirler. Teknik olarak mikrosatellitlerin izolasyonu kolaydır ve allellerin 

PCR bazlı tiplendirilmesi kolayca otomatize edilebilir. Mikrosatellitler ırklar arası 

akrabalığın yüksek doğrulukla ayırımına olanak vermektedir. Mikrosatellitler aynı 

zamanda varyasyonun ölçüsünü ve populasyon yapısını ortaya koymaktadır [Ün vd., 2000; 

Kaiser vd., 2000, Tamaki vd., 2005]. 

1.8.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

Spesifik bir DNA parçasının kopyalarının primerler tarafından yönlendirilerek, 

enzimatik olarak sentezlenmesi Ģeklinde in vitro bir amplifikasyon yöntemidir. PCR ile bir 

hedef DNA parçasından milyonlarca çoğaltmak mümkündür. Yöntemin temeli, 
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çoğaltılmak istenen bölgenin iki ucuna özgü, bu bölgedeki baz dizilerine tamamlayıcı olan, 

18-20 baz uzunluğunda bir çift sentetik oligonükleotid primer kullanılarak, bu iki primer 

ile sınırlandırılan bölgenin enzimatik olarak sentezlenmesine dayanır. PCR'ın en önemli 

özelliği çok az miktarda DNA ile çalıĢmaya olanak sağlamasıdır. Bir PCR döngüsü için 

gerekli olan beĢ ana madde vardır: DNA örneği (genomik DNA), çoğaltılacak bölgeyi 

sağdan ve soldan çevreleyen bir çift sentetik primer; deoksi-nükleotit-trifosfatlar (dNTP); 

yüksek ısıya dayanıklı Taq DNA polimeraz enzimi; uygun pH ve iyon koĢullarını (Mg+²) 

sağlayan tampon karıĢımı (MgCl2) kullanılır [Giasuddin, 1995; Tokdemir vd., 1998; Ün 

vd., 2000; Özdarendeli, 2004; Collins vd., 2004; Aksoy vd., 2006].  

PCR yöntemi kolay uygulanabilir olması ve hızlı sonuç vermesi gibi avantajları 

nedeniyle, birçok farklı alanda kullanılabilmektedir [Toraman, vd., 2004]. Bu alanlar Ģöyle 

özetlenebilir:  

 Kalıtsal hastalıklarda taĢıyıcının ve hastanın tanısı, 

 Prenatal (doğum öncesi) tanıda, 

 Klinik örneklerde patojen (hastalık yapabilecek) organizmaların saptanmasında, 

 Adli tıpta, 

 Onkogenesisin (kanser yapan hücrelerin oluĢum evresi) araĢtırılmasında, 

 "Probe" oluĢturulmasında, klonlamada ve gen tanımlaması araĢtırmalarında, 

 DNA dizi analizinde, büyük miktarda DNA örneklerinin oluĢturulmasında, 

 Bilinmeyen dizilerin tayininde, 

 GeçmiĢ DNA'nın incelenmesi ve evrimin aydınlatılmasında,  

 "Restriction Fragment Length Polymorphism" (RFLP) analizinde, 

 In vitro fertilization‟da, implantasyon öncesi genetik testlerin yapılmasında, 

Bir PCR döngüsü denatürasyon, primerin bağlanması (annealing), ve uzama 

(extension) olarak adlandırılan üç aĢamadan oluĢur. Ardı ardına tekrarlanan denatürasyon, 

primerlerin bağlanması ve primerlerin uzaması evreleriyle DNA parçaları üssel olarak 

amplifiye olur (ġekil 1.5). Reaksiyon baĢlatılmadan önce istenen sayıda döngünün 

tekrarlanması sağlanabilir. PCR'ın kullanıma geçmesiyle laboratuvar tanısında çok büyük 

bir hız ve kesinlik kazanılmıĢtır [Giasuddin, 1995; Tokdemir vd., 1998; Ün vd., 2000; 

Dönbak, 2002; Collins vd., 2004; Özdarendeli, 2004; Aksoy vd., 2006; Dilsiz N., 2009]. 
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ġekil 1.5: PCR ile DNA‟nın üssel olarak amplifikasyonu [URL-23, 2010]. 

 

1.8.2. Parçacık Uzunluğu Polimorfizmi (Restriction Fragment Length 

Polymorphism; RFLP)  

Ġnsan genomunun yalnızca %3‟ünü protein kodlayan genler yani eksonlar, geri kalan 

%97‟sini ise intronlar ile görevi bilinmeyen veya tespit edilmemiĢ DNA bölgeleri 

oluĢturur. Ġnsan DNA‟sı kiĢiden kiĢiye yapısal değiĢiklik gösterebilmektedir. Bu 

değiĢikliklerin çoğu kodlayıcı olmayan bölgelerde olmakla birlikte, kodlayıcı bölgelerde de 

olabilir ve bu olay bir proteinde saptanabilir veya sessiz kalır. Bu yapısal değiĢikliklerin 

yaygın bir Ģekli, baz çiftlerinin bir ile yüzlerce kez ardı ardına değiĢken tekrarıdır (tendem 

repeats). Baz çiftlerindeki bu farklı dizilimler, çeĢitli sınırlayıcı enzimler tarafından kesilen 

DNA‟nın, kesilme bölgelerinde değiĢikliğe neden olur ve bu bölgeler arasındaki DNA 

uzunluğu değiĢir. Bu yüzden farklı kiĢilerin restriksiyon enzimlerince kesilmiĢ DNA 

parçalarında uzunluk polimorfizmi (RFLP) vardır. Restriksiyon enzimleri DNA üzerinde 

belli bir nükleotid sırasını tanıyarak keser ve ikiye ayırır. Bu enzimler rekombinant DNA 

teknolojisinde çok önemlidirler. Kesim bölgesi genellikle 5-10 dizilik bir bölümdür. 

Genomik DNA restriksiyon enzimleri ile kesildiğinde, farklı uzunlukta fragmanlar oluĢur 

ve analizlerde değiĢik pozisyonlarda görülürler (ġekil 1.6). Bu fragmanlara, parça uzunluk 

polimorfizmi (RFLP) denir [Tokdemir vd., 1998; Butler, 2001; Panneerchelvam vd., 2003; 

Özdarendeli, 2004; Toraman, vd., 2004; Aksoy vd., 2006; Dilsiz N., 2009]  
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         ġekil 1.6: PCR ürünlerinin jel kullanılarak ekektroforezde gösterilmesi [URL-22, 2010]. 

 

RFLP tekniğinde genomik DNA radyoaktif problarla melezlenerek otoradyografi 

yöntemiyle gözlenir ve RFLP analizi, istenilen polimorfik lokus boyunca restriksiyon 

tanıma bölgesinin var olup olmaması ile belirlenir. Tekniğin kullanıldığı ilk yıllarda, 

kriminal testler ve akrabalık iliĢkilerinin belirlenmesinde DNA tiplendirme yöntemi olarak 

duyarlı ve kesin sonuçlar vermekteydi, ancak radoyoaktif iĢaretleme sağlığa zararları 

dolayısıyla flüoresan ağırlıklı iĢaretlemeye yönelinmiĢtir [Asıcıoğlu vd., 2002].  

1.8.3. Kapiller Elektroforez Teknolojisi  

Kapiller elektroforez (CE), elektroforetik hareket kabiliyeti, faz ayırımı ve moleküler 

boyuttaki farklılıklara ya da bunların bir kaçına bağlı olarak elektrokinetik ayırım yapan bir 

tekniktir. Bu elektrokinetik ayırım; iki ucu açık, dıĢ yüzeyi silika ile kaplanmıĢ, yaklaĢık 

25-75 µm iç çaplı ve 15-100 cm uzunluğunda, silindirik kapillerlerde yapılır. Kapiller, 

elektrotları ve tamponu içeren iki cam hazne arasına yerleĢtirilmiĢ olup, kapillerler jel ile 

dolduktan sonra çok az miktardaki örnek, kapillerin bir ucuna elektrokinetik ve 

hidrodinamik teknikle yüklenir. Ayırım yüksek voltaj (yaklaĢık 5-30 kV, 1-150 uA) 
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uygulayarak yaklaĢık 200-500 V/cm doğru akım altında sağlanır. Bu elektrik akımı sadece 

molekülleri elektrikle yüklemez (elektroforez) aynı zamanda tüm solüsyonun hareketini 

sağlar (elektro-ozmos). Kapillerdeki çözünür maddenin dağılımı temel olarak difüzyon ile 

kapiller duvarı-örnek etkileĢimi, ısı ve iletkenlikteki değiĢkenliğe bağlı olarak 

elektroforetik dağılıma dayanır. Kapiller duvarı-örnek etkileĢimi, duvar iç yüzeyinin 

tampona eklenen dinamik maddeler ile kaplanması ile en aza indirilir. Örnekler kapillerin 

anot ucuna yakın yerleĢtirilen sensorlar ile kapiller üzerinden saptanırlar (ġekil 1.7). 

Yöntemin en önemli avantajları çok az miktarda örnek gerektirmesi, ileri derecede hassas 

olması [LIF (laser-induced fluorescence) teknolojisi ile birleĢtiğinde atto-mol seviyeleri], 

hızlı ayırım gücü, otomotizasyon ve ek cihazlarla uyum olarak sıralanabilir [Fanali vd., 

1998; Asıcıoğlu vd., 2002; Butler vd., 2001, 2004; Anastos vd., 2005]. 

 

 

ġekil 1.7: Kapiller elektroforez (CE)  sistemi [Butler, 2001] 

 

CE'nin LIF ile desteklenmesi sonucunda bu teknik DNA fragmanlarının ayrımında en 

hızlı geliĢen yöntem olmuĢtur. CE ile inorganik iyon saptanması, ilaçlar, oligonükleotidler, 

peptit ve protein analizleri, birçok genetik hastalıkların tanısında, adli tıpda genetik 

polimorfizmin saptanmasında, mutasyon ve polimorfizm analizinde, SSCP (single strand 

conformation polymorphism), VNTR (variable number tandem repeat), STR (short tandem 
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repeat) analizi ve DNA dizilemesi gibi bir çok çalıĢmada kullanılan güvenilir bir yöntemdir 

[Fanali vd., 1998; Demers vd., 1998; Butler vd., 2004].  

Bu amaçla kullanılan gen analiz cihazlarında kapiller elektroforez iĢleminin her 

basamağı otomatize olmuĢtur. Bu cihazlar anot ve katot kutuplar arasında uzanan bir 

kapiller, sıcaklığı sabit tutacak bir ısıtıcı bölge ve anot uca yakın bir bölmede lazer IĢık 

kaynağı ile CCD kameradan oluĢur. Kapillerin içine polimer dolduran bir Ģırınga ve her iki 

kutupta elektrik geçirgenliği sağlayacak tampon hazneleri bulunmaktadır. Her bir örnek 

için yeniden polimerle doldurulan kapiller, örnek tüpüne girdiğinde PCR ile çoğaltılmıĢ ve 

denatüre edilmiĢ DNA fragmanlarını elektrokinetik yöntemle kapiller içerisine alır ve bu 

aĢamadan sonra sabit voltaj ve sabit sıcaklıkta anot kutba doğru hareket eden DNA 

fragmanları kapillerin silika ile kaplanmamıĢ bölgesinden geçerken lazer ıĢığını 

bağlandıkları primerin rengine göre değiĢik dalga boylarında yansıtarak CCD kamera 

tarafından algılanırlar. Uygun bilgisayar yazılımı tarafından değerlendirilen bu veriler 

ekranda büyüklük ve yoğunluğu ifade eden pikler Ģeklinde belirir (ġekil 1.8). Bu pikler 

bahsedilen yazılım tarafından daha önce bu yazılıma tanıtılan flüoresan boyalı ve fragman 

büyüklüğü bilinen standartlarla karĢılaĢtırılarak değerlendirilmektedir [Fanali vd., 1998; 

Asıcıoğlu vd., 2002; Butler vd., 2004]. 

 

 

      ġekil 1.8: ABI PRISM 310 Genetic Analyzer cihazında, AmpFlSTR SEfiler PCR ürünlerinin,   

GeneScan Software programında electropherogram gösterimi [URL-24, 2010]. 
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1.9. Mikrosatellitlerin Adlandırılması  

STR lokusları, 2-7 baz çifti uzunluğunda belli bir baz dizilimine sahip, baĢ-kuyruk 

Ģeklinde ardı ardına tekrarlanan ünitelerden oluĢmaktadır. STR‟lerin tekrarlanan 

ünitesindeki baz sayısı minisatellitlerden daha az olduğu için bu lokuslara mikrosatellitler 

de denilmektedir. Bu bölgelerin, insan genomu boyunca dağılım sergiledikleri ve her 6-10 

kb‟de bir görüldükleri saptanmıĢtır. Adli amaçlı çalıĢmalarda, bu lokusların bireyden 

bireye tekrarlanan ünite sayılarındaki varyasyonlardan yararlanılmaktadır. STR lokusları 

tekrarlanan ünitenin sayısından ve baz çifti uzunluğundan kaynaklanan varyasyonların yanı 

sıra, bazen homojen tekrar ünitelerinde nokta mutasyonları veya insersiyon ve 

delesyonlardan kaynaklanan baz dizilim farklılıkları da göstermektedir. Bu açıdan STR‟leri 

üç grupta incelemek mümkündür [Butler, 2001; Dönbak, 2002; Panneerchelvam vd., 

2003]. 

 

 Basit STR’ler: Baz sayısı ve baz dizilim sırası aynı olan tekrar üniteleri içerirler 

(ġekil 1.9).  

 

 

 

  ġekil 1.9: Basit STR Lokusu [Dönbak, 2002]. 

 

 BileĢik STR‟ler: Baz dizilim sırası birbirinden farklı olan iki veya daha fazla sayıda 

tekrar ünitelerinden oluĢurlar (ġekil 1.10). 

 

 

 

  ġekil  1.10:  BileĢik STR Lokusu [Dönbak, 2002]. 
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 Kompleks STR‟ler: Baz dizilimi ve baz sayısı farklı olan birkaç tekrar bloğu 

içerirler (ġekil 1.11).  

 

 

 

  ġekil  1.11:  Kompleks STR Lokusu [Dönbak, 2002]. 

 

STR lokus allelleri, içerdikleri tekrar ünitesi sayısına göre adlandırılmaktadır. Bir allel, 

ardı ardına tekrarlanan 8 tane ünite içeriyorsa “allel 8” olarak adlandırılır. Bir ünitesindeki 

baz çifti sayısı standart tekrar ünitesinden eksik olan allellerde, tam olarak tekrarlanan 

ünitelerin sayısı ve eksik baz içeren ünitedeki baz sayısı yazılarak adlandırma yapılır. Bu 

iki değer birbirinden ondalık nokta ile ayrılır. Örneğin, dört baz çiftlik tekrar üniteleri 

içeren bir STR lokusunun 9.3 alleli, allel 10‟dan, yedinci tekrar ünitesinde adenin 

kaybından dolayı 1 baz çifti daha kısadır ve bu nedenle 9.3 olarak adlandırılmıĢtır 

[Dönbak, 2002]. 

 

1.9.1. AmpFISTR Identifiler Mikrosatellit/STR Lokusları  

ÇalıĢmamızda kullanılan STR lokusları; D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, 

D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, 

Amelogenin, D5S818 ve FGA gibi yüksek derecede polimorfizim gösteren STR lokusları 

olup (ġekil 1.12), günümüzde yaygın olarak; adli bilimlerde kimlik tespiti, babalık testleri 

ve atasal soy bağı (Y-STR), genom haritalamaları ve populasyon çalıĢmaları gibi birçok 

konuda, STR polimorfizim uygulamalarından faydalanılmaktadır. 
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          ġekil 1.12: Günümüzde yaygın olarak kullanılan AmpFlSTR lokusları [URL-3, 2010] 

 

1.9.2. Mikrosatellit (STR) Lokus Allellerin Belirlenmesi 

STR lokus allelleri belirlenirken PCR örneği Formamide içerisinde çözülerek, standart 

değerler olan 100-139-150-160-200-300-340-350-400 bp uzunluk aralıklarında Gen Liz 

Size Standard (GS500) kullanılıp, kapiller elektroforezde bilinen bir boyuttaki DNA tekrar 

bölgelerini, istenen bir çözünürlükte düĢük vizkosite sağlayıp formüle eden; Performance 

Optimized Polymer (POP-4)‟le yürütülerek, Data collection‟da  analiz edilip pik değerleri 

çıkartılır (ġekil 1.13) ve bu değerler allelik ladders referans alınarak karĢılaĢtırılır (ġekil 

1.14) [Butler, 2001; Collins vd., 2004]. 
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  ġekil 1.13: STR allellerini belirleme basamakları [Butler, 2001]. 
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  ġekil 1.14: STR lokuslarının size standart eĢliğinde yürütülerek, leader basamağı ile okunması 

[URL-4, 2010]. 

 

 

1.9.3. BirleĢik DNA Ġndeks Sistemi (CODIS) 

 

Aynı sayıda ve aynı gen bölgelerinin çalıĢılmasının pratik uygulamalardaki hedefi 

DNA bankalarıdır. Bu standardın sağlanabilmesi için ABD‟de 1997 yılında CODIS 

(Combined DNA Index System) adıyla bir DNA veri bankası oluĢturulmaya baĢlanmıĢtır. 

CODIS sistemi içinde FBI tarafından belirlenen STR lokusları yer almaktadır. Bu lokuslar: 

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, 



 

 

XXX 

D19S433, vWA, TPOX, D18S51, Amelogenin, D5S818, FGA lokuslarıdır. ABD‟de 50 

eyaletten elde edilen DNA profilleri ulusal veri bankasında toplanır. CODIS sisteminde 

DNA analizi sonucunda elde edilen barkotlar bilgisayar tarafından karĢılaĢtırılır ve 

değerlendirilir. Söz konusu STR lokusları, D#S# Ģeklinde isimlendirildiğinde, tekrar eden 

dizinin bir proteini kodlayan genle bağlantısı olmadığı anlaĢılır. Ġnsan genom haritalama 

çalıĢmalarında, tüm genomda böyle polimorfik özellikler gösteren markerlerin bulunarak, 

sadece bu bölgeleri çoğaltmaya yönelik primer dizinlerinin birbirlerine göre sıraları 

belirlenerek, kromozom lokalizasyonları gösterilmiĢtir. CODIS sisteminde yüksek 

polimorfizim içeren, DNA sarmal bölgelerindeki STR lokuslarının kromozomlar 

üzerindeki yerleri gösterilmiĢtir (ġekil 1.15) [Schneider, 1997; Panneerchelvam vd., 2003; 

Collins vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006]. 

 

 

 

       ġekil 1.15: STR lokusları ve kromozom üzerindeki pozisyonları [URL-5, 2010]. 
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1.10. Mikrosatellit (STR) Lokusları  

1.10.1. D8S1179 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 8. kromozomun uzun kolu üzerinde (8q24.13) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,14 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 8-19 tekrarlar 

arasında toplam 12 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TCTA][TCTG] Ģeklindedir. 

Bu allellerin fragman uzunluğu 123-170 baz çifti arasındadır (Tablo 1.1) [Kashyap vd., 

2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-6, 2010]. 

 
Tablo 1.1: D8S1179 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 8q24.13 

Baz Büyüklüğü 123- 169 bp 

Tekrar Dizini [TCTA] [TCTG] 

Mutasyon Oranı  % 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 

 

 

1.10.2. D21S11 Lokusu 

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 21. kromozomun uzun kolu üzerinde (21q21.1) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,14 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 24-38 tekrarlar 

arasında toplam 24 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TCTA][TCTG] Ģeklindedir. 

Bu allellerin fragman uzunluğu 184-239 baz çifti arasındadır (Tablo 1.2) [Kashyap vd., 

2004;Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-7, 2010]. 

 
Tablo 1.2: D21S11 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 21q21.1 

Baz Büyüklüğü 184-239 bp 

Tekrar Dizini [TCTA] [TCTG] 

Mutasyon Oranı  % 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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1.10.3. D7S820 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 7. kromozomun uzun kolu üzerinde (7q21.11) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,19 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 6-15 tekrarlar 

arasında toplam 10 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [GATA] Ģeklindedir. Bu 

allellerin fragman uzunluğu 255-291 baz çifti arasındadır (Tablo 1.3) [Kashyap vd., 2004; 

Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-8, 2010]. 

 

Tablo 1.3: D7S820 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 7q21.11 

Baz Büyüklüğü 255-291 bp 

Tekrar Dizini [GATA] 

Mutasyon Oranı  % 0,19 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-TGTCATAGTTTAGAACGAACTAACG-3'  

5'-CTGAGGTATCAAAAACTCAGAGG-3'  

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

 

 

1.10.4. CSF1PO Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 5. kromozomun uzun kolu üzerinde (5q33.1) 

insan c-CSF için proto-onkogeni-1 reseptör geni 6. intron bölümünde yerleĢiktir. Mutasyon 

oranı %0,16 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 6-15 tekrarlar arasında toplam 10 farklı 

alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [AGAT] Ģeklindedir. Bu allellerin fragman uzunluğu 

304-341 baz çifti arasındadır (Tablo 1.4) [Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 

2001, 2006; URL-9, 2010,]. 

 

Tablo 1.4: CSF1PO lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 5q33.1 

Baz Büyüklüğü 304-341 bp 

Tekrar Dizini [AGAT] 

Mutasyon Oranı  % 0,16 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-AACCTGAGTCTGCCAAGGACTAGC-3'  

5'-TTCCACACACCACTGGCCATCTTC-3' 

Tekrar Allelleri 6-7-8-9-10-11-12-13-14-15 
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1.10.5. D3S1358 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 3. kromozomun kısa kolu üzerinde (3p21.31) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,12 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 12-19 tekrarlar 

arasında toplam 8 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TCTA] [TCTG] Ģeklindedir. 

Bu allellerin fragman uzunluğu 111-140 baz çifti arasındadır (Tablo 1.5) [Kashyap vd., 

2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-10, 2010]. 

 

Tablo 1.5: D3S1358 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 3p21.31 

Baz Büyüklüğü 111-140 bp 

Tekrar Dizini [TCTA] [TCTG] 

Mutasyon Oranı  % 0,12 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-ACTGCAGTCCAATCTGGGT-3'  

5'-ATGAAATCAACAGAGGCTTG-3' 

Tekrar Allelleri 12-13-14-15-16-17-18-19 

 

 

1.10.6. THO1 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 11. kromozomun kısa kolu üzerinde (11p15.5) 1. 

intron insan tirozin hidroksilaz geninde yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,01 olarak 

bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 4-13,3 tekrarlar arasında toplam 10 farklı alleli 

tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [AATG] Ģeklindedir. Bu allellerin fragman uzunluğu 111-140 

baz çifti arasındadır (Tablo 1.6) [Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 

2006; URL-11, 2010]. 

 

Tablo 1.6: THO1 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 11p15.5 

Baz Büyüklüğü 163-201 bp 

Tekrar Dizini [AATG] 

Mutasyon Oranı  % 0,01 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GTGGGCTGAAAAGCTCCCGATTAT-3'    

5'-ATTCAAAGGGTATCTGGGCTCTGG-3' 

Tekrar Allelleri 4-5-6-7-8-9-10-9,3-11-13,3 
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1.10.7. D13S317 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 13. kromozomun uzun kolu üzerinde (13q31.1) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,14 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 8-15 tekrarlar 

arasında toplam 8 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TATC] Ģeklindedir. Bu 

allellerin fragman uzunluğu 216-244 baz çifti arasındadır (Tablo 1.7) [Kashyap vd., 2004; 

Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-12, 2010]. 

 

Tablo 1.7: D13S317 lokusuna ait bilgi içeriği 

 

 

 

1.10.8. D16S539 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 16. kromozomun uzun kolu üzerinde (16q24.1) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,11 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 5-15 tekrarlar 

arasında toplam 9 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [GATA] Ģeklindedir. Bu 

allellerin fragman uzunluğu 252-292 baz çifti arasındadır (Tablo 1.8) [Kashyap vd., 2004; 

Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-13, 2010]. 

 

Tablo 1.8: D16S539 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 16q24.1 

Baz Büyüklüğü 252-292 bp 

Tekrar Dizini [GATA] 

Mutasyon Oranı  % 0,11 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GATCCCAAGCTCTTCCTCTT-3' 

5'-ACGTTTGTGTGTGCATCTGT-3' 

Tekrar Allelleri 5-8-9-10-11-12-13-14-15 

 

 

Kromozom yerleĢimi 13q31.1 

Baz Büyüklüğü 216-244 bp 

Tekrar Dizini [TATC] 

Mutasyon Oranı  % 0,14 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-ACAGAAGTCTGGGATGTGGA-3'  

5'-GCCCAAAAAGACAGACAGAA-3'  

Tekrar Allelleri 8-9-10-11-12-13-14-15 
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1.10.9. D2S1338 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 2. kromozomun uzun kolu üzerinde (2q35) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,12 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 15-28 tekrarlar 

arasında toplam 14 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TGCC][TTCC] Ģeklindedir. 

Bu allellerin fragman uzunluğu 307-358 baz çifti arasındadır (Tablo 1.9) [Kashyap vd., 

2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-14, 2010]. 

 

Tablo 1.9: D2S1338 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 2q35 

Baz Büyüklüğü 307-358 bp 

Tekrar Dizini [TGCC][TTCC] 

Mutasyon Oranı  % 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 

 

 

 

1.10.10. D19S433 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 19. kromozomun uzun kolu üzerinde (19q12) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,11 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 9-17,2 tekrarlar 

arasında toplam 15 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [AAGG][AAAG][TAGG] 

Ģeklindedir. Bu allellerin fragman uzunluğu 101-135 baz çifti arasındadır (Tablo 1.10) 

[Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-15, 2010]. 

 

Tablo 1.10: D19S433 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 19q12 

Baz Büyüklüğü 101-135 bp 

Tekrar Dizini [AAGG][AAAG][TAGG] 

Mutasyon Oranı  % 0,11 

STR Lokusunun Primer dizisi 5‟–CCTGGGCAACAGAATAAGAT-3' 

5‟–TAGGTTTTTAAGGAACAGGTGG-3' 

Tekrar Allelleri 9-10-11-12-12,2-13-13,2-14-14,2-15-15,2-16-16,2-17-17,2 
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1.10.11. vWA Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 12. kromozomun kısa kolu üzerinde (12p13.31) 

von willebrand factor geni 40. intronda yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,17 olarak 

bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 11-24 tekrarlar arasında toplam 14 farklı alleli tanımlanmıĢtır. 

Tekrar dizini [TCTA] [TCTG] Ģeklindedir. Bu allellerin fragman uzunluğu 154-206 baz 

çifti arasındadır (Tablo 1.11) [Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; 

URL-16, 2010]. 

 

Tablo 1.11: vWA lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 12p13.31 

Baz Büyüklüğü 154-206 bp 

Tekrar Dizini [TCTA] [TCTG] 

Mutasyon Oranı  % 0,17 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-CCCTAGTGGATAAGAATAATC-3'   

5'-GGACAGATGATAAATACATAGGATGGATGG-3' 

Tekrar Allelleri 11-12-13-14-15-16-17-18-19-20-21-22-23-24 

 

 

1.10.12. TPOX Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 2. kromozomun kısa kolu üzerinde (2p25.3) 10. 

intron insan tiroid peroksidaz geninde yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,01 olarak 

bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 6-13 tekrarlar arasında toplam 8 farklı alleli tanımlanmıĢtır. 

Tekrar dizini [AATG] Ģeklindedir. Bu allellerin fragman uzunluğu 222-249 baz çifti 

arasındadır (Tablo 1.12) [Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-

17, 2010]. 

 

Tablo 1.12: TPOX lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 2p25.3 

Baz Büyüklüğü 222-249 bp 

Tekrar Dizini [AATG] 

Mutasyon Oranı  % 0,01 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-ACTGGCACAGAACAGGCACTTAGG-3'  

5'-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGT-3' 

Tekrar Allelleri 6-7-8-9-10-11-12-13 
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1.10.13. D18S51 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 18. kromozomun uzun kolu üzerinde (18q21.33) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı %0,22 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 7-27 tekrarlar 

arasında toplam 23 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [AGAA] Ģeklindedir. Bu 

allellerin fragman uzunluğu 262-345 baz çifti arasındadır (Tablo 1.13) [Kashyap vd., 2004; 

Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-18, 2010]. 

 

Tablo 1.13: D18S51 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 18q21.33 

Baz Büyüklüğü 262-345 bp 

Tekrar Dizini [AGAA] 

Mutasyon Oranı  % 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 

 

 

 

1.10.14. D5S818 Lokusu  

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 5. kromozomun uzun kolu üzerinde (5q23.2) 

yerleĢiktir. Mutasyon oranı % 0,11 olarak bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 7-16 tekrarlar 

arasında toplam 10 farklı alleli tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [AGAT] Ģeklindedir. Bu 

allellerin fragman uzunluğu 134-172 baz çifti arasındadır (Tablo 1.14) [Kashyap vd., 

2004;Tamaki vd., 2005; Butler, 2001, 2006; URL-19, 2010]. 

 

Tablo 1.14: D5S818 lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 5q23.2 

Baz Büyüklüğü 134-172 bp 

Tekrar Dizini [AGAT] 

Mutasyon Oranı  % 0,11 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GGGTGATTTTCCTCTTTGGT-3'  

5'-TGATTCCAATCATAGCCACA-3'  

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

Tetranükleotid tekrarlı bir lokus olup, 5. kromozomun uzun kolu üzerinde (4q31.3) 

insan α-fibrinojen geninin 3. intron bölgesinde yerleĢiktir. Mutasyon oranı % 0,28 olarak 

bulunmuĢtur. ġimdiye kadar 17-51,2 tekrarlar arasında toplam 28 farklı alleli 

tanımlanmıĢtır. Tekrar dizini [TTTC] [CTTT] [TTCC] Ģeklindedir. Bu allellerin fragman 

uzunluğu 304-341 baz çifti arasındadır (Tablo 1.15) [Kashyap vd., 2004; Tamaki vd., 

2005; Butler, 2001, 2006; URL-20, 2010]. 

 

Tablo 1.15: FGA lokusuna ait bilgi içeriği 

Kromozom yerleĢimi 4q31.3 

Baz Büyüklüğü 304-341 bp 

Tekrar Dizini [TTTC] [CTTT] [TTCC] 

Mutasyon Oranı  % 0,28 

STR Lokusunun Primer dizisi 5'-GCCCCATAGGTTTTGAACTCA-3'  

5'-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 
 

 

 

1.11. ÇalıĢmamızın Kapsamı ve Amacı  

ÇalıĢmada, Elazığ yerli halk populasyonuna ait sağlıklı ve birbiriyle akraba olmayan 

200 birey bilgilendirilip rızaları dahilinde; swap (ağız içinden sürüntü), tükürük ve kan 

örnekleri alındı ve DNA örnekleri AmpFISTR Identifiler PCR Amplification Kit ve 

AmpFISTR SEfiler PCR Amplification Kit kullanılarak çoğaltıldı. PCR ürünleri ABI 

PRISM 310 Genetic Analyzer (AB) cihazında yürütülüp, Kapiller Elektroforez‟de analiz 

edilerek pik değerleri çıkartıldı, bu değerler toplam 15 lokus (D8S1179, D21S11, D7S820, 

CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, 

D18S51, D5S818, FGA) baz alınarak gen sıklıkları saptandı. Gözlenen her genotipin 

sayısıyla dağılımları, Arlequin Version 3.11, ve PowerStats V1.2 Software‟de hesaplandı 

[Schneider vd., 2000; URL-21, 2010]. 

Tüm genotip verilerin allel frekansları, heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) 

oranları, dıĢlama gücü (PE), ayırım gücü (PD), uyuĢma olasılığı (PM), polimorfik bilgi 

içeriği (PIC), tipik babalık indeksi (TPI), P değeri, gözlenen (Ho) ve beklenen (He) 

değerleri, Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup olmadığına bakıldı ve daha önce 
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Türkiye'de çalıĢılmıĢ populasyonlara ait verilerle karĢılaĢtırılıp, sonuçlar değerlendirilerek, 

benzerlik ve farklılıklar istatistik olarak tablolar halinde verildi. 

HW dengesi gösteren bir populasyonda alleller rastgele kalıtıma uğramaktadır. 

AraĢtırmada kullanılan kısa tekrar dizilerine sahip 15 STR lokusuna ait allel sıklıklarının 

Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine uygunluğu, gözlenen (Ho) genotip sıklıkları ile aynı 

genotiplerin beklenen (He) sayısal değerleri dikkate alınarak, P değeri (P>0,05) kontrol 

edilip, HW dengesiyle uyumlu olup olmadığına bakıldı [Filoğlu, 1999; Tereba, 2010].  

ÇalıĢmalarında STR (Short Tandem Repeat)  lokuslarını kullanan birçok araĢtırmacı, 

heterozigotluk oranı düĢük lokuslarda dıĢlama gücünün daha düĢük değerde bulduklarını, 

heterozigotluk derecesinin daha yüksek olarak buldukları lokuslarda ise daha yüksek 

değerde bir dıĢlama gücü bulduklarını bildirmiĢlerdir [Filoğlu, 1999; Tereba, 2010].  

UyuĢma (karĢılaĢma) olasılığı ise bireylerin birbirine olan yakınlığının bir göstergesi 

olmaktadır. Bireylerin akrabalık derecesi ne kadar yüksek olursa aynı alleli taĢıma olasılığı 

o kadar yüksek olacaktır. Bu değerin düĢük bulunması, allellerin ilgili populasyonda bir 

araya gelmesinin düĢük sıklıkla olacağını ifade etmektedir [Filoğlu, 1999; Tereba, 2010].  

Tipik babalık indeksi değeri (Typıcal Paternity Ġndex, TPI) ne kadar yüksekse ilgili 

allelin babadan yavruya geçme Ģansıda o oranda yüksek olacaktır. Heterozigotluk oranı, 

dıĢlama gücü, ayrımlama gücü ve babalık indeksi değerleri yüksek ve karĢılaĢma olasılığı 

düĢük olan sistemler ebeveyn tayini ya da babalık belirlenmesinde tercih edilen 

yöntemlerdir. PIC değerlerinin, ayırım gücünün, dıĢlama gücünün ve heterzigotluk oranın 

bir lokusta yüksek çıkması adli genetik açısından da o lokusun üstünlüğünü göstermektedir 

[Filoğlu, 1999; Tereba, 2010].  

STR birey tanımlamasında ve akrabalık iliĢkilerin saptanmasında kullanılabilmesi için 

ilgili populasyonun allel dağılımlarının belirlenmesi ve bundan yararlanarak söz konusu 

lokusların istatistiki parametrelerinin hesaplanması gerekmektedir. Çünkü sözü edilen 

testleri değerlendirirken kullanılan matematiksel bağlantılarda, ilgili populasyonların gen 

sıklıkları yer almaktadır. STR lokuslarına giderek yenilerin eklendiği (ör: PentaE ve 

PentaD) ve giderek arttığı günümüzde daha çok lokusla elde edilen verilerin yerel 

populasyonlarla yapılmıĢ veya yapılacak çalıĢmalarla karĢılaĢtırılmasına olanak 

sağlayacaktır. Ayrıca populasyonların DNA verisi oluĢturulduğu zaman DNA profilinin 

değiĢim derecesinin saptanmasında ve populasyonların orijini ve yapısı hakkında da bize 

fikir vereceği de söylenebilir. 
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2. MATERYAL VE METOD 

2.1. Populasyon 

Bu çalıĢmada materyal olarak, Elazığ yerli halk populasyonuna ait sağlıklı ve birbiriyle 

akraba olmayan 200 birey bilgilendirilip, rızaları dahilinde swap (ağız içerisinden sürüntü) 

ve kan örnekleri alınarak, Fırat Üniversitesi Hastanesi Adli Tıp Anabilim Dalı BaĢkanlığı 

bünyesindeki DNA laboratuvarında çalıĢıldı. DNA ürünleri AmpFlSTR identifiler PCR 

Amplification Kit ve AmpFlSTR SEfiler PCR amplification kit kullanılarak 15 STR 

lokusları çoğaltıldı. Tüm genotip verilerin allel frekansları, heterozigotluk (h), 

homozigotluk (H) oranları, dıĢlama gücü (PE), ayırım gücü (PD), uyuĢma olasılığı (PM), 

polimorfik bilgi içeriği (PIC), tipik babalık indeksi (TPI), P değeri, gözlenen (Ho) ve 

beklenen (He) değerleri, Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup olmadığına 

bakıldı ve daha önce Türkiye'de ve dünyada çalıĢılmıĢ populasyon verileriyle 

karĢılaĢtırılıp, sonuçlar değerlendirilerek, benzerlik ve farklılıklar istatistiksel olarak 

tablolar halinde verildi. 

 

2.2. Kullanılan Cihazlar 

Genetik Analizatör   ABI PRISM 310 Pelkin Elmer 

Thermal-Cycler   MyGenie3200 

Laminar Flow (Class II) MN 120 NÜVE 

Otoklav   NÜVE OT 012 

Vortex    HEĠDOLPH 

Blok Isıtıcı    EPPENDORF Thermomixer Comfort  

Distile Su Cihazı  NÜVE NS 103 

Soğutucu Buzdolabı   BOSCH Cooler 

Manyetik KarıĢtırıcı  BOECO MSH-420  

Hassas Terazi:   KERN 440-33N 

Santrifüj     Sigma (1–14)  

Otomatik Pipet Seti    0,5-10 μl ISOTHERM 

10-100 μl ISOTHERM 

     100-1000 μl ISOTHERM 
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2.3. DNA Ġzolasyonu 

Moleküler genetik amaçlarla kullanılacak olan DNA‟nın elde edilmesi için kullanılacak 

metodun mümkün olduğunca yüksek moleküllü ve proteinlerden arındırılmıĢ bir izolasyon 

sağlaması gerekmektedir. Bu anlamda iki nokta üzerinde durularak, Swap ve kan örnekleri, 

Ġnvisorb Spin Forensic Kit (Ġnvitek GmbH, Germany) kullanılıp DNA ekstraksiyonları 

yapıldı. 

 Hücreden DNA‟sın inaktive edilmesi ve bu esnada mekanik etkilerden mümkün 

olduğunca kaçınılması gerekir. Yüksek derecede mekanik etki spesifik olmayan DNA 

fragmentlerinin oluĢmasına yol açmaktadır [Ün vd., 2000]. 

 Elde edilen DNA‟nın enzimlerle kolayca reaksiyona girebilmesi için proteinlerden 

tamamen arındırılması gerekmektedir [Ün vd., 2000]. Ġlk olarak hücrelerin lize edilip, 

Proteinase-K aracılığıyla DNA‟nin serbest hale getirilmesi gibi aĢağıdaki basamaklar 

takip edilerek uygulanmıĢtır. 

 

2.3.1. Kandan DNA Ġzolasyon Protokolü 

1. ETDA‟lı tüpler içerisine alınan kan örneklerinden 200 µl alınarak, 1,5 ml Receiver 

(toplama tüpü) tüplere aktarılır. Üzerine 200 µl Lysis Buffer HL eklenerek 3 dakika 

56°C„de, hareketli termal bloklarda (Ģeykır) inkübasyona bırakılır. Üzerine 20 µl 

Proteinase K eklenerek, vortekste karıĢımı sağlanarak 5 dakika 56°C‟de Ģeykır cihazında 

bırakılır.  

2. Örnekler üzerine 200 µl Binding Buffer HL eklenip vortekslenir ve 2.0 ml‟lik RTA 

Spin Filtreli tüpe aktarılarak 2 dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü 

değiĢtirilir.  

3. Filtre yeni RTA Receiver Tüpe bırakılarak üzerine 500 µl Wash Buffer I eklenip, 1 

dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü değiĢtirilir. 

4. Filtre tekrar yeni bir RTA Receiver Tüp içerisine bırakılıp, üzerine 700 µl Wash 

Buffer II eklenerek 1 dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü değiĢtirilir. 

5. Filtre yine bir RTA Receiver Tüp içine aktarılarak alkolden arındırılması için 4 

dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve RTA spin Filtresi 1,5 ml‟lik toplama tüpüne 

bırakılarak, filtre üzerine 100-200 µl Elution Buffer D (ekstraksiyon baĢlarken 56°C‟ye 
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bırakılır) eklenip, 1 dakika oda sıcaklığında inkübasyona bırakılarak, 1 dakika 8,000×g 

devirde santrifüj edilir. 

6. Filtre atılarak, toplama tüpündeki DNA örneğimiz +4 °C‟de çalıĢılmak üzere 

bekletilir. 

 

2.3.2. Swap’dan DNA Ġzolasyon Protokolü 

1.  Receiver tüpler içerisine alınan swap örnekleri üzerine 400 µl Lysis Buffer G ve 40 

µl Proteinase K eklenerek vortekste karıĢımı sağlanarak 30 dakika 52°C‟de Ģeykır 

cihazında bırakılır. Örnekler 2 dakika 13.000×g devirde santrifüj edilerek üzerindeki 

supernatant kısım alınarak yeni toplama tüpüne aktarılır. 

2.  Üzerine 200 µl Binding Buffer T eklenip vortekslenir. Örnek 2.0 ml‟lik RTA Spin 

Filtreli tüpe aktarılarak oda sıcaklığında 1 dakika inkübasyona bırakılıp sonra 2 dakika 

13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü değiĢtirilir.  

3.  Filtre yeni RTA Receiver Tüpe bırakılarak üzerine 550 µl Wash Buffer eklenip, 1 

dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü değiĢtirilir. 

4. Filtre tekrar yeni bir RTA Receiver Tüp içerisine bırakılıp, üzerine 550 µl Wash 

Buffer eklenerek 1 dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve toplama tüpü değiĢtirilir. 

5. Filtre yine bir RTA Receiver Tüp içine aktarılarak alkolden arındırılması için 4 

dakika 13.000×g devirde santrifüj edilir ve RTA spin Filtresi 1,5 ml‟lik toplama tüpüne 

bırakılarak, filtre üzerine 100-200 µl Elution Buffer D (Ekstraksiyona baĢlarken 52°C‟ye 

bırakılır) eklenip, 3 dakika oda sıcaklığında inkübasyona bırakılarak, 1 dakika 8,000×g 

devirde santrifüj edilir. 

4. Filtre atılarak, toplama tüpündeki DNA örneğimiz +4 °C‟de PCR çalıĢılmak üzere 

bekletilir. 

 

2.4. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

DNA ürünleri AmpFlSTR identifiler PCR Amplification Kit ve AmpFlSTR SEfiler 

PCR Amplification Kit (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) protokolü 

kullanılarak amplifikasyonu sağlandı. Örneklerin her biri için toplam 26,5 µl volumde 

aĢağıdaki bileĢenlerden belirtilen miktarlarda PCR aĢamaları ayarlanarak, Thermal Cyclers 

(PCR cihazı)‟da çoğalmaya bırakıldı. 
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PCR Bileşenleri   

            AmpFlSTR PCR Reaction Mix   10,5 µl 

 AmpFlSTR Identifiler Primer Set     5,5 µl 

AmpliTaq Gold DNA Polymerase     0,5 µl 

DNA Template        10 µl 

 

PCR Döngüleri 

BaĢlangıç denatürasyon  95°C‟de  3 dakika 

Denatürasyon    94°C‟de  1 dakika  

Primerlerin bağlanması   59°C‟de  1 dakika          28 döngü 

Primerlerin Uzaması    72°C‟de  1 dakika 

Sonlanma basamağı    60°C‟de  10 dakika 
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3. BULGULAR  

3.1. DNA Örnekleri  

AraĢtırmamızda Elazığ yerli halk populasyonuna ait sağlıklı ve birbiriyle akraba 

olmayan 200 birey bilgilendirilip, rızaları dahilinde swap (ağız içerisinden sürüntü) ve kan 

örnekleri alınarak, DNA ürünleri AmpFlSTR identifiler PCR Amplification Kit ve 

AmpFlSTR SEfiler PCR amplification kit kullanılarak 15 STR lokusları çoğaltıldı.  

4.2. Elektroforez ve Tiplendirme 

PCR ürünleri ABI PRISM 310 Genetic Analyzer cihazında yürütülerek, kapiller 

elektroforezde analiz edilip pik değerleri çıkartıldı. Bu değerler sequence ladders referans 

alınarak karĢılaĢtırılıp, allel frekansları analiz edilmek üzere tablo haline getirildi (Tablo 

3.1).  

3.3. Verilerin Elde Edilmesi ve Değerlendirme 

Tüm veriler bir TextPad dosyasına kaydedilerek Arlequin Software 3.11 programında 

allel frekansları hesaplandı ve her lokus kendi aralarında karĢılaĢtırılıp, farklılıklar 

istatistiksel olarak değerlendirildi. Sonuçlar; Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumu, 

heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) oranları, dıĢlama gücü (PE), ayırım gücü (PD), 

uyuĢma olasılığı (PM), polimorfik bilgi içeriği (PIC), tipik babalık indeksi (TPI) P, 

gözlenen (Ho) ve beklenen (He) değerleri istatistiksel olarak değerlendirildi (Tablo 3.1).  

3.4. Ġncelenen Lokuslar  

Kapiller elektroforezde DNA‟nın görünür hale getirilebilmesi için farklı renklerde 

flüoresan boyalı primerlerle DNA‟nın algılayıcı sistem tarafından tanınması sağlanır. DNA 

ürünleri AmpFlSTR identifiler PCR Amplification Kit ve AmpFlSTR SEfiler PCR 

amplification kit kullanılarak 15 STR lokusları çoğaltıldı. Formamide içerisinde DNA 

çözdürülerek, GeneLiz (GS500) Size Standard eĢliğinde kapiller elektroforezde, bilinen bir 

boyuttaki DNA tekrar bölgelerini istenen bir çözünürlükte düĢük vizkosite sağlayarak 

formüle eden; Performance Optimized Polymer (POP-4)‟le yürütüldü. Data collection‟da 

analiz edilerek pik değerleri çıkarıldı, bu değerler sequence ladders referans alınarak 
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karĢılaĢtırıldı. ÇalıĢmamız 200 birey baz alınıp, Arlequin V.3.11 ve PowerStats v.1.2‟de 

hesaplanarak, her lokus için ayrı ayrı değerlendirme yapıldı (Tablo 3.2-3.16).  

Tüm genotip verilerin allel frekansları, heterozigotluk (h) ve homozigotluk (H) 

oranları, dıĢlama gücü (PE), ayırım gücü (PD), uyuĢma olasılığı (PM), polimorfik bilgi 

içeriği (PIC), tipik babalık indeksi (TPI) değerleri Türkiye‟de yapılan çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırıldı ve anlamlı derecede bir fark gözlenmedi. DıĢlama gücü 0,362-0,785 arasında 

belirlendi. Kombine dıĢlama gücü ise 0.9999995 olarak hesaplandı. Ayrılmlama gücü 

0,835-0,967 arasında gözlendi. Kombine ayrımlama gücü ise 0,9999999999998 olarak 

hesaplandı. 15 STR lokus için karĢılaĢma olasılığı ise 1.364x10ˉ
17‟

de 1 olarak hesaplandı. 

Tüm lokuslar açısından ayırım gücü oldukça yüksek olduğu görülmektedir. P değeri, 

gözlenen (Ho), beklenen (He) değerleri ve Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup 

olmadığına bakıldı ve daha önce Türkiye'de çalıĢılmıĢ populasyonlara ait verilerle 

karĢılaĢtırılıp, benzerlik ve farklılıkları her lokus için ayrı ayrı değerlendirildi. Allel 

sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact test P 

değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edildi ve D2S1338 lokusu için P değeri 0,03226 

olarak gözlendi. P değeri P<0,05 olduğu için, Bonferroni düzeltmesi (α=0,05/15=0,00333) 

uygulanarak P değerinin (P>0,0033) HW eĢitliğine uyduğu gözlendi.  

Bonferroni düzeltmesi; bağımlı veya bağımsız istatistiksel testlerde, aynı anda 

çoklu karĢılaĢtırma çalıĢmalarında kullanılan bir α değeri (α=0,05), yalancı pozitif veya 

bizim çalıĢmamız için olabilecek null (boĢ) allel düzeltmelerinde, bu α tipi hatayı 0,05‟in 

altına çekmek için kullanılır. 15 STR lokusu için bu düzeltme α = 0,05/15 = 0,0033 olarak 

hesaplandı. HW eĢitliğine uygunluğu α =0,0033 değeriyle karĢılaĢtırılarak yapıldı. Bu yeni 

değerin kullanılması “Bonferroni düzeltmesi” olarak bilinmektedir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                    



 

 

41 

Table-3.1 : Doğu Anadolu bölgesi Elazığ il populasyonuna ait 15 STR lokus allel frekanslarının istatistiksel parametrelerinin allelik cetvelde gösterimi  

Alleller D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA 

6 - - - - - 0,255 - - - - - - - - - 

7 - - 0,040 - - 0,195 - - - - - 0,010 - - - 

8 0,015 - 0,200 - - 0,135 0,105 0,035 - - - 0,507 - - - 

9 0,005 - 0,085 0,028 - 0,240 0,065 0,148 - - - 0,080 - 0,073 - 

9,3 - - - - - 0,170 - - - - - - - - - 

10 0,078 - 0,281 0,245 - - 0,085 0,093 - 0,020 - 0,098 0,005 0,098 - 

11 0,075 - 0,223 0,339 - 0,005 0,305 0,312 - 0,013 - 0,262 0,015 0,357 - 

12 0,105 - 0,148 0,323 - - 0,342 0,279 - 0,085 - 0,043 0,135 0,354 - 

12,2 - - - - - - - - - 0,003 - - - - - 

13 0,272 - 0,015 0,060 0,008 - 0,078 0,107 - 0,223 0,008 - 0,134 0,113 - 

13,2 - - - - - - - - - 0,013 - - - - - 

14 0,240 - 0,005 0,005 0,073 - 0,020 0,023 - 0,331 0,100 - 0,212 0,005 - 

14,2 - - - - - - - - - 0,030 - - - - - 

15 0,150 - 0,003 - 0,243 - - 0,003 - 0,112 0,100 - 0,152 - - 

15,2 - - - - - - - - - 0,073 - - - - - 

16 0,050 - - - 0,255 - - - 0,025 0,063 0,239 - 0,125 - - 

16,2 - - - - - - - - - 0,013 - - - - - 

17 0,010 - - - 0,258 - - - 0,173 0,018 0,277 - 0,090 - - 

17,2 - - - - - - - - - 0,003 - - - - - 

18 - - - - 0,153 - - - 0,068 - 0,175 - 0,053 - 0,003 

19 - - - - 0,010 - - - 0,119 - 0,085 - 0,043 - 0,040 

20 - - - - - - - - 0,157 - 0,013 - 0,025 - 0,085 
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Tablo-3.1‟in devamı  

Alleller D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA 

                

21 - - - - - - - - 0,055 - 0,003 - 0,003 - 0,184 

22 - - - - - - - - 0,053 - - - - - 0,183 

23 - - - - - - - - 0,193 - - - 0,005 - 0,214 

24 - - - - - - - - 0,104 - - - 0,003 - 0,168 

25 - 0,003 - - - - - - 0,040 - - - - - 0,080 

26 - 0,003 - - - - - - 0,013 - - - - - 0,033 

27 - 0,020 - - - - - - - - - - - - 0,010 

28 - 0,196 - - - - - - - - - - - - - 

29 - 0,193 - - - - - - - - - - - - - 

30 - 0,186 - - - - - - - - - - - - - 

30,2 - 0,023 - - - - - - - - - - - - - 

31 - 0,040 - - - - - - - - - - - - - 

31,2 - 0,150 - - - - - - - - - - - - - 

32 - 0,018 - - - - - - - - - - - - - 

32,2 - 0,100 - - - - - - - - - - - - - 

33,2 - 0,058 - - - - - - - - - - - - - 

34,2 - 0,010 - - - - - - - - - - - - - 

                

Toplam  1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
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Tablo-3.1‟in devamı 

 D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA 

Hom 11,5 %  18,0 % 19,5 % 28,5 % 13,5 % 21,5 % 23,5 % 14,0 % 17,5 % 20,5 % 10,5 %  34,5 % 12,0 % 27,0 % 13,5 % 

Het 88,5 % 82,0 % 80,5 % 71,5 % 86,5 % 78,5 % 76,5 % 86,0 % 82,5 % 79,5 % 89,5 %  65,5 % 88,0 % 73,0 % 86,5 % 

Ho 0,88500 0,82500 0,80500 0,71500 0,86500 0,78000 0,76500 0,86000 0,82500 0,79500 0,89500 0,65500 0,88000 0,7300 0,86500 

He 0,82219 0,85198 0,80185 0,71778 0,78193 0,79410 0,76269 0,78229 0,87363 0,80971 0,80935 0,65784 0,86791 0,72053 0,84366 

P 0,99609 0,17009 0,56891 0,47312 1,00000 0,35777 0,57283 0,99902 0,03226 0,31574 1,00000 0,53372 0,73118 0,72141 0,80938 

MP 0,073 0,044 0,075 0,133 0,097 0,078 0,096 0,091 0,033 0,058 0,078 0,165 0,037 0,136 0,052 

PD 0,927 0,956 0,925 0,867 0,903 0,922 0,904 0,909 0,967 0,942 0,922 0,835 0,963 0,864 0,948 

PIC 0,80 0,83 0,77 0,66 0,74 0,76 0,73 0,75 0,86 0,79 0,78 0,61 0,85 0,67 0,82 

PE 0,765 0,637 0,608 0,452 0,725 0,572 0,536 0,715 0,646 0,590 0,785 0,362 0,755 0,476 0,725 

TPI 4,35 2,78 2,56 1,75 3,70 2,33 2,13 3,57 2,86 2,44 4,76 1,45 4,17 1,85 3,70 

_______________________________________________________________________________________________________________________________ 

Hom : Homozigotluk Yüzdesi, Het : Heterozigotluk Yüzdesi, Ho : Gözlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P : Hardy-Weinberg Dengesi 

için Markov zinciri ve Fisher‟in Exact test P-value değeri, MP : UyuĢma Olasılığı, PD : Ayırım Gücü, PIC : Polimorfik Bilgi Ġçeriği, PE : DıĢlama Gücü, 

TPI : Tipik Babalık Ġndeksi.   



3.4.1. D8S1179 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 23 homozigot allel çiftine, 177 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D8S1179 lokusu, lokuslar içerisinde en yüksek heterozigot oranına (%88,5) 

sahip olup, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 13 (109 kez), en az gözlenen 

alleli 9 (2 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 13-14 allel çifti (%24,0) olarak 

gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 18 ve 19‟dur (Tablo 3.2).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,88500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,82219 ve P değeri 0,99609 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uymlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,80, tipik babalık indeks (TPI) değeri 4,35 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,765 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,927 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,073 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.2: D8S1179 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.2. D21S11 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 36 homozigot allel çiftine, 164 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D21S11 lokusu heterozigot oranı (%82,0), homozigot oranı (%18,0) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 28 (79 kez) ve 29 (77 kez), en az 

gözlenen alleli 25 ve 26 (1 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 29-30 allel çifti 

(%18,8) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 24-33-34-35-35,2-36-37 ve 38‟dir 

(Tablo 3.3).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,82500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,85198 ve P değeri 0,17009 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uymlu olduğu gözlendi. 

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,83, tipik babalık indeks (TPI) değeri 2,78 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,637 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,956 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,044 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.3: D21S11 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.3. D7S820 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 39 homozigot allel çiftine, 161 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D7S820 lokusu heterozigot oranı (%80,5), homozigot oranı (%19,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 10 (113 kez), en az gözlenen 

alleli 14 (2 kez) ve 15 (1 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 8-10 allel çifti 

(%28,3) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 6‟dır (Tablo 3.4).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,80500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,80185 ve P değeri 0,56891 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,77, tipik babalık indeks (TPI) değeri 2,56 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,608 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,925 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,075 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.4: D7S820 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.4. CSF1PO Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 57 homozigot allel çiftine, 143 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. CSF1PO lokusu heterozigot oranı (%71,5), homozigot oranı (%28,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 11 (136 kez), en az gözlenen 

alleli 14 (2 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 11-12 allel çifti (%32,3) olarak 

gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 6-7 ve 15‟dir (Tablo 3.5).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,71500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,71778 ve P değeri 0,47312 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,66, tipik babalık indeks (TPI) değeri 1,75 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,452 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,867 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,133 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.5: CSF1PO lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.5. D3S1358 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 27 homozigot allel çiftine, 173 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D3S1358 lokusu heterozigot oranı (%86,5), homozigot oranı (%13,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 17 (103 kez) ve allel 16 (102 

kez), en az gözlenen alleli 13 (3 kez) ve 14 (4 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen 

fenotip 15-16 allel çifti (%25,5) ve 16-17 allel çifti (%25,8) olarak gözlendi. Gözlenmeyen 

allelleri ise 12‟dir (Tablo 3.6).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,86500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,78193 ve P değeri 1,00000 olarak 

gözlendi. P değer en yüksek derecede HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,74, tipik babalık indeks (TPI) değeri 3,70 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,725 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,903 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,097 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.6: D3S1358 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.6. THO1 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 43 homozigot allel çiftine, 157 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. THO1 lokusu heterozigot oranı (%78,5), homozigot oranı (%21,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 6 (102 kez), allel 9 (96 kez), en 

az gözlenen alleli 11 (2 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 6-9 allel çifti (% 

24,0) ve 7-9 allel çifti (% 24,0) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 4-5-10-13,3‟dür 

(Tablo 3.7).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,78000 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,79410 ve P değeri 0,35777 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,76, tipik babalık indeks (TPI) değeri 2,33 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,572 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,922 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,078 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.7: THO1 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.7. D13S317 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 47 homozigot allel çiftine, 153 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D13S317 lokusu heterozigot oranı (%76,5), homozigot oranı (%23,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 12 (137 kez), allel 11 (122 kez), 

en az gözlenen alleli 14 (8 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 11-12 allel çifti 

(% 34,3) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 15‟dir (Tablo 3.8).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,76500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,76269 ve P değeri 0,57283 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,73, tipik babalık indeks (TPI) değeri 2,13 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,536 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,904 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,096 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.8: D13S317 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.8. D16S539 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 28 homozigot allel çiftine, 172 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D16S539 lokusu heterozigot oranı (%86,0), homozigot oranı (%14,0) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 11 (125 kez), allel 12 (112 kez), 

en az gözlenen alleli 15 (1 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 11-12 allel çifti 

(% 28,0) ve 9-11 allel çifti (%31,3) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 5‟dir (Tablo 

3.9).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,86000 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,78229 ve P değeri 0,99902 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,75, tipik babalık indeks (TPI) değeri 3,57 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,715 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,909 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,091 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.9: D16S539 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.9. D2S1338 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 35 homozigot allel çiftine, 165 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D2S1338 lokusu heterozigot oranı (%82,5), homozigot oranı (%17,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 23 (77 kez), allel 17 (69 kez), en 

az gözlenen alleli 26 (5 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 17-23 allel çifti 

(%19,3), 19-23 allel çifti (19,3) ve 23-24 allel çifti (%10,5) olarak gözlendi. Gözlenmeyen 

allelleri ise 15-27 ve 28‟dir (Tablo 3.10).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,82500 olarak bulunurken, beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,77363 olarak en 

yüksek bu lokusta gözlendi. P değeri 0,03226 olarak gözlendi. P değeri P<0.05 olduğu 

için, Bonferroni düzeltmesi (0,05/15=0,00333) uygulanarak P değerinin HW eĢitliğine 

uyduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,86 olarak en yüksek bu lokusta gözlendi. Tipik 

babalık indeks (TPI) değeri 2,86 ve dıĢlama gücü (PE) değeri 0,646 olarak gözlendi. 

Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,967 ve uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,033 olarak 

bulunurken, D2S1338 lokusu en yüksek ayrımlama gücüne ve en düĢük uyuĢma olasılık 

değerlerine sahip olduğu da gözlendi. 

 

Tablo 3.10: D2S1338 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 

 
 



 53 

3.4.10. D19S433 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 41 homozigot allel çiftine, 159 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D19S433 lokusu heterozigot oranı (%79,5), homozigot oranı (%20,5) olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 14 (133 kez), allel 13 (90 kez), 

en az gözlenen alleli 12,2 ve 17.2 (1 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 13-14 

allel çifti (%33,3), olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 9‟dur (Tablo 3.11).  

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,79500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,80971 ve P değeri 0,31574 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,79, tipik babalık indeks (TPI) değeri 2,44 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,590 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,942 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,079 olarak belirlendi.  

 
Tablo 3.11: D19S433 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.11. vWA Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 21 homozigot allel çiftine, 179 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. vWA lokusu heterozigot oranı (%89,5) olarak en yüksek lokus ve homozigot 

oranı (%10,5) olarak en düĢük lokus olarak hesaplandı. 400 allel baz alındığında en fazla 

gözlenen allel 17 (111 kez), allel 16 (96 kez), en az gözlenen alleli 13 (3 kez) ve 20 (5 kez) 

olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 16-17 allel çifti (%27,8), ve 17-18 allel çifti 

(%17,5) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 11-12-22-23-24‟dür (Tablo 3.12).   

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,89500 ile en yüksek olarak hesaplandı ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 

0,80935 ve P değeri 1,00000 olarak gözlendi. P değeri en yüksek derecede HW eĢitliğine 

uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,78, tipik babalık indeks (TPI) değeri 4,76 en 

yüksek bu lokusta ve dıĢlama gücü (PE) değerleri 0,785 olarak en yüksek yine bu lokusta 

hesaplanırken, ayrımlama gücü (PD) değeri 0,922 ve uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,078 

olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.12: vWA lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.12. TPOX Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 69 homozigot allel çiftine, 131 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. TPOX lokusu heterozigot oranı (%65,5) ile lokuslar arasında en düĢük değer 

olarak gözlendi, homozigot oranı (%34,5) ile lokuslar arasında en yüksek değer olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 8 (203 kez), allel 11 (105 kez), 

en az gözlenen alleli 7 (4 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 8-8 allel çifti 

(%50,8 ve 50 kez), ve 8-11 allel çifti (%26,3 ve 53 kez) olarak gözlendi. Gözlenmeyen 

allelleri ise 6 ve 13‟dür (Tablo 3.13).   

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,65500 ile en düĢük bu lokusta ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,65784 ile 

yine bu lokusta hesaplanırken, P değeri 0,53372 olarak gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine 

uyumlu olduğu gözlendi. 

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,61, tipik babalık indeks (TPI) değeri 1,45 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,362 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,835 gibi 

tüm bu değerler bu lokusta en düĢük değer olarak hesaplanırken, uyuĢma olasılığı (PM) 

değeri 0,165 ile en yüksek bu lokusta belirlendi.  

 

Tablo 3.13: TPOX lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.13. D18S51 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 24 homozigot allel çiftine, 176 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D18S51 lokusu heterozigot oranı (%88,0) ile lokuslar arasında en düĢük değer 

olarak gözlendi, homozigot oranı (%12,0) ile lokuslar arasında en yüksek değer olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 14 (85 kez), allel 15 (61 kez), en 

az gözlenen alleli 21 (1 kez), 24 (1 kez), 10 (2 kez) ve 23 (2 kez) olarak belirlendi. En fazla 

gözlenen fenotip 12-14 allel çifti (%21,3 ve 13 kez), 12-13 (13.5 ve 12 kez), 14-15 allel 

çifti (%15,3 ve 12 kez), 15-16 allel çifti (%12,5 ve 12 kez) olarak gözlendi. Gözlenmeyen 

allelleri ise 7-9-10,2-13,2-14,2-22-25-26-27‟dir (Tablo 3.14).   

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,88000 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,86791 ve P değeri 0,73118 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,85, tipik babalık indeks (TPI) değeri 4,17 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,755 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,963 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,037 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.14: D18S51 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.14. D5S818 Lokusu  

Toplam 200 birey içerisinden 54 homozigot allel çiftine, 146 heterozigot allel çiftlerine 

rastlandı. D5S818 lokusu heterozigot oranı (%73,0) ile lokuslar arasında en düĢük değer 

olarak gözlendi, homozigot oranı (%27,0) ile lokuslar arasında en yüksek değer olarak 

gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 11 (143 kez), allel 12 (142 kez), 

en az gözlenen alleli 14 (2 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 11-12 allel çifti 

(%35,5 ve 56 kez) ve 12-12 (%35,5 ve 28 kez) olarak gözlendi. Gözlenmeyen allelleri ise 

7-8-15ve 16‟dır (Tablo 3.15).    

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,73000 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,72053 ve P değeri 0,72141 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,67, tipik babalık indeks (TPI) değeri 1,85 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,476 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,864 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,136 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.15: D5S818 lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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3.4.15. FGA Lokusu  

FGA lokusu için Elazığ populasyonunda 200 bireyle yaptığımız çalıĢmada allel ve 

genotip sıklıkları tabloda verilmiĢtir;  27 homozigot allel çiftine, 173 heterozigot allel 

çiftlerine rastlandı. FGA lokusu heterozigot oranı (%86,5) ile lokuslar arasında en düĢük 

değer olarak gözlendi, homozigot oranı (%13,5) ile lokuslar arasında en yüksek değer 

olarak gözlendi, 400 allel baz alındığında en fazla gözlenen allel 23 (86 kez), allel 21 (74 

kez), en az gözlenen alleli 18 (1 kez) olarak belirlendi. En fazla gözlenen fenotip 22-23 

allel çifti (19 kez), 23-24 allel çifti (18 kez)  ve 21-24 (18 kez) olarak gözlendi. 

Gözlenmeyen allelleri ise 17-28-29-30-30,2-31,2-32,2-33,2-42,2-43,2-44,2-45,2-46,2-

47,2-48,2-50,2-51,2 (Tablo 3.16).     

Allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre uyumluluğu, Fisher‟in Exact 

test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edilmiĢtir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değeri 0,86500 ve beklenen heterozigotluk (He) değeri 0,84366 ve P değeri 0,80938 olarak 

gözlendi. P değerinin HW eĢitliğine uyumlu olduğu gözlendi.  

Polimorfik bilgi içeriği (PIC) değeri 0,82, tipik babalık indeks (TPI) değeri 3,70 ve 

dıĢlama gücü (PE) değeri 0,725 olarak gözlendi. Ayrımlama gücü (PD) değeri 0,948 ve 

uyuĢma olasılığı (PM) değeri 0,052 olarak belirlendi.  

 

Tablo 3.16: FGA lokusu için PowerStats v1.2 programında hesaplanmıĢ allel verileri 
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4. SONUÇLAR ve TARTIġMA 

Geregor Mendel‟in genetik teorisi ile ilgili makalesi 1900 yılında bilim adamları 

tarafından incelenmiĢ ve uzun uğraĢlar sonuncunda, bir populasyon içindeki farklı 

fenotipik özelliklerin göreceli bolluklarındaki değiĢikliklerin, farkına varmıĢlar ve allel 

frekansı değiĢiklikleri ile ilgilenen evrim biyolojisindeki disiplin populasyon genetiği 

olarak isimlendirilmiĢtir. G. Udny Yule, William Castle, Godfrey Hardy ve Wilhelm 

Weinberg adlı araĢtırıcılar populasyon genetiği ana prensiplerini formüle etmek için, 

populasyonların genetik yapısını tanımlayacak matematiksel modeller geliĢtirmiĢlerdir. 

Sewall Wright, Ronald Fisher ve J.B.S Haldane gibi bilim adamları da bu modellerin 

geliĢmesi için katkıda bulunmuĢlardır. Allel frekansları ve bu frekansları değiĢtiren, 

seçilim, mutasyon, göç ve rastgele genetik sürüklenmeler gibi güçler incelenmiĢtir. Son 

yıllarda çok önemli aĢamalar kaydetmiĢ genetik alanındaki çalıĢmalar, suçun ortaya 

çıkarılması ve akrabalık iliĢkilerinin belirlenmesinde baĢarı ile kullanılmaktadır [Klug ve 

Cummings, 2000].  

ÇalıĢmamızda, moleküler teknikler kullanılarak doğrudan doğruya DNA üzerinde 

yüksek polimorfizim gösteren ve genel olarak STR (kısa ardıĢık tekrar) olarak adlandırılan 

15 lokus için allelik cetvel tablo haline getirildi ve değerlendirilmeleri yapıldı.         

4.1 Populasyon Ġçi Varyasyonlar ve Heterozigotluk Değerleri Sonuçları  

Bu çalıĢmada Elazığ populasyonuna ait 200 bireye ait 15 STR lokusu kullanılarak 

karekterizasyonu yapıldı. Tüm lokuslarda 136 allel frekansı hesaplanarak allelik cetvel 

oluĢturuldu. Lokus baĢına ortalama allel sayısı 9,06 olduğu, en çok allelin D19S433 ve 

D18S51 lokuslarında (14 allel/lokus) ve en az allelin ise CSF1PO, THO1 ve D5S818 

lokuslarında (6 allel/lokus) olduğu belirlenmiĢtir. Polimorfik Bilgi içeriği (PIC) değeri 0,86 

ile 0,61 değerleri arasında hesaplanmıĢ olup, en yüksek PIC değeri D2S1338 (0,86) 

lokusunda, en düĢük PIC değeri ise TPOX (0,61) lokusunda gözlendi.   

 Populasyonda heterozigotluk değerleri incelendiğinde, gözlenen heterozigotluk (Ho) 

değerlerinin en yüksek vWA (0,89500) lokusunda, en düĢük TPOX (0,65500) lokusunda 

hesaplanmıĢ ve beklenen heterozigotluk (He) değerlerinin ise en yüksek D2S1338 

(0,87363), en düĢük değer ise TPOX (0,65784) lokusunda verilen değerler               
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arasında değiĢtiği gözlenmiĢtir. Van-Ağrı yöresinde yapılan çalıĢmada 15 lokus için 

gözlenen heterozigot değerleri en yüksek FGA lokusunda  (0,871), en düĢük ise TPOX 

(0,569) lokusunda gözlendi.  Beklenen heterozigotluk değerleri ise en yüksek  D18S51 

(0,876) lokusunda, en düĢük ise TPOX (0,659) lokusunda gözlemiĢlerdir [Çakır vd., 2003]. 

Türkiye‟de yaplmıĢ diğer çalıĢmalarda ise, gözlenen ve beklenen heterozigot değerleri, 

yapmıĢ olduğumuz çalıĢmayla karĢılaĢtırıldı. Sonuçlarda anlamlı bir fark bulunamadı 

[Ülküer vd., 2004; Erkol vd., 2007;  Çakır vd., 2001, 2004, 2002].  

4.2. Populasyonun P değeri Sonuçları  

15 STR lokus incelendiğinde, allel sıklıklarının Hardy-Weinberg (HW) eĢitliğine göre 

uyumluluğu, Fisher‟in Exact test P değeri dikkate alınarak (P<0,05) kontrol edildi ve tüm 

lokusların HW eĢitliğine uyduğu tespit edildi. Sadece D2S1338 lokusu için P değeri 

0,03226 olarak gözlendi. P değeri P<0,05 olduğu için, Bonferroni düzeltmesi 

(α=0,05/15=0,00333) uygulanarak, P değerinin (P>0,0033) HW eĢitliğine uyduğu 

gözlendi. Bu lokus haricinde diğer lokuslarda P değerleri en yüksek D3S1358 (1,00000) ve 

vWA (1,00000) lokuslarında, en düĢük ise D21S11 (0,17009) lokusunda gözlendi.  

Bonferroni düzeltmesi; bağımlı veya bağımsız istatistiksel testlerde, aynı anda çoklu 

karĢılaĢtırma çalıĢmalarında kullanılan bir α değeri (α=0,05), yalancı pozitif veya bizim 

çalıĢmamız için olabilecek null (boĢ) allel düzeltmelerinde, bu α tipi hatayı 0,05‟in altına 

çekmek için kullanılır. 15 STR lokusu için bu düzeltme α = 0,05/15 = 0,0033 olarak 

hesaplandı. HW eĢitliğine uygunluğu α =0,0033 değeriyle karĢılaĢtırılarak yapıldı. Bu yeni 

değerin kullanılması “Bonferroni düzeltmesi” olarak bilinmektedir. 

Ülküer (2004), Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada D8S1179 (0,027) lokusunda, 

Çakır (2003), Van-Ağrı yöresinde yaptıkları çalıĢmada D5S818 (0,001) lokusunda, 

AkbaĢak (2001) Türk populasyonunda multiplex CODĠS çalıĢmasında D16S539 (0,042) 

lokusunda P değerinin HW eĢitliğine uymadığını belirtmiĢlerdir. 

4.3. KarĢılaĢma (uyuĢma) Olasılığı (PM) ve Ayırım(lama) Gücü (PD) Değeri 

Sonuçları  

  KarĢılaĢma (uyuĢma) olasılığı (PM); Heterozigotluk oranı, dıĢlama gücü, ayrımlama 

gücü, babalık indeksi yüksek ve karĢılaĢma olasılığı düĢük olan sistemler ebeveyn 

tayininde adli çalıĢmalarda tercih edilen sistemlerdir. UyuĢma olasılığı, bireylerin birbirine 
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olan yakınlığının bir göstergesi olmaktadır. Bireylerin akrabalık derecesi ne kadar yüksek 

olursa aynı alleli taĢıma olasılığı o kadar yüksek olacaktır [Tereba, 2010]. Bu araĢtırmada 

karĢılaĢma olasılığı en yüksek TPOX (0,165), D5S818 (0,136), CSF1PO (0,133) 

lokuslarında gözlenmiĢ ve en düĢük ise D2S1338 (0,033), D18S51 (0,037) ve D21S11 

(0,044) lokuslarında gözlenmiĢtir. Bu lokusların haricinde diğer lokuslar ise 0,097 ile 

0,052 arasında bir değere sahiptir. 15 STR lokusunda bu değerlerin düĢük bulunması 

allellerin ilgili populasyonda bir araya gelmesinin düĢük sıklıkta olacağını ifade 

etmektedir.  

Ayrımlama gücü (PD); 15 STR lokusu incelendiğinde en yüksek ayırım gücü 

D2S1338 (0,967) lokusunda, en düĢük ayırım gücü ise TPOX (0,835) lokusunda gözlendi. 

Bu lokuslar haricinde diğer lokusların ayırım gücü ise 0,867-0,963 değerleri arasında 

gözlendi. Allelik tablo incelendiğinde, allel sayısı fazla olan lokusların, az olan lokuslara 

oranla, ayrımlama gücünün yüksek çıktığı belirlendi. Kombine ayrımlama gücü 

0,9999999999998 olarak hesaplandı. 15 STR lokus için karĢılaĢma olasılığı ise 

1.364x10ˉ
17‟

de 1 olarak hesaplandı. Tüm lokuslar açısından ayırım gücü oldukça yüksek 

olduğu söylenebilir. Türkiyede yapılmıĢ diğer çalıĢmalarda karĢılaĢma olasılığı ve 

ayrımlama gücü değerlerinde anlamlı bir fark gözlenmedi [AkbaĢak vd., 2001; Asıcıoğlu 

vd., 2002; Ülküer vd., 2004; Erkol vd., 2007;  Çakır vd., 2001, 2002, 2003,2004; 

Özkorkmaz vd., 2009]. 

4.4. DıĢlama Gücü (PE) ve Tipik Babalık Ġndeksi Değeri Sonuçları    

DıĢlama Gücü (PE); Populasyon için hesaplanan istatistikksel parametreler 

incelendiğinde, heterozigot oranı yüksek lokuslarda, daha yüksek dıĢlama gücü belirlenmiĢ 

ve heterozigotluk oranı en yüksek vWA (%89,5)  lokusunda dıĢlama gücü değeri (0,785) 

en yüksek olarak hesaplanmıĢtır. Heterozigotluk değeri en düĢük TPOX (%65,5) 

lokusunda da, dıĢlama gücü değeri (0.362) en düĢük olarak gözlenmiĢtir. Bu lokuslar 

haricinde diğer lokuslarda ise dıĢlama gücü değeri en yüksek 0,765 ile 0,452 değerleri 

arasında gözlenmiĢtir. Kombine dıĢlama gücü 0,9999995 olarak hesaplandı. Tüm lokuslar 

bazında baktığımızda dıĢlama gücü değerleri yüksek bulunmuĢtur.  

Tipik babalık indeksi (TPI); biyolojik baba olması için test edilen bireyin, rastgele 

seçilmiĢ bireyden kaç kere daha güçlü baba olduğunu yansıtmaktadır [Tereba, 2010]. 

Allelik cetvel incelendiğinde dıĢlama gücü ile tipik babalık indeksi arasında doğru orantı 

olduğu gözlenebilir. DıĢlama gücü yüksek lokuslarda babalık indeksi değerininde yüksek 
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olduğu gözlenmektedir. 15 STR lokusu incelendiğinde en yüksek TPI değerinin vWA 

(4,76), D8S1179 (4,35), D18S51 (4,17), D3S1338 (3,70) ve FGA (3,70) lokuslarında, en 

küçük TPI değerinin ise TPOX (1,45), CSF1PO (1,75) ve D5S818 (1,85) gözlendiği 

belirlendi.  

Türkiyede yapılmıĢ diğer çalıĢmalarda dıĢlama gücü ve tipik babalık indeksi 

değerlerinde anlamlı bir fark gözlenmedi [AkbaĢak vd., 2001; Asıcıoğlu vd., 2002; Ülküer 

vd., 2004; Erkol vd., 2007;  Çakır vd., 2001, 2002, 2003,2004; Özkorkmaz vd., 2009]. 

4.5. Özel (özgün) Alleller 

Özel (özgün) alleller belirli bir ırka ait olup, ırklar arası spesifik kimlik belirleme 

ayıracıdırlar.  

Bu çalıĢmada, D8S1179 lokusunda 8 ile 17 arasında 10 allel gözlenmiĢ, en fazla 

gözlenen 13 (%27,3) ve 14 (%24,0) alleli, en az gözlenen allel ise 9 (%0,5), 17 (%1,0) ve 8 

(%1,5) allelleridir. AkbaĢak vd., (2001); Çakır vd., (2004), (2002); Ülküer vd., (2004) bu 

lokusda 18 allelini de göstermiĢlerdir. Türkiye‟de yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, bu 

lokus için 8-18 arası allellerin varlığı gösterilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda;  

Lancia vd., (2006) Ġtalya‟da 8-16, Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 

7-18, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 8-18, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 8-16, 

Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 8-17, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 8-18, 

Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 8-17, Stanciu vd., (2009) Romanya‟nın Moldavia 

bölgesinde 8-18, Barni vd., (2007) Irak‟ta 8-17, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 8-18, 

Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 8-17, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 10-16, Bozzo vd., 

(2007) Arjantin‟de 8-17, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 8-17, Clark vd., Pakistan‟da 8-

18, Abdin vd., (2003) Suriye‟de 8-17, Shepard vd., (2006) Iran‟da 8-17, Alenizi vd., 

(2008) Kuveyt‟de 8-17, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 8-17, Marino vd., (2006) 

Arjantin‟de 8-17, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 8-17, Abu Halima 

vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 8-17, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 8-15, 

Omran vd., (2008) Mısır‟da 8-18, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 8-18, Wu vd., 

(2008) Çin (Shaanxi)‟de 8-18, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 10-17, Ashma vd., 

(2008) Hindistan (Bihar)‟da 8-18, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 8-18, Hara vd., (2004) 

Japonya‟da 9-17, Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 9-17, Ota vd., (2007) 

Nepal‟de 10-17 arası alleller gözlenmiĢ olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, Pakistan, 
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Polonya, Romanya, Norveç, Mısır‟da da, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 8-18 arası 

alleller gösterilmiĢdir. Yapılan çalıĢmalarla, bu lokusda Türk populasyonu için belirleyici 

bir özel allel tespit edilememiĢtir.      

D21S11 lokusunda 25 ile 34,2 arasında 13 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 28 

(%19,8), 29 (%19,3) ve 31,2 (%15,0) alleli, en az gözlenen allel ise 25 (%0,3), 26 (%0,3), 

ve 34,2 (%1,0) allelleridir. Çakır vd., (2003), (2004) yaptıkları çalıĢmada 33 ve 28,2 

allelini, Ülküer vd., (2004) bu lokusda 33,34 ve 35 allelini, Asıcıoğlu vd., (2002) yaptıkları 

çalıĢmada 33 ve 36 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 

25-36 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda;  

Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 25-36, Rakha vd., (2008) 

Pakistan‟da 27-34.2, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 26-33.2, Perez-Miranda vd., 

(2005) Ġspanya‟da 27-34.2, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 26-35, Soltyszewski vd., 

(2006) Polonya‟da 27-35.2, Stanciu vd., (2009) Romanya‟nın Moldavia bölgesinde 24.2-

35.2, Barni vd., (2007) Irak‟ta 27-35, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 24.2-35, Rebala vd., 

(2007) Belarusian‟da 25-33.2, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 24.2-33.2, Bozzo vd., (2007) 

Arjantin‟de 27-34.2, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 16,20,23.2,27-35, Clark vd., 

Pakistan‟da 27-35.2, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  26-33.2, Shepard vd., (2006) Iran‟da 27-

35, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 27-36, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 26-38, Marino 

vd., (2006) Arjantin‟de 19, 24.2-35.2, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 

24.2-35.2, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 27-35.2, Bouabdellah vd., (2008) 

Fas (Moroccan)‟da 10-35, Omran vd., (2008) Mısır‟da 26-38, Sanchez-Diz vd., (2008) 

Yunanistan‟da 26-34.2, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 25-35.2, Zhang vd., (2007) Çin 

(Sichuan)‟de 28-34.2, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 24-34.2, Yan vd., (2007) 

Çin (Tibet)‟de 27-35.2, Hara vd., (2004) Japonya‟da 28-34.2, Zhu vd., (2007) Çin (Salar 

Populasyonu)‟de 27-34.2, Ota vd., (2007) Nepal‟de 27-33.2 arası alleller gözlenmiĢ olup, 

yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, güney Kıbrıs rum kesiminde yapılan çalıĢmada, 

Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 25-36 arası alleller gösterilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarla, bu 

lokus için 25 allelinden küçük 36 allelinden büyük alleller, Türk populasyonu için özgün 

alleller olmadığı gözlenmiĢtir.    

D7S820 lokusunda 7 ile 15 arasında 9 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 10 (%28,3), 

11 (%23,3) ve 8 (%20,0) alleli, en az gözlenen allel ise 15 (%0,3), 14 (%0,5), ve 13 (%1,5) 

allelleridir. AĢıcıoğlu vd., (2002) yaptıkları çalıĢmada 6 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede 



 64 

yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 6-15 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada 

yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda;  Lancia vd., (2006) Ġtalyada 6-14, Cariolou vd., 

(2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 6-13, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 7-13, 

Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 8-14, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 7-

14, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 7-14, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 7-14, 

Stanciu vd., (2009) Romanya‟nın Moldavia bölgesinde 7-12, Barni vd., (2007) Irak‟ta 7-

13, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 6.3-14, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 7-13, Cherni 

vd., (2005) Tunus‟da 8-13, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 7-13, Ossmani vd., (2009) güney 

Fas‟da 7-14, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  7-13, Shepard vd., (2006) Iran‟da 7-14, Alenizi 

vd., (2008) Kuveyt‟de 7-14, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 7-14, Marino vd., (2006) 

Arjantin‟de 7-14, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 6-14, Abu Halima 

vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 7-13, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 7-12, 

Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 7-14, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 7-13.2, 

Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 8-14, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 7-14, 

Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 7-14, Hara vd., (2004) Japonya‟da 8-14, Zhu vd., (2007) 

Çin (Salar Populasyonu)‟de 7-13, Ota vd., (2007) Nepal‟de 8-13 arası alleller gözlenmiĢ 

olup, Yapılan çalıĢmalarla, bu lokus için 6 allelinden küçük alleller Türk populasyonu için 

özgün alleller  olmadığı gözlenmiĢtir. Türk populasyonu için 15 alleli özgün allel olabilir.    

CSF1PO lokusunda 9 ile 14 arasında 6 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 11 (%34,0), 

12 (%32,3) ve 10 (%24,5) alleli, en az gözlenen allel ise 14 (%0,5) allelidir. Çakır vd., 

(2001), (2003) Ġç Anadolu bölgesinde yaptıkları çalıĢmada 8 ve 15 allelini, Van-Ağrı 

yöresinde yaptığı çalıĢmada 7 ve 15 allelini, Asıcıoğlu vd., (2002) Türk populasyonunda 

yaptıkları çalıĢmada 15 allelini, AkbaĢak vd., (2001) 8 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede 

yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 7-15 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada 

yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda;  Lancia vd., (2006) Ġtalyada 8-14, Cariolou vd., 

(2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 6-15, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 8-14, 

Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 9-15, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 10-

15, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 8-14, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 8-15, 

Stanciu vd., (2009) Romanya‟nın Moldavia bölgesinde 8-15, Barni vd., (2007) Irak‟ta 8-

14, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 7-16, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 6-15, Cherni 

vd., (2005) Tunus‟da 8-14, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 8-14, Ossmani vd., (2009) güney 
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Fas‟da 7-14, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  8-14, Shepard vd., (2006) Iran‟da 8-14, Alenizi 

vd., (2008) Kuveyt‟de 7-14, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 7-16, Marino vd., (2006) 

Arjantin‟de 8-15, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 7-14, Abu Halima 

vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 5-14, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 7-12, 

Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 7-14, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 7-14, 

Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 7-15, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 9-13, 

Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 7-15, Hara vd., (2004) Japonya‟da 9-15, Zhu vd., (2007) 

Çin (Salar Populasyonu)‟de 7-14, Ota vd., (2007) Nepal‟de 9-15 arası alleller gözlenmiĢ 

olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, Çin/Sichuan ve Çin/Tibet Ģehirlerinde yapılan 

çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 7-15 arası alleller gösterilmiĢdir. Yapılan 

çalıĢmalarla, bu lokus için Türk populasyonu için belirleyici bir özel allel tespit 

edilememiĢtir.      

D3S1358 lokusunda 13 ile 19 arasında 7 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 17 (%25,8), 

16 (%25,5) ve 15 (%24,5) alleli, en az gözlenen allel ise 13 (%0,8) ve 19 (%0,1)  allelidir. 

Erkol vd., (2007) Düzce populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 12 allelini, Ülküer vd., 

(2004) Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 12 allelini, Asıcıoğlu vd., (2002) Türk 

populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 12 allelini, Çakır vd., (2003) Van-Ağrı yöresinde 

yaptığı çalıĢmada 20 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 

12-20 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; 

Lancia vd., (2006) Ġtalyada 13-19, Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 

12-20, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 14-20, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 14-

19, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 12-19, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 11-21, 

Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 11-20, Stanciu vd., (2009) Romanya‟nın Moldavia 

bölgesinde 12-19, Barni vd., (2007) Irak‟ta 13-19, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 11-21, 

Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 11-19, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 12-20, Bozzo vd., 

(2007) Arjantin‟de 13-19, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 10-20, Abdin vd., (2003) 

Suriye‟de  13-19, Shepard vd., (2006) Iran‟da 14-19, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 14-19, 

Marino vd., (2006) Arjantin‟de 12-20, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 

14-19, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 13-19, Bouabdellah vd., (2008) Fas 

(Moroccan)‟da 10-18, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 13-20, Wu vd., (2008) Çin 

(Shaanxi)‟de 13-19, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 14-19, Ashma vd., (2008) 

Hindistan (Bihar)‟da 14-18, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 13-19, Hara vd., (2004) 
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Japonya‟da 12-19, Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 15-20, Ota vd., (2007) 

Nepal‟de 14-19 arası alleller gözlenmiĢ olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, güney 

Kıbrıs rum kesimi ve Arjantin‟de yapılan çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 

12-20 arası alleller gösterilmiĢdir. Yapılan çalıĢmalarla, bu lokus için 12 allelinden küçük 

ve 20 allelinden büyük alleller Türk populasyonu için belirleyici özgün alleller olmadığı 

gözlenmiĢtir.      

THO1 lokusunda 6 ile 11 arasında 6 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 6 (%25,5), 9 

(%24,0) ve 7 (%19,5) alleli, en az gözlenen allel ise 11 (%0,5) allelidir. Iwasa ve Atasoy, 

(1997) Sinop ve Samsun yöresinde laz populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 11 allelini, 

AkbaĢak vd., (2001); Asıcıoğlu vd., (2002); Özkorkmaz vd., (2009) Türk populasyonunda 

yaptıkları çalıĢmada 10 allelini, Çakır vd., (2001), (2003) Ġç Anadolu bölgesinde yaptıkları 

çalıĢmada 5,10,11 allelini, Van-Ağrı yöresinde yaptığı çalıĢmada 5 ve 10, allelini 

göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 5-11 arasında allelin varlığı 

tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik 

ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 6-10, 

Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 5-10.3, Rakha vd., (2008) 

Pakistan‟da 6-10, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 5-10, Perez-Miranda vd., 

(2005) Ġspanya‟da 5-10, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 5-11, Soltyszewski vd., (2006) 

Polonya‟da 6-10, Barni vd., (2007) Irak‟ta 6-10, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 5-10, 

Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 6-10, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 6-10, Bozzo vd., 

(2007) Arjantin‟de 6-10, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 5.3-24, Clark vd., (2009) 

Pakistan‟da 6-10, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  6-10, Shepard vd., (2006) Iran‟da 6-10, 

Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 6-10, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 5-10, Marino vd., 

(2006) Arjantin‟de 6-10, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 6-10, Abu 

Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 6-10, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 

5.3-9.3, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 5-10.3, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 

6-11, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 6-10, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 6-

10, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 6-10, Hara vd., (2004) Japonya‟da 6-10, Zhu vd., 

(2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 6-10, Ota vd., (2007) Nepal‟de 6-10 arası alleller 

gözlenmiĢ olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, Polonya‟da yapılan çalıĢmada, 

Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 5-11 arası alleller gösterilmiĢdir. Yapılan çalıĢmalarla, bu 

lokus için 5.3 ve 10.3 Türk populasyonu için özgün allel olmadığı tespit edilmiĢtir.      
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D13S317 lokusunda 8 ile 14 arasında 7 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 12 (%34,3) 

ve 11 (%30,5) alleli, en az gözlenen allel ise 14 (%2,0) allelidir. Ülküer vd., (2004) Türk 

populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 15 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan 

çalıĢmalarla bu lokus için 8-15 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ 

benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. 

Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 8-14, Cariolou vd., (2006) Kıbrıs 

adasının güney bölümünde 8-15, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 7-14, Marjanovic vd., 

(2006) Bosna-Hersek‟de 8-15, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 8-15, Kuzniar vd., 

(2004) Polonya‟da 8-15, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 8-15, Barni vd., (2007) 

Irak‟ta 8-14, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 8-15, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 8-15, 

Cherni vd., (2005) Tunus‟da 8-14, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 7-15, Ossmani vd., 

(2009) güney Fas‟da 5.3-14, Abdin vd., (2003) Suriye‟de 7-14, Shepard vd., (2006) Iran‟da 

8-15, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 8-15, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 8-14, Marino 

vd., (2006) Arjantin‟de 8-15, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 8-15, 

Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 8-14, Bouabdellah vd., (2008) Fas 

(Moroccan)‟da 5-13, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 7-14, Wu vd., (2008) Çin 

(Shaanxi)‟de 6-14, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 7-15, Ashma vd., (2008) Hindistan 

(Bihar)‟da 7-14, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 8-15, Hara vd., (2004) Japonya‟da 7-14, 

Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 8-15, Ota vd., (2007) Nepal‟de 8-16 arası 

alleller gözlenmiĢ olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, güney Kıbrıs rum kesimi, 

Bosna-Hersek, Polonya, Norveç, Belarusian, Ġran, Çin/Tibet ve Çin/Salar gibi ülke ve 

Ģehirlerde yapılan çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 8-15 arası alleller 

gösterilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarla, bu lokus için 7‟den küçük alleller ve 16 alleli Türk 

populasyonu için özgün alleller olmadığı tespit edilmiĢtir.      

D16S539 lokusunda 8 ile 15 arasında 8 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 12 (%28,0) 

ve 11 (%31,3) alleli, en az gözlenen allel ise 15 (%0,3) allelidir. Çakır vd., (2003) Van-

Ağrı yöresinde yaptığı çalıĢmada 5 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla 

bu lokus için 5, 8-15 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer 

çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan 

çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 8-15, Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney 

bölümünde 8-15, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 7-14, Marjanovic vd., (2006) Bosna-

Hersek‟de 8-14, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 8-15, Kuzniar vd., (2004) 

Polonya‟da 4,8-14, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 7-15, Barni vd., (2007) Irak‟ta 8-
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14, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 8-15, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 8-14, Cherni 

vd., (2005) Tunus‟da 8-14, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 8-14, Ossmani vd., (2009) güney 

Fas‟da 8-15,21, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  8-15, Shepard vd., (2006) Iran‟da 8-14, 

Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 8-15, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 8-15, Marino vd., 

(2006) Arjantin‟de 8-15, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 8-15, Abu 

Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 8-14, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 

8-13, Orman vd., (2008) Mısır‟da 8-14, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 7-15, Wu 

vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 7-15, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 7-15, Ashma vd., 

(2008) Hindistan (Bihar)‟da 8-14, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 8-15, Hara vd., (2004) 

Japonya‟da 9-15, Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 8-14, Ota vd., (2007) 

Nepal‟de 8-14 arası alleller gözlenmiĢ olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, güney 

Kıbrıs rum kesimi, Norveç, Çin/Tibet, Ġtalya, Ġspanya, Brezilya, Kuveyt, Arjantin, Suriye 

ve Orta Amerika (Honduran) ülke ve Ģekirlerinde yapılan çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu 

lokusda gözlenen 8-15 arası alleller gösterilmiĢ ancak, 5 alleli gözlenmemiĢtir. Türk 

populasyonu için 5 alleli özgün allel olabilir.      

D2S1338 lokusunda 16 ile 26 arasında 11 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 23 

(%19,3) ve 17 (%17,3) alleli, en az gözlenen allel ise 26 (%1,3) allelidir. Çakır vd., (2002), 

(2004) Eğe bölgesinde yaptığı çalıĢmada 27 ve 28 allelini, Akdeniz bölgesinde yaptığı 

çalıĢmada doğu Akdeniz yöresinde 27 ve 28, batı Akdeniz yöresinde 27 allelini, 

Özkorkmaz vd., (2009) Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 28 allelini 

göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 16-28 arasında allelin varlığı 

tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik 

ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 16-26, 

Barni vd., (2007) Irak‟ta 15-26, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 16-26, Ossmani vd., 

(2009) güney Fas‟da 11-27, Shepard vd., (2006) Iran‟da 16-26, Alenizi vd., (2008) 

Kuveyt‟de 14-26, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 16-27, Bouabdellah 

vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 11-26, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 15-26, Wu 

vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 13-27, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 16-27, Zhu vd., (2007) 

Çin (Salar Populasyonu)‟de 16-27, Ota vd., (2007) Nepal‟de 17-26 arası alleller gözlenmiĢ 

olup, yapılan çalıĢmalar incelendiğinde, birçok ülkede 16-26 allellinin gözlendiği ancak 28 

allelinin gözlenmediği belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarla, Türk toplumu için 16 allelinden 

küçük alleller özgün alleller değildir. 28 alleli ise Türk populasyonu için özgün allel 

olduğu söylenebilir.      
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D19S433 lokusunda 10 ile 17.2 arasında 14 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 14 

(%33,3) ve 13 (%22,5) alleli, en az gözlenen allel ise 12.2 (%0,3) ve 17.2 (%0,3) allelidir. 

Çakır vd., (2004) Akdeniz bölgesinde yaptığı çalıĢmada 10.2 allelini, Özkorkmaz vd., 

(2009) Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 9 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede 

yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 9-17.2 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada 

yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 10-17.2, Barni vd., (2007) 

Irak‟ta 11-17, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 11-18.2, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 

11-17.2,20, Shepard vd., (2006) Iran‟da 6.2,11-17.2, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 10-

18.2, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 10-17.2, Bouabdellah vd., 

(2008) Fas (Moroccan)‟da 10-18,20, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 10-18.2, Wu 

vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 9,11-18.2, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 11-17.2, Zhu vd., 

(2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 11-17.2, Ota vd., (2007) Nepal‟de 12-16.2 arası alleller 

gözlenmiĢ olup, Yapılan çalıĢmalarla, bu lokusda Türk populasyonu için özgün allel 

gözlenmemiĢtir. 

vWA lokusunda 13 ile 21 arasında 9 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 17 (%27,8) ve 

16 (%24,0) alleli, en az gözlenen allel ise 13 (%0,8) ve 20 (%1,3) allelidir. Çakır vd., 

(2003), (2004) Van-Ağrı yöresinde yaptıkları çalıĢmada 12 allelini, Akdeniz bölgesinde 

yaptığı çalıĢmada 22 allelini, Özkorkmaz vd., (2009) Türk populasyonunda yaptıkları 

çalıĢmada 22 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 12-22 

arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir Yapılan çalıĢmalarda; 

Lancia vd., (2006) Ġtalyada 14-20, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 13-20, Marjanovic vd., 

(2006) Bosna-Hersek‟de 11-20, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 14-21, Kuzniar vd., 

(2004) Polonya‟da 12-20, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 11-21, Barni vd., (2007) 

Irak‟ta 14-20, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 12-24, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 

13-20, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 14-19, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 11-20, Ossmani 

vd., (2009) güney Fas‟da 7-20, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  13-20, Shepard vd., (2006) 

Iran‟da 13-20, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 6,14-20, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 11-

21, Marino vd., (2006) Arjantin‟de 13-21, Matamoros vd. (2008) Orta Amerika 

(Honduran)‟da 11-21, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 14-20, Bouabdellah vd., 

(2008) Fas (Moroccan)‟da 6-19, Orman vd., (2008) Mısır‟da 13-20, Sanchez-Diz vd., 

(2008) Yunanistan‟da 13-20, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 13-21, Zhang vd., (2007) 
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Çin (Sichuan)‟de 10-18, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 14-20, Yan vd., (2007) 

Çin (Tibet)‟de 14-20, Hara vd., (2004) Japonya‟da 14-21, Zhu vd., (2007) Çin (Salar 

Populasyonu)‟de 14-20, Ota vd., (2007) Nepal‟de 14-20 arası alleller gözlenmiĢ olup, 22 

alleli Türk populasyonu için özgün allel olabilir.      

TPOX lokusunda 7 ile 12 arasında 6 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 8 (%50,8) ve 

11 (%26,3) alleli, en az gözlenen allel ise 7 (%1,0) allelidir. Vural vd., (1998) Türk 

populasyonunda sadece TPOX lokusu için yaptıkları çalıĢmada yaptıkları çalıĢmada 13 

allelini, Çakır vd., (2001) Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 6 allelini 

göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 6-13 arasında allelin varlığı 

tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik 

ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 8-12, 

Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 8-12, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 6-12, Perez-

Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 7-13, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 7-12, Soltyszewski 

vd., (2006) Polonya‟da 8-13, Barni vd., (2007) Irak‟ta 6-12, Stenersen vd., (2006) 

Norveç‟de 6-12, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 7-12, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 7-12, 

Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 7-12, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 6-12, Abdin vd., 

(2003) Suriye‟de  6-12, Shepard vd., (2006) Iran‟da 7-12, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 8-

12, Gomes vd., (2007) Brezilya‟da 4-12, Marino vd., (2006) Arjantin‟de 13-21, Matamoros 

vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 6-12, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 

6-13, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 6-10, Sanchez-Diz vd., (2008) 

Yunanistan‟da 7-12, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 8-14, Zhang vd., (2007) Çin 

(Sichuan)‟de 7-12, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 7-13, Yan vd., (2007) Çin 

(Tibet)‟de 7-13, Hara vd., (2004) Japonya‟da 6-14, Zhu vd., (2007) Çin (Salar 

Populasyonu)‟de 8-13, Ota vd., (2007) Nepal‟de 8-12 arası alleller gözlenmiĢ olup, 

Filistin/Gazze‟de yapılan çalıĢmada da, Türkiye populasyonunda gözlenen 6-13 arası allel 

varlığı gösterilmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarla, bu lokusda 6 allelinden küçük  alleller Türk 

populasyonu için özgün allel değildir.     

D18S51 lokusunda 10 ile 24 arasında 14 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 14 (%21,3) 

ve 15 (%15,3) alleli, en az gözlenen allel ise 21 (%0,3), 24 (%0,3), 23 (%0,5) ve 10 (%0,5) 

allelidir. Çakır vd., (2001),(2002), (2003), (2004); AkbaĢak vd., (2001) Türk 

populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 9 allelini, Eğe bölgesinde 9-10.2-13.2 ve 14.2 

allelini, Van-Ağrı yöresinde 22 ve 24 allelini, Akdeniz bölgesinde Doğu Akdeniz 

yöresinde 9 ve 24 allelini, batı Akdeniz yöresinde 22 allelini, göstermiĢlerdir. Türkiyede 
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yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 9-24 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada 

yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 10-20, Cariolou vd., 

(2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 9-22, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 11-23, 

Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 9-22, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 10-

22, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 10-24, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 10-23, 

Barni vd., (2007) Irak‟ta 10-20, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 9-27, Rebala vd., (2007) 

Belarusian‟da 11-21, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 12-21, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 

10-23, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 8-23, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  10-22, 

Shepard vd., (2006) Iran‟da 9-20, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 11-23, Gomes vd., (2007) 

Brezilya‟da 7-26, Marino vd., (2006) Arjantin‟de 10-24, Matamoros vd. (2008) Orta 

Amerika (Honduran)‟da 10-24, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 10-21, 

Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 8-20, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 

10-24, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 10-26, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 9-24, 

Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 11-20, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 10-24, Hara 

vd., (2004) Japonya‟da 11-24, Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 11-25, Ota vd., 

(2007) Nepal‟de 11-22 arası alleller gözlenmiĢ olup, Çin/Sichuan‟da yapılan çalıĢmada da, 

Türkiye‟de yapılmıĢ çalıĢmalarda gösterilen 9-24 arası allel aralığı gösterilmiĢtir. Yapılan 

çalıĢmalarla, bu lokus için 24‟den büyük alleller, Türkiye populasyonu için özgün allel 

değillerdir.      

D5S818 lokusunda 9 ile 14 arasında 6 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 11 (%35,8) ve 

12 (%35,5) alleli, en az gözlenen allel ise 14 (%0,5) allelidir. Çakır vd., (2003) Van-Ağrı 

yöresinde yaptıkları çalıĢmada 8 ve 15 allelini, Ülküer vd., (2004); Ascıoğlu vd., (2002)  

Türk populasyonunda yaptıkları çalıĢmada 7 ve 8 allelini, Erkol vd., (2007) Düzce 

yöresinde yaptıkları çalıĢmada 7 allelini, AkbaĢak vd., (2001) Türk populasyonunda 

yaptıkları çalıĢmada 8 allelini göstermiĢlerdir. Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 

7-15 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla 

karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; 

Lancia vd., (2006) Ġtalyada 8-14, Cariolou vd., (2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 7-

15, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 9-15, Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 9-14, 

Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 8-15, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 7-14, 

Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 8-15, Barni vd., (2007) Irak‟ta 8-14, Stenersen vd., 

(2006) Norveç‟de 7-15, Rebala vd., (2007) Belarusian‟da 7-15, Cherni vd., (2005) 
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Tunus‟da 8-14, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 7-19, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 8-

16, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  8-14, Shepard vd., (2006) Iran‟da 8-14, Alenizi vd., 

(2008) Kuveyt‟de 8-14, Marino vd., (2006) Arjantin‟de 7-15, Matamoros vd. (2008) Orta 

Amerika (Honduran)‟da 7-16, Abu Halima vd., (2009) Filistin (Gazze)‟de 8-14, 

Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 8-13, Sanchez-Diz vd., (2008) Yunanistan‟da 

7-15, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 7-15, Zhang vd., (2007) Çin (Sichuan)‟de 6-14, 

Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 9-13, Yan vd., (2007) Çin (Tibet)‟de 7-15, Hara 

vd., (2004) Japonya‟da 7-14, Zhu vd., (2007) Çin (Salar Populasyonu)‟de 8-14, Ota vd., 

(2007) Nepal‟de 7-14 arası alleller gözlenmiĢ olup, güney Kıbrıs rum kesimi, Norveç, 

Belarusian, Çin/Tibet, Çin/Shaanxi, Yunanistan ve Arjantin gibi ülke ve Ģehirlerde yapılan 

çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 7-15 arası alleller gösterilmiĢtir. Yapılan 

çalıĢmalarla, bu lokus için, Türkiye populasyonunda belirleyici bir özel allel tespit 

edilememiĢtir.      

FGA lokusunda 18 ile 27 arasında 10 allel gözlenmiĢ, en fazla gözlenen 23 (%21,5), 

22 (%18,3) ve 21 (%18,5) alleli, en az gözlenen allel ise 18 (%0,3) ve 27 (%1,0) allelidir. 

Çakır vd., (2003), (2004) Van-Ağrı yöresinde yaptıkları çalıĢmada 21.2-23.2 ve 25.2 

allelini, Akdeniz bölgesinde yaptığı çalıĢmada doğu Akdeniz yöresinde 20.2-21.2 ve 23.2 

allelini, batı Akdeniz yöresinde ise bunlara ek olarak 23.2 ve 28 allelini, AkbaĢak vd., 

(2001) Türk populasyonunda yaptıkları 21.2-23.2-24.2 ve 28 allelini göstermiĢlerdir. 

Türkiyede yapılan çalıĢmalarla bu lokus için 18-28 arasında allelin varlığı tespit edilmiĢtir. 

Dünyada yapılmıĢ benzer çalıĢmalarla karĢılaĢtırmalar yapılıp, benzerlik ve farklılıkları 

belirlenmiĢtir. Yapılan çalıĢmalarda; Lancia vd., (2006) Ġtalyada 18-26, Cariolou vd., 

(2006) Kıbrıs adasının güney bölümünde 22-28, Rakha vd., (2008) Pakistan‟da 19-26, 

Marjanovic vd., (2006) Bosna-Hersek‟de 16-28, Perez-Miranda vd., (2005) Ġspanya‟da 18-

28, Kuzniar vd., (2004) Polonya‟da 17-27, Soltyszewski vd., (2006) Polonya‟da 16-28, 

Barni vd., (2007) Irak‟ta 18-27, Stenersen vd., (2006) Norveç‟de 17-28, Rebala vd., (2007) 

Belarusian‟da 16-27, Cherni vd., (2005) Tunus‟da 19-29, Bozzo vd., (2007) Arjantin‟de 

15-28, Ossmani vd., (2009) güney Fas‟da 19-27,30.4,31.2, Abdin vd., (2003) Suriye‟de  

18-27, Shepard vd., (2006) Iran‟da 18-28, Alenizi vd., (2008) Kuveyt‟de 18-27, 

Matamoros vd. (2008) Orta Amerika (Honduran)‟da 18-28, Abu Halima vd., (2009) 

Filistin (Gazze)‟de 18-28, Bouabdellah vd., (2008) Fas (Moroccan)‟da 17-25, Sanchez-Diz 

vd., (2008) Yunanistan‟da 17-27, Wu vd., (2008) Çin (Shaanxi)‟de 16-27, Zhang vd., 

(2007) Çin (Sichuan)‟de 17-28, Ashma vd., (2008) Hindistan (Bihar)‟da 18-27, Yan vd., 
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(2007) Çin (Tibet)‟de 17-29, Hara vd., (2004) Japonya‟da 17-27, Zhu vd., (2007) Çin 

(Salar Populasyonu)‟de 18-27, Ota vd., (2007) Nepal‟de 18-27 arası alleller gözlenmiĢ 

olup, Ġran, Filistin/Gazze ve Orta Amerika/Honduran gibi ülke ve Ģehirlerde yapılan 

çalıĢmalarda, Türkiye‟de bu lokusda gözlenen 18-28 arası alleller gösterilmiĢtir. 18 

allelinden küçük, 28 allelinden büyük alleller Türk populasyonu için belirleyici bir özel 

alleller değillerdir.     

Sonuç olarak bu ÇalıĢma; Elazığ il populasyonu dahil edilerek yapılmıĢ ve 

populasyona ait STR lokuslarının istatistiki parametreleri hesaplanmıĢtır. Sonuçlar 

değerlendirirken kullanılan matematiksel bağlantılarda, ilgili populasyonun gen sıklıklarına 

yer verilmiĢtir. Bu veriler, birey tanımlanmasında ve akrabalık iliĢkilerin saptanmasında 

kullanılabilmesi için ilgili populasyonun allel dağılımları tablolar halinde gösterilmiĢtir 

(Tablo 3.1). Ayrımlama gücü ve kombine ayrımlama gücü değerlerinin çok yüksek, 

uyuĢma olasılığı değerlerinin çok düĢük olması bu lokusların PCR‟a dayalı kriminal 

araĢtırmalar ve babalık tayinlerinde çok kullanıĢlı olabilecek değerli sistemler olduğunu 

göstermektedir. Bu verilerin, STR lokuslarına giderek yenilerin eklendiği ve giderek arttığı 

günümüzde, yerel populasyonlarla yapılmıĢ veya yapılacak çalıĢmalarla karĢılaĢtırılmasına 

olanak sağlayacaktır. Ayrıca populasyonların DNA verisi oluĢturulduğu zaman DNA 

profilinin değiĢim derecesinin saptanmasında ve populasyonların orijini ve yapısı hakkında 

da bize fikir vereceği söylenebilir.  
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5. ÖNERĠLER  

 

DNA ve STR lokuslarının incelenmesi, PCR teknolojisinin katkısıyla eser miktardaki 

izden kimlik belirtimini sağlar. Bu yüksek ayrımlama gücü ve duyarlılık, aynı zamanda ve 

aynı oranda hata yapma olasılığınıda beraberinde getirir. Gerek STR, gerekse tüm DNA 

incelemelerinde ilk basamak olan DNA izolasyonları, uygun laboratuarlarda yapılmalıdır. 

Ġzolasyon için ayrı oda ve izolasyon kabini kullanılmalı, kulanılan malzemeler mümkün 

derecede sık sık steril edilmelidir. Bu kontaminasyonların önlenmesi açısından son derece 

önemlidir. 

STR lokuslarında mutasyon oranı değerlendirme dıĢı bırakılmayacak kadar önemlidir. 

Hiçbir zaman tek dıĢlama durumunda kesin karar vermemek gerekir. Özellikle nesep 

tayinlerinde hatalı bir dıĢlama, bir çocuğun ve çoğu zaman bir kadının yaĢamını tamamen 

değiĢtirebilir. Mümkün olduğu durumlarda soyağacı taramasına gidilmeli, özellikle babalık 

tayinlerinde anne-baba-çocuk üçüde çalıĢılmalı, gerekirse erkek evlat için Y-STR 

çalıĢılmalıdır.  

Günümüzde halen daha devam eden insan genom projesi çalıĢmaları devam etmekte ve 

tamamlandığında, çoğu kaynakta „anlamsız bölgeler‟ olarak da ifade edilen söz konusu 

lokusların, genetik biliminde ve adli bilimlerde ne kadar anlamlı bölgeler olduğu ortaya 

konabilir. Ġnsanlarda fiziksel, ruhsal olarak bilgi verici olduklarıda saptanabilir. 

Türkiye genelinde, sayıları da artırılarak çeĢitli STR/mikrosatellit lokuslarının gen 

sıklığının saptanarak istatistiki parametrelerin belirlenmesi, ebeveyn tayinindeki 

isabetliliğin derecesini artıracağı düĢünülebilir. Böylece elde edilen verilerin yerel 

populasyonlarla yapılmıĢ veya yapılacak çalıĢmalarla karĢılaĢtırılmasına olanak 

sağlayacaktır. Ayrıca populasyonların DNA verileri oluĢturulduğu zaman DNA profilinin 

değiĢim derecesinin saptanmasında ve populasyonların orijini ve yapısı hakkında da fikir 

vereceği söylenebilir. 
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EKLER 

Hesaplamalarda Kullanılan Ġstatistiksel Bağıntılar 

 [Kimberly, 1998; Tereba, 2010]   

 

 Gen Frekanslarının saptanması için aşağıdaki eşitlik kullanılmıştır.  

P = 2x + y / 2n         

x = Homozigot allel sayısı 

y = Heterozigot allel sayısı 

n = Denek sayısı 

 

 Standart hata için kullanılan formül; 

sh =   P(1-P)/2n         

 

 Lokuslara ait sonuçların Hardy-Weinberg dengesine uygunluğu belirlenmiştir. 

Beklenen değerlerin hesaplanması: 

Homozigot fenotipler için   p²N, q²N, r²N, s²N;     

Heterozigot fenotipler için  2pqN denklemi kullanılmıĢtır. 

p ve q: allel frekansı,     N: allel sayısı 

 

 Gözlenen ve beklenen frekanslar arasındaki bağlantıyı bulmak için standart X² 

analizi uygulanmıştır.   X²= (Gözlenen - Beklenen)² / Beklenen 

Formülü kullanılarak  değeri hesaplanmıĢtır.     

 

 Serbestlik derecesi (SD) için genotip sayısı ile allel sayısı arasındaki fark 

alınmıştır. 

S.D = Genotip sayısı-allel sayısı       

 

 Her bir lokus için beklenen heterozigotluğun hesaplanmasındaki formül:                        

h= (1-   )   Pi = allel sıklığı       
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 Gözlenen heterozigotluk için, gözlenen heterozigot sayısının toplam denek sayısına 

oranı alınarak hesaplanmıĢtır.       

 

 Dışlama olasılığı (exclusion probability=PE) Tipik bir babalık testi için rastgele 

seçilmiĢ bir bireyin DNA profilinden farklı bir bireyin kesimini vermektedir. 

 PE = h² (1-2hH²)  h = Heterozigotların sayısı; H = Homozigotların sayısı 

 

 Birden fazla lokusun dışlama olasılığı için aĢağıdaki eĢitlik kullanılmıĢtır. 

PE = 1-          

 

 Karşılaşma (uyuşma) olasılığı: Aynı DNA profilini bulunduran birey sayısının 

saptanmasını sağlayan karĢılaĢma olasılığı (Probability of Matching = pM) için 

aĢağıdaki eĢitlik kullanılmıĢtır. 

pM =               i ve j = allel sıklığı    Pıj²= beklenen genotip sıklığı, 

            

 Ayrımlama gücü (power of discrimination = Pd) karĢılaĢma olasılığının 1'den farkı 

alınarak hesaplanmıĢtır.        

 

 Birden fazla lokusun ayrımlama gücü için aĢağıdaki eĢitlik kullanılmıĢtır. 

Pd kombine = 1-  

Kombine ayrımlama için formülün açılımı = 1- (P1xP2.xP3.x...Pn )     

n = Lokus sayısı         

  

 Babalık indeksi (PI=Paternity index; babalık oranı): Biyolojik baba olması için 

test edilen bireyin rastgele seçilmiĢ bireyden kaç kere daha güçlü baba olduğunu 

yansıtmaktadır. Tipik bir babalık indeksi bireyin durumundan çok kullanılan lokus 

ile ilgilidir. Genel olarak 1'den daha küçük bir değer akraba olmamanın bir 

göstergesidir. Babalık indeksinin belirlenmesi için aĢağıdaki eĢitlik kullanılmıĢtır.  

PI = 1 / 2H       H: Homozigotluk derecesi   
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AYDINLATILMIġ (BĠLGĠLENDĠRĠLMĠġ) ONAM  FORMU 
Elazığ yerli halkın gen profillerini belirlemek ve incelemek üzere yeni bir araĢtırma 

yapmaktayız. AraĢtırmanın ismi " Doğu Anadolu Bölgesi Elazığ İl Populasyonuna ait 15 STR 

Lokusları İçin Allel Frekansları Dağılımının İncelenmesi " konulu bir Doktora tezidir. 

 Sizi de bu araĢtırmaya “katılımcı” olarak davet ediyoruz. Bu araĢtırmaya katılıp 

katılmamakta serbestsiniz. ÇalıĢmaya katılım, gönüllülük esasına dayalıdır. Kararınızdan önce 

araĢtırma hakkında sizi bilgilendirmek istiyoruz.  

 AraĢtırmaya davet edilmenizin nedeni Elazığ yerlisi olmanız ve bulunduğunuz ilin gen 

havuzu frekansında doğrudan etkili olmanızdır. Eğer araĢtırmaya katılmayı kabul ederseniz, bu 

çalıĢmayı yapabilmek için, kan alma merkezindeki görevli personel tarafından isteğinize bağlı 

olarak sizin kolunuzdan 200 µl kadar kan, tükürük veya Swap (ağız içerisinden sürüntü) örneği 

almamız gerekmektedir. Örneklerden yukarıda belirtilen konu hakkında çalıĢmalar yapılacak ve 

baĢka hiçbir çalıĢmada kullanılmayacaktır. ÇalıĢma sonunda alınan tüm örnekler kurallar 

çerçevesinde imha edilecek olup, katılımcı ismi hiçbir yerde yazılmayacaktır.  

 Yapılacak araştırmanın getireceği olası yararlar:  Böyle bir çalıĢma ilimize ait yerli 

halkın gen havuzunun frekanslarının belirlenmesini sağlayacaktır. Buda komĢu iller veya 

bölgelerdeki gen havuzları ve komĢu ülkelerdeki veya diğer tüm ülkelerdeki gen havuzları 

frekanslarıyla, genetik değerlendirme kriterleri doğrultusunda, benzerlik ve farklılıkların 

belirlenmesine olanak sağlayacaktır. Bu sayede genotip verilerin allel dağılım frekansları 

belirlenip, kiĢileri ayırt etme gücü hesaplanacak ve adli bilimlerde tiplendirme çalıĢmalarında da 

önemli bir veri kaynağı olacaktır. 

Bu çalıĢmaya katılmanız için sizden herhangi bir ücret istenmeyecektir. ÇalıĢmaya katıldığınız 

için size ek bir ödeme de yapılmayacaktır. Bu araĢtırmaya katılmak tamamen isteğe bağlıdır. Yine 

çalıĢmanın herhangi bir aĢamasında onayınızı çekmek hakkına da sahipsiniz. Yukarıdaki bilgileri 

okuyup anladıktan sonra araĢtırmaya katılmak isterseniz formu imzalayınız. 

Hastanın Beyanı: Sayın Adli Tıp Anabilim Dalı BaĢkanı ve Öğretim Üyesi Doç. Dr. Mehmet 

TOKDEMĠR ve Biyoloji Anabilim Dalı Öğretim Üyesi Doç. Dr. Vahit KONAR baĢkanlığında 

Biyolog Aziz AKSOY tarafından yürütülen Doktora Tezi "Doğu Anadolu Bölgesi Elazığ İl 

Populasyonuna ait 15 STR Lokusları İçin Allel Frekansları Dağılımının İncelenmesi" konulu 

araĢtırmanın yapılacağı belirtilerek bu araĢtırma ile ilgili yukarıdaki bilgiler bana aktarıldı. Bu 

bilgilerden sonra böyle bir araĢtırmaya  “katılımcı” olarak  davet edildim. 

Eğer bu araĢtırmaya katılırsam araĢtırmacı ile aramda kalması gereken bana ait bilgilerin 

gizliliğine inanıyorum. AraĢtırma sonuçlarının eğitim ve bilimsel amaçlarla kullanımı dıĢında 

hiçbir amaçla kullanılmayacağı ve araĢtırma sonunda bana ait örneklerin imha edileceği ve ismimin 

açık bir Ģekilde araĢtırmada yer almayacağı tarafıma söylendi. KiĢisel bilgilerimin ihtimamla 

korunacağı konusunda bana yeterli güven verildi.  

Bana yapılan tüm açıklamaları ayrıntılarıyla anlamıĢ bulunmaktayım. Kendi baĢıma belli bir 

düĢünme süresi sonunda adı geçen bu araĢtırma projesinde “katılımcı” olarak yer alma kararını 

aldım. Bu konuda yapılan daveti büyük bir memnuniyet ve gönüllülük içerisinde kabul ediyorum. 

Ġmzalı bu form kağıdının bir kopyası bana verilecektir. 

Katılımcı ile görüşen  araştırmacı          :      Katılımcı               :                                                    

Adı, soyadı: Aziz AKSOY (Biyolog)      Adı Soyadı: 

Adres: F.Ünv.Tıp Fak. Adli Tıp AD      Adresi:  

Tel. 2370000-1347        Tlf.  

Ġmza:          Ġmza: 

Tanık Kişi :  

Adı, soyadı: 

Adres: 

Tel. 

Ġmza: 
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BEYAN 

Bu tez çalıĢmasının kendi çalıĢmam olduğunu, bu tezdeki bütün bilgilerin akademik 

ve etik kurallar içinde elde ettiğimi, bu tez çalıĢmasıyla elde edilmeyen bütün bilgi ve 

yorumlara kaynak gösterdiğimi ve bu kaynakları da kaynaklar listesine aldığımı, yine bu 

tezin çalıĢılması ve yazımı sırasında patent ve telif haklarını ihlal edici bir davranıĢımın 

olmadığını beyan ederim. 

 

 

 

 

         Aziz AKSOY 
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