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ETiK KURALLARA UYGUNLUK BEYANI

EU Lisansiistii Egitim ve Ogretim Yonetmeliginin ilgili hiikiimleri uyarinca
Yiiksek Lisans Tezi/ Dektera—Fezt olarak sundugum “Ege Bdlgesinde Yasanan
Cinsel Saldir1 Olaylarina Ait Faillerde Genetik Benzerlikleri” baslikli bu tezin kendi
calismam oldugunu, sundugum tiim sonug, dokiiman, bilgi ve belgeleri bizzat ve bu
tez ¢aligmas1 kapsaminda elde ettigimi, bu tez ¢alismasiyla elde edilmeyen biitiin
bilgi ve yorumlara atif yaptigimi ve bunlar1 kaynaklar listesinde usuliine uygun
olarak verdigimi, tez caligsmas1 ve yazimi sirasinda patent ve telif haklarini ihlal edici
bir davranisimin olmadigini, bu tezin herhangi bir béliimiinii bu iiniversite veya
diger bir tniversitede bagka bir tez calismasi i¢inde sunmadigimi, bu tezin
planlanmasindan yazimina kadar biitlin safhalarda bilimsel etik kurallarina uygun
olarak davrandigimi ve aksinin ortaya ¢ikmasi durumunda her tiirlii yasal sonucu

kabul edecegimi beyan ederim.
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OZET

EGE BOLGESINDE YASANAN CINSEL SALDIRI OLAYLARINA
AIT FAILLERDE GENETIK BENZERLIKLER

BAZ, Cansev

Yiiksek Lisans Tezi, Biyoteknoloji Anabilim Dali
Tez Danismani: Prof. Dr. Afig BERDELI

Temmuz 2024, 113 sayfa

Ege Bolgesi Tiirkiye’nin yedi cografi bolgesinden biridir. Bu bdlgede ki sug
yogunlugu her gecen yil artis gostermektedir. Su¢ olgusu, daha Once yiiriitiilen
popiilasyon c¢aligmalarinda 6n plana g¢ikarilmadigi gozlemlenmis ve bu calisma ile
farkli bir bakis agis1 kazandirilmak istenmistir. Ege Bolgesinde yasanan cinsel
saldir1 sugunun faillerinden olusan bir ¢alisma grubu olusturulmus ve GlobalFiler
ticari STR kiti ile 22 STR (Short Tandem Repeat) lokuslarinda ki allel frekanslarinin
dagilimi hesaplanmistir. Elde edilen veriler hem ulusal hem de uluslararasi

calismalar ile mukayese edilmistir.

Sonug olarak baz1 STR bdlgelerinde anlamli farkliliklar gézlemlenmis olsa
da ¢alisma grubunun kiiciik ve lokal bir bolge icerisinde yapilmis olmasi genetik
benzerlik hususunda kesin bir yargiya ulastirmamistir. Ama ileride yapilacak benzer

calismalara 6rnek olacag ve fayda saglayacag diisliniilmektedir.

Anahtar sozciikler: Otozomal STR analizi, Adli bilimler, GlobalFiler, Allel

frekansi
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ABSTRACT

GENETIC SIMILARITIES OF SEXUAL ASSAULT OFFENDERS IN
THE AEGEAN REGION

BAZ, Cansev
MSc in Department of Biotechnology
Supervisor: Prof. Dr. Afig BERDELI

July 2024, 113 pages

The Aegean Region is one of Turkey's seven geographical regions. The
crime intensity in this region has been increasing year by year. It has been observed
that the fact of crime has not been highlighted in previous population based studies
and therefore this study aims to provide a different perspective on this matter. In this
work a study group consisting of perpetrators of sexual assault incidents in the
Aegean Region was formed, and the distribution of allele frequencies at 22 Short
Tandem Repeat (STR) loci was calculated by using the GlobalFiler commercial STR

kit. The obtained data were compared with both national and international studies.

In conclusion, significant differences were observed in some STR regions,
but the study group's small and local scope did not lead to a definitive conclusion
regarding genetic similarity. It is thought that this study will be useful and set an

example for similar studies to be conducted in the same field.

Keywords: Autosomal STR analysis, Forensic sciences, GlobalFiler, Allele

frequency



ONSOZ

Toplum igerisindeki diizenin saglanmasi devletlerin birinci onceligidir. Bu
diizen mevcut hukuk siteminin isleyisine tabi olup adaletin temel kaynaklarindan
biri olan adli bilimler ile saglanmaktadir. Emniyet Genel Miidiirliigii ge¢mis
yillardan bu yana yaptigi incelemeler ile sucun aydimnlatilmasinda etkin rol

oynamaktadir.

Bu zamana kadar ki ¢alismalarda suglularin toplum igerisinde
profillendirilmesi sosyal bilimler araciligi ile yapilmistir. Bu tez projesi ile
suglularin  genetik agidan gruplandirilmasinin - miimkiin olup olmadiginin

arastirilmasi amaglanmustir.

[ZMIR Cansev BAZ

26/07/2024
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1.GIRIS

Insanin varolusundan bu yana su¢ olgusu varhgni siirdiirmiistiir. Insanin
bulundugu toplum igerisinde varligini siirdiirebilmesi i¢in mevcut diizen ve kurallara
uymak zorundadir.(Bakirci, 2021) Bu kurallar insanlarin diizen igerisinde ve giivenli
bir alanda yagsamasina olanak saglar. Bahsettigimiz kurallar toplum igerisinde yer alan
orf ve geleneklere uygun olmayan ve kanunlarca yasaklanmistir. Yasaklanan bu
davramslarin ihlal edilmesi su¢ kavrammi dogurmustur. Islenen her su¢ maddi veya
manevi olarak bir yaptirima tabi tutulmustur.(Demir, 2016) Sug¢ olgusunun yaninda
yer alan sapma davranis1 orf ve geleneklere uymayan fakat kanuni olarak bir yaptirimi
olmayip sadece toplumca belirlenen goriisler disina ¢ikmaktir.(Dolu vd., 2012) baz
suclar sapma iken bazilar1 hem sapma hem suc olgusunu icerir. Orneklendirecek
olursak eslerin birbirini aldatmasi toplum nezdinde dogru degilken hukuki olarak bir
cezasi yoktur. Ama sahsin istegi olmadan cinsel iliskiye zorlamak hem sapma hem de

suctur.

Tarih boyunca sug teskil eden davraniglar degiskenlik gostermistir. Bu da sug
olgusunun toplumun yapisi, deger yargilar1 ve yasa koyuculari tarafindan belirlendigini
gdstermistir.(I¢li vd., 2007)Bununla birlikte tarihten giiniimiize degisiklik gdstermeyen
en agir ikinci sug olarak nitelendirilen cinsel saldir1 / istismar sugu hem diinyada hem
de lilkemizde maalesef artig gostermektedir.(Erdem Obut, 2022) Toplumlarda cinsel
davranmiglar o donemin siyasi, kiiltiirel ve ekonomik oOzelliklerine gore
siniflandirilmistir. Normal dis1 kabul edilen davranislar yazili veya sozlii yasalarca
cezalandirilmistir.(Haeberle, 1993) Tiirk Ceza Kanunu’na gore; Cinsel saldiri, sahis
rizast olmadan veya sahsin rizasiin kabul gérmedigi durumlarda, bir kisinin cinsel
icerikli eylemler ve sozler ile fiziksel, sosyal ve ruhsal zararlara maruz birakilmasidir.
(Cantlirk vd., 2010) Cinsel saldiri/ istismar sucu magdurlar iizerinde telafi
edilemeyecek hem maddi hem de manevi etkiler birakmaktadir. (Ahmetoglu vd., 2023)
Gergeklesen sucun aydinlatilmasi ve faillerinin tespit edilerek hukuki cezalarinin
verilmesi magdurlarin psikolojik olarak rahatlamasma olanak saglamaktadir. Cinsel

saldiri/istismar suglarinda magdur ve saldirgan arasindaki iliskinin en temel delili de



biyolojik materyallerdir. Suca karigan kisi ve kisiler olay mahalline izler birakirlar.
Adli incelemeler bu izleri kullanarak magdur, fail ve olay yeri arasindaki iliskiliyi
coziimlemeye calisir. (Alakog, 2010) Bilim diinyasinda yapilan ¢alismalar parmak izi
ve DNA’nin kisiye 6zgli ve bireyleri birbirinden ayirt eden o6zellikler oldugunu
gostermistir. Bu sebeple insanin igerisinde bulundugu tiim sug tiirlerinde olay yerinden
elde edilecek biyolojik materyaller, sucun aydinlatilmasinda en temel delildir. Olay
yerinden elde edilen biyolojik bulgular iizerinden DNA profillendirmesi yapilmaktadir.
Elde edilen DNA profilleri olay igerisindeki sahislara ait profiller ile mukayese edilen
sonu¢lar hukuki makamlara sunulur. Elde edilen sonu¢lar hem su¢lunun belirlenmesi
hem de olay ile ilgisi bulunmadan mahkiimiyet altindaki masum insanlarin serbest

birakilmasini saglar.

Insan ile ortaya ¢ikan ve yasam boyu varligini siirdiirmeye devam edecegini
bildigimiz su¢ davraniglarina karsi bazi ¢alismalar yapilmistir. Bu caligsmalara sug ve
suclu nasil tespit edilir sorusu onciilitk etmistir. Calismalar; olaylarin incelenmesinde,
sucun ve suclunun bulunmasinda, faillerin kimliginin belirlenmesinde, su¢ araglarinin
saptanmasinda kisaca sugun kanitlanmasi i¢in yiiriitiilen inceleme alanlarin1 kapsayan
adli bilimler dalin1 ortaya ¢ikarmustir. (Butler, 2005) (Hersekli, 2022) (Robertson et.al,
1990)

Adli bilimler multidisipliner bir bilim dalidir. Bir sorusturmada elde edilen tiim
bulgularin incelenmesi ve delil niteligi kazanarak sugun aydinlatilmasinda basvurulan
bilim dalidir. Adli bilimlerin bir¢ok alt dallar1 vardir. Adli bilimler adli biyoloji, adli
genetik, adli farmakoloji, adli toksikoloji, adli entomoloji, adli patoloji, adli balistik,
adli psikoloji, adli kimya, adli tip, olay yeri inceleme ve bilisim gibi bir¢ok alt dallardan
olusmaktadir. (Dokgoz, 2020)

Diinya tizerindeki tiim iilkelerde su¢ oran1 diizenli olarak artis gostermektedir.
Ulkemizde ki su¢ orani da her gecen giin artmakta ve faillerin cezasiz kalmasi
istenmemektedir. Ulkemizde gerceklesen hirsizlik, cinsel saldiri, cinayet, yaralama,

gasp gibi sahis temasi olan suclarda faillerin tespitinin yapilabilmesi olay yerinden elde



dilen biyolojik (kan, tiikiiriik, idrar, semen, kil vb.) delillerin kimliklendirilmesine
baghdir. Yasanan adli vakalarin aydinlatilmasinda biyolojik incelemeler her zaman
birincil delil niteligi tasir. Bu sebeple adli biyoloji adli bilimlerin en Onemli alt
dallarindan biridir. Su¢ ve suglunun iliskilendirilmesi olay yerinden alinan biyolojik
deliller tizerinde yapilan DNA analizleri ile neticelendirilir. DNA analizinin tarihsel
stirecte ki gelisimine baktigimizda; Karl Landsteiner 1900°1i yillarda ABO kan grubu
sistemini tanimlamis ve insanlarin kan gruplarina gore ayirt edilebilecegini
savunmugstur.(Williams, 2013) 1915 yilinda Leone Lattes ABO kan grubu sistemini
kullanarak bir babalik vakasin1 ¢ézmiistlir. Bu vakanin ¢6ziilmesi ve hukuk Oniinde
gegerli sayilmasi ile adli genetigin temelleri atilmis oldu.(Butler, 2010) Olay
yerlerinden elde edilen biyolojik materyallerde ki enzim ve proteinlerin yapilarinin
bozulmaya egilimli olmasi analizleri olumsuz etkilemis ve c¢alisma alanini

sinirlandirmigtir. (Williams, 2013)

20.yy basinda DNA polimorfizminin tanimlandigi ve adli bilimler alaninda
daha etkin olacag kabul gdrmiistiir. ki insanin DNA dizisi yaklasik olarak %99.5
oraninda aynidir. Geriye kalan % 0.5’lik kisim insanlar arasindaki cesitliligi ve
farklilig1 saglamaktadir. S6z edilen DNA dizileri poliformik DNA olarak isimlendirilir.
Bilim insanlar1 seksenlerin ortalarinda, DNA molekiillerinin olduk¢a polimorfik bir
yapiya sahip oldugunu kesfettiler. (EGM, 2009) 1985 yilinda ingiliz bilim adami Alec
Jeffreys restriksiyon enzimler vasitastyla kesilen DNA pargalarinin 6zel DNA problari
ile hibridizasyonu sonucu spesifik bant paternleri ortaya cikti.(Litt and Luty, 1989)
1987 yilinda Nakamura ve ekibi Degisken Sayida Ardisik Tekrar(VNTR) belirli
bolgelerde ayn1 dizinin tekrar ettigini ve bireyler arasinda bu tekrar sayisinin farklilik
gosterdigini kanitladilar. (EGM, 2009) (Kashyap et.al, 2004) VNTR dizileri RFLP
yontemi ile kullanimi devam ederken, yapilan ¢aligmalar kisa tekrar dizelerinin STR
(Short Tandem Repeats) daha kullanish ve ayrim giiciiniin daha yiiksek oldugunu
gostermistir.  (Butler, 2005) 1993 yilinda Karry Mulis’e ait Polimeraz Zincir
Reaksiyonu (Polymerase Chain Reacktion) PCR calismasi adli DNA analizlerini
onemli bir noktaya tasimistir. (Butler, 2012) RFLP yonteminde ¢ok daha fazla DNA



ornegine ihtiya¢ duyulurken PCR ydntemi bu problemi ortadan kaldirmistir.(Kimpton
et.al, 1993) 1994 yilinda STR kitinin ilk hali iiretilmis ve 2000°li yillarda adli vakalar
icin kullanilmaya baglanmistir.(Sohtorik O., 2019) Giiniimiiz adli vakalarda yaygin
olarak STR bdlgeleri ile ¢calismalar yiiriitiilmektedir.

Insanlarin neden sug davranisina egilimli oldugu her zaman merak edilmis ve
hem sosyal bilimlerce hem de temel bilimlerce arastirilmistir. Biyolojik sug teorileri
incelendiginde insan ilizerinde meydana gelen patolojik etkilerin su¢ davraniginin temel
sebebi olabilecegi degerlendirilmistir. (Dolu vd. 2012) Bu teoriye gore su¢ davranislari
sergileyen insanlar biyolojik olarak gelisimini tamamlamamis ‘insans1 varliklar’ olarak
degerlendirilir. Cesare Lombroso’a gore sug¢ isleyen insansi varliklar dogustan
sucludur. Bireylerin su¢ egilimlerini ebeveynlerinden kalitsal olarak aldigini
savunmustur. Bu baglamda aileler ve ¢ocuklar {izerinde ¢aligmalar yiiriitiilmiis ve gen
haritalar1 ¢ikarilmistir. Yapilan ¢alismalar ile su¢ geninin var oldugu kabul

edilmistir.(Bakirci, 2021)

Gegmis caligmalarda genetik faktorlerin suglular iizerinde etkili oldugu
savunulmus fakat yapilan calismalar ayn aile igerisinde ki kardesler ve ebeveynlerin
gen haritalarinin mukayesesi ile saglanmistir. Bu 6rnekler ile yapilan ¢alismalar sug
genin bulundugunu sunsa da ayni sug tiiriinii isleyen insanlar arasinda ortak bir gen
saptanmamistir. Bu ¢alismada cinsel saldiri/istismar sugunu isleyen akrabalik bag
bulunmayan bireylerin DNA profilleri incelenerek ve aralarinda herhangi bir genetik

benzerlik olup olmadiginin tespiti amaglanmaktadir.

1.1.DNA Molekiiliiniin Yapisi

Canlilarm, biiyiime ve ¢ogalma gibi metabolik fonksiyonlarini gerceklestiren en
kiiciik yapis1 hiicredir. Genetik bilginin depolanmasi, ifade edilmesi ve gelecek
kusaklara aktarilmasi hiicreler icerisinde muhafaza edilen genetik materyal sayesinde
olur. (Butler, 2005) Kimyasal olarak birbirinden farkli iki genetik materyal vardir:
DNA ve RNA (Ribontikleik asit). RNA molekiilii sadece bazi viriislerde bulunurken.



DNA insanlar dahil neredeyse tiim canlilarda bulunan genetik materyaldir.(KPL ditap)
DNA’nin  bulundugu  organizmanin  tiim  hiicrelerinde  ayn1  oldugu

bilinmektedir.(Kalaoglu, 2019)

DNA; azotga zenginlestirilmis baz, bes karbonlu seker (deoksiriboz) ve fosfat
grubunu iceren bir makromolekiildiir. (Strachan and Andrew, 2010) Azot tasiyan
bazlar, pirimidin (timin, sitozin) ve piiriin (guanin, adenin) olarak iki gruba ayrilir.
DNA, ¢ift sarmalli merdivene benzeyen bir yapidir. Bir baz, seker ve fosfat grubu bir
niikleotid olusturur. Niikleotidler dogrusal olarak birbirlerine 5’ ucundan 3’ ucununa
dogru fosfodiester bagi ile baglanirlar. Bu baglanma sonucunda sarmalin bir ipligi
olusur. Ayni zamanda bu niikleotidler kendi aralarinda hidrojen bagi kurarak
merdivenin basamaklarini olustururlar. Adenin ve Timin bazlar1 arasinda ikili, Guanin
ve Sitozin bazlar1 arasinda {ii¢lii hidrojen bagi olusur. Dolayisiyla olusun iplikler
birbirinin aynisi1 degil tamamlayict yapidadir. (Lewin, 1997)(Klug and Cusmmings,
2011) (Sekil 1.1)
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Sekil 1.1 : DNA’nin yapisi



Insan DNA’nin tamami genom olarak adlandirilmaktadir. insan genomu yaklasik

3,2 x 10% niikleotid igeren ortalama iki metre uzunlugundaki bir zincirdir. Bu zincirin

viicudun en kiiglik yapi tasi olan hiicre ¢ekirdegine sigabilmesi i¢in histon proteinleri

vasttast ile kromotin adi verilen yapiya doniistiiriiliir.(Nussbaum et. al, 2007) Iki

kromotin bir araya gelerek kromozomu olusturur. Insan genomu yirmi iki ¢ift otozomal

homolog kromozoma ve iki cinsiyet kromozomuna dagilmistir. (Klug and Cusmmings,

2011)
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Sekil 1.2: Kromozomlarin yapist
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Insan genomu yaklasik 35.000 genden olusmaktadir ve genler kromozomlar

iizerinde esit bir sekilde dagilmadigi bilinmektedir. Genler lokuslar halinde



kromozomlar iizerine yerlesmistir. Lokuslarin dogrusal dizilimi ile genom karakteristik
ozellik kazanir ve bireyleri birbirinden ayirt edebiliriz. (Hodge, 2010) Homolog
kromozomlar birbirleri ile uyumlu genetik materyal bulundurur. Homolog
kromozomlar iizerinde bulunan ayni lokusta karsilikli gelen dizilime allel denir. Ayn1
lokusta ki iki allel ayni1 ise buna homozigot farkli ise heterozigot denir. Lokus iizerinde
bulunan allellerin tespit edilip isimlendirilmesine genotip denir.(Nussbaum et. al,
2007) Lokuslarda bulunan allel sayilar1 degiskenlik gostermektedir. Allel sayist ne
kadar fazla olursa olusacak genotip sayist da artacaktir. DNA molekiilii iizerindeki
lokuslar belirlenir ve bu bolgede ki genotiplerin tespiti ile DNA profili
olusturulur.(Butler, 2005)
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Sekil 1.3: STR lokuslarinin kromozomlar iizerindeki dagilimi.
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1.2.DNA Polimorfizmleri

Insan DNA’sinin {i¢ milyar baz icerdigi ve bu bazlarin neredeyse %99 unun ayni
oldugu bilinmektedir. Popiilasyonlarda ki genetik cesitlilik %1’lik kisimda
olusmaktadir. Bu cesitlilik bir DNA bdlgesinin iki veya iistii allele sahip olmasi ile
saglanir. DNA’da bulunan bu varyasyonlar1 genetik polimorfizm denir. DNA iizerinde
bir bolgede meydana gelen baz dizilerindeki mutasyonun kalict olmasi ve kusaktan
kusaga aktarilabilir ve goriilme sikligmin %1°den fazla oldugu durumlarda

polimorfizimden bahsedilebilir.(Rusmatov, 2006)

DNA’nin kiigiik bir kismu proteinleri kodlamaktadir. Protein kodlayan diziler
ekson olarak adlandirilir ve tek kopya DNA’dan olugmaktadir. DNA’nin protein
kodlamayan bolgelerine intron denir ve biiyiik bir kismi tekrarlayan DNA dizilerinden

olusur.(Nelson and Cok, 2005)(Carracedo and Sachez-Diz, 2005)

DNA polimorfizmi iki ana baslikta incelenecek olursa protein kodlayan
bolgelerdeki ve protein kodlamayan bolgelerdeki polimorfizimler olarak ayrilir. Yine
kendi igerisinde protein kodlamayan bdlgelerdeki polimorfizimler dizi (sekans) ve
uzunluk polimorfizmi olarak ikiye ayrilir. Insan genomuna ait polimorfik siniflandirma

Sekil 1.4 de gosterilmistir.

1.2.1 Dizi (Sekans) polimorfizmi

Baz dizileri iizerinde meydana gelen delesyon, subtisyon (yer degisikligi) veya
insesiyon gibi sebeplerden olusan ilk kesfedilen polimorfizimdir. Kesfinin ardindan
adli amagh ¢alismalarda HLA genine ait bolgeler ve mitokondrial DNA’nin D-loop
bolgesi sikca kullanilmistir.(Balazs, 1990) Son yillarda adli kimliklendirme, alt ve iist
soy tespitlerinde (nesep davalar1)) HLA geni ve mtDNA haricinde SNPs (Single
Nucleotid Polymorphism) (Tek Niikleotit Polimorfizm) kullanilmi tercih
edilmektedir.(Glover et. al, 2010)
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Sekil 1.4: Genomun polimorfik siniflandiriimasi
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1.2.2 Uzunluk polimorfizmi

Insan genomunun biiyiik bir kism1 tekrar eden DNA dizilerinden olusmaktadir.
Bu dizilerin kisa ardisik tekrarlarindan meydana gelen baz dizilerine VNTR (Variable
Number of Tandem Repeat) polimorfizmi adi verilir ve bu dizilere satellit DNA
denir.(Warburton et. al.,2008) Satellit DNA farkli uzunluklardaki dizilerin degisken
sayida tekrar1 ve ard arda siralanmasi sebebiyle uzunluk polimorfizminde biiylik 6nem
arz etmektedir.(Roewer et. al.,1996) DNA satellitleri tekrar dizisinin uzunlugu ve
genomdaki konumu gore farkliliklar gostermektedir. VNTR ’larin ardisik olarak tekrar
etme sayilar1 bireyler arasinda farklilik gosterdigi i¢in ayrim giicii yiiksektir. VNTR’lar
mendel yasasina gore kalitsal olarak nesillere aktarilmaktadir. Bu sebeple adli
kimliklendirme alaninda kullanilmaya baslanmistir. VNTR’lar tekrar biriminin
uzunlugu sebebiyle iki gruba ayrilir; tekrar dizisi 6-100 bp arasinda ise Minisatellit,
tekrar dizisi 2-6 bp arasinda ise STRs (Short Tandem Repeats) (Kisa Ardisik Tekrarlar)
Mikrosatellit olarak adlandirilir(Serin vd. 2002).

1.2.3 STRs (Short Tandem Repeats) Lokuslari

STR’larin tekrar birimin kisa olmasi ve daha fazla polimorfizm igermesi
sebebiyle adli kimliklendirme alaninda daha ¢ok tercih edilmektedir. Insan genomu
tizerinde bulunan STR lokus sayisinin da fazla olmasi tercih sebeplerinden biridir.
Genom Tizerinde 6-10 kb’de bir STR lokuslarina rastlamak miimkiindiir. Genom
iizerinde yaklasik bes yiiz bin STR lokusu oldugu diistiniilmektedir.(Getting et.
al.,2015)

STR lokuslarimi detayli inceledigimizde basit, bilesik ve kompleks olarak {i¢
gruba ayirabiliriz.

— Basit STR’ler: Baz dizilim sayis1 ve uzunlugu ayni olan lokuslar. Orn; D7S820

(GATA) ve THO1 (AATG)

— Bilesik STR’ler: Baz dizilimleri siras1 farkli ve tetrantikleotit yapili tekrarlardir.

Orn; vVWA (TCTA - TCTG) ve D2S1338 (TGCC — TTCC)
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— Kompleks STR’ler: Baz dizilimi ve sayisi birbirinden farkli olan tekrarlar. Orn;
D19S433 (AAGG — AAAG — TAGG) ve FGA (TTTC — CTTT — TTCC)
(Moller et. al.,1994)

1992 yilinda ISFH (International Society of Forensic Hemogenetics) dernegi
tarafindan STR’ler i¢in standart bir isimlendirme kurali ¢gikarmistir. Bu kurallara gore
STR isminde yer alan ‘D’ harfi DNA’y1 simgelerken harften sonra gelen sayi
kromozomunu ve isim igerisinde yer alan ‘S’ harfi genom iizerinde tek oldugunu ve

devamindaki say1 ise kromozom tiizerinde ki yerin belirlenmesini saglamaktadir.

STR lokusuna ait allellerin isimlendirilmesi ise, tekrar dizisinin o bolgedeki

tekrar sayisina gore belirlenmektedir. Orn; D19S433 lokusunu incelersek.

Allel 12

I AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG | AAGG AAGG AAGG AAGG | AAGG AAGG -

Allel 12.2

I AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AAGG AA -

Sekil 1.5: STR lokusuna ait allellerin isimlendirilmesi

1.2.3.1 Adli bilimlerde kullanilan STR’lerin 6zellikleri ve analizi

Adli bilimlerde kullanilan STR’ler segilirken bazi 6zelliklere sahip olmasi
istenir. Bu 0Ozelliklere gore STR bolgesinin yiliksek oranda polimorfizm ve
heterozigotluk icermesi, yeni mutasyonlarin goriilme sikliginin az olmasi, kalitimsal
olarak stireklilik arz etmesi, popiilasyona ait allel ve genotip sikliklarinin belirlenmis
olmalidir. Ayn1 zamanda basit, ucuz ve hizli yontemler ile dogru sonuclar almayi

hedeflemelidir.
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Kriminal incelemelerde sekiz ile yirmi dort STR bodlgesinin birlikte ¢aligilmasi
tercih edilmistir. Giliniimiizde gelisen teknoloji ile birlikte STR analizlerinde en az on
alt1 STR bolgesi birlikte ¢alisilmaktadir. Bolge sayisinin artmasi bireyler arasindaki

ayrim giiciinii de artirmaktadir.

Adli bilimlerdeki STR analizleri bes temel adimdan olusmaktadir;

— Adli o6rnekler (olay yerinden veya sahislardan alinan deliller) iizerinden
biyolojik materyalin tespiti (kan, meni, tiikiiriik, semen, kil, epitel doku vb.)

— Elde edilen hiicrelerden DNA izolasyonu

— Hedef alinan STR bolgelerinin PCR ile ¢ogaltilmasi

— PCR iiriiniiniin elektroforez ile allellerine ayrilmasi

— Allellerin program vasitasi ile goriinlir hale getirilmesi ve sonuglarin

degerlendirilmesi
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2. MATERYAL VE YONTEM

Adli sorusturmalar kapsaminda incelenmek ilizere gonderilen sahis drnekleri
(kan, tilikiiriik, kil vb.) detaylar1 anlatilan yontemler ile analiz edilmis ve “Emniyet
Genel Miidiirliigi Kriminal Daire Baskanligt DNA Veri Arsivi’nde muhafaza edilen
DNA Profillerinden Ege Bolgesinde gerceklesen cinsel saldirt suglarina karigmis
sahislarin DNA profilleri ve kontrol grubu olarak herhangi bir suca karigmamas kisiler
secilmistir. Ege Bolgesinde yasayan, cinsel saldir1 suguna karismis yaslar degiskenlik
gosteren erkek bireylerin DNA profilleri bu ¢alismada kullanilmigtir; bireylerin
sehirlere gore dagilimi Tablo 2.1°de gosterilmistir. Sehirlerden 6rnekler segilirken o

sehrin su¢ yogunlugu dikkate alinmustir.

Bu ¢alisma, Emniyet Genel Midiirliigii Kriminal Daire Baskanlig1 tarafindan
29.01.2024 tarihli ve E-95941815-31940-2024012612142941395 sayil1 yazist ile

onaylanmis.

iller DNA Profili incelenen Kisi Sayisi

Afyonkarahisar 10

Aydin 10

Denizli 10

[zmir 80

Manisa 10

Mugla 10

Usak 10

Tablo 2.1 : Orneklemlerin illere gére dagilim
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2.1 Orneklerin Fenol-Kloroform Yontemi Kullanilarak izole Edilmesi
izolasyonunun amaci elde edilen saglikli hiicrelerdeki DNA materyalini
saflagtirmaktir. Bu islemde DNA materyali, hiicre zarinin pargalanmasi ve hiicre
icerisinde bulunan proteinlerden ve diger hiicre iceriklerinden uzaklagtirilir. Cesitli
izolasyon yontemleri kullanilmaktadir. Calismamizda fenol-klorofom izolasyon
yontemi tercih edilmistir. izolasyonda kullanilan SDS (Sodyum dodesil Siilfat) bir
deterjan olup hiicre duvarindaki yag yapisimi parcalar ve hiicre igerigini serbest
kalmasin1 saglar. Kullanilan NaCl bir tuz ¢ozeltisi olup serbest kalan proteinlerin
DNA’dan uzaklastirip ¢Oktiirtilmesine yardimci olur. DNA’dan wuzaklagtirilan
proteinler Proteinaz K enzimi ile pargalanir. Parcalanan proteinler ve hiicre atiklar
Fenol-Klorofom’a baglanir ve alkoller kullanilarak ortamdan uzaklastirilir. Yapilan
islemler asagida sirali olarak belirtilmistir. Tablo 2.2’de gosterilen miktarlarda

cozeltiler rnekler ile birlikte tiiplerine aktarilir.

Cozelti Her Ornek icin Eklenen Miktar Saklama Kosulu
%10’luk SDS 50 pl Oda sicakligi
IM NacCl 50 ul +4°C
Proteinaz K 10 pul -20°C
Te 390 ul +4°C

Tablo 2.2: Orneklere eklenen kimyasal miktarlari

Ve drnekler 56°C’de 16 saat inkiibasyona birakilir. Inkiibasyon sonras1 fenol-
kloroform izoamil alkol ve etil alkol ¢ozeltileri ile yikama islemleri yapilarak PCR
asamasinda kullanilan DNA elde edilir. Izolasyon asamasinda kullanilan ¢ozelti ve

kimyasallarin igerikleri ve hazirlaniglar1 Tablo 2.3’de gosterilmistir.



Cozelti

%10’luk SDS

15

Icerik

50 gr SDS
300 ml dH>O

Hazirlanisi
50 gr SDS, 300 ml dH,O ¢ozdiiriiliir

ve toplam hacim 500 ml tamalanir.
Cozelti Oda sicakliginda muhafaza

edilir.

IM NacCl

58.44 gr NaCl
700 ml dH>O

58.44 gr NaCl, 700 ml dH2O
¢Ozdiiriiliir ve toplam hacim 1000 ml
tamamlanir. Cozelti +4°C muhafaza

edilir.

Proteinaz K

Proteinaz K
10 ml RNase-free
H>,O

Toz halindeki proteinaz K, 10 ml
RNase-free H>O igerisinde
¢Ozduriliir. Cozelti -20°C muhafaza

edilir.

Te +4

1.21 gr Trisma-Base
800 ml dH>O
0.37 gr EDTA

1.21 gr Trisma-Base ve 0.37 gr
EDTA, 800 ml dH>O igerisinde
cozdiriiliir. Cozelti pH 7.5 olacak
sekilde ayarlanir ve toplam hacim
1000 ml tamamlanir. Cozelti +4°C

muhafaza edilir.

Tablo 2.3: Kullanilan ¢ozeltilerin igerik ve hazirlanig bilgileri

— Daha oOnceden analizi gerceklestirilmis bilenen 6rnekten hazirlanan izolasyon

(+) kontrol 6rnegi 96 ik rakin A1 kuyucuguna yerlestirilir.

— Sterilize edilmis RNase-free H2O izolasyon (-) olarak kullanilmis ve kontrol

tiipii 96’11k rakin A3 kuyucuguna, izolasyon (+) kontrol 6rnegi ile arasinda bir

bosluk kalacak sekilde yerlestirilir.

— Calismada kullanilacak ornekleri igeren 1,5 ml’lik tiiplerin tlizeri “3”(iig)

rakamindan baslayarak numaralandirilir.
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Izolasyon (+) kontrol tiipii iizerine “1”(bir) yazilir. izolasyon (-) kontrol tiipii

iizerine “2”(iki) yazilir.

Ornekleri igeren ilk tiip 96’lik rakin A5 kuyucuguna izolasyon (-) kontrol érnegi
ile arasinda bir bosluk kalacak sekilde yerlestirilir.

Her bir 6rnek tiipiine 50 pl %10’luk SDS eklenir.

Her bir 6rnek tiiptine 50 pul 1M NaCl eklenir.

Her bir 6rnek tiiptine 10 pl proteinaz-K eklenir.

Te+4 soliisyon ile son hacim 500 pl’ye tamamlanir.

Soliisyonlarin, karismasi i¢in vorteks ve tiiplin dibine inmesi i¢in kisa santrifiij
yapilir.

Tiipler 56 °C termal karistirici cihazina yerlestirilir ve 16 saat inkiibe edilir.
Inkiibasyon sonrasi kisa santrifiij edilir.

Orneklerin {izerlerine 500 pl. +4 °C muhafaza edilen fenol-kloroform-
izoamilalkol soliisyonunundan eklenir.

Ayran rengi olusuncaya kadar tiipler tek tek vortekslenir.

3000 rpm’de 5 dakika santrifiij edilir.

Santrifiij sonrasi1 tiipte iki farkli faz olusur. Siipernatan kismi (list faz)
maksimum 200 pl’lik pipet yardimi ile 1,5 ml’lik 6nceden numaralandirilmis
temiz tlipe aktarilir. Aktarma islemi yapilirken alt fazin ¢ekilmemesine dikkat
edilmelidir. Siipernatan kirli ise fenol-kloroform-izoamilalkol soliisyonu ile
yikama islemi 2-3 kez tekrarlanir, DNA kaybetme ihtimalinin artacagi i¢in islem
3 den fazla tekrarlanmaz.

Aktarilan soliisyonun tizerine -20 °C’de bulunan %99,5’lik soguk etil alkolden
1000 pl eklenir ve manuel ¢alkalama yapilir.

10.000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilir.

Alkoliin tamami pelete dikkat edilecek sekilde dokiiliir.

Pelet iizerine oda sicakliginda bulunan %70’lik etil alkolden 500 pl eklenir ve

manuel ¢alkalama yapilir.
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— 10.000 rpm’de 5 dakika santrifiij edilir.
— Alkoliin tamamu pelete dikkat edecek sekilde dokiiliir.

— Tipler kapaklar agik sekilde vakumlu santrifiije dengeli olarak dizilip alkoliin

tamamen tiipten uzaklagmasi saglanir.

2.2. Otozomal STR Bolgelerinin Amplifikasyonu ve Polimeraz Zincir Reaksiyonu

(PCR) yontemi ile Cogaltilmasi

PCR analizi, DNA iizerinde dizisi bilinen iki segment arasindaki bdlgenin
enzimatik reaksiyonler ile gogaltilmasidir. (Carracedo and Sanchez-Diz, 2005) PCR
isleminin baslangi¢ noktasi, iizerinde amplifiye olacak dizileri bulunduran ¢ift iplikli
kalip DNA molekiilii, 5°- 3’ uglarina komplementer primerler (baslatici) bunlara ek
olarak ortamda diniikleotid trifosfatlar (ANTPs) ve 1stya dayanikli DNA polimeraz
enzimi, enzimin caligmasi i¢in gerekli pH ve iyon dengesini saglayic1 ¢ozeltiler
bulunmalidir. Sekil 2.1°de goriildiigii tizere PCR ¢alisma mekanizmasi {i¢ ana gruptan

olusmaktadir.

Denatiirasyon basamaginda ¢ift iplikli DN A molekiilii 90-95°C sicakliga maruz
birakildiginda tek zincir haline doniisiir. Elde edilen tek zincir kalip DNA olarak
kullanilir.

Baglanma (Annealing) basamaginda primerlerin kalip DNA zincirine
baglanabilmesi icin primerin baz igerigine ve iyonik tepkime ortamina bagl olarak

sicaklik 45-65°C indirilmesi gerekir.

Uzama (Extention-Elongation) basamaginda DNA polimerazin ¢alisabilmesi
icin sicaklik 65-75 °C degerlerine yiikseltilir. DNA polimeraz enzimin calisacagi
optimum ortam saglandiginda DNA’nin 5’ ucundan 3’ ucuna dogru dNTP’ler
eklenerek yeni zincir olusturulur. Bahsedilen {i¢ agsama bir biitiin olarak degerlendirilir

ve dongii ismini alir. PCR islemi 25-35 dongii arasinda degisiklik gostermektedir.
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T T T T T T T T T DNAto be
el L LU ¢ amplified

I /
ST I T I I ITITITTITIT 1. Denature DNA
(92-95°C)
3radelelelLLLLULLUULLLUUL UL o
5’IIIIIIIIIIIIIIHIIIIIIIIIHIHIIIIII3'2.Annealprlmm
WLLLLLL 45-65°C
1 ,/Pl'imers/3 5 ¢ )
ST
ol L L L L o
3 * 5
ST T T T T I ITTIT S ST T I TTTTTT
3l LLLLLLULL LU 3l LLLLUULLULUUULUU UL o
3. Extend primers (65-75°C;
product of the first cycle doubles
the number of DNA molecules)
Cycle 2
ST T I T I ST I I ITTTIT
pLLLLLL g plllLLL g
T STTTTTT 3
el LLLLULLULLULLULLLULLLLLLLL 60 bbbl L LU UL UL
1. and 2. Denature strands
l and anneal primers

Sekil 2.1: PCR analizinin basamaklar1

Amplifikasyon basamagi tamamlanan 6rnekler Applied Biosystems™ Veriti
96 well Thermal Cycler cihaz1 kullanilarak ¢ogaltma islemi gergeklestirilir. PCR
asamasinda uygulanan program Tablo 2.4’de gosterilmistir. PCR tamamlandiktan
sonra elde edilen izolatlar (izolasyon {iriinii) bir hafta gibi kisa bir siirede kullanilacak
ise 4°C’de buzdolabinda, daha sonra ¢alisilacaksa -20°C’de dondurucuda muhafaza

edilmistir.
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Ik Denatiirasyon Baglanma Uzama Son
Inkiibasyon Basamag Basamag Basamag Basamak
Basamag
29 DONGU
95 °C 94 °C 59 °C 60 °C 4°C
1dk 10 sn 1.30 dk 10 dk (siiresiz)

Tablo 2.4: Thermal Cycler cihazi ¢aligma prosediirii

2.2.1. Amplifikasyon asamasi

PCR islemi 6ncesinde 6rnekler ticari olarak temin edilen STR kiti ile karistirilir.
Analizlerde kullanilan miktarlar Tablo 2.5’de belirtilmistir. Amplifikasyon PCR’1n 6n

asamasi olarak degerlendirilir.

GlobalFiler Tam hacim (1 6rnek) Valide hacim (1 érnek)
Master Mix 7.5 3
Primer 2,5 1
RNAase-free water 0 2
Ornek 15 4

Tablo 2.5: PCR islemine hazirlik basamaginda STR kiti ve &rnek karisim miktarlari

— PCR pleyti lizerinde, elektroforez asamasinda kullanilacak olan ladderlarin
yerleri ve 6rnek konulmayacak kuyucuklar, PCR karisiminin konulmamasi
gereken kuyucugun cevresi daire i¢ine alinarak i¢in isaretlenir (Bu ¢alismada
96°lik PCR pleyti iizerinde kullanilan ladder koordinatlari; Al, B4, C7,
D10’dur).



20

PCR pleyti 6n tarafina cam kalemi ile amplifikasyona verilen ¢aligma numarasi

yazilir.

Her bir kuyucuga Tablo 2.5’de belirtilen valide hacim Oolgiilerine gore

belirlenen karigim eklenir.

Her amplifikasyonda oncelikle, B1 kuyucuguna 6nceden hazirlanan PCR(+)
(Ticari kitin igerisinde bulunan) DNA 6rneginden kullanilacak olan kitin DNA

miktar1 kadar konulur.

C1 kuyucugu PCR(-) olacagindan, reaksiyon karisimi iizerine DNA miktar1

kadar, kit i¢erisinden bulunan RNAase-free su eklenir.

Daha sonra DNA oOrnekleri, D1°den itibaren, yukaridan asagi dogru, Tablo
2.5°de belirtilen DNA miktar1 kadar dagitilir.

2.2.2 Kit bilesenleri

Bu calismada, 6rnekler 24 STR bolgesi ve cinsiyet tayini igin Amelogeni olmak

iizere toplam 25 bolgeli CLA GlobalFiler™ kiti kullanilarak analiz edilmistir. Kit

igerisinde yer almakta olan STR lokuslar1 ve bu lokuslarin kromozomal konumlarini

ve kit igerisinde karsilik gelen floresan isaretleyici boyalar Tablo 2.6’de gosterilmistir.

Markir Kromozomal Tekrar Allelik Ladder Isaretleyici
Otozomal Yerlesim Dizilimi Boya
STR
D3S1358 3p2 TCTA 9,10,11,12, 13, 14,

15,16, 17, 18, 19,20

vWA

12p13.31 TCTA 11,12, 13, 14, 15, 16,
17, 18, 19, 20, 21,
22,23,24
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D16S539 16924.1 GATA 5,8,9,10,11,12,13,
14,15

CSF1PO 5q33.3-34 AGAT 6,7,8,9,10,11, 12,
13,14, 15

TPOX 2p23-2per AATG 6,7,8,9,10,11, 12,
13,14,15

Y indel Yqll1.221 1,2

Amelogenin X:p22.1-22.3 XY

Y:pll.2

D8S1179 8q24.13 TCTA 5,6,7,8,9 10, 11,
12, 13, 14, 15, 16,
17,18, 19

D21S11 21ql1.2-g21 TCTA 4, 24.2, 25, 26, 27,
28, 28.2, 29, 29.2,
30, 30.2, 31, 31.2,
32, 32.2, 33, 332,
34, 34.2, 35, 35.2,
36,37, 38

D18S51 18921.33 AGAA 7,9,10,10.2, 11, 12,
13, 13.2, 14, 14.2,
15, 16, 17, 18, 19,
20, 21, 22, 23, 24,
25,26,27

DYS391 Yqll.21 TCTA 7,8,9,10,11,12,13

D2S441 2pl4 TCTA 8,9,10,11,11.3,12,
13, 14, 15, 16, 17

D19S433 19q12 AAGG 6,7,8,9,10,11, 12,

122, 13, 132, 14,
142, 15, 15.2, 16,
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16.2, 17, 17.2, 18.2,
19.2

NED™

THO1

11p15.5

AATG

4,5,6,7,8,9,9.3,
10, 11, 13.3

FGA

4928

TTTC

13, 14, 15, 16, 17,
18, 19, 20, 21, 22,
23, 24, 25, 26, 26.2,
27, 28, 29, 30, 30.2,
312, 322, 332,
422, 432, 442,
452, 462, 472,
48.2,50.2,51.2

D22S51045

22q123

ATT

89,10, 11, 12, 13,
14,15, 16,17, 18,19

D5S818

5q21-31

AGAT

7,8,9,10, 11,12, 13,
14,15, 16, 17, 18

D13S317

13q22-31

TATC

5,6,7,8,9, 10, 11,
12,13, 14, 15, 16

D7S820

7ql1.21-22

GATA

6,7,8,9,10,11, 12,
13, 14, 15

SE33

6ql4

AAAG

42,63,8,9,11, 12,
13, 14, 15, 16, 17,
18, 19, 20, 20.2, 21,
212, 222, 232,
242, 252, 262,
272, 282, 292,
302, 312, 322,
33.2, 34.2, 35, 35.2,
36, 37
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D10S1248 10926.3 GGAA 8,9, 10, 11, 12, 13,
14, 15,16, 17, 18, 19
D1S1656 1q42.2 TAGA 9,10, 11, 12, 13, 14,
TAGG 14.3, 15, 15.3, 16,
16.3, 17, 17.3, 18.3,
19.3,20.3
D128391 12p13.2 AGAT 14, 15, 16, 17, 18,
AGAC 19, 19.3, 20, 21, 22,
23,24, 25, 26,27
D2S1338 2435 TGCC 11, 12, 13, 14, 15,
TCTA 16, 17, 18, 19, 20,
21, 22, 23, 24, 25,
26,27, 28

Tablo 2.6: CLA GlobalFiler™ Kitine ait STR bdlgelerine ait tiim bilgiler ve isaretlendigi boyalar

Boyalar ile isaretlenmis DNA kapiller elektroforez sistemi i¢in tasarlanmig
GeneScan™ - 600 LIZ® size standart kiti kullanildi. Bu 600 LIZ standardi 20 ile
600 niikleotit biiyiikliigiinde toplamda otuz altt DNA parcasindan olugsmaktadir. Bu
DNA parcalan ytiriitiildiigiinde her bir deger i¢in tek bir pik olusur.

2.3. 3500 XL Genetik Analiz ile Elektroforez islemi

PCR asamasi ile kesilen ve ¢ogaltilan yiiklii DNA pargaciklariin elektriksel bir
alanda boyutlarma gore ayristirilmasinda elektoforez yontemi kullanilir. Calismalarda
poliakrilamid jel (PAGE) , agaroz jel, kapiller gibi gesitli elektoroforez yontemleri
kullanilmaktadir. STR allellerinin ayrim i¢in kapiller elektoroforez ydntemi tercih

edilir.

PCR ile elde edilen ve uygun kosullarda muhafaza edilmis 6rnekler Hi-Di

Formamid ve GeneScan™ - 600 LIZ standart ile elde edilen karisim ile analize
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hazirlanmistir. Kapiller elektroforez i¢in 24 kapillere sahip floresan boyalarla
isaretlenmis primerler ile ¢ogaltilan DNA parcaciklarinin analizini yapabilen Applied

Biosystems™ 3500xL Genetic Analyzer HID cihazi kullanilmugtir.

PCR fiiriinleri elektroforez dncesi elektrokinetik injeksiyon ile kapiller igerisine
alinir. Kapiller igerisinde jel yerine 6zel iiretilen akici viskoz polimer ile doldurulur.
Otozomal STR analizinde kullanilan bu polimer POP4 (Performance Optimized
Polymer) olarak bilinir. Bu polimer DNA i¢in ayristirma matriksi olarak goérev yapar.
POP4 polimer; %4 DMA (N,N- dimetilakrilamid), 8 M iire, %5 2-pirolidinon ve
100mM TAPS (N-Tris-metil-3-aminopropan-siilfonik asit) olugsmaktadir. Kapiller
capmnin kiiciik olmast hem daha iyi bir ayristirma yapmayi1 hem de yiiksek voltaj
kullanmaya olanak saglar. Negatif yiiklii DNA parg¢aciklari uygulanan voltaj ile pozitif
elektroda (anot) dogru hareket eder ve kiiciik fragmentler biiyliklere gore daha hizl
hareket edeceginden biiyiikliik farklarindan dolay1 ayrim gerceklesir. (Butler, 2012) Bu
hareket sirasinda floresan boyalar ile isaretlenmis DNA parcaciklar1 detektor
hiicresinden gecerken lazer vasitasiyla tespit edilir. Lazer isinlar1 floresan boyalari
uyararak iizerlerindeki enerjiyi ortaya ¢ikarir ve bu enerji belirli dalga boylarinda
yansimalar olusturur. (Butler, 2004) Yansiyan 1518in dalga boyu ve siddetini CCD
(Charge Coupled Device) isimli 6zel kamera sistemi tarafindan kayda alinir ve bu veri

elektronik bir bilgiye doniistiiriiliir.(EGM, 2009)

Orneklerin yiiriitmeye hazirlanma asamalari;

— Yirtime pleyti iizerinde her 24’ lii grup igerisinde bir kuyucuk allelik ladder
yeri olarak isaretlenir. Her 24’ lii grup i¢in segilecek ladder kuyucugunun yeri
farklt olmalidir. PCR asamasinda isaretlenen kuyucuklara ladder yiiklemesi
yapilir.

— Pleyt kenarina caligma igerisinde verilen PCR ve Elektroforez numaralar

yazilir.
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L1Z 600 ile Master Mix Hazirlanmasi

Formamid 10 pl
LIZ 600 0,2 pl
1 kuyucuga dagitilacak Master 10 pl
Mix Miktar1

Tablo 2.7: PCR iiriinlerinin elektroforez islemine hazirlanirken kullanilan karigim igerigi

— Tablo 2.7°de belirtildigi miktarlarda her bir 6rnek i¢in formamid — Liz 600
karisimi hazirlanir.

— Yiiriitme pleytinde bos kuyucuk kalmayacak sekilde karisim dagitilir.

— Karigim tizerine her bir DNA 6rnegi farkli kuyucuga gelecek sekilde 1,5 pl
olarak eklenir.

— Daha onceden isaretlen kuyucuklara 1 pl allelik ladder eklenir.

— Yiiriime pleyti {izeri steril septa ile kapatilir ve santrifiij edilir.

— Size standart olarak LIZ 600 kullanilan yliriime pleyti 95 derecede 5 dakika
PCR cihazinda denatiirasyon islemine tabi tutulur ve buzdolabinda -20 °C
derecede en az 2 dakika olacak sekilde bekletilerek. Denatlirasyon asamasinda
tek zincir formuna dénen DNA diisiik derecede soklanarak ¢ift zincir olmasi

engellenir.

2.4. Verilerin Analizi

Elektroforez yonteminde elde edilen elektronik bilgiler GeneScan, Genotyper
ve GeneMapper gibi ¢esitli programlar vasitasiyla analiz edilir. Calismamizda
GeneMapper ID-X Software v1.4 yazilimi kullanilarak elde edilen verilerin analizi
gerceklestirilir. Analiz sirasinda DNA fragmentleri isaretleyen renkler birbirinden

ayrilir ve internal size standarttin referansi ile pikler boyutlandirilir. Boyutlandirilan
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pikler kullanilan ticari kite ait allelik ladder ile kiyaslanir ve piklere numaralar

verilir. Bu numaralar DNA fragmentler {lizerindeki STR dizisinin tekrar adetini

simgeler.

Izolasyon (+) kontrol edilerek izolasyonun basarili olup olmadig1 kontrol edilir.
Izolasyon negatif kontrol edilerek kontaminasyon olmadig dogrulanr.

PCR (+) kontrol edilerek PCR isleminin basarili olup olmadig kontrol edilir.
PCR (-) kontrol edilerek kontaminasyon olmadig: kontrol edilir.

Allelik Ladder analiz edilir, size standardi ve Bin Setler iizerine oturdugu

kontrol edilir.
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3. BULGULAR

Elde edilen faillere ait DNA profillerinin istatistiksel degerlendirmesinde;
PowerStats v.1.2 (Promega Coorperation) yazilim ile heterozigotluk oran1 (HET),
ayrim giicii (PD), polimorfik bilgi igerigi (PIC), dislanma giicii (PE) ve eslesme
olasiligr (PM) hesaplandi.

3.1 Otozomal- STR Bolgelerinin Genotiplendirilmesi

Diinya iizerinde su¢ oranlarinin artis1 ve STR analizlerinin yaygin kullanimi ile
iilkeler aras1 veri akiginin saglanabilmesi amaciyla STR bolgeleri i¢in ortak bir
isimlendirme sistemine ihtiya¢ duyulmustur. Bu sebeple 1992 yilinda ISFH tarafindan
STR bolgelerinin adlandirilmasinda dort asamali kurallar belirlenmistir. Bu kurallar

ornekleri ile birlikte Tablo 3.1°de gosterilmistir.

Kural Aciklama Ornekler
[lk harfin D olmas1 DNA’y1 sembolize D12S391
etmektedir. D3S1358

D16S539

D harfinden sonraki Verilen rakam bulundugu D12S391
rakam verilmesi kromozomu temsil eder. D3S1358
D16S539

Ugiincii harfin S olmasi Bolgenin DNA iizerinde D12S391
tek oldugunu simgeler. D3S1358

S (single) D16S539

S harfinden sonraki Ayni1 kromozom tizerinde D12S391
sayilar yer alan STR D3S1358
bolgelerinden ayirmak D16S539

i¢in verilir.

Tablo 3.1: ISFH kurallarina gére STR bolgelerinin isimlendirilmesi
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ISFH kurallarina gore isimlendirilmeyen STR bolgeleri;

— THOLI : Tirozin hidroksilaz geni 1. intron

— TPOX : Tiroid peroksidaz geni 10. intron
— VWA : Von Willebrand faktdrii 40. intron

— FGA : alfa fibrinojen geni 3. intron

— CSFI1PO : c-fms-proto onkogeni 6. Intron

3.2 Ornek Grubu Bulgularin Genotiplendirilmesi

Ege Bolgesinde yasayan ve cinsel saldir1 sugunda bulunmus 110 kisinin genotipleri

degerlendirildiginde elde edilen istatistik sonuglar belirtilmistir.

3.2.1 D25441

Ege Bolgesine ait 109 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 8-17 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA

ornegi icerisinde homozigotluk genotip oran1 %18 ve heterozigot genotip oraninin %82

oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 14 en az

goriilen allellerin 8, 16 ve 17 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo

3.2°de gosterilmistir.

Goriilme

Allel savisi (n)
8 0
9 1
10 33
11 71
11.3 15
12 16

Allel sikhigi
%

0
0,4
15
32
6,9

73

Allel

12.3
13
14
15
16

17

Goriilme  Allel sikhiga
sayisi (n) %
2 0,9
6 2,8
67 30
7 3,2
0 0
0 0

Adli
Parametreler
PM 0,891
PD 0,109
PE 0,630
PIC 0,73
TPI 2,73

Tablo 3.2: D2S441 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.



Elde edilen veriler 1s18inda adli istatistiki parametreler Tablo 3.2°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.2 D2251045

Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 8-19 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk orani %33 ve heterozigotluk oraninin %67 oldugu

saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 15 en az goriilen

allellerin 8,9,10,13,18,19 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo

3.3’de gosterilmistir.

Allel

10
11
12

13

Goriilme  Allel sikhig
sayisl (n) (%)

0 0

0 0

0 0

30 13,6

1 0,5

0 0

Allel

14
15
16
17
18

19

Goriilme  Allel sikhig1
sayisi (n) %

17 7,7

84 38

71 32

16 7,3

0 0

0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,115
0,885
0,374
0,67

1,49

Tablo 3.3: D22S1045 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s18inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.3’de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.
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3.2.3 D10S1248
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 8-19 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %27 ve heterozigotluk oranmin %73 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 13 en az goriilen

allellerin 8,9,19 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.4’de

gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel siklig1 Adli Parametreler

I sayisi (n) (%) = sayisi(n) %
8 0 0 14 53 24 PM 0,081
9 0 0 15 39 17,7 PD 0,919
10 1 0,5 16 49 22 PE 0,472
11 3 1,4 17 10 4,5 PIC 0,75
12 5 2,3 18 1 0.5 TPI 1,83
13 59 26,8 19 0 0

Tablo 3.4: D10S1248 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.4’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.4 SE33
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 4 - 37 arasinda degistigi ve toplamda 35 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 06rnegi igerisinde homozigotluk oran1 %2.8 ve heterozigotluk oraninin %97

oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 18 en az
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goriilen allellerin  4.2,6.3,8,9,12,34.2,35.2,36,37 oldugu goriilmustiir. Allellerin
goriilme sikliklar1 Tablo 3.5’de gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel sikh Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) )
4.2 0 0 222 4 1.8 PM 0,017
6.3 0 0 232 6 2.7 PD 0,983
8 0 0 242 5 23 PE 0,944
9 0 0 25.2 7 3.2 PIC 0,93
10 2 0.9 26.2 7 3.2 TPI 18,17
11 1 0.5 27.2 12 5.5
12 0 28.2 14 6.4
13 3 1.4 29.2 12 5.5
14 5 2.3 30.2 15 6.9
15 5 23 31.2 12 5.5
16 11 5 322 1 0.5
17 18 83 332 5 23
18 27 12.4 342 0 0
19 20 9 35 1 0.5
20 14 6.4 35.2 0 0
20.2 1 0.5 36 0 0
21 5 2.3 37 0 0
21.2 1 0.5

Tablo 3.5: SE33 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s183inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.5°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.5 D12S391
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 14-27 arasinda degistigi ve toplamda 15 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 6megi igerisinde homozigotluk oran1 %10 ve heterozigotluk oranmin %90
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 21 en az
goriilen allellerin 14,26,27 oldugu goriilmistiir. Allellerin goériilme sikliklar1 Tablo
3.6’de gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhig1 Allel Goriillme  Allel sikhig Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) = sayisi(n) )
14 0 0 21 39 17.7 PM 0,038
15 7 32 22 30 13.6 PD 0,962
16 5 2.3 23 13 5.9 PE 0,795
17 27 12 24 9 4 PIC 0,86
18 35 15.9 25 4 1.8 TPI 5
19 20 9.1 26 0 0
19.3 1 0.5 27 0 0
20 30 13.6

Tablo 3.6: D12S391 Bélgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1g3inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.6°da
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.
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3.2.6 D8S1179
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 5-19 arasinda degistigi ve toplamda 15 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %15 ve heterozigotluk oranmin %85 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 13 en az goriilen

allellerin 5,6,7,18,19 oldugu goriilmistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.7°de

gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel sikhig1 Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) )
5 0 0 13 58 26 PM 0,049
6 0 0 14 33 15 PD 0,951
7 0 0 15 36 16 PE 0,686
8 2 0.9 16 11 5 PIC 0,83
9 6 2.7 17 7 3.2 TPI 3,24
10 17 7.7 18 0 0
11 20 9 19 0 0
12 30 13.6

Tablo 3.7: D8S1179 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.7’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.7 D21S11
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 4-38 arasinda degistigi ve toplamda 24 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA

ornegi icerisinde homozigotluk orani %12.7 ve heterozigotluk oranmin %87 oldugu
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saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 30 en az goriilen
allellerin  4,24.2,25,26,28.2,33,34,35,35.2,36,36.2,37,38  oldugu  goriilmiistiir.
Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.8’de gdsterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhigi Allel Goriillme Allel sikhigi Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) = sayisi(n) (%)
4 0 0 31.2 22 10 PM 0,054
242 0 0 32 1 0.5 PD 0,946
25 0 0 322 21 9.5 PE 0,740
26 0 0 33 0 0 PIC 0,81
27 3 1.4 33.2 9 4.4 TPI 3,93
28 42 19 34 0 0
28.2 0 0 34.2 2 0.9
29 46 20.9 35 0 0
29.2 2 0.9 352 0 0
30 55 25 36 0 0
30.2 7 3.1 36.2 0 0
31 10 4.5 37 0 0

Tablo 3.8: D21S11 Bdlgesi allellerin goériilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s18inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.8’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.8 D7S820
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
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ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %18 ve heterozigotluk oranimin %82 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 10 en az goriilen

allellerin 6,14,15 oldugu goriilmustiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.9’de

gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhigr Allel Goriilme Allel sikhig: Adli Parametreler

— sayisi (n) % — sayisi(n) (%)
6 0 0 11 55 25 PM 0,081
7 3 1.4 12 31 14 PD 0,919
8 44 20 13 5 23 PE 0,633
9 22 10 14 0 0 PIC 0,76
10 60 27 15 0 0 TPI 2,75

Tablo 3.9: D7S820 Bolgesi allellerin gériilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.9’da
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.9 CSF1PO
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %30 ve heterozigotluk oranimin %70 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az goriilen
allellerin 6,8,15 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.10°de

gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhig: Allel Goriilme Allel sikhigi Adli Parametreler
i sayisi (n) (%) —  sayisi(n) %)
6 0 0 11 76 34.5 PM 0,124
7 1 0.5 12 59 26.8 PD 0,876
8 0 0 13 14 6.4 PE 0,414
9 8 3.6 14 1 0.5 PIC 0,68
10 61 27.7 15 0 0 TPI 1,62

Tablo 3.10: CSF1PO Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1¢inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.10’da
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.10 D3S1358
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 9-20 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi icerisinde homozigotluk oram1 %34.5 ve heterozigotluk oraninin %65.5
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 16 en az
goriilen allellerin 9,10,11,12,13,20 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar
Tablo 3.11’°de gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhig: Allel Goriilme Allel Adli Parametreler

— sayisi (n) %) —  sayisi(n) sikh@ (%)
9 0 0 15 67 30 PM 0,102
10 0 0 16 76 35 PD 0,898
11 0 0 17 29 13 PE 0,361
12 0 0 18 32 14.5 PIC 0,71
13 0 0 19 5 2.2 TPI 1,46
14 11 5 20 0 0

Tablo 3.11: D3S1358 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.11°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.11 THO1
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 4-13.3 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 06rmegi igerisinde homozigotluk orani1 %25 ve heterozigotluk oraninin %75
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 9 en az goriilen
allellerin 4,5,11,13.3 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.12°de

gosterilmistir.
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Goriilme Allel sikhigi

Allel sayisi (n) (%)
4 0 0
5 0 0
6 50 22.7
7 34 15.7
8 36 16.7

Allel

9.3
10
11

13.3

Goriilme  Allel sikhigy
sayisi (n) (%)

51 23.6
43 19.9
3 1.4
0 0
0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,077
0,923

0,494

0,77

1,93

Tablo 3.12: THO1 Bolgesi allellerin gériilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s18mmda adli istatistik parametreleri Tablo 3.12°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.12 D13S317

Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 5-16 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk orani %31 ve heterozigotluk oranmin %68 oldugu

saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az goriilen

allellerin 5,6,7,15,16 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.13’de

gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhig:
e
— sayisi (n) (%)

5 0 0

6 0 0

7 0 0

8 30 13.8

9 20 ?

10 19 8.7

Allel

11

12

13

14

15

16

Goriilme

sayisi (n)

64

61

21

Allel sikhigy
%

29

28

9.6

1.4

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,075

0,925

0,410

0,76

1,60

Tablo 3.13: D13S317 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.13°de

gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.13 D16S539
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 5-15 arasinda degistigi ve toplamda 9 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani %19 ve heterozigotluk oranmin %81 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az goriilen

allellerin 5,15 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.14’de

gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme Allel sikhig: Adli Parametreler
— sayisi (n) % —  sayisi(n) (%)
5 0 0 12 45 20.5 PM 0,083
8 7 3 13 28 12.7 PD 0,971
9 37 16.8 14 8 3.6 PE 0,633
10 17 7.7 15 0 0 PIC 0,75
11 78 355 TPI 2,75

Tablo 3.14: D16S539 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.14’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.14 D2S1338
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 11-28 arasinda degistigi ve toplamda 18 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 06rnegi igerisinde homozigotluk oram1 %18 ve heterozigotluk oraninin %82
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 17 en az
goriilen allellerin 11,12,13,14,15,27,28 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme
sikliklar1 Tablo 3.15°de gosterilmistir.



41

Allel

11
12
13
14
15
16
17
18

19

Goriillme Allel sikhgi
sayisi (n) (%)
2 1
1 0.5
0 0
0 0
0 0
12 5.5
38 17
24 10.9
29 133

Allel

20

21

22

23

24

25

26

27

28

Goriilme Allel sikhig:

sayisi (n) (%)
26 12
8 3.6
7 3.1
30 13.8
24 11
12 5.5
5 2.3
0 0
0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,036
0,964
0,630
0,87

2,73

Tablo 3.15: D2S1338 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.15°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.15 D19S433

Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-19.2 arasinda degistigi ve toplamda 20 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA o6rnegi igerisinde homozigotluk orani %15,5 ve heterozigotluk oraninin %84,5
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 14 en az

goriilen allellerin  6,7,9,10,11,12.2,17,18.2,19.2 oldugu goriilmiistiir.

goriilme sikliklart Tablo 3.16’de gosterilmistir.

Allellerin
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Allel Goriilme Allel sikhig: Allel Goriilme Allel sikhigi Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) )
6 0 0 14 71 32 PM 0,068
7 0 0 14.2 15 6.8 PD 0,932
8 1 0.5 15 25 11 PE 0,686
9 0 0 15.2 16 7 PIC 0,79
10 0 0 16 10 4.5 TPI 3,24
11 0 0 16.2 7 3.1
12 24 10.9 17 0 0

12.2 0 0 17.2 1 0.5
13 47 21.4 18.2 0 0

13.2 3 1.4 19.2 0 0

Tablo 3.16: D19S433 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1¢inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.16’da
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.2.16 vWA
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 11-20 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 06rnegi icerisinde homozigotluk oran1 %23 ve heterozigotluk oraninin %77
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 17 en az
goriilen allellerin 11,12,13 oldugu gortilmistiir. Allellerin goériilme sikliklar1 Tablo
3.17°de gosterilmistir.
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Allel

11
12
13
14

15

Goriilme Allel sikhig:
sayisi (n) %

0 0

0 0

0 0

22 10

25 11.4

Allel

16
17
18
19

20

Goriilme Allel sikhgy
sayisi (n) (%)
45 20.5
65 29.5
46 20.9
14 6.4
3 1.4

Adli Parametreler

PM 0,072
PD 0,928
PE 0,533
PIC 0,77
TPI 2,12

Tablo 3.17: vWA Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s18immda adli istatistik parametreleri Tablo 3.17°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.17 TPOX
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %31 ve heterozigotluk oranimin %69 oldugu
saptanmigtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 8 en az goriilen

allellerin 6,13,14,15 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.18’de

gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhg Allel Goriilme  Allel sikhg Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) (%)
6 0 0 11 54 24.5 PM 0,204
7 1 0.5 12 7 3.2 PD 0,796
8 120 54.5 13 0 0 PE 0,401
9 22 10 14 0 0 PIC 0,58
10 16 73 15 0 0 TPI 1,57

Tablo 3.18: TPOX Bolgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.18°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.18 D18S51
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 7-27 arasinda degistigi ve toplamda 23 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani %10 ve heterozigotluk oranimin %90 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 13 en az goriilen
allellerin 7,9,20.2,13.2,14.2,22,25,26,27 oldugu gortilmistir. Allellerin goriilme
sikliklar1 Tablo 3.19°de gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriillme Allel sikhig: Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) %)
7 0 0 16 27 12.3 PM 0,034
9 0 0 17 19 8.6 PD 0,966
10 1 0.5 18 12 5.5 PE 0,777
10.2 0 0 19 11 5 PIC 0,87
11 6 2.7 20 7 32 TPI 4,58
12 33 15 21 6 2.7
13 34 15.5 22 0 0
13.2 0 0 23 1 0.5
14 29 13.2 24 1 0.5
14.2 0 0 25 0 0
15 33 15 26 0 0

Tablo 3.19: D18S51 Bélgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.19°da
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.19 D5S818
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 7-18 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 110 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %28 ve heterozigotluk oranmin %72 oldugu
saptanmisgtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 12 en az goriilen
allellerin 8,14,16,17,18 oldugu gorilmistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.20°de gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriillme  Allel sikhig Adli Parametreler
— sayisi (n) ) — sayisi(n) %
7 2 0.9 13 33 15 PM 0,112
8 0 0 14 0 0 PD 0,888
9 13 59 15 1 0.5 PE 0,457
10 25 11.4 16 0 0 PIC 0,69
11 62 28 17 0 0 TPI 1,77
12 84 38.2 18 0 0

Tablo 3.20: D5S818 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s13inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.20°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.
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3.2.20 FGA

Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 13-51.2 arasinda degistigi ve toplamda 32 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA 0Ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %5 ve heterozigotluk oranmin %95
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 22 en az
gorillen allellerin  13,14,15,16,17,26.2,30,30.2,31.2,32.2,33.2,41.2,43.2,44.2,45.2,
46.2,47.2,48.2,50.2,51.2 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.21°de gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhig: Allel Goriilme  Allel sikhigr Adli Parametreler
g sayisi (n) (%) — sayisi(n) (%)
13 0 0 28 1 0.5 PM 0,049
14 0 0 29 1 0.5 PD 0,951
15 0 0 30 0 0 PE 0,889
16 0 0 30.2 0 0 PIC 0,84
17 0 0 31.2 0 0 TPI 9,17
18 5 23 322 0 0
19 6 2.7 332 0 0
20 21 9.5 422 0 0
21 33 15 432 0 0
22 40 18 44.2 0 0
23 31 14 452 0 0
24 39 17.7 46.2 0 0
25 33 15 47.2 0 0
26 9 4.1 48.2 0 0
26.2 0 0 50.2 0 0
27 1 0.5 51.2 0 0

Tablo 3.21: FGA Bolgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.21°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.2.21 DYS391
Ege Bolgesine ait 110 DNA 6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayllarinin 7-13 arasinda degistigi ve toplamda 7 allel oldugu bilinmektedir. Y
kromozomu {iizerinde bulunan bir bdlge oldugu i¢in heterozigotluk degerlendirilmesi
yapilamamaktadir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 10 en az goriilen

allellerin 7,13 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.22’°de

gosterilmistir.
Allel Goriilme Allel sikhiga Allel Goriilme Allel sikhigi
= 2 sayisi (n) % v sayisli (n) (%)
7 0 0 11 26 23.6
8 2 1.8 12 1 0.9
9 5 4.5 13 0 0
10 75 68

Tablo 3.22: DYS391 Bolgesi allellerin goriilme siklig.

3.2.22 D1S1656
Ege Bolgesine ait 110 DNA 0Orneginde bu bdlge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 9-20.3 arasinda degistigi ve toplamda 16 allel oldugu bilinmektedir. 110
DNA ornegi igerisinde homozigotluk  oram1 %15.5 ve  oranmin %84.5 oldugu
saptanmigstir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 16 en az goriilen
allellerin 14.3,20.3 oldugu goriilmistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.23’de

gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhigi Adli Parametreler

— sayisi (n) % —  sayisi(n) (%)
9 1 0.5 15.3 5 2.3 PM 0,033
10 2 0.9 16 40 18 PD 0,967
11 20 9 16.3 4 1.8 PE 0,686
12 19 8.6 17 11 5 PIC 0,87
13 27 12.3 17.3 14 6.4 TPI 3,24
14 24 10.9 18.3 5 23

14.3 0 0 19.3 5 23
15 43 19.5 20.3 0 0

Tablo 3.23: D1S1656 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1¢inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.23’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3 Kontrol Grubu Bulgularin Genotiplendirilmesi
Ege Bolgesinde yasayan ve herhangi bir sug ile ilisigi bulunmayan 55 kisinin

genotipleri degerlendirildiginde elde edilen istatistik sonuglar belirtilmistir.

3.3.1 D2S441
Ege Bolgesine ait 54 DNA orneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 8-17 arasinda degistigi ve toplamda 12 allele oldugu bilinmektedir. 54 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %28 ve heterozigotluk oranmin %72 oldugu
saptanmigtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az goriilen
allellerin 8,15,16 ve 17 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.24’de

gosterilmistir.
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Allel

10
11
11.3

12

Goriilme  Allel sikhig:
sayisi (n) (%)

0 0

2 1,9
17 16
39 36,8
12 11,3
9 8,5

Allel Goriillme  Allel sikhgi
—  sayisi(n) (%)
12.3 12 11.3

13 1 0,9

14 26 24,5

15 0 0

16 0 0

17 0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,099
0,901
0,455
0,72

1,77

Tablo 3.24: D2S441 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.24°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.2 D22S1045

Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 8-19 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %27 ve heterozigotluk oranmin %73 oldugu

saptanmigtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 15 en az goriilen

allellerin 8,9,10,12,13,19 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo

3.25’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhigi Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) — sayisi(n) (%)
8 0 0 14 13 11,8 PM 0,103
9 0 0 15 36 32,7 PD 0,897
10 0 0 16 27 24,5 PE 0,472
11 24 21,8 17 9 8,2 PIC 0,73
12 0 0 18 1 0,9 TPI 1,83
13 0 0 19 0 0

Tablo 3.25: D2251045 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Flde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.25°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.3 D10S1248
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 8-19 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orant %29 ve heterozigotluk oraninin %71 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 14 en az goriilen
allellerin 8,9,10,11,18 ve 19 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.26’de gosterilmistir.
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Allel

10
11
12

13

Goriilme Allel sikhgi
sayisi (n) (%)

0 0

0 0

0 0

0 0

5 4,5

26 23,6

Allel

14

15

16

17

18

19

Goriillme  Allel sikhigy
sayisi (n) (%)
41 37,3
22 20
14 12,7
2 1,8
0 0
0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,108
0,892
0,442
0,71

1,72

Tablo 3.26: D10S1248 Bolgesi allellerin goériilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.26°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.4 SE33

Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 4 - 37 arasinda degistigi ve toplamda 35 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk orani %0 ve heterozigotluk oraninin %100 oldugu

saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 28.2 en az goriilen
allellerin 4.2,6.3,8,10,11,32.2,35,36 ve 37 oldugu goriilmistiir. Allellerin goriilme
sikliklar1 Tablo 3.27°de gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhigi Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) — sayisi(n) (%)
4.2 0 0 222 5 4,5 PM 0,023
6.3 0 0 23.2 3 2,7 PD 0,977
8 0 0 24.2 4 3,6 PE 1
9 3 2,7 25.2 3 2,7 PIC 0,96
10 0 0 26.2 5 4,5 TPI -
11 0 0 27.2 4 3,6
12 1 0,9 28.2 13 11,8
13 1 0,9 29.2 8 7,2
14 3 2,7 30.2 5 4,5
15 2 1,8 31.2 4 3,6
16 6 55 322 0 0
17 7 6,3 332 2 1,8
18 9 8,2 342 1 0,9
19 9 8,2 35 0 0
20 2 1,8 35.2 1 0,9
20.2 0 0 36 0 0
21 4 3,6 37 0 0
21.2 1 0,9

Tablo 3.27: SE33 Bolgesi allellerin goriilme siklig.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.27°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.
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3.3.5 D128S391
Ege Bolgesine ait 54 DNA orneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 14-27 arasinda degistigi ve toplamda 15 allel oldugu bilinmektedir. 54 DNA
ornegi icerisinde homozigotluk orani1 %7,4 ve heterozigotluk oraninin %92,6 oldugu
saptanmigstir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 18 en az goriilen

allellerin 14 ve 27 oldugu goriilmistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.28’de

gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel siklig1 Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) = sayisi(m) %
14 0 0 21 12 11 PM 0,038
15 7 6,5 22 14 13 PD 0,962
16 1 0,9 23 10 9,3 PE 0,849
17 12 11 24 1 0,9 PIC 0,89
18 17 15,7 25 2 1,8 TPI 6,75
19 19 17,6 26 1 0,9

19.3 4 3,6 27 0 0
20 8 7,4

Tablo 3.28: D12S391 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.28°de
gosterilmigtir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.6 D8S1179
Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

[

sayilarinin 5-19 arasinda degistigi ve toplamda 15 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
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ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %13 ve heterozigotluk oranmnin %87 oldugu

saptanmigstir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 13 en az goriilen

allellerin 5,6,7 ve 19 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.29°da

gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhg Allel Goriilme  Allel sikhg Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) — sayisi(n) %
5 0 0 13 36 32,7 PM 0,064
6 0 0 14 26 23,6 PD 0,936
7 0 0 15 14 12,7 PE 0,740
8 1 0,9 16 6 55 PIC 0,78
9 1 0,9 17 2 1,8 TPI 3,93
10 8 7,3 18 1 0,9
11 6 5,5 19 0 0
12 9 82

Tablo 3.29: D8S1179 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1¢inda adli istatistik parametreleri Tablo 3.29’de

gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.7 D21S11

Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 4-38 arasinda degistigi ve toplamda 24 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA

ornegi icerisinde homozigotluk orant %8 ve heterozigotluk oranmin %92 oldugu

saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 29 en az goriilen
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allellerin 4,24.2,25,26,32,34,35,36,36.2,37 ve 38 oldugu gorilmiistiir. Allellerin

goriilme sikliklar1 Tablo 3.30°da gdsterilmistir.

Allel

242
25
26
27
28

28.2
29

29.2
30

30.2

31

Goriilme Allel sikhig
sayisi (n) (%)
0 0
0 0
0 0
0 0
1 0,9
11 10
0 0
27 24,5
1 0,9
22 20
2 1,8
6 5,5

Allel

31.2
32
322
33
33.2
34
34.2
35
35.2
36
36.2

37

Goriilme  Allel sikhigi
sayisi (n) (%)
13 11,8
0 0
14 12,7
1 0,9
5 4,5
0 0
2 0.9
0 0
0 0
0 0
0 0
0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,068
0,932
0,704
0,83

3,44

Tablo 3.30: D21S11 Bélgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.29°de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.8 D7S820

Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk orani %7,3 ve heterozigotluk oraninin %92,3 oldugu
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saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 8 en az goriilen

allellerin 6,7,14,15 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.31°de

gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhig: Allel Goriilme  Allel sikhgi Adli Parametreler

— sayisi (n) % — sayisi(n) (%)
6 0 0 11 23 20,9 PM 0,082
7 0 0 12 20 18,2 PD 0,918
8 25 22,7 13 6 5,5 PE 0,851
9 13 11,8 14 0 0 PIC 0,78
10 23 20,9 15 0 0 TPI 6,88

Tablo 3.31: D7S820 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.31°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.9 CSF1PO
Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi icerisinde homozigotluk oram1 %43,6 ve heterozigotluk  oranimnin %56.,4
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 12 en az
goriilen allellerin 6,7,8,14 ve 15 oldugu goriilmistiir. Allellerin goériilme sikliklar:

Tablo 3.32’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme Allel Allel Goriilme Allel sikhig1 Adli Parametreler
— sayisi(n) sikh$ (%) | — sayisi(n) %)
6 0 0 11 32 29 PM 0,144
7 0 0 12 45 41 PD 0,249
8 0 0 13 5 4,5 PE 0,856
9 3 2,7 14 0 0 PIC 0,64
10 25 22,7 15 0 0 TPI 1,15

Tablo 3.32: CSF1PO Bolgesi allellerin gériilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.32’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.10 D3S1358
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 9-20 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %31 ve heterozigotluk oraninin %69 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 16 en az goriilen
allellerin 9,10,11,12,19 ve 20 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo

3.33’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhig: Adli Parametreler

- sayisi (n) % —  sayisi(n) %
9 0 0 15 26 23,6 PM 0,103
10 0 0 16 32 29 PD 0,,897
11 0 0 17 30 27 PE 0,414
12 0 0 18 18 16,4 PIC 0,72
13 1 0,9 19 0 0 TPI 1,62
14 3 2,7 20 0 0

Tablo 3.33: D3S1358 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.33’de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.11 THO1
Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 4-13.3 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 55
DNA o6rnegi igerisinde homozigotluk orani %10,9 ve heterozigotluk oraninin %89,1
oldugu saptanmistir. Tlim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 6 en az goriilen
allellerin 4,10,11 ve 13.3 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.34’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme Allel sikhigi Allel Goriilme Allel sikhig1 Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) — sayisi(n) (%)
4 0 0 9 23 20,9 PM 0,121
5 1 0,9 9.3 20 18,2 PD 0,879
6 39 35,5 10 1 0,9 PE 0,777
7 16 14,5 11 0 0 PIC 0,73
8 10 9,1 133 0 0 TPI 4,58

Tablo 3.34: THOI Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.34’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.12 D13S317
Ege Bolgesine ait 55 DNA orneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 5-16 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi icerisinde homozigotluk oran1 %16,4 ve heterozigotluk  oraninin %83,6
oldugu saptanmigstir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az
gorilen allellerin 5,6,7,15,16 oldugu goriilmistiir. Allellerin goriilme sikliklart Tablo
3.35’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme Allel sikhigi Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) %)
5 0 0 11 36 32,7 PM 0,098
6 0 0 12 24 21,8 PD 0,902
7 0 0 13 10 9,1 PE 0,668
8 23 20,9 14 2 1,8 PIC 0,75
9 4 3,6 15 0 0 TPI 3,06
10 11 10 16 0 0

Tablo 3.35: D13S317 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.35°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.13 D16S539
Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 5-15 arasinda degistigi ve toplamda 9 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %22 ve heterozigotluk oranmin %78 oldugu
saptanmigtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 11 en az goriilen
allellerin 5,15 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.36’de

gosterilmistir.
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Allel

10

11

Goriillme Allel sikhgi
sayisi (n) (%)

0 0

3 2,7

18 16,4

7 6,4

35 31,8

Allel Goriilme  Allel sikhig
— sayisi (n) (%)

12 30 273

13 16 14,5

14 1 0,9

15 0 0

Adli Parametreler

PM 0,107
PD 0,893
PE 0,566
PIC 0,74
TPI 2,29

Tablo 3.36: D16S539 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.36’de

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.14 D2S1338
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar

sayilarinin 11-28 arasinda degistigi ve toplamda 18 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA

ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %16 ve heterozigotluk oraninin %84 oldugu

saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 23 en az goriilen

allellerin 11,12,13,14,15,26,27 ve 28 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar

Tablo 3.37’de gosterilmistir.




62

Allel

11
12
13
14
15
16
17
18

19

Goriilme

sayisi (n)

14

13

11

Allel

sikhigy
%

7,3
12,7
11,8

10

Allel

20
21
22
23
24
25
26
27

28

Goriilme

sayisi (n)

19

2

5

23

21
8,2

5,5

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,048
0,952
0,668
0,86

3,06

Tablo 3.37: D2S1338 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.15 D19S433
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-19.2 arasinda degistigi ve toplamda 20 allel oldugu bilinmektedir. 55
DNA o6rnegi igerisinde homozigotluk oram1 %18 ve heterozigotluk oraninin %82
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 13 en az

goriilen allellerin 7,8,9,10,11,12.2,17.2,18.2,19.2 oldugu goriilmistiir. Allellerin

goriilme sikliklar1 Tablo 3.38’de gdsterilmistir.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.37’de
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Allel

10
11
12
12.2
13

13.2

Goriillme Allel sikhig:
sayisi (n) (%)
1 0,9
0 0
0 0
0 0
0 0
1 0,9
10 9
0 0
33 30
3 2,7

Allel

14
14.2
15
15.2
16
16.2
17
17.2
18.2

19.2

Goriillme  Allel sikhig
sayisi (n) %
26 23,6
7 6,4
13 11,8
6 5,5
8 7,3
1 0,9
1 0,9
0 0
0 0
0 0

Adli Parametreler

PM

PD

PE

PIC

TPI

0,068
0,932
0,633
0,80

2,75

Tablo 3.38: D19S433 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.16 vWA

sayilarinin 11-20 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %22 ve heterozigotluk oraninin %78 oldugu
saptanmigtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 16 en az goriilen

allellerin 11,12,13 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo 3.39°de

gosterilmistir.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.38’de

Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
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Allel Goriilme Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel sikhig: Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) )
11 0 0 16 32 29 PM 0,066
12 0 0 17 22 20 PD 0,934
13 0 0 18 18 16,4 PE 0,566
14 17 15,5 19 8 7,3 PIC 0,79
15 9 8,2 20 4 3,6 TPI 2,29

Tablo 3.39: vWA Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.39’de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

goriilmustiir.

3.3.17 TPOX
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 6-15 arasinda degistigi ve toplamda 10 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk oran1 %38 ve heterozigotluk oraninin %62 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 8 en az goriilen
allellerin 6,7,13,14 ve 15 oldugu goriilmistiir. Allellerin gériilme sikliklar1 Tablo
3.40°da gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhig1 Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) (%)
6 0 0 11 32 29 PM 0,234
7 0 0 12 4 3,6 PD 0,766
8 62 56,4 13 0 0 PE 0,313
9 7 6,4 14 0 0 PIC 0,53
10 5 4,5 15 0 0 TPI 1,31

Tablo 3.40: TPOX Bolgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.40°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.18 D18S51
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 7-27 arasinda degistigi ve toplamda 23 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani %16 ve heterozigotluk oranmin %84 oldugu
saptanmistir. Tim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 12 ve 13 en az goriilen
allellerin 7,8,9,10,13.2,14.2,18,21,23,24,25,26,27 oldugu goriilmistiir. Allellerin
goriilme sikliklar1 Tablo 3.41°de gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikhigi Allel Goriilme  Allel sikhg Adli Parametreler
— sayisi (n) (%) —  sayisi(n) )
7 0 0 16 17 15,5 PM 0,052
9 0 0 17 9 8,2 PD 0,948
10 0 0 18 0 0 PE 0,668
10.2 0 0 19 7 6,4 PIC 0,84
11 1 0,9 20 4 3,6 TPI 3,06
12 20 18,2 21 0 0
13 20 18,2 22 1 0,9
13.2 0 0 23 0 0
14 17 15,5 24 0 0
14.2 0 0 25 0 0
15 14 12,7 26 0 0

Tablo 3.41: D18S51 Bélgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.41°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.19 D5S818
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 7-18 arasinda degistigi ve toplamda 12 allel oldugu bilinmektedir. 55 DNA
ornegi igerisinde homozigotluk orani1 %18 ve heterozigotluk oranmin %81 oldugu
saptanmisgtir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 12 en az goriilen

allellerin 8,14,16,17,18 oldugu gorilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.42°de gosterilmistir.

Allel Goriilme  Allel sikliga Allel Goriilme Allel sikhig Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) = sayisi(m) %
7 2 1,8 13 23 20,9 PM 0,76
8 0 0 14 0 0 PD 0,924
9 15 13,6 15 1 0,9 PE 0,633
10 17 15,5 16 0 0 PIC 0,77
11 25 22,7 17 0 0 TPI 2,75
12 27 24,5 18 0 0

Tablo 3.42: D5S818 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.42°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.
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3.3.20 FGA

Ege Bolgesine ait 55 DNA o6rneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 13-51.2 arasinda degistigi ve toplamda 32 allel oldugu bilinmektedir. 55
DNA 06rnegi igerisinde homozigotluk oram1 %16 ve heterozigotluk oraninin %84
oldugu saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 22 en az
goriilen allellerin 13,14,15,16,17,26.2,27,28,29,30,30.2,31.2,32.2,33.2,41.2,43.2,44 .2,
45.2,46.2,47.2,48.2,50.2,51.2 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklar1 Tablo
3.43’de gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel sikhig1 Allel Goriilme  Allel sikhig1 Adli Parametreler
g sayisi (n) (%) —  sayisi(n) (%)
13 0 0 28 0 0 PM 0,056
14 0 0 29 0 0 PD 0,944
15 0 0 30 0 0 PE 0,668
16 0 0 30.2 0 0 PIC 0,82
17 0 0 31.2 0 0 TPI 3,06
18 1 0,9 32.2 0 0
19 5 4,5 332 0 0
20 12 10,9 4222 0 0
21 18 16,4 43.2 0 0
22 29 26,4 44.2 0 0
23 18 16,4 45.2 0 0
24 14 12,7 46.2 0 0
25 9 8,2 47.2 0 0
26 4 3,6 48.2 0 0
26.2 0 0 50.2 0 0
27 0 0 51.2 0 0

Tablo 3.43: FGA Bolgesi allellerin goriilme sikligi.
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Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.43°de
gosterilmistir. Ayni1 zamanda popiilasyonun bu boélgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.

3.3.21 DYS391
Ege Bolgesine ait 55 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayllarinin 7-13 arasinda degistigi ve toplamda 7 allel oldugu bilinmektedir. Y
kromozomu {iizerinde bulunan bir bdlge oldugu i¢in heterozigotluk degerlendirilmesi
yapilamamaktadir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 10 en az goriilen
allellerin 7,8,9,12 ve 13 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goriilme sikliklart Tablo
3.44°de gosterilmistir.

Allel Goriilme Allel siklhigi Allel Goriilme Allel sikhigi
— sayisi (n) % — sayisi (n) %

7 0 0 11 18 33

8 0 0 12 0 0

9 0 0 13 0 0

10 37 67

Tablo 3.44: DYS391 Bolgesi allellerin goriilme sikligi.

3.3.22 D1S1656
Ege Bolgesine ait 54 DNA oOrneginde bu bolge analiz edildiginde tekrar
sayilarinin 9-20.3 arasinda degistigi ve toplamda 16 allel oldugu bilinmektedir. 54
DNA 6rnegi icerisinde homozigotluk oranit %15 ve heterozigot oraninin %85 oldugu
saptanmistir. Tiim alleller incelendiginde; en sik goriilen allelin 12 en az goriilen
allellerin 9,10,14.3 ve 20.3 oldugu goriilmiistiir. Allellerin goériilme sikliklart Tablo
3.45’de gosterilmistir.
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Allel Goriilme Allel sikhig1 Allel Goriilme Allel sikhig1 Adli Parametreler

— sayisi (n) (%) — sayisi(n) %)
9 0 0 153 4 3,7 PM 0,047
10 0 0 16 19 17,6 PD 0,953
11 16 14,8 16.3 10 9,3 PE 0,699
12 20 18,5 17 5 4,6 PIC 0,85
13 1 0,9 17.3 5 4,6 TPI 3,38
14 7 6,5 18.3 2 1,9

14.3 0 0 19.3 1 0,9
15 18 16,7 20.3 0 0

Tablo 3.45: D1S1656 Bolgesi allellerin goriilme siklig1.

Elde edilen veriler 1s1ginda adli istatistik parametreleri Tablo 3.45°de
gosterilmistir. Ayn1 zamanda popiilasyonun bu bolgede HW dengesine uygun oldugu

gOrilmiistiir.
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4. SONUC

4.1 Ege Bolgesi Popiilasyonunda Elde Edilen STR Lokuslarimin Adli

Istatistiksel Parametreleri ve Lokuslarm Allel Dagilimlarinin Karsilastirilmasi

D2S441 lokusu i¢in 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 14 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 11 alleli daha sik goriilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,109, PD degeri 0,891, PIC degeri 0,73 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,099, PD degeri 0,901, PIC degeri 0,72’dir. Bu bolge i¢in ¢alismamiz

icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D22S1045 lokusu igin 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 15 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 15 alleli daha sik
goriilmiistiir. Ornek grubunun PM degeri 0,115, PD degeri 0,885, PIC degeri 0,67 iken
kontrol grubunda PM degeri 0,103, PD degeri 0,897, PIC degeri 0,73 diir. Bu bolge

icin ¢alismamiz icerisinde anlamh farkliliklar gozlenmemistir.

D10S1248 lokusu i¢in 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 13 alleli sik goriintirken, kontrol grubunda 14 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,081, PD degeri 0,919, PIC degeri 0,75 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,108, PD degeri 0,892, PIC degeri 0,71 dir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

SE33 lokusu igin 35 farkl allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 18 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 28.2 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,017, PD degeri 0,983, PIC degeri 0,93 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,023, PD degeri 0,977, PIC degeri 0,96°dir. Bu bélge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D12S391 lokusu igin 15 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda

ornek grupta 21 alleli sik goriintirken, kontrol grubunda 18 alleli daha sik goriilmiistiir.
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Ornek grubunun PM degeri 0,038, PD degeri 0,962, PIC degeri 0,86 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,038, PD degeri 0,962, PIC degeri 0,89°dur. Bu bdlge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D8S1179 lokusu i¢in 15 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 13 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda de 13 alleli daha sik
goriilmiistiir. Ornek grubunun PM degeri 0,049, PD degeri 0,951, PIC degeri 0,83 iken
kontrol grubunda PM degeri 0,064, PD degeri 0,936, PIC degeri 0,78 dir. Bu bdlge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmemistir.

D21S11 lokusu i¢in 24 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 24 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 24 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,054, PD degeri 0,936, PIC degeri 0,81 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,068, PD degeri 0,932, PIC degeri 0,83 diir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar g6zlenmemistir.

D7S820 lokusu i¢in 10 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 10 alleli stk gériiniirken, kontrol grubunda 8 alleli daha sik goriilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,081, PD degeri 0,919, PIC degeri 0,76 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,082, PD degeri 0,918, PIC degeri 0,78°dir. Bu bolge i¢in calismamiz

icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

CSF1PO lokusu icin 10 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 11 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 12 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,124, PD degeri 0,87, PIC degeri 0,68 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,144, PD degeri 0,249, PIC degeri 0,64’diir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D3S1358 lokusu icin 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 16 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 16 alleli daha sik
gdriilmiistiir. Ornek grubunun PM degeri 0,102, PD degeri 0,898, PIC degeri 0,71 iken
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kontrol grubunda PM degeri 0,103, PD degeri 0,897, PIC degeri 0,72°dir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmemistir.

THO1 lokusu i¢in 10 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 9 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 6 alleli daha sik gdriilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,077, PD degeri 0,925, PIC degeri 0,76 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,098, PD degeri 0,902, PIC degeri 0,121°dir. Bu bélge i¢in ¢alismamiz

icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D13S317 lokusu i¢in 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 11 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 11 alleli daha sik
goriilmiistiir. Ornek grubunun PM degeri 0,075, PD degeri 0,925, PIC degeri 0,76 iken
kontrol grubunda PM degeri 0,098, PD degeri 0,902, PIC degeri 0,75°dir. Bu bolge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmemistir.

D16S539 lokusu icin 9 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 11 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 11 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,083, PD degeri 0,917, PIC degeri 0,75 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,107, PD degeri 0,893, PIC degeri 0,74 diir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar g6zlenmemistir.

D2S1338 lokusu icin 18 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 17 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 23 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,036, PD degeri 0,964, PIC degeri 0,87 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,048, PD degeri 0,952, PIC degeri 0,86°dir. Bu bdlge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D19S433 lokusu i¢in 20 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 14 alleli sik goriintirken, kontrol grubunda 13 alleli daha sik goriilmiistiir.

Ornek grubunun PM degeri 0,068, PD degeri 0,932, PIC degeri 0,79 iken kontrol
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grubunda PM degeri 0,068, PD degeri 0,932, PIC degeri 0,80°dir. Bu bélge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

vWA lokusu i¢in 10 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 17 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 16 alleli daha sik gériilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,072, PD degeri 0,928, PIC degeri 0,77 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,066, PD degeri 0,934, PIC degeri 0,79°dur. Bu bdlge icin ¢alismamiz

icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

TPOX lokusu i¢in 10 farkl allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 8 alleli sik gériiniirken, kontrol grubunda da 8 alleli daha sik goriilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,204, PD degeri 0,796, PIC degeri 0,58 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,234, PD degeri 0,766, PIC degeri 0,53 diir. Bu bolge icin ¢alismamiz

igerisinde anlaml farkliliklar g6zlenmemistir.

D18S51 lokusu i¢in 23 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 13 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda da 12 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,034, PD degeri 0,966, PIC degeri 0,87 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,052, PD degeri 0,948, PIC degeri 0,84 diir. Bu bolge i¢in

calismamiz icerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

D5S818 lokusu i¢in 12 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 12 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 12 alleli daha sik gériilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,112, PD degeri 0,888, PIC degeri 0,69 iken kontrol grubunda
PM degeri 0,076, PD degeri 0,924, PIC degeri 0,77°dir. Bu bolge i¢in ¢alismamiz

icerisinde anlaml farkliliklar gozlenmemistir.

FGA lokusu i¢in 32 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 22 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 22 alleli daha sik gériilmiistiir. Ornek
grubunun PM degeri 0,049, PD degeri 0,951, PIC degeri 0,84 iken kontrol grubunda
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PM degeri 0,056, PD degeri 0,944, PIC degeri 0,82’dir. Bu bolge i¢in ¢alismamiz

icerisinde anlaml farkliliklar gozlenmemistir.

DYS391 lokusu i¢in 7 farklr allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda 6rnek
grupta 10 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 10 alleli daha sik goriilmiistiir. Bu

bolge i¢in ¢alismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gdzlenmemistir.

D1S1656 lokusu icin 16 farkli allel incelenmistir. Saptanan alleller arasinda
ornek grupta 16 alleli sik goriiniirken, kontrol grubunda 12 alleli daha sik goriilmiistiir.
Ornek grubunun PM degeri 0,033, PD degeri 0,967, PIC degeri 0,86 iken kontrol
grubunda PM degeri 0,047, PD degeri 0,953, PIC degeri 0,85’dir. Bu bolge i¢in

calismamiz igerisinde anlamli farkliliklar gézlenmistir.

Ege Bolgesi popitilasyonu icin STR lokuslarinin gen uyusma (PM) olasiligi,
ayrim giicii (PD), polimorfik bilgi igerigi (PIC), dislama giicii (PE), tipik babalik
indeksi (TPI) ve heterozigotluk degerlerine ait parametrelerin 6rnek grup ve kontrol

grup agisinda mukayesesi yapilmistir.

Uyusma Olasihigr (PM) calismamizda degerlendirmeye alinan hem 6rnek grupta
hem kontrol grubunda en diisiik deger ile SE33 (0,017- 0,023) lokusunda, en yiiksek
degerler ise TPOX (0,204-0,234) ve CSF1PO (0,124-0,144) lokuslarinda tespit edildi.
Daha once Tiirkiye’de yapilan ¢aligmalara bakildiginda; TPOX lokusunun incelemeye
alindig1 tiim popiilasyonlarda bu bolge i¢cin uyusma olasihiginin diger bolgelerden
yiiksek oldugu gézlemlenmistir. Adli bilimlerde kimliklendirme ¢aligmalar1 yapilirken
uyusma olasiliginin (PM) diisiik ve TPI, PD, PE ve heterozigotluk oranin yiiksek
oldugu bolgeler tercih edilmektedir. Bu nedenle, SE33 lokusunun kimliklendirme

calismalarinda 6nem arz ettigi bir kez daha gosterilmistir.

Ayrim Giicii (PD) degeri en diisiik CSF1PO (0,087 — 0,249), TPOX (0,796 —
0,776) lokuslarinda gézlenmis ve en yiiksek deger ise SE33 (0,983 — 0,977) lokusunda
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elde edilmistir. Ayrica, D1S1656, D18S51, D21S391 ve D2S1338 lokuslarinda da
yiiksek (PD > 0,950) degerler gozlenmistir.

Polimorfik Bilgi I¢erigi (PIC) degeri en diisiikk TPOX (0,58 —0,53) ve en yiiksek
deger ile SE33 (0,93 — 0,96) goriilmistiir. Ayn1 zamanda D18S51, FGA, D1S1656,
D2S1338 ve D12S391 lokuslarina ait degerlerin de (PIC > 0,85) yiiksek oldugu

goriilmustiir.

Dislama giicii (PE) en yiiksek degere sahip bolgeler SE33 (0,944 — 1) ve
D12S391 (0,795 — 0,849) en diisiik degerler ise TPOX (0,401 — 0,313) ve D3S1358
(0,361 — 0,414) bolgelerinde gézlenmistir.

Tipik Babalik indeksi (TPI) Ege Bolgesi popiilasyonunda inceleme aldigimiz
iki grup icin en yiiksek TPI degeri FGA (9,17 — 3,06), SE33 (18,17), D12S391 (5 —
6,75) bolgleri olurken en diisiik deger TPOX (1,57 — 1,31), CSF1PO (1,62 — 1,15) ve
D3S1358 (1,45 — 1,62) lokuslar1 olmustur.

Heterozigotluk degeri incelendiginde goézlenen heterozigotluk degerlerinin TPOX
(%69 — %62), D3S1358 (%65,5 — %69) ve CSF1PO (%70 - %56,4) lokuslart hari¢
diger bolgelerde ki degerlerin %70’in {izerinde oldugu goriilmiistiir. En yiiksek
degerlerin SE33 (%97 — %100) ve D12S391 (%90 — %92,6) lokuslarinda oldugu tespit

edilmistir.

Adli kimliklendirme c¢aligsmalarinda incelenen bolgeler secilirken istatistiksel
parametreler icerisinden PM degeri diisiik ve heterozigotluk orani, PE, TPI, PD
degerlerinin ise yliksek oldugu bolgeler tercih edilmektedir. Bireylerin genetik olarak
benzerligi (yakinlik durumu) PM parametresiyle saptanmaktadir. Bireylerin ayni lokus
icerisinde ayni alleli tasima olasilig1 ne kadar fazla ise o popiilasyon icerisinde genetik
benzerliginde yiiksek oldugu sdylenebilir. Bu sebeple adli kimliklendirme
calismalarinda STR lokusunun ayrim giicii (PD), dislama giicii (PE), heterozigotluk
orani yliksek olur ve uyusma olasiligi (PM) diisiik olursa bireylerin ayristirilmasi o

kadar kolay olur.
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Yiiriitmiis oldugumuz bu c¢alismada el edilen veriler 1518inda, 6rnek grup ve
kontrol grup mukayese edildiginde gruplardaki bireyler kendi igerisinde benzerlik
gosterirken iki grup arasindaki benzerlik incelendiginde D2S441, D10S1248, SE33,
D12S391, D21S11, D7S820, CSF1PO, THO1, D2S1338, D19S433, vWA, D18S51 ve
D1S1656 lokuslarinda farkli allellerin yogun goriildiigii tespit edilmistir. Bununla
birlikte bu bolgelere baktigimizda ayrim giiciiniin de diger bolgelerden daha yiiksek
oldugu fark edilmistir.
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5. TARTISMA

Ege Bolgesi igerisinde yiiriittiigiimiiz bu ¢alisma ile elde edilen STR lokuslarina
ait verilerin hem ulusal hem uluslararasi ¢alismalarda ele alinan veriler ile mukayese

edilmesi ve ¢alisma gruplar1 arasindaki benzerliklerin degerlendirilmesi yapilmistir.

D2S441 lokusu icin yapilan ¢aligmalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Giineydogu Anadolu Bolgesinde yaptig1 ¢alismada en yaygin 11 allelini saptamistir.
Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye geneli yiiriitmiis oldugu ¢aligmada en sik goriilen allel 11
olmustur. El Andari et. al (2013) Liibnan’daki ¢alismada, Alhmoudi et. Al (2015)
Birlesik Arap Emirlikleri’ndeki ¢alismada ve Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki
calismada en sik goriilen allel 11 olmustur. Urszula Krzeminska et. al (2021)
Ingiltere’deki calismada, Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda
popiilasyonunda yapilan calismada 14 alleli sik goriilmiistiir. Bu sonucglardan farkli
olarak Nelsi Burguette A. et. al (2015) Meksika’da yapilan ¢alismada en sik 8 alleline

rastlanilmistir.

D22S1045 lokusu icin yapilan calismalar incelendiginde; Bozman’ 1n (2018)
Gilineydogu Anadolu Bolgesinde yaptigi ¢alismada en yaygin 15 allelini saptamustir.
Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye geneli yiirlitmiis oldugu ¢alismada ve El Andari et. al
(2013) Liibnan’daki calismada en sik goriilen allel 6 olmustur. Antoinette A. et. al
(2014) Hollanda’daki ¢aligmada, Nelsi Burguette A. et. al (2015) Meksika’da yapilan
calismada ve Afrika Kitasi Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada en sik goriilen
allel 15 olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Urszula Krzeminska et. al (2021)

Ingiltere’deki calismada 16 alleli sik goriilmiistiir.

D10S1248 lokusu i¢in yapilan ¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Giineydogu Anadolu Bolgesinde yaptig1 ¢alismada en yaygin 14 allelini saptamistir.
Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye geneli yliriitmiis oldugu ¢calismada, Alhmoudi et. Al (2015)
Birlesik Arap Emirlikleri’ndeki ¢alismada ve El Andari et. al (2013) Liibnan’daki
calismada en sik goriilen allel 14 olmustur. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki
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calismada, Urszula Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki ¢alismada, Nelsi Burguette
A. et. al (2015) Meksika’da yapilan c¢alismada ve Afrika Kitast Ruanda

popiilasyonunda yapilan ¢aligmada en sik goriilen allel 13 olmustur.

SE33 lokusu i¢in yapilan ¢aligmalar incelendiginde; Tiirkiye’de SE33 bolgesi ile
yiriitiilmiis nadir ¢aligmalardan Bozman’ 1n (2018) Giineydogu Anadolu Bdlgesinde
yaptig1 caligmada en yaygin 16 allelini saptamistir. Antoinette A. et. al (2014)
Hollanda’daki ¢alismada en sik goriilen allel 27.2 olmustur. Gasona Paul et. al (2021)
Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢aligmada 26.2 alleli sik goriilmiistiir.
Nelsi Burguette A. et. al (2015) Meksika’da yapilan calismada en sik 17 alleline
rastlanilmistir. Yapilan g¢alismalarda elde edilen sonuglar birbirlerinden tamamen

farklidir.

D12S391 lokusu i¢in yapilan caligmalar incelendiginde; Bozman’ 1 (2018)
Gilineydogu Anadolu Bélgesinde yaptigr calismada, Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye geneli
yiiriitmiis oldugu calismada ve El Andari et. al (2013) Liibnan’daki calismada en
yaygin 18 alleli saptamistir. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki calismada,
Urszula Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki ¢alismada en sik goriilen allel 21
olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda
popiilasyonunda yapilan ¢aligmada 17 alleline ve Nelsi Burguette A. et. al (2015)

Meksika’da yapilan ¢alismada 20 alleline rastlanilmistir.

D8S1179 lokusu icin yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptigi calismada, Cantiirk vd. (2017) ve Ozkorkmaz
vd. (2009) Tiirkiye geneli yapilan ¢alismalarda, Tokdemir’ in (2016) ve Vicdanli’nin
(2013) Dogu Anadolu Bélgesinde yaptig1 ¢aligmalarda ve Baransel vd. (2014) Izmir’de
yaptig1 ¢alismada en sik goriilen allel 13 olmustur. Alhmoudi et. Al (2015) Birlesik
Arap Emirlikleri’ndeki c¢alismada, Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki
calismada, Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢alismada ve Urszula
Krzeminska et. al (2021) ingiltere’deki ¢aligmada en sik gériilen allel 13 olmustur. Bu
sonuglardan farkli olarak Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda



79

popiilasyonunda yapilan ¢alismada 14 alleli, Lancia M. et. al (2006) Italya’da yapilan
calismada 16 alleli ve Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan calismada 11 alleli

sik gorilmiistiir.

D21S11 lokusu i¢in yapilan ¢aligmalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptig1 ¢alismada, Ozkorkmaz vd. (2009) Tiirkiye’de
yaptig1 calismada 30 alleli gézlemlenirken, Tiirkiye geneli yapilan Cakir vd. (2004)
caligmasinda 28.2 alleline, Ulkiier vd. (2004) calismasinda 34 alleline ve Asioglu vd.
(2002) caligmalar1 29.2 alleline ulastigi goriilmistiir. Vicdanli’nin (2013) Dogu
Anadolu Bolgesinde yaptig1 calismalarda en fazla 13 alleli gériilmiistiir. Antoinette A.
et. al (2014) Hollanda’daki ¢alismada, Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan
calismada ve Urszula Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki calismada en sik goriilen
allel 30 olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1
Ruanda popiilasyonunda yapilan calismada 28 alleli ve Lancia M. et. al (2006)
Italya’da yapilan ¢alismada, Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢alismada 29

alleli sik goriilmiistiir.

D7S820 lokusu i¢in yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Gilineydogu Anadolu Bdélgesinde yaptigr calismada, Tirkiye’de yapilan Cakir vd.
(2003), Baransel vd. (2014), Nazif H. (2013) ¢alismalarinda 11 alleli tespit edilmistir.
Ulkiier vd. (2004) calismasinda ve Asioglu vd. (2002) calismalari 14 alleli sik
goriilmustiir. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki ¢calismada, Urszula Krzeminska
et. al (2021) ingiltere’deki calismada, Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan
calismada ve Lancia M. et. al (2006) italya’da yapilan ¢alismada 10 alleline sik
rastlanilmigtir. Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢aligmada ve en sik
gorilen allel 11 olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Gasona Paul et. al (2021) Afrika
Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada 7 alleli ve, Stenersen M. et. al (2006)

Norveg’te yapilan ¢aligmada 13 alleli sik goriilmiistiir.

CSF1PO lokusu i¢in yapilan c¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Gilineydogu Anadolu Bdélgesinde yaptigr calismada, Tirkiye’de yapilan Cakir vd.
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(2003) calismalarinda 12 alleli tespit edilmistir. Baransel vd. (2014) ¢alismasinda 7
alleli sik goriilmiistiir. Nazif H. (2013) calismasinda 11 alleli sik goriilmiistiir.
Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki ¢aligmada, Urszula Krzeminska et. al (2021)
Ingiltere’deki calismada, Lancia M. et. al (2006) italya’da yapilan ¢alismada ve Seong
Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢alismada 12 alleline sik rastlanilmistir. Rakha
et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada ve Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te

yapilan ¢aligmada 10 alleli sik goriilmiistiir.

D3S1358 lokusu icin yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptig1 ¢alismada, Cantiirk vd. (2017), Ozkorkmaz
vd. (2009) Tiirkiye’de yaptig1 calismada 16 alleli gdozlemlenirken, Tiirkiye geneli
yapilan Cakir vd. (2004) calismasinda 20 alleline, Ulkiier vd. (2004) calismasinda 12
alleline ve Asioglu vd. (2002) ¢alismalar1 12 alleline ulastig goriilmiistiir. Vicdanli’nin
(2013) Dogu Anadolu Bolgesinde yaptig1 calismalarda en fazla 15 alleli goriilmiistiir.
Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki calismada, Lancia M. et. al (2006) italya’da
yapilan ¢aligmada, Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢alismada ve Urszula
Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki ¢alismada en sik goriilen allel 15 olmustur.
Alhmoudi et. Al (2015) Birlesik Arap Emirlikleri’ndeki ¢alismada ve Rakha et. al
(2009) Pakistan’da yapilan ¢aligmada en fazla 16 alleli goriilmiistir. Bu sonuglardan
farkli olarak Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan
calismada 20 alleli ve, Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢aligmada 10 alleli

sik gorilmiistiir.

THO1 lokusu i¢in yapilan caligmalar incelendiginde; Bozman’ 1n (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptigi c¢alismada, Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye
genelinde yaptig1 calismada, Tokdemir vd. (2016) Dogu Anadolu Bolgesinde yaptigi
calismada ve Nazif H. Dogu Anadolu Bolgesinde yaptigi c¢alismada 6 alleli
gozlemlenirken, Tiirkiye geneli yapilan Cakir vd. (2004) calismasinda 5 alleline
ulastig goriilmistiir. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki ¢alismada ve Urszula

Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki calismada en sik goriilen allel 9.3 olmustur.
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Lancia M. et. al (2006) Italya’da yapilan ¢alismada, Alhmoudi et. Al (2015) Birlesik
Arap Emirlikleri’ndeki ¢aligmada ve Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada
en sik goriilen allel 6 olmustur. Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢aligmada
en sik goriilen allel 9 ve Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢alismada en sik

allel 7 goriilmiistiir.

D13S317 lokusu icin yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptigr calismada ve Viedanli’nin (2013) Dogu
Anadolu Bolgesinde yaptigi calismada ve Alhmoudi et. Al (2015) Birlesik Arap
Emirlikleri’ndeki calismada en sik 12 alleli goriilmiistiir. Tiirkiye geneli yapilan Cakir
vd. (2004) calismasinda 15 alleline, Ulkiier vd. (2004) calismasinda ve 15 alleline
ulagmistir. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki ¢alismada, Lancia M. et. al (2006)
Italya’da yapilan ¢alismada, Urszula Krzeminska et. al (2021) ingiltere’deki calismada,
Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan c¢alismada ve El Andari et. al (2013)
Liibnan’daki ¢aligmada en sik 11 alleli goriilmiistiir. Seong Yeon Y. et. al (2011)
Kore’de yapilan calismada ve Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢alismada
en sik goriilen allel 8 olmustur. Bu sonuclardan farkli olarak Gasona Paul et. al (2021)

Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢calismada 7 alleli sik goriilmiistiir.

D16S539 lokusu icin yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ n (2018)
Gilineydogu Anadolu Bdlgesinde yaptigi ¢aligmada, Nazif H. (2013) Dogu Anadolu
Bélgesinde yaptigi ¢alismada ve Ozkorkmaz vd. (2009) Tiirkiye’de yaptig1 ¢alismada
11 alleli gézlemlenirken, Tiirkiye geneli yapilan Cakir vd. (2004) ¢alismasinda 15
alleline ulagmistir. El Andari et. al (2013) Liibnan’daki ¢alismada, Antoinette A. et. al
(2014) Hollanda’daki calismada, Lancia M. et. al (2006) italya’da yapilan ¢calismada,
Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada ve Urszula Krzeminska et. al (2021)
Ingiltere’deki calismada en sik goriilen allel 11 olmustur. Stenersen M. et. al (2006)
Norveg’te yapilan ¢alismada ve Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitasi Ruanda
popiilasyonunda yapilan ¢aligmada en fazla allel 8 goriilmiistiir. Bu sonuglardan farkl

Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢alismada 9 alleli sik goriilmtistiir.
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D2S1338 lokusu i¢in yapilan ¢aligmalar incelendiginde; Nazif H. (2013) Dogu
Anadolu Bolgesinde yaptigi ¢alismada 17 alleli gdzlemlenirken, Ozkorkmaz vd.
(2009) Tiirkiye’de yaptig1 calismada ve Cakir vd. (2002) ¢aligmasinda 28 alleline
ulagilmistir. Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki c¢alismada ve Urszula
Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki ¢alismada 17 alleli sik gdriilmiistiir. Seong
Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan caligmada ve Clark et. al (2009) Pakistan’da
yaptig1 ¢aligsmada en sik gortilen allel 23 olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Gasona
Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada 19 alleli sik

goriilmustiir.

D19S433 lokusu icin yapilan ¢alismalar incelendiginde; Nazif H. (2013) Dogu
Anadolu Bélgesinde yaptig1 calismada 14 alleli goriilmiistiir. Ozkorkmaz vd. (2009)
Tirkiye’de yaptig1 calismada 9 alleli gézlemlenirken, Tiirkiye geneli yapilan Cakir vd.
(2004) calismasinda 10.2 alleline ulasgilmistir.  Antoinette A. et. al (2014)
Hollanda’daki ¢alismada, Ossmani et. al (2009) Fas’ta yapilan ¢alismada, Lancia M.
et. al (2006) Italya’da yapilan calismada ve Urszula Krzeminska et. al (2021)
Ingiltere’deki calismada en sik goriilen allel 14 olmustur. Seong Yeon Y. et. al (2011)
Kore’de yapilan caligmada, Clark et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada ve
Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada 13

alleli sik goriilmiistiir.

vWA lokusu icin yapilan c¢aligmalar incelendiginde; Bozman’ 1n (2018)
Giineydogu Anadolu Bolgesinde yaptig1 calismada 16 alleli goriilmiistiir. Ozkorkmaz
vd. (2009) Tirkiye’de yaptig1 calismada 22 alleli gdzlemlenirken, Asioglu vd. (2002)
ve Cakir vd. (2003) calismasinda 21 alleline, Nazif H. (2013) Dogu Anadolu
Bolgesinde yaptig1 calismalarda en fazla 17 alleli goriilmiistiir. Antoinette A. et. al
(2014) Hollanda’daki ¢alismada, Lancia M. et. al (2006) Italya’da yapilan ¢alismada,
Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan c¢aligmada, Rakha et. al (2009)
Pakistan’da yapilan calismada ve Urszula Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki
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calismada en sik goriilen allel 17 olmustur. Bu sonuglardan farkli olarak Gasona Paul
et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢aligmada 16 alleli ve,
Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢alismada 12 alleli sik goriilmiistiir.

TPOX lokusu i¢in yapilan g¢aligmalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Giineydogu Anadolu Bélgesinde yaptigi ¢aligmada, Cakir vd. (2003), Ozkorkmaz vd.
(2009) Tiirkiye’de yaptig1 calismada, Ulkiier vd. (2004), Tug vd. (2010) ve Nazif H.
(2013) Dogu Anadolu Bolgesinde yaptigu calismada en s1 goriilen allel 8 olmustur. El
Andari et. al (2013) Liibnan’daki ¢alismada, Alhmoudi et. Al (2015) Birlesik Arap
Emirlikleri’ndeki ¢alismada, Antoinette A. et. al (2014) Hollanda’daki ¢alismada,
Lancia M. et. al (2006) italya’da yapilan ¢alismada, Hedjazi et. al (2013) Iran’daki
calismada, Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢alismada ve Urszula
Krzeminska et. al (2021) ingiltere’deki calismada en sik goriilen allel 8 olmustur. Bu
sonuglardan farkli olarak Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada en fazla 11
alleli ve Stenersen M. et. al (2006) Norve¢’te yapilan calismada 7 alleli sik

gOrilmiistiir.

D18S51 lokusu i¢in yapilan g¢alismalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Gilineydogu Anadolu Bdlgesinde yaptigi ¢aligmada, Nazif H. (2013) Dogu Anadolu
Bolgesindeki calismasinda, Ozkorkmaz vd. (2009) ve Cantiirk vd. (2017) Tiirkiye’de
yaptig1 calismada en sik goriilen allel 14 olmustur. Cakir vd. (2002) ve Ulkiier vd.
(2004) yaptig1 calismada en sik goriilen allel 9 olmustur. Antoinette A. et. al (2014)
Hollanda’daki ¢alismada, Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢calismada ve Urszula
Krzeminska et. al (2021) ingiltere’deki ¢aligmada en sik goriilen allel 14 olmustur.
Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada ve
Ossmani et. al (2009) Fas’ta yapilan ¢alismada en sik goriilen allel 16 olmustur. Bu
sonuglardan farkli olarak Lancia M. et. al (2006) Italya’da yapilan ¢alismada allel 20,
Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢aligsmada allel 13 ve Stenersen M. et. al
(2006) Norvec’te yapilan ¢aligmada allel 17 sik goriilmiistiir.
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D5S818 lokusu icin yapilan ¢aligmalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Gilineydogu Anadolu Bdlgesinde yaptigi ¢alismada, Nazif H. (2013) Dogu Anadolu
Bolgesindeki ¢alismasinda ve Tokdemir vd. (2016) yaptigi calismada en sik goriilen
allel 12 olmustur. Ulkiier vd. (2004) , Asicioglu vd. (2002) ve Tug vd. (2010) yaptig
calismada en sik goriilen allel 7 olmustur. Hedjazi et. al (2013) Iran’da yapilan
calismada, Ossmani et. al (2009) Fas’ta yapilan calismada, Antoinette A. et. al (2014)
Hollanda’daki c¢alismada ve Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1 Ruanda
popiilasyonunda yapilan ¢alismada en sik goriilen allel 12 olmustur. Lancia M. et. al
(2006) Italya’da yapilan ¢alismada, Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan
calismada, Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada ve Urszula Krzeminska
et. al (2021) ingiltere’deki ¢alismada en sik gériilen allel 11 olmustur.

FGA lokusu i¢in yapilan c¢alismalar incelendiginde; Bozman’ m (2018)
Gilineydogu Anadolu Bolgesinde yaptig1 ¢alismada 23 alleli, Nazif H. (2013) Dogu
Anadolu Bolgesindeki ¢alismasinda 24 alleli, Tug vd. (2010) yaptig1 ¢alismada 17
alleli ve Ulkiier vd. (2004) , Cakir vd. (2003) calismalarda 28 alleli sik goriilmiistiir.
Ossmani et. al (2009) Fas’ta yapilan calismada, Antoinette A. et. al (2014)
Hollanda’daki ¢alismada 22 alleli sik goriilmiistiir. Lancia M. et. al (2006) Italya’da
yapilan ¢alismada ve Rakha et. al (2009) Pakistan’da yapilan ¢alismada 21 alleli yaygin
goriilmiistiir. Seong Yeon Y. et. al (2011) Kore’de yapilan ¢aligmada 14.2 alleli ve
Stenersen M. et. al (2006) Norveg’te yapilan ¢alismada 18 alleli sik goriilmiistiir.

D1S1656 lokusu icin yapilan caligmalar incelendiginde; Tiirkiye
popiilasyonunda bu bolge icin ¢alisma yapilmadigi goriilmiistiir. Bununla birlikte
Gasona Paul et. al (2021) Afrika Kitas1i Ruanda popiilasyonunda yapilan ¢alismada 14
alleli, Urszula Krzeminska et. al (2021) Ingiltere’deki ¢alismada 17.3 alleli ve Nelsi
Burguette A. et. al (2015) Meksika’da yapilan ¢aligsmada 16 alleli sik goriilmiistiir.

Elde ettigimiz bu veriler 1s1g1nda; 6rnek ve kontrol gruplarini birbiri ile mukayese
ettigimizde anlamli farkliliklar gérmiistiik. Fakat bu verileri yapilan diger ¢alismalar

ile kiyasladigimizda SE33, D7S820, D18S51, FGA ve DIS1656 bolgeleri haric
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tutulursa anlaml farkliliklarin olmadigi, 6zellikle yakin cografyalardan elde edilen
bilgiler ile paralellik gosterdigi tespit edilmistir. Bahsi gegen bdlgeler ile heterozigotluk
oraninin yiiksek oldugu ve cesitliliklerin fazla oldugu bolgeler olmasi sebebiyle bu
anlamli farkliliklarin ortaya ¢iktig1 diisiiniilebilir. Ornek grubunun kiigiik ve lokal bir
bolge icerisinde yapilmis olmasimna ragmen bu calisma ile ilk defa suglu profiller
degerlendirilmeye alinmistir. Bu ¢alisma eldeki veriler 1s181inda suclu profillerin ortak
bir gen havuzunda toplanmadigini mevcut popiilasyonun genetik benzerliklerini

tasidigini gostermistir.
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