T.C.
FIRAT UNIVERSITESI
TIP FAKULTESI
ADLI TIP ANABILIM DALI

ELAZIG VE CEVRE ILLERIN POPULASYONUNA AIT 15 STR
LOKUSLARI iCiN ALEL FREKANSLARI DAGILIMININ
INCELENMESI

UZMANLIK TEZIi
Dr. Nazif Harun VICDANLI

TEZ DANISMANI
Prof. Dr. Mehmet TOKDEMIR

ELAZIG
2013



DEKANLIK ONAYI

Prof. Dr. irfan ORHAN
DEKAN

Bu tez Uzmanlik Tezi standartlarina uygun bulunmustur.

Prof. Dr. Mehmet TOKDEMIR
Adli Tip Anabilim Dah Baskam

Tez tarafinizdan okunmus, kapsam ve kalite yoniinden Uzmanlik Tezi olarak kabul

edilmistir.

Prof. Dr. Mehmet TOKDEMIR
Damsman

Uzmanhk Tezi Degerlendirme Jiiri Uyeleri

Prof. Dr. Mehmet TOKDEMIR

Dog. Dr. Dilara KAMAN

Yrd. Dog. Dr. Abdurrahim TURKOGLU




TESEKKUR

Bu tez g¢alismamizi, proje olarak destekleyen Sayin Rektériimiiz Prof. Dr.
Kutbeddin DEMIRDAG, Firat Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon
Birimi Rektdr Damismani Sayin Prof.Dr. Hanefi GULDEMIR ve diger yetkililere,

Uzmanlik egitimim siiresince iyi bir uzmanlik egitimi almam i¢in her tirli
destek ve katkilarin1 esirgemeyen Saymm Hocam Adli Tip Anabilim Dali Bagkani
Prof.Dr. Mehmet TOKDEMIR e ve Yrd.Dog.Dr. Abdurrahim TURKOGLU na,

Diger ¢alisma arkadaslarima Dr.Selma DUZER, Dr.Turgay BORK, Dr.Ferhat
Turgut TUNCEZ ve Dr.Burhan YAPRAK ’a, anabilim dali sekreterimiz inci HOROZ’ a,

Tabii ki sevgili nisanlim S.Selcen GOKTURK ve aileme tesekkiirlerimi sunmay1

bir borg bilirim.



OZET

Calismamizda, Elaz1g ve gevre illerin (Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir)
poptilasyonlarina ait 15 Short Tandem Repeat (STR) lokuslar1 allel frekanslarmin
dagiliminin incelenmesi amaclanmaktadir. Bu calismanin Elazig ve ¢evre illere ait
popiilasyonlarin gen havuzunun frekanslar1 diger bolgesel ve yurtdis1 gen havuzlari
frekanslar1 ile genetik degerlendirme kriterleri dogrultusunda benzerlik ve
farkliliklarin belirlenmesine katki saglayacagi diisliniilmiistiir. Ayrica belirlecek
genotip verilerinin allel dagilim frekanslari, kisileri ayirt etme giicii adli bilimlerle
ilgili caligmalarda 6nemli bir veri kaynagi olacaktir.

Bu ¢alisma Firat Universitesi Tip Fakiiltesi Adli Tip Anabilim Dali DNA
laboratuvarinda aralarinda akrabalik bagi bulunmayan Elazig ve Cevre illerin
(Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir) yerli halk popiilasyonlarinda her ilden 50
birey olmak iizere toplam 250 bireyden alinan biyolojik drnekler iizerinde yapild.
Alman 6rneklerden RTA Kan Kiti ile genomik DNA’lar elde edildi. Elde edilen izole
DNA’larin Amp F / STR Identifiler PCP Amplification Kit (Applied Biosystems,
Foster City, CA, USA) kullanilarak istenilen lokuslara ait gen bdlgeleri ¢ogaltildi.
PCR iiriinlerinin ABI 310 sekans cihazinda elektroforezleri yapildi ve GeneMapper
Software Version 3.2 programinda sonuclar analiz edildi. Elde edilen sonuglar
PowerStarts v.1.2’de ve Arlequin Software 3.11 programlarinda degerlendirildikten
sonra gozlenen allel sikliklari, popiilasyonlara ait diger istatiksel veriler ile
popiilasyonlarin kendi aralarindaki genetik uzaklik durumu belirlendi.

Tirkiye’de 15 STR lokuslarma (D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO,
D3S1358, THO1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51,
D5S818, FGA) ait benzer ¢calismalar yapilmis olup, Elazig ve ¢evre illerini birlikte
degerlendiren ¢alisma yapilmamistir. Bu calismada ayrimlama giicii degerleri; en
yiiksek FElazig’da D2S1338 (0,960), Malatya’da D2S1338 (0,953), Bingol’de
D2S1338 (0,964), Tunceli’de D18S51 (0,952) ve Diyarbakir’da D18S51 (0,962)
lokuslarinda, en diisiik ise Elazig’da TPOX (0,808), Malatya’da CSF1PO (0,829),
Bingél’de TPOX (0,863), Tunceli’de D5S818 (0,833) ve Diyarbakir’da D5S818
(0,817) lokuslarinda belirlenmistir. Ayrica popiilasyonlarm kendi aralarinda ikili
gruplar seklinde degerlendirildiginde en uzak genetik iliskinin Elazig ve Tunceli

arasinda oldugu goriilmiistiir.



Sonug olarak, bu calismanm 15 STR lokuslar1 allel frekanslar1 elde edilerek,
bu veriler ile daha once yapilan ¢aligmalarin karsilastirlmasina ve popiilasyonlarin

filogenetik iligkilerinin degerlendirilmesine yarar saglayacagi diistiniilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Kisa ardigik tekrar dizileri, Allel, Elaz1g ve ¢evre illeri



ABSTRACT
INVESTIGATION OF THE DISTRIBUTION OF ALLELE FREQUENCIES
FOR 15 STR LOCI OF THE POPULATION OF ELAZIG AND
NEIGHBORING PROVINCES

The purpose of this study is to examine the distribution of 15 STR loci allele
frequencies of the populations of the city Elazig and surrounding cities (Malatya,
Tunceli, Bingol, Diyarbakir). It’s considered that, this study will contribute in
determining the similarities and differences toward the gene pool frequencies of the
population of the city Elazig and surrounding cities, and the other regional and
foreign gene pool frequencies and their overall evaluation criteria. The allele
distribution frequencies of the genotype data which also will be determined,
constitute an important data resource for studies related with forensic science in
being able to identify persons.

This study was performed at the Firat University, Medical Faculty, Forensic
Medicine Department, DNA Laboratory on 250 individuals in total, biological
samples were obtained from these individuals who weren’t relatives, and were
members of the populations of the city Elazig and surrounding cities (Malatya,
Tunceli, Bingdl, Diyarbakir), 50 individuals participated from each of these cities. A
RTA Blood Kit and genomic DNA’s were derived from the samples. The gene
regions of the required loci of the isolated DNA’s, were multiplied with the use of
Amp F / STR Identifier PCP Amplification Kit (Applied Biosystems, Foster City,
CA, USA). The electrophoresis of PCR items was carried out with the ABI 310
sequence instrument, and the results were analyzed with GeneMapper Software
Version 3.2. The results obtained were evaluated with PowerStarts v.1.2 and
Arlequin Software 3.11, and after that the examined allele densities, other statistic
data of the populations and the genetic distances of the populations inter se were
determined.

Similar studies were carried out on 15 STR loci in Turkey (D8S1179,
D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THOI, D13S317, D16S539, D2S1338,
D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA), but there wasn’t a study which
evaluated Elazig and surrounding cities together. The continuity force values of this

study; the highest loci determined in Elazig D2S1338 (0,960), in Malatya D2S1338

vi



(0,953), in Bingol D2S1338 (0,964), in Tunceli D18S51 (0,952), and in Diyarbakir
D18S51 (0,962), the lowest loci determined in Elazig TPOX (0,808), in Malatya
CSFIPO (0,829), in Bingol TPOX (0,863), in Tunceli D5S818 (0,833), and in
Diyarbakir D5S818 (0,817). It’s also observed that, the most distant genetic relation
exists between Elazig and Tunceli when the populations were inter evaluated in duos.

As a result, it’s considered that obtaining allele frequencies of 15 STR loci
will utilise the comparison of these data and previous studies, and the evaluation of

the phylogenic relations.

Key words: Short tandem repeat, Allele, Elazig and surrounding cities
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1. GIRIS

Insanlar her zaman kokenleri hakkinda bilgi sahibi olmak istemislerdir.
Gecmisten giiniimiize tarihgiler, arkeologlar ve paleontologlar giiniimiiz insan
popiilasyonlarinin kdkeni hakkindaki arastirmalarin sonucunda c¢esitli bulgular elde
etmislerdir. Ardindan dilbilimciler ve giliniimiizde de molekiiler biyoloji ile
ilgilenenler giderek artan bir sekilde insanin kdkeni ile ilgilenmektedirler. Bunun
nedeni sahip oldugumuz DNA’larin bize atalarimizdan ge¢mesi, baslangigtan bu
yana mutasyonlarin birikmesi ve sonucgta giiniimiiz insanlarinin DNA’lar1 arasinda
farkliliklarin saptanmasidir. Bu farkliliklar, o insanin genetik ge¢misinin tarihine ve
akrabaliklarma 151k tutacak kayitlari icermektedir. Molekiiler teknikler bu kayitlari
degerlendirmeye olanak saglamakta ve yol gostermektedir. Bu da insanlarin genetik
farkliliklarinin 6grenilmesine yonelik ilgide ve bu amacla yapilan calismalarda artisa
yol agmistir (1).

Dogadaki canlilarm  hemen hemen hepsinde genetik materyal
Deoksiriboniikleik asit (DNA)’dir. Hiicre i¢inde bulundugu yerin hacmine gore
boyutu ¢ok uzun olan DNA molekiillerinin; o bdlgeye sigabilmesi i¢in son derece
sik1 bir sekilde paketlenmeleri gerekir. Insan hiicrelerinde bulunan DNA; 46
kromozomda paketlenmis, yaklasik ii¢ milyar baz c¢iftinden olusan ve uzunlugu bir
metreden fazla olan bir molekiildiir (2).

Molekiiler Genetik alaninda 1980°li yillarda gerceklestirilen ilerlemeler,
polimorfik ozelliklerin direkt olarak DNA diizeyinde incelenmesine olanak
tanimistir. Insan genomunda bulunan yaklasik 3 milyar baz ¢ifti, her biri farkl
lokuslar da yer alan 50.000-100.000 geni kodlamaktadir. Genlerin ¢ogu “allel” olarak
bilinen birkag farkli formda bulunabilmektedir (3, 4).

Toplumlarda normal kisilerde genomik DNA’nin tek baz ¢iftlik pozisyonunda
farkl alternatiflerinin (allel) bulunmasma “polimorfizm” denir (5).

Bir popiilasyonda mevcut olan mutant veya varyant genler %]1’den fazla
siklikta bulunuyorsa, buna “genetik polimorfizm” denir. Genetik polimorfizm ardisik
mutasyonlar sonucu meydana gelir. Bu dogal farkliliklar kusaktan kusaga Mendel

yasalarma gore aktarilirlar. Alel sayisi arttikga o gen i¢in polimorfizm de artar (5-7).



Genlerin ¢ogu “allel” olarak bilinen birkag¢ farkli formda bulunabilmektedir.
Bu sekilde porlimorfizm gdsteren bir gen i¢in her birey, biri anneden digeri babadan
aktarilan iki farkl allel tasiyabilirken, bir popiilasyon 6rnegi ayni gen icin ¢ok sayida
allele sahip olabilmektedir. Genetik polimorfizm, adli amag¢li DNA analizlerinin
temelini olusturmaktadir (4).

Alec Jeffreys’in 1985 yilinda DNA  molekiilinde minisatellit denilen
polimorfizm seklini kesfetmesinden sonra adli bilimlerde DNA kullanimi hizla
gelismistir. DNA baz dizini lizerinde yapilan ¢alismalar DNA’nin ¢ok yiiksek oranda
polimorfizme sahip oldugunu belirlemislerdir (8, 9).

Gelisen teknoloji ile birlikte hukuki problemlerin ¢oziimiinde kullanilacak
araclardan biri de DNA profilleridir. DNA ¢ok gii¢lii bir ara¢ olup, canli varliklarin
hepsi her hiicresinde DNA bulundurur. Bu yiizden pek c¢ok adli olayda DNA
delillerinden yararlanilabilinir (9).

Deoksiriboniikleik Asit (DNA) molekiiliiniin baz dizisinin tiimii protein
iretiminden sorumlu degildir. Protein kodlayan kisim tiim genomun %3’{ kadardir.
Geri kalan kisim ise protein kodlamaz. Kodlama yapmayan bdlgelerin
fonksiyonlarmin ne oldugu heniiz tam olarak bilinmemektedir. Asir1 degiskenlik
gosteren bu bdlgelerin  polimorfizmlerinin nedeni delesyon, inversiyon, nokta
mutasyonlar1 ve ardisik tekrar eden dizinlerdir (9, 10).

Biitiin insanlar ayni tip tekrarlara sahiptir, ancak tekrar sayilar1 bireyler
arasinda farkliliklar gostermektedir. Bu tiir polimorfizm, ardisik tekrar eden dizi
sayismin biyiikligline gore mikrosatellitler (STR=Short Tandem Repeat) ve
minisatellitler (VNTR=Variable Number of Tandem Repeat) olarak ikiye ayrilirlar
(9,10).

Degisken sayidaki tekrarlayan (VNTR) 6-100 baz ¢ifti uzunlugundaki tekrar
dizilerine “minisatellit DNA dizileri” denilmektedir. Polimorfik 6zelliklerinden
dolayr DNA analizlerinde tani1 amagl (babalik testi, adli tip, kalitsal hastaliklarda
mutant allelerin tespiti) olarak kullanilabilmektedir (11, 12).

Mikrosatellitler (STR) yapisal olmayan DNA bdlgelerinde 2-7 baz ¢ifti tekrar
dizilerinden meydana gelen kisa ve ardisik tekrarlayan DNA dizileridir (13, 14).



Short Tandem Repeats (STR) lokuslar1 araciligiyla genotipin belirlenmesi 4
basamaktan olusmaktadir. Bu basamaklar, DNA izolasyonu PCR, Elektroforez,
Verilerin elde edilmesi ve degerlendirilmesi seklinde siralanabilir (15).

Bu calismada Elazig ve cevre illerinde (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
yasayan ve aralarinda akrabalik bagi bulunmayan her ilden 50 kisi olmak iizere
toplam 250 bireyin 15 STR lokusuna ait genotipler belirlenmistir. Genotip verilerin
allel frekanslari, heterozigotluk (h), homozigotluk (H) oranlari, dislama giicii (PE),
ayrim giicli (PD), uyusma olasilig1 (PM), polimorfik bilgi icerigi (PIC), tipik babalik
indeksi (TPI), p-value degeri, gozlenen (Ho) ve beklenen (He) degerleri, Hardy-
Weinberg (HW) dengesine uyumlu olup olmadigma bakilmistr ve daha Once
Tiurkiye’de calisilmis popiilasyonlara ait verilerle karsilastirilip, sonuglar
degerlendirilerek farkliliklar ve benzerlikler incelenmistir. Bu calismanin yerel
popiilasyonlarda yapilmis ve yapilacak c¢aligsmalarla karsilastirilmasma, ayrica
popiilasyonlarm DNA verisi olusturuldugunda, DNA profilinin degisiminin
saptanmasma ve popllasyonlarin orjini ile yapist hakkinda yorumlara katki
saglayacagi sOylenebilir.

1. 1. DNA Molekiiliiniin Yapisi

Deoksiribontikleik Asit (DNA) uzun, merdivene benzeyen ve cift sarmal
olusturan bir molekiildiir. Sarmalin her bir ipligi, “niikleotit” ad1 verilen alt birimler
tarafindan meydana getirilen dogrusal bir molekiilden olusur. DNA’da dort farkl tip
niikleotit vardir. Her bir DNA niikleotidinde, dort azotlu bazdan A (Adenin), G
(Guanin), T (Timin) yada C (Sitozin) bir tanesi bulunur (Sekil 1). 1953°de James
Watson ve Francis Crick DNA’nmn iki ipliginin birbirinin tam olarak dogru bir
tamamlayicis1 oldugunu, dolayisiyla sarmaldaki merdiven basamaklarinin her zaman
ya A=T yada G=C baz ¢iftlerinden olustugunu saptamislardir. Adeninle timin ve
guaninle sitozin arasindaki bu tamamlayic1 (Complementary) iliski genetik islev i¢in
onemlidir. Bu iligki, hem DNA replikasyonu hem de gen ifadesi i¢in temel olarak
hizmet goriir. Her iki durumda da DNA iplikleri tamamlayic1 molekiillerin sentezi
icin kalip olarak davranir (16).

Deoksiribontikleik Asit (DNA)‘ in hiicre ¢ekirdeginde paketlenmesinin ilk
basamagi “niikleozom” olusumudur. DNA molekiiliiniin lizin ve arjininden zengin

bazik histon proteinleri ile baglanmasiyla “kromatin” yapisi olusur. Cok hiicreli



organizmanin her hiicresi genellikle ayni genetik materyal icerir. Hiicresel genleri
iceren DNA molekiilleri, hiicrelerdeki en biiylik makromolekiillerdir ki bunlar
hiicrenin boliinme evresinde kompleks katmanlarla kromozom denilen yapilara
dontistirler (17, 18).

Okaryotlarda cekirdekteki DNA, farkli kromozomlar arasinda bdliinmiistiir
(17). Her kromozom ¢ok uzun bir dogrusal DNA molekiiliinden meydana gelmistir.
Kromozomlar, DNA paketlenmesiyle ilgili proteinlere ek olarak; gen ifadesi, ayni
DNA yapimi1 ve onarimi i¢in gerekli olan birgok bagka proteini de icerir (17-19).

Deoksiriboniikleik Asit (DNA), RNA ve protein arasindaki iliski birbiri igine
gecmistir. DNA, RNA’nin, RNA ise polipeptidin sentezini ve dizisini belirler. DNA
ve RNA’nin sentez ve metabolizmasinda 6zgiil proteinler yer almaktadir. Bu bilgi
akis1 molekiiler biyolojinin “santral dogmas1” olarak adlandirilir. Genetik bilgi,
DNA’da kod (genetik kod) araciligi ile saklanir. Bu kodlar polipeptidlerin amino asit

dizilerini belirleyen ve birbirlerine komsu olan baz dizileridir (18).

. Seker
2 (deoksiriboz)

Nkleotit

Tamamlayici
baz cifti
(timin-adenin)

Sekil 1. Hiicrede DNA’nimn Yapis1 (16).

1.2. Populasyon Genetigi

Populasyon genetigi, kalitimm bireyler iizerinde degil bireylerin meydana
getirdigi gruplar iizerinde calisan genetik koludur. Gruplar igerisindeki genetik

varyasyon paternlerini, bu paternlerin zamanla nasil degistigini inceler. Populasyon



genetigi, bireylerden ziyade gruplara ve tek bir ciftlesmenin sonucundaki genotip
dagilimlarna degil ardisik jenerasyonlardaki allel ve genotip frekanslarinin
Olgtilmesine agirlik verir (20).

Populasyon, ortak gen setleri tagiyan, ayni cografyada yasayan ve bir fiil yada
potansiyel olarak birbirleriyle eslesebilen bireylerden olusur. Bu bireyler tarafindan
ortak sekilde paylasilan allellerin hepsi popiilasyonun gen havuzunu meydana getirir.
Bu populasyonda tek bir gen lokusunu inceledigimiz zaman, bu lokustaki allelerin
dagiliminin farkl genotipe sahip bireylerin olusmasina neden oldugu bulunur. Gen
havuzundaki allel sikliklarmin hesaplanmasi, popiilasyondaki farkli genotiplerin
sikliklar1 ve kusaklar boyunca bu sikliklarmm nasil degistiginin belirlenmesi
popiilasyon genetiginin temelini olusturmaktadir (16).

1.3. Hardy Weinberg Kanunu

Farkli kosullar altinda bir popiilasyondaki gen havuzuna ne olacagini
tanimlamak i¢cin matematik modeller ve denklemler gelistirilmektedir. Rasgele
ciftlesmenin gen ve genotipik frekanslara etkisini sonsuz biiytlikliikteki bir
popiilasyonda tanimlayan bir esitlikler takimi olan “Hardy-Weinberg Kanunu” boyle
bir modeldir. Bu tip modeller olabildigince basittir ve gercekte saglanmasi olasi
olmayan asagidaki bazi varsayimlari kabul ederler (16, 20);

a. Biitlin genotiplerin sahibi olan bireyler esit hayatta kalma oranina ve
esit lireme basarilarma sahiptir, yani se¢ilim yoktur.

b. Yeni alleller olusturacak veya mevcut higbir alleli digerine
dontistiirecek mutasyonlar bulunmaz.

c. Populasyonunun i¢ine veya disina bireylerin gocii olmaz.

d. Populasyon smir biiyiikliige sahiptir, baska bir ifade ile popiilasyon
ornekleme hatalar1 ve rasgele etkilerin gozardi edilebilecegi kadar
biiyiiktiir.

e. Populasyondaki bireyler rasgele eslesirler.

Hardy-Weinberg Kanunu’na gore yukaridaki bu varsayimlara uygun olarak
popiilasyon hakkinda iki tahminde bulunulur:

a. Gen havuzunda bulunan allellerin frekansi zaman i¢inde degismez.

b. Bir jenerasyon devam eden rasgele eslesmenin sonrasinda, genotip

frekanslari allel frekanslarindan tahmin edilebilir.



Populasyonlar1 dinamiktir; dogum-6liim oranlarindaki degismelerle, gocle ve
diger popiilasyonlar ile karisarak biliyiiyebilir yada kiigiilebilir (17).

1.4. Populasyonun Dengesini Bozan Etmenler

Hardy-Weinberg kuralina gore populasyona ait gen havuzunda mutasyon,
g0¢, seleksiyon, izolasyon goriilmedigi miiddetce gen havuzunun gen frekansi
degismez. Ancak, genellikle populasyondaki genlerin frekansi degisir. Populasyonda
genlerin frekansinin degigsmesine etki eden faktorler; go¢, izolasyon, mutasyon, dogal
secilim, genetik siiriiklenme ve es se¢imidir (21).

1.4.1. Gog

Populasyon disina gogler populasyondaki gen frekansini azaltir. Populasyon
icine go¢ler ise populasyondaki gen frekansini artirir (21).

1.4.2. izolasyon (Ayrilma)

Gen frekanslarmin degismesinde ve evrimde rol oynayan en dnemli etmendir.
Bir populasyonun diger populasyonlarla genetik aligverisinin kesilmesine izolasyon
denir. Populasyonlar1 birbirinden ayiran en onemli etken cografi izolasyonlardir.
Ornegin, bir adanin iizerinde yasadig1 canlilarla birlikte iki ayr1 parcaya ayrilmasi
cografi izolasyon olarak isimlendirilir. Cografi izolasyon sonucu olusan
populasyonlar arasinda gen aligverisi olmazsa populasyonlar yavas yavas farkl hale
gelir (21).

1.4.3. Mutasyon

Mutasyon, DNA'da meydana gelen degisiklikler sonucu olusur. Mutasyonlar
cogu zaman zararhdir. Zararli olan mutasyonlar, populasyona ait gen frekansinin
azalmasma neden olur. Orne§in, normal bir gen mutasyonla hemofili genine
doniisebilir. Bu zararli mutasyon, hemofili genine sahip olan bireylerin yasama
olasiligin1 azaltir ve zamanla populasyondan elenmesine neden olur. Bdylece
populasyonun gen frekansi azalir (21).

1.4.4. Dogal Secilim

Ayni1 tliriin bireyleri arasinda meydana gelen varyasyonlar sonucunda ¢evreye
daha iyi uyum yapabilen bireyler secilir, uyum yapamayanlar ise populasyondan
elenir. Boylece, istenmeyen Ozellikte olan genlerin frekansinin azalmasi sonucu

kararsiz populasyonlar zamanla kararl hale geger (21).



1.4.5. Genetik Siiriiklenme

Populasyonlarda eslerin se¢imi ve c¢iftlesme biiylik Ol¢iide sansa dayanir.
Populasyona ait gen havuzundaki frekans daha ¢ok sansa bagh olaylarla degisir.

Genetik siiriklenme; go¢, afet, iklim vb. etkenlerin etkisiyle bir
populasyondan ayrilan kii¢ciik populasyonlarin gen havuzunda sansa bagli olarak
meydana gelen degisikliklerdir. Kiiciik populasyonlarda sansa bagli olaylarmn gen
frekansinin degismesindeki etkisi ¢ok daha fazladir. Bu nedenle, bir populasyondan
ayrilan  kiigiik populasyondan ilerleyen zaman igerisinde, bagli oldugu
populasyondan farkli gen frekansi olusabilir. Ornegin, kahverengi gdz renginin
baskin oldugu bir insan populasyonundan ayrilan mavi géz genine sahip kiigiik bir
insan populasyonu igerisinde zamanla mavi gdz renginin yaygin olmast bu
populasyonun gen frekansimin bagli oldugu populasyondan farklilastigini gosterir.

Genetik siiriiklenme ile uyum yetenegi az olan veya zararli olan bazi genlerin
frekans1 populasyonda yiikselebilir. Bunun yaninda bazi yararli genlerin frekansi da
populasyonda azalabilir veya tamamen yok olabilir. Genetik siiriiklenme, bazi
kalitsal olan hastaliklar yOniinden c¢ekinik olan genlerin homozigot halde
populasyonda etkisini ortaya ¢ikarmaya ve bu sekilde populasyonda zararli olan
genlerin frekansinda artisa neden olmasi yoniinden de 6nemlidir (21).

1.4.6. Es Secimi

Populasyonda, sansa bagli olmayan c¢iftlesmelerin ve farkli {ireme
yeteneklerinin  olusmas1 Hardy-Weinberg esitligini  bozan bir durumdur.
Populasyonlardaki bireylerin ¢iftlesmek i¢in rastgele es seciminin yani sira
gelistirdikleri baz1 6zel nitelikler vardir. Bu durum populasyonu olusturan bireylerin
bir zaman sonra koken aldiklar1 populasyondan farkli davranis sekillerinin ortaya
c¢tkmasma neden olabilir. Bu davranig sekilleri yasam miicadelesinde beslenme,
korunma, yavrularina bakma vb. farkli yeteneklerin ortaya ¢ikmasini saglayabilir.
Bireylerin belli 6zelliklere gore eslerini secerek c¢iftlesmeleri belirli genlerin
frekansinin populasyonda artmasina neden olur (21).

1.5. Genetik Varyasyonlar

Insan genomunun yalnizca % 3’iinii protein kodlayan genler yani ekzonlar,
geri kalan % 97’sini ise intronlar ile gdrevi bilinmeyen veya tespit edilmemis DNA

olusturur. Insan DNA’s1 bireyden bireye yapisal farklilik gosterebilmektedir. Bu



farkliliklarin ¢cogu kodlayict olmayan bolgelerde olup kodlayici bolgelerde de olabilir
ve bu olay bir proteinde saptanabilir, bir farklilik olarak ifade edilir veya sessiz kalir.
Bu yapisal farkliliklarin yaygn bir sekli, baz ¢iftlerinin bir ile yiizlerce defa ard arda
degisken tekraridir (Tandem Repeat). DNA yapisinda meydana gelen bu
degisiklikler; bireylerin anatomik, fizyolojik, ilaclara olumlu veya olumsuz yanitlari,
kalitsal hastaliklar, kanser, enfeksiyon gibi hastaliklara yatkinliklardan ve genetik
olarak belirlenen fenotipik ¢esitlilikten sorumludur (12, 22).

Mutasyon terimi dar anlamda degisiklige ugramis bir gen ile ortaya ¢ikan
fenotipik degisim ifadesi i¢cin kullamilir. Gen mutasyonunda; bir genin bir allel
seklinden baska bir allel sekline farklilasmasi s6z konusudur. Boyle bir degisme tek
bir gen i¢inde olustugu ve bir kromozom bdélgesine ait oldugu i¢cin gen veya nokta
mutasyonu diye isimlendirilir. Kalitsal degisimin bir diger sekli olan kromozom
mutasyonunda biitiin kromozomun veya kromozom pargalarinin de§ismesi soz
konusudur. Genom mutasyonlari, kromozom setlerinin veya setlerin parcalarmnin
eklenmesi veya kaybina bagl olarak kromozom sayisindaki degisiklikleri kapsar.
Ekstraniikleik mutasyonlar stoplazmanin komponentleri olan DNA, plastid ve
mitokondrilerde meydana gelir (20).

1.6.Genetik Polimorfizm

Polimorfizm bir popiilasyonda ya da popiilasyonlar arasinda bir genin alelleri
veya bir kromozomun homologlariyla birlesen ¢esitli fenotipik formlarin varligi yani
bir lokusta bir alelden fazlasimin bulunmasidir. Bununla birlikte bir toplumun genetik
yapisndaki farkliliklarin (varyasyonlarin) varligi ve birden fazlasinin birlikteligi
“genetik polimorfizm” olarak isimlendirilir (12, 23).

Her genomda DNA da kopma ve eklemeleriyle karekterize tek baz
degisiklikleri vardir. Saglikli toplumlarda bu degisiklikler kodlanmis protein
islevinde herhangi bir degisiklife neden olmayan noktalarda veya DNA’nin

kodlayict olmayan bolgelerinde olur (24).
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Sekil 2. insan genomundaki polimorfik alanlar (23).
Insan genomundaki polimorfik alanlar iki sekilde gosterilmistir.(Sekil 2)
A. Protein kodlayan bolgedeki polimorfizm
B. Protein kodlamayan bdlgedeki polimorfizm
1-Cesitli sayida tekrar eden diziler (VNTR: Variable Number Of Tandem Repeats)
1.1.  Makrosatellitler
1.2.  Minisatellitler
1.3.  Mikrosatellitler
2-Tek niikleotid polimorfizmi (SNP: Single Nucleotide Polymorphizm)
Bir¢cok plazma proteini polimorfizm gdsterir. Protein kodlayan bolgelerdeki
polimorfizm gosteren plazma proteinleri arasinda; ol-antitripsin, haptoglobin,

transferin, seriiloplasmin, apolipoproteinler ve immiinoglobulinler bulunmaktadir. Bu



tiir polimorfizm ¢6zlimlemelerinin genetik, antropolojik ve klinik olarak Onem
tasidig1 belirlenmistir (24, 25).

Belirli restriiksiyon endoniikleaz kesilme bolgelerindeki degisimlerden olusan
RFLP’ler (Restriction Fragment Length Polymorphism) tek niikleotid polimorfizmi
(SNP) olarak bilinir ve genel polimorfizm smiflandirilmasmin kiigiik alt grubunu
olusturur (17, 26). Tek baz degisikligi i¢eren lokuslarda gozlenen toplam allel sayis1
az oldugundan bireyleri ayrim giicleri smirhdir. Bu tip polimorfizm daha ¢ok kalitsal
hastaliklarin tanisinda 6nemlidir (4).

Variable Number Of Tandem Repeats (VNTR) lokuslarindaki polimortfizm,
bireyler arasinda belli bir baz diziliminin ard arda tekrarlanma sikligindaki
varyasyonlardan koken almaktadirlar. Degisik VNTR lokuslarinda, tekrarlanan baz
diziliminin uzunlugu farkli olmaktadir. Bu lokuslarda tekrarlanan dizilim 2-30 veya
daha fazla sayida baz c¢iftine sahiptir. Bu lokuslar, cok sayida allele sahip
olduklarindan bireyleri ayrim giicleri yliksektir. Adli 6rneklerin analizinde yaygin
olarak VNTR lokuslar1 kullanilabilmektedir (3, 4, 8, 27, 28).

1.6.1. Mikrosatellitler

Yapisal olmayan DNA boélgelerinde 2-7 baz cifti tekrar dizilerini iceren kisa
ardigik tekrarlit DNA dizileri mikrosatellit diye isimlendirilir (13, 14).

Mikrosatellitlerin genom i¢inde kodlayici ve diizenleyici fonksiyonlar1 oldugu
disiiniilmektedir (29). Tekrar biriminin daha kisa olmasi nedeniyle daha ¢ok
polimorfizm igermeleri bakimindan 6zel bir 6neme sahiptirler. Ayrica satellit
lokuslar1 i¢in temelde etken mutasyon mekanizmasi olan replikasyon kaymasi
(replication slippage), tekrar birimi daha kisa olan bolgelerde diger lokuslara gore
daha fazla olugmaktadir (30, 31).

1.6.2. STR (Short Tandem Repeats) Lokuslar

Yapisal olmayan polimorfik bdlgelere ait allellerin mutasyonlari
biriktirebilme 6zellikleri, evrimle hizinin hesaplanmasi ve gen gdg¢iiniin izlemi i¢in
daha tutarli bilgi olusturacagindan STR (Short Tandem Repeats) gibi bolgeler
filogenetik caligmalarda ve insan yayilim modellerinin olusturulmasinda bilgi
kaynag1 olarak tercih edilir (32).

Devam eden calismalarla, 6zellikle kisa araliklarla tekrarlanan baz dizilimi

iceren STR lokuslarmin PCR ile ¢ogaltilarak incelenebileceginin gosterilmesi, adli
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amac¢li DNA analizinde yeni bir donemin agilmasina sebep olmustur. Genomda
belirlenen STR sayilariin fazla olusu, yiiksek oranda polimorfizm gostermeleri ve
inceleme kolaylig1 STR’lerin adli seroloji calismalarinda ideal markerler (belirtegler)
olmasini saglamistir. STR’lerin tekrarlanan tinitesindeki baz sayis1 minisatellitlerden
az oldugu i¢cin bu lokuslara mikrosatellitler de denilmektedir. Bu bdlgeler insan
genomu boyunca dagilmis olup, her 6-10 kb’da bir goriildiigii saptanmustir (3, 33-
35).

Short Tandem Repeats (STR) lokuslar1 tekrarlanan iinite sayisinda ve baz ¢ifti
olarak uzunlugundan kaynaklanan varyasyonlarin yani sira bazen homojen tekrar
iinitelerinde nokta mutasyonlar1 veya insersiyon/delesyonlardan kaynaklanan baz
dizilim farkliliklar1 da gostermektedir. Bu acidan STR’leri ii¢ grupta incelemek
miimkiindiir;

a) Basit STR’ler: Baz sayis1 ve baz dizilim siras1 ayni olan tekrar iinitelerini

icerirler. Orn: Hum CD4 (Human recognation/surface antigene gene),
Hum FES/FPS (Human C-fes/fpsproto-oncogene), Hum THO1 (Human
tyrosine hydroxylase gene), Hum F13A01 (Human coagulation factor
XIII a subunit gene), Hum F13B (Human coagulation factor XIII b
subunit gene)

b) Bilesik STR’ler: Baz dizilim siras1 birbirinden farkli olan iki veya daha
fazla sayida tekrar iinitelerinden olusurlar. Orn: Hum vWFA31 (Human
von Willebrand factor gene)

c) Kompleks STR’ler: Baz dizilimi ve baz sayis1 farkli olan birkag¢ tekrar
blogu icerirler. Orn:D21S11 (3, 36, 37).

Giinlimiizde STR lokuslari, klinik ve temel bilimlerde doku kiiltiiriinde, tiir
identifikasyonunda, kemik iligi transplantasyonuna yonelik analizlerde, kromozom
haritalanmasinda, c¢esitli hastaliklardan sorumlu genlerin incelenmesinde ve
popiilasyon genetigi caligmalarinda kullanilmaktadir. Adli serolojide ise, STR
lokuslarindan babalik tayini ve biyolojik materyallerden adli amacli kimliklendirme
calismalarinda faydalanilmaktadir (3, 27, 38-41).

Yapilan calismalarla 50-100 pg DNA 06rnegiyle STR analizi yapilabilecegi
saptanmistir. Adli seroloji ¢calismalarinda ileri diizeyde parcalanmis ve DNA igerigi

100 ng’dan az olan biyolojik materyallerin kimliklendirilmesi gerekebilmektedir.
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Diger tiim yontemlerle sonu¢ alinamayan materyallerde STR lokuslari ile glivenilir
sonuglar elde edilebilmektedir (3, 27, 42, 43).

Adli tipta babalik tayininde ve kriminal incelemelerde bes ile on alt1 ayr1 STR
lokusunun birlikte calisilmasi tercih edilir. Boylece STR lokuslarmin bireyleri ayrim
giicii daha da artmaktadir (44).

Short Tandem Repeats (STR) lokuslarinin analizi genel olarak bes temel
basamaktan olugsmaktadir:

1. Adli 6rneklerden DNA’nin ekstraksiyon ve izolasyonu,

2. Caligilacak STR lokuslarinin PCR ile ¢ogaltilmasi,

3. Cogaltilan STR lokus allellerinin elektroforez ile ayrimu,

4. Allellerin goriiniir hale getirilmesi,

5. Sonuglarin degerlendirilmesi (3).

1.6.2.1. STR Lokuslarimin Adlandirilmasi

Short Tandem Repeats (STR) lokus alleleri, i¢erdikleri tekrar {initesi sayisina
gore isimlendirilmektedir. Bir allel ard arda tekrarlanan sekiz tane {inite igeriyorsa
“allel 8” olarak adlandirilir. Bir linitesindeki baz ¢ifti sayisi standart tekrar linitesinde
eksik olan allellerde, tam olarak tekrarlanan {initelerin sayis1 ve eksik baz igeren
iinitedeki baz sayis1 yazilarak isimlendirme yapilir. Bu iki deger birbirinden ondalik
nokta ile ayrilir. Ornegin, dort baz ciftlik tekrar iiniteleri igeren bir STR lokusunun
9.3 alleli, allel 10°ndan yedinci tekrar iinitesinde Adenin kaybindan dolay1 bir baz
cifti daha kisadir ve bu nedenle 9.3 olarak isimlendirilmistir (3) (Sekil 3).

Short Tandem Repeats (STR) lokusu proteini kodlayan genle baglantis1 yoksa
“D#, S#” seklinde adlandirilir ve ilk tanimlandigi sekil temel alinir (45).

B [ [ [ [ [ x [ [« B Al

Bl x [ x [ x [x [ x[x [ac] x [ x [ x AR AVel93

AATG tetraniikleotid baz dizilimi igeren bir tekrar initesi

B Sabit bolge

Sekil 3. STR Locus allellerinin adlandirmasmin 6rnek semasi (3).
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1.6.2.2. Birlesik DNA indeks Sistemi (CODIS)

Ayn1 sayida ve ayni1 gen bolgelerinin ¢alisilmasinin pratik uygulamalardaki
hedefi DNA bankalaridir. Bu standardin saglanabilmesi i¢in ABD’de 1997 yilinda
CODIS (Combined DNA Index System) adiyla bir DNA veri bankasi olusturulmaya
baslanmistir. CODIS sistemi i¢inde FBI tarafindan belirlenen STR lokuslar1 yer
almaktadir. Bu lokuslar D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THOI,
D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, Amelogenin,
D5S818, FGA lokuslaridir. ABD’de 50 eyaletten elde edilen DNA profilleri ulusal
veri bankasinda toplanir. CODIS sisteminde DNA analizi sonucunda elde edilen
barkotlar bilgisayar tarafindan karsilastirilir ve degerlendirilir. CODIS sisteminde
yiiksek polimorfizm igeren, DNA sarmal bolgelerindeki STR lokuslarinin
kromozomlar {izerindeki yerleri gosterilmistir (22, 46-48) (Sekil 4).

15 STR Lokus ve Kromozom
o Uzerindeki Pozisyonlari
TPOX
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Sekil 4. STR Lokuslar1 ve Kromozom Uzerindeki Pozisyonlari (49).

1.7. Mikrosatellit (STR) Lokuslar

1.7.1. D8S1179 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 8. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(8q24.13) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,14 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 8-

19 tekrarlar arasinda toplam 12 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini
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[TCTA][TCTG] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 123-170 baz cifti
arasindadir (22, 23, 48, 50) (Tablo 1).

1.7.2. D21S11 Lokusu

Tetrantikleotid tekrarh bir lokus olup, 21. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(21g21.1) yerlesiktir. Mutasyon orani % 0,14 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 24-
38 tekrarlar arasinda toplan 24 farklhi alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini
[TCTA][TCTG] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 184-239 baz cifti
arasindadir (Tablo 1) (22, 23, 48, 51).

1.7.3. D7S820 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 7. kromozomun uzun kolu iizerinde
(7921.11) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,19 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 6-
15 tekrarlar arasinda toplam 10 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [GATA]
seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 255-291 baz cifti arasindadir (22, 23, 48,
52) (Tablo 1).

1.7.4. CSF1PO Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(5933.1) msan c-CSF i¢in proto-onkogeni-1 reseptdor geni 6.intron boliimiinde
yerlesiktir. Mutasyon orani1 % 0,16 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 6-15 tekrarlar
arasinda toplam 10 farkl alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [AGAT] seklindedir. Bu
allellerin fragman uzunlugu 304-341 baz ¢ifti arasindadir (22, 23, 48, 53) (Tablo 1).

1.7.5. D3S1358 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 3. Kromozomun kisa kolu iizerinde
(3p21.31) yerlesiktir. Mutasyon orani % 0,12 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 12-
19 tekrarlar arasmnda toplam 8 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini
[TCTA][TCTG] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 111-140 baz cifti
arasindadir (22, 23, 48, 54) (Tablo 1).

1.7.6. THO1 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarl bir lokus olup, 11. Kromozomun kisa kolu iizerinde
(11p15.5) 1. intron insan tirozin hidroksilaz geninde yerlesiktir. Mutasyon orani %
0,01 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 4-13,3 tekrarlar arasinda toplam 10 farkl
alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [AATG] seklindedir. Bu allellerin fragman
uzunlugu 111-140 baz ¢ifti arasindadir (22, 23, 48, 55) (Tablo 1).
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1.7.7. D13S317 Lokusu

Tetrantikleotid tekrarl bir lokus olup, 13. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(13g31.1) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,14 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 8-
15 tekrarlar arasinda toplam 8 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [TATC]
seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 216-244 baz cifti arasindadir (22, 23, 48,
56) (Tablo 1).

1.7.8. D16S539 Lokusu

Tetrantikleotid tekrarh bir lokus olup, 16. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(16g24.1) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,11 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 5-
15 tekrarlar arasinda toplam 9 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [GATA]
seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 252-292 baz cifti arasindadir (22, 23, 48,
57) (Tablo 1).

1.7.9. D2S1338 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 2. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(2935) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,12 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 15-28
tekrarlar arasinda toplam 14 farkli alleli tanmimlanmigtir. Tekrar dizini
[TGCC][TTCC] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 307-358 baz cifti
arasindadir (22, 23, 48, 58) (Tablo 1).

1.7.10. D19S433 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 19. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(19q12) yerlesiktir. Mutasyon oram1 % 0,11 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 9-
17,2 tekrarlar arasinda toplam 15 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini
[AAGG][AAAG][TAGG] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 101-135 baz
cifti arasindadir (22, 23, 48, 59) (Tablo 1).

1.7.11. vWA Lokusu

Tetraniikleotid tekrarl bir lokus olup, 12. Kromozomun kisa kolu iizerinde
(12p13.31) von willebrand factor geni 40. intronda yerlesiktir. Mutasyon orani %
0,17 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 11-24 tekrarlar arasinda toplam 14 farklh
alleli tanimmlanmistir. Tekrar dizini [TCTA][TCTG] seklindedir. Bu allellerin
fragman uzunlugu 154-206 baz ¢ifti arasindadir (22, 23, 48, 60) (Tablo 1).
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1.7.12. TPOX Lokusu

Tetrantikleotid tekrarli bir lokus olup, 2. Kromozomun kisa kolu iizerinde
(2p25.3) 10. intron insan troid peroksidaz geninde yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,01
olarak bulunmustur. Simdiye kadar 6-13 tekrarlar arasinda toplam 8 farkli alleli
tanimlanmistir. Tekrar dizini [AATG] seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu
222-249 baz ¢ifti arasindadir (22, 23, 48, 61) (Tablo 1).

1.7.13. D18S51 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarl bir lokus olup, 18. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(189g21.33) yerlesiktir. Mutasyon oran1 % 0,22 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 7-
27 tekrarlar arasinda toplam 23 farkli alleli tanimlanmigtir. Tekrar dizini [AGAA]
seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 262-345 baz cifti arasindadir (22, 23, 48,
62) (Tablo 1)

1.7.14. D5S818 Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(5923.2) yerlesiktir. Mutasyon oranit % 0,11 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 7-16
tekrarlar arasinda toplam 10 farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [AGAT]
seklindedir. Bu allellerin fragman uzunlugu 134-172 baz cifti arasindadir (22, 23, 48,
63) (Tablo 1).

1.7.15. FGA Lokusu

Tetraniikleotid tekrarli bir lokus olup, 5. Kromozomun uzun kolu iizerinde
(4931.3) insan a-fibrinojen geninin 3. intron bolgesinde yerlesiktir. Mutasyon orani
% 0,28 olarak bulunmustur. Simdiye kadar 17-51,2 tekrarlar arasinda toplam 28
farkli alleli tanimlanmistir. Tekrar dizini [TTTC][CTTT][TTCC] seklindedir. Bu
allellerin fragman uzunlugu 304-341 baz ¢ifti arasindadir (22, 23, 48, 64) (Tablo 1).
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Tablo 1. Lokuslara Ait Bilgi I¢erikleri

Kromozom Baz Tekrar Mutasyon . P .
Yerlesimi  Biiyiikliigii Dizisi Oram (%) Primer Dizisi Tekrar Alelleri

5-TTTTGTATTTCATGTGTACATTCG-3'

D8S1179 8q24.13 123-170 bp [TCTA]J[TCTG] 0,14 5-CGTAGCTATAATTAGTTCATTTTCA-3' 8-9-10-11-12-13-14-15-16-17-18-19
5-GTG AGT CAA TTC CCC AAG-3' 24-24,2-25-26-27-28-28,2-29-29,2-30-30,2-31-31,2-32-32,2-33-33 2

D21S11 21¢21.1 184-239 bp [TCTA]J[TCTG] 0,14 5-GTT GTA TTA GTC AAT GTT CTC C-3' 34,2-35-35,2-36-37-38
5-TGTCATAGTTTAGAACGAACTAACG-3'

D75820 7q21.11 255-291 bp [GATA] 0,19 5-CTGAGGTATCAAAAACTCAGAGG-3' 6-7-8-9-10-11-12-13-14-15
5-AACCTGAGTCTGCCAAGGACTAGC-3'

CSF1PO 533.1 304-341 bp [AGAT] 0,16 5-TTCCACACACCACTGGCCATCTTC-3' 6-7-8-9-10-11-12-13-14-15
5-ACT GCA GTC CAA TCT GGG T-3'

D3S1358 3p21.31 111-140 bp [TCTAJ[TCTG] 0,12 5-ATG AAA TCA ACA GAG GCT TG-3' 12-13-14-15-16-17-18-19
5-GTGGGCTGAAAAGCTCCCGATTAT-3'

THO1 11pl5.5 163-201 bp [AATG] 0,01 5-ATTCAAAGGGTATCTGGGCTCTGG-3' 4-5-6-7-8-9-9,3-10-11-13,3
5-ACAGAAGTCTGGGATGTGGA-3'

D13S317 1331.1 216-244 bp [TATC] 0,14 5-GCCCAAAAAGACAGACAGAA-3' 8-9-10-11-12-13-14-15
5-GATCCCAAGCTCTTCCTCTT-3'

D16S539 16q24.1 252-292 bp [GATA] 0,11 5-ACGTTTGTGTGTGCATCTGT-3' 5-8-9-10-11-12-13-14-15
5-CAGTGGATTTGGAAACAGAAATG-3'

D2S1338 2935 307-358 bp [TGCC][TTCC] 0,12 5-TCAGTAAGTTAAAGGATTGCAGG-3' 15-16-17-18-19-20-21-22-23-24-25-26-27-28
5-CCTGGGCAACAGAATAAGAT-3'

D195433 19912 101-135bp  [AAGG][AAAG][TAGG 0,11 5-TAGGTTTTTAAGGAACAGGTGG-3' 9-10-11-12-12,2-13-13,2-14-14,2-15-15,2-16-16,2-17-17,2
5-CCCTAGTGGATAAGAATAATC-3'

VWA 12p13.31 154-206 bp [TCTAJ[TCTG] 0,17 5-GGACAGATGATAAATACATAGGATGGATGG-3' 11-12-13-14-15-16-17-18-19-20-21-22-23-24
5-ACTGGCACAGAACAGGCACTTAGG-3'

TPOX 2p25.3 222-249 bp [AATG] 0,01 5-GGAGGAACTGGGAACCACACAGGT-3' 6-7-8-9-10-11-12-13
5-CAA ACC CGA CTA CCA GCA AC-3' 7-9-10-10,2-11-12-13-13,2-14-14,2-15-16-17-18-19-20-21-22-23-24-

D18S51 18q21.33  262-345bp [AGAA] 022 5-GAG CCA TGT TCA TGC CAC TG-3' 2627
5-GGGTGATTTTCCTCTTTGGT-3'

D5S818 5923.2 134-172 bp [AGAT] 0,11  5-TGATTCCAATCATAGCCACA-3' 7-8-9-10-11-12-13-14-15-16
5-GCCCCATAGGTTTTGAACTCA-3' 17-18-19-20-21-22-23-24-25-26-26,2-27-28-29-30-30,2-31,2-32,2-33

FGA 4q31.3 304-341bp  [TTTC][CTTT][TTCC] 028 5-TGATTTGTCTGTAATTGCCAGC-3' 42,2-43 2-44,2-45,2-46,2-47,2-48-50,2-51,2
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2. GEREC VE YONTEM

2.1. incelenen STR Lokuslar1 ve Calisma Gruplar
Bu c¢alisma kapsaminda incelemeye alinan Elazig Ili ve ¢evre illerin
(Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir) birbirleriyle akrabalik bagi bulunmayan yerli
halk populasyonlarma ait her ilden 50 birey olmak iizere toplam 250 bireye
calismanin amaci ve yontemi hakkinda bilgi verilip, bireylerden arastrmada yer
almalar1 hususunda alinan izinler dahilinde EDTA’l1 tiipe lcc kan 6rnegi alinarak
Firat Universitesi Hastanesi Adli Tip Anabilim Dali Baskanli1 biinyesinde kurulu
olan DNA Laboratuarinda c¢alisilmistir. Calismamiza dahil olan bireylere ait
mcelenen 15 STR Lokuslar1 ise; D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358,
THOI1, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818,
FGA’drr.
2.2. Arastirmada Kullanilan Cihazlar
Bu c¢alisma esnasinda kullanilan cihazlar; ABI PRISM 310 Genetik
Analizér, Applied Biosystems GeneAmp PCR System 9700 Thermal-Cycler,
Eppendorf Vortex3 ve termal seykir, Nii ve 120 Laminar Flow, Sigma Santriflij ile
Isoterm Pipetlerdir.
2.3. DNA lzolasyonu
1. 1,5 ml’lik bir mikrosantrifiij tiipii igerisine 200 mikrolitre kan Ornegi, 20
mikrolitre Proteinaz K ve 250 mikrolitre soliisyon B (Binding Buffer) konulup
vortekslendikten sonra 65°C’de 15 dakika Termal seykir’da inkiibe edildi.
2. Tip icerisine 200 mikro litre etanol (%96-100) eklenip vortekslendikten sonra
karigim, spin filtreli kolon yerlestirilmis yeni bir toplama tiipiine aktarildi.
3. Karigimin aktarildigi toplama tiipii 6000 x g’de 1 dakika santrifiij edildi ve spin
filtreli kolon yeni bir toplama tiipiine yerlestirildi.
4. Filtre tizerine 700 mikrolitre W1 (Wash Buffer 1) eklenip 6000 x g’de 1 dakika
santrifiij edildi ve spin filtreli kolon yeni bir toplama tiipiine konuldu.
5. Filtre iizerine 700 mikrolitre W2 (Wash Buffer 2) eklenip 10000 x g’de 30 saniye
santrifiij edildi ve toplama tiipiindeki siv1 atild1.
6. Toplama tiipii 14000 x rpm’de 30 saniye santriflij yapild1 ve spin filtreli kolon
yeni bir 1,5 mikrolitrelik tiipe aktarildi.
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7. Daha onceden 70°C’ye 1sitilmigs 200 mikrolitre Solusyon E (Elotion Buffer)
toplama tiipiinde filtre iizerine eklendi ve oda sicakliginda 3 dakika inkiibe edildi.

8. Toplama tiipii 14000 rpm’de 1 dakika santrifiij edildikten sonra spin filtreli kolon
atild1 ve elde edilen DNA 6rnegi calisilmak iizere +4°C’de bekletildi.

2.4. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR)

Izole edilen DNA 6rneklerinde her bir lokus, o lokusa spesifik olan primerler
ile uygun PCR protokollerinde ¢ogaltilmistir.

Deoksiriboniikleik asit iiriinlerinin, Amp F / STR Identifiler PCP
Amplification Kit (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) ile uygun protokol
kullanilarak amplifikasyonlar1 saglandi. Her bir 6rnek icin PCR tiiptine 10,5
mikrolitre PCR Reaction Mix, 5,5 mikrolitre Primer Set, 0,5 mikrolitre Taq Gold
DNA Polymerase ve 10 mikrolitre diliisyon yapilmis olan DNA 6rnegi konularak
miks hazirland1 ve agsagidaki PCR protokoliine gore her bir DNA 6rne§ine Thermal-
Cyclers (PCR Cihazi)’da PCR islemi uygulandi.

Calismamizdaki STR lokuslar1 i¢in uygulanan PCR protokolii:

e Baslangic denatiirasyonu 95°C’de 3 dakika,
e Denatiirasyon 94°C’de 1 dakika, Primerlerin baglanmas1 59°C’de 1 dakika,
Primerlerin uzamasi 72°C’de 1 dakika (28 dongii),
e Sonlanma basamag1 60°C’de 10 dakika,
2.5. Elektroforez ve Tiplendirme
Elde edilen PCR firiinlerini tiplendirmek i¢cin ABI 310 Genetik Analiz
cithazinda yiiriitiilerek, analiz edilip pik degerleri ¢ikartildi. Genetik analiz cihazina
konulmadan 6nce 310 sekans tiiplerine; 12 mikrolitre formamid, 0,5 mikrolitre
Gene Scan 500 Liz Size Standart, 1Mikrolitre PCR iiriinii DNA 6rnegi konuldu ve
kapaklar1 kapatildi. Ayrica her yiiriitme sirasinda, bir sekans tiipine 1 mikrolitre
Amp F / STR Identifiler Kit Allelic Laddler konuldu. Ornekler 95°C’de inkiibe
edildi. Denatiirasyon sonrasi tiipler -20°C’de 3 dakika bekletildi ve elektroforez
cithazina yiiklendi. Elektroforez sona erdikten sonra sonuglar GeneMapper ID v 3.2
programu ile analiz edildi. Elde edilen bu degerler Sequencer Ladders referans
almarak karsilastirilip, allel frekanslar1 analiz edilmek iizere tablolar haline

getirildi.
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3. BULGULAR

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, THOI, DI13S317,
D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA lokuslarindan
her il i¢in elde edilen tiim veriler PowerStarts v.1.2’de ve Arlequin Software 3.11
programlarinda allel frekanslar1 hesaplandi ve lokuslar kendi aralarinda
karsilastirilip, fakliliklar istatistiksel olarak degerlendirildi.

Hardy-Weinberg (HW) dengesine uyumu, heterozigotluk (He) ve
Homozigotluk (Ho) oranlari, dislama giicii (PE), ayirim giicii (PD), uyusma olasilig1
(MP), Polimorfik bilgi icerigi (PIC), tipik babalik indeksi (TPI), P-value, gbzlenen
(Ho) ve beklenen He degerleri tablo seklinde sunulmustur.

Bonferroni diizeltmesi; bagimli veya bagimsiz istatistiksel testlerde, ayni
anda ¢oklu karsilastirma calismalarinda kullanilan bir alfa degeri (0=0.05), yalanci
pozitif veya bizim ¢alismamiz i¢in olabilecek null (bos) allel diizeltmelerinde, bu a
tipi hatay1 0,05’in altina ¢ekmek ic¢in kullanilir. 15 STR lokusu i¢in bu diizetme o=
0,05/15= 0.0033 olarak hesaplandi. HW esitligine uygunlugu a=0.0033 degeriyle
karsilastirilarak yapildi. Bu yeni degerinin kullanilmasi “bonferroni diizeltmesi”
olarak bilinmektedir.

3.1. D8S1179 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl
illerinde 9, Diyarbakir’da 6 homozigot allel ciftine ve Elazig, Malatya, Tunceli,
Bingdl illerinde 41, Diyarbakir’da 44 heterozigot allel ¢iftlerine rastlanildi. D8S1179
Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla gbzlenen allel
Elazig, Bingol ile Diyarbakir’da 14, Malatya ile Tunceli’de 13 ve en az gozlenen
alleller ise Elaz1g’da 8-9, Malatya’da 9-17, Tunceli’de 9, Bingdl ile Diyarbakir’da 8-
17 olarak belirlendi. En fazla gozlenen fenotip Elaz1g ile Diyarbakir’da 14-15 allel
cifti, Malatya’da 13-15 allel ¢ifti, Tunceli’de, Bingél’de 13-14 allel ¢ifti olarak
gbzlendi. Gozlenmeyen alleller ise, Elazig’da 17-18-19, Malatya ile Tunceli’de 8-18-
19, Bing6l ile Diyarbakir’da 18-19’dur.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig, Malatya, Tunceli, Bingol
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icin 0,82000 ve Diyarbakir’da 0,88000 olarak ve beklenen heterozigotluk Elazig’da
0,81414, Malatya’da 0,83838, Tunceli’de 0,82505, Bingd1’de 0,85333, Diyarbakir’da
0,83899 olarak go6zlenmis olup P-value degeri Elazig’da 0,34880, Malatya’da
0,70541, Tunceli’de 0,26967, Bingdl’de 0,50978 ve Diyarbakir’da 0,82197 olarak
saptandi.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,78, Malatya ile
Diyarbakir’da 0,81, Tunceli’de 0,79, Bingé1’de 0,83 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elaz13, Malatya, Tunceli, Bingdl’de 2,78 ve Diyarbakir’da 4,17
olarak saptandi. Diglama Giicli (PE) degeri; Elazig, Malatya, Tunceli, Bingél’de
0,637 ve Diyarbakir’da ise 0,755 olarak gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri;
Elazig ile Tunceli’de 0,923, Malatya’da 0,939, Bingdl’de 0,942 ve Diyarbakir’da
0,937 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazi1g ile Tunceli’de 0,077,
Malatya’da 0,061, Bingd1’de 0,058 ve Diyarbakir’da 0,063 olarak belirlenmistir.

3.2. D21S11 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢cin 50 birey incelendi. Elazig’da 5, Malatya, Bingol
Diyarbakir illerinde 10, Tunceli’de 9 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da 45,
Malatya, Bingol, Diyarbakir’da 40 ve Tunceli’de 41 heterozigot allel ¢iftlerine
rastlanildi. D21S11 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla
gozlenen allel Elazig, Tunceli, Bing6l ile Diyarbakir’da 29, Malatya’da 30 ve en az
gozlenen alleller ise Elazig’da 26-27, Malatya’da 32-33, Tunceli’de 33, Bingdl’de
26-32 ve Diyarbakir’da 30,2-32 olarak belirlendi. En fazla gozlenen fenotip;
Elazig’da 28-29, 29-30, 29-31,2 allel ciftleri, Malatya’da 28-30 allel ¢ifti, Tunceli’de
28-30, 29-29, 30-31,2, Bingol’de 29-30 allel ¢ifti, Diyarbakir’da 29-29, 29-30 allel
ciftleri olarak gbézlendi. G6zlenmeyen alleller ise, tiim illerde 24-24,2-25-28,2-29,2-
35-35,2-36-37-38; ayrica Elazig ile Bingdl’de 33-34-34,2, Malatya ile Tunceli’de
26-34-34,2 8-18-19 ve Diyarbakir’da 26-34’diir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Go6zlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,90000, Malatya,
Bingdl i¢in 0,80000, Diyarbakir’da 0,98629 ve Tunceli’de 0,82000 olarak ve
beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,88697, Malatya’da 0,83939, Tunceli’de
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0,85616, Bingdl’de 0,84263, Diyarbakir’da 0,85354 olarak gdzlenmis olup P-value
degeri Elazig’da 0,96885, Malatya’da 0,26032, Tunceli’de 0,15270, Bingol’de
0,20120 ve Diyarbakir’da 0,98909 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig, Tunceli, Diyarbakir’da 0,83,
Malatya’da 0,81 ve Bingol’de 0,82 olarak belirlendi. Tipik Babalik indeksi (TPI)
degeri; Elazig’da 5,00, Malatya, Bing6l, Diyarbakir’da 2,50 ve Tunceli’de 2,78
olarak saptandi. Dislama Giicli (PE) degeri; Elazig’da 0,795, Malatya, Bingol,
Diyarbakir’da 0,599 ve Tunceli’de 0,637 olarak gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD)
degeri; Elazig’da 0,946, Malatya’da 0,938, Tunceli ile Bingdl’de 0,942 ve
Diyarbakir’da 0,956 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da
0,054, Malatya’da 0,062, Tunceli ile Bingél’de 0,058 ve Diyarbakir’da 0,044 olarak
belirlenmistir.

3.3. D7S820 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il icin 50 birey incelendi. Elazig, Tunceli Bingél’de 11,
Malatya’da 7, Diyarbakir’da 16 homozigot allel ¢iftine ve Elazig, Tunceli Bingd1’de
39, Malatya’da 43, Diyarbakir’da 34 heterozigot allel ¢iftlerine rastlanildi. D7S820
Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla gbézlenen allel
Elazig ile Bing6l’de 10, Malatya, Tunceli ile Diyarbakir’da 11 ve en az gozlenen
alleller ise Elaz1g, Tunceli ile Bingél’de 7 ve Malatya ile Diyarbakir’da 13 olarak
belirlendi. En fazla gozlenen fenotip; Elazig’da 8-10, 8-12 allel ciftleri, Malatya’da
10-11, 11-12 allel ¢iftleri, Tunceli ile Bingo6l illerinde 10-11 allel ¢ifti, Diyarbakir’da
10-10, 11-11 allel ¢iftleri olarak gézlendi. Gozlenmeyen alleller ise, tiim illerde 6-
14-15; ayrica Tunceli’de 13’tiir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig, Tunceli ile Bingol
illerinde 0,78000, Malatya’da 0,86000 ve Diyarbakir’da 0,68000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,82465, Malatya’da 0,79960, Tunceli’de 0,77939,
Bingol’de 0,77858, Diyarbakir’da 0,81091 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,91679, Malatya’da 0,53021, Tunceli’de 0,06867, Bingol’de 0,84865 ve
Diyarbakir’da 0,26521 olarak saptanda.
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Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,79, Malatya’da 0,76,
Tunceli ile Bingol’de 0,74, ve Diyarbakir’da 0,77 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elaz1g, Tunceli ile Bingdl’de 2,27, Malatya’da 3,57 ve
Diyarbakir’da 1,56 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig, Tunceli,
Bingol illerinde 0,562, Malatya’da 0,715 ve Diyarbakir’da 0,398 olarak gozlendi.
Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,938, Malatya’da 0,905, Tunceli’de 0,887,
Bingol’de 0,905 ve Diyarbakir’da 0,928 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP)
degeri; Elazig’da 0,062, Malatya ile Bingdél’de 0,095, Tunceli’de 0,113 ve
Diyarbakir’da 0,072 olarak belirlenmistir.

3.4. CSF1PO Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig, Bing6l ile Diyarbakir’da
15, Malatya’da 12, Tunceli’de 14 homozigot allel ¢iftine ve Elazig, Bingol ile
Diyarbakir’da 35, Malatya’da 38, Tunceli’de 36 heterozigot allel ciftlerine
rastlanildi. CSF1PO Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla
gozlenen allel Elazig ile Bingél’de 12, Malatya, Tunceli ile Diyarbakir’da 11 ve en
az goOzlenen alleller ise Elazig’da 8, Malatya ile Tunceli’de 9 ve Bingdl ile
Diyarbakir’da 8-15 olarak belirlendi. En fazla gézlenen fenotip; Elazig’da 10-11, 10-
12, 11-12, 12-12 allel ¢iftleri, Malatya’da 10-11 allel ¢iftleri, Tunceli’de 10-11, 11-
12 allel ciftleri, Bingol’de 10-12 allel ¢ifti, Diyarbakir’da 11-12 allel ¢ifti olarak
gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, tiim illerde 6-7; ayrica Elazig’da 15, Malatya ile
Tunceli’de 8-14-15 ve Diyarbakir’da 14 ’tiir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig, Bingdl, Diyarbakir
illerinde 0,70000, Malatya’da 0,76000 ve Tunceli’de 0,72000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,75273, Malatya’da 0,70283, Tunceli’de 0,69980,
Bingol’de 0,76606, Diyarbakir’da 0,74283 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,13326, Malatya’da 0,81379, Tunceli’de 0,58204, Bing6l’de 0,24855 ve
Diyarbakir’da 0,85765 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,70, Malatya ile Tunceli’de
0,63, Bingd1’de 0,72 ve Diyarbakir’da 0,69 olarak belirlendi. Tipik Babalik Indeksi
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(TPI) degeri; Elazig, Bingol, Diyarbakir illerinde 1,67, Malatya’da 2,08 ve
Tunceli’de 1,79 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig, Bingol,
Diyarbakir illerinde 0,428, Malatya’da 0,527 ve Tunceli’de 0,460 olarak gozlendi.
Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,882, Malatya’da 0,829, Tunceli’de 0,836,
Bingol’de 0,890 ve Diyarbakir’da 0,883 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP)
degeri; Elazig’da 0,118, Malatya’da 0,171, Bingdl’de 0,110, Tunceli’de 0,164 ve
Diyarbakir’da 0,117 olarak belirlenmistir.

3.5. D3S1358 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig, Bing6l ile Diyarbakir’da
12, Malatya ile Tunceli’de 8 homozigot allel ciftine ve Elazig, Bingdl ile
Diyarbakir’da 38, Malatya ile Tunceli’de 32 heterozigot allel ¢iftlerine rastlanildi.
D3S1358 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla gozlenen
allel Elaz1g, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir’da 15, Malatya’da 16 ve en az gbzlenen
alleller ise Elazig, Malatya, Tunceli ile Bingdl illerinde 19 ve Diyarbakir’da 14
olarak belirlendi. En fazla gézlenen fenotip; Elaz1g, Malatya ile Diyarbakir’da 15-16
allel cifti, Tunceli’de 16-17 allel ¢ifti, Bingol’de 15-15, 15-16 allel ¢iftleri olarak
gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, tiim illerde 12; ayrica Malatya, Tunceli ile
Bingdl’de 13 ve Diyarbakir’da 13-19°dur.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig, Bingdl, Diyarbakir
illerinde 0,76000, Malatya ile Tunceli’de 0,86000 olarak ve beklenen heterozigotluk
Elazig’da 0,78687, Malatya’da 0,77778, Tunceli’de 0,75758, Bingol’de 0,76707,
Diyarbakir’da 0,76667 olarak gozlenmis olup P-value degeri Elazig’da 0,62721,
Malatya’da 0,90672, Tunceli’de 0,31870, Bingdl’de 0,73086 ve Diyarbakir’da
0,50974 olarak saptand:.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,75, Malatya’da 0,73,
Tunceli’de 0,71, Bing6l ile Diyarbakir’da 0,72 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig, Bingdl, Diyarbakir illerinde 2,08, Malatya ile
Tunceli’de 3,13 olarak saptandi. Digslama Giicli (PE) degeri; Elazig, Bingdl ile
Diyarbakir’da 0,527, Malatya ile Tunceli’de 0,675 olarak gozlendi. Ayrimlama Giicii
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(PD) degeri; Elazig’da 0,904, Malatya’da 0,899, Tunceli’de 0,876, Bingol’de 0,900
ve Diyarbakir’da 0,894 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da
0,096, Malatya’da 0,101, Tunceli’de 0,125, Bing61’de 0,100, ve Diyarbakir’da 0,106
olarak belirlenmistir.

3.6. THO1 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il icin 50 birey incelendi. Elazig’da 14, Malatya’da 9,
Tunceli ile Diyarbakir illerinde 11, Bingdl’de 13 homozigot allel ciftine ve
Elazig’da 36, Malatya’da 41, Tunceli ile Diyarbakir illerinde 39, Bing6l’de 37
heterozigot allel ciftlerine rastlanildi. THO1 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel
baz alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Tunceli’de 9, Malatya ile Diyarbakir
illerinde 6, Bingdl’de 9,3 ve en az gozlenen alleller ise Elazig, Tunceli ile Bingol
illerinde 11, Malatya, Tunceli ile Diyarbakir’da 10 olarak belirlendi. En fazla
gozlenen fenotip; Elazig ile Diyarbakir’da 6-9 alel cifti, Malatya ile Tunceli’de 6-7
allel ¢ifti, Bingol’de 6-8, 9,3-9,3 allel ciftleri olarak gozlendi. Gozlenmeyen alleller
ise, tiim illerde 4-5-13,3; ayrica Malatya ile Diyarbakir illerinde 11°dir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,72000, Malatya’da
0,82000, Tunceli ile Diayrbakir illerinde 0,78000, Bingo1 0,74000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,81030, Malatya’da 0,81212, Tunceli’de 0,81414,
Bingol’de 0,79434, Diyarbakir’da 0,78343 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,05967, Malatya’da 0,81794, Tunceli’de 0,26862, Bing6l’de 0,29556 ve
Diyarbakir’da 0,81422 olarak saptanda.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elaz1g ile Malatya’da 0,77, Tunceli’de
0,78, Bingd1’de 0,75 ve Diyarbakir’da 0,74 olarak belirlendi. Tipik Babalik Indeksi
(TPI) degeri; Elazig’da 1,79, Malatya’da 2,78, Tunceli’de 2,27, Bingol’de 1,92 ve
Diyarbakir’da 2,27 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,460,
Malatya’da 0,637, Tunceli ve Diyarbakir illerinde 0,562, Bingdl’de 0,493 olarak
gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig ile Tunceli’de 0,918, Malatya’da
0,923, Bingdl’de 0,912 ve Diyarbakir’da 0,908 olarak tespit edildi. Uyusma olasilig1
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(MP) degeri; Elazig ile Tunceli illerinde 0,082, Malatya’da 0,077, Bing6l’de 0,088,
ve Diyarbakir’da 0,092 olarak belirlenmistir.

3.7. D13S317 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig, Malatya ile Tunceli
illerinde 14, Bingdl’de 13, Diyarbakir’da 16 homozigot allel c¢iftine ve Elazig,
Malatya ile Tunceli illerinde 36, Bingol’de 37 ve Diyarbakir’da 34 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. D13S317 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Malatya, Tunceli, Bing6l ve Diyarbakir
illerinde 12 ve en az gozlenen alleller ise Elazig ile Bingdl’de 9, Malatya’da 10-14,
Tunceli ile Diyarbakir illerinde 14 olarak belirlendi. En fazla gozlenen fenotip;
Elazig ile Diyarbakir’da 12-12 alel ¢ifti, Malatya ile Tunceli’de 11-12 allel ¢ifti,
Bingol’de 11-12, 12-12, 12-13 allel ¢iftleri olarak gozlendi. Gozlenmeyen alleller
ise, her il i¢in 15; ayrica Elaz1g ili i¢in 14°diir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig, Malatya ile Tunceli
illerinde 0,72000, Bingdl 0,74000 ve Diyarbakir’da 0,68000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,77273, Malatya’da 0,79414, Tunceli’de 0,83111,
Bingol’de 0,77576, Diyarbakir’da 0,76646 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,34664, Malatya’da 0,16329, Tunceli’de 0,47297, Bing6l’de 0,80518 ve
Diyarbakir’da 0,54417 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,74, Malatya’da 0,76,
Tunceli’de 0,80, Bingol ile Diyarbakir illerinde 0,74 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig, Malatya ile Tunceli’de 1,79, Bingdl’de 0,92 ve
Diyarbakir’da 0,56 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elaz1g, Malatya ile
Tunceli illerinde 0,460, Bing6l’de 0,493 ve Diyarbakir’da 0,398 olarak gozlendi.
Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,910, Malatya’da 0,917, Tunceli’de 0,938,
Bingol’de 0,909 ve Diyarbakir’da 0,908 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP)
degeri; Elazig’da 0,090, Malatya’da 0,083, Tunceli’de 0,062, Bingdl’de 0,091 ve
Diyarbakir’da 0,092 olarak belirlenmistir.
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3.8. D16S539 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢cin 50 birey incelendi. Elazig ile Diyarbakir’da 12,
Malatya’da 15, Tunceli 10, Bingél’de 14 homozigot allel c¢iftine ve Elazig ile
Diyarbakir’da 38, Malatya’da 35, Tunceli’de 40 ve Bing6l’de 36 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. D16S539 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Tunceli ve Diyarbakir illerinde 11,
Malatya ile Bingd1’de 12 ve en az gozlenen alleller ise Elazig ile Tunceli illerinde 14,
Malatya ile Diyarbakir’da 8, Bingdl ili i¢in 10 olarak belirlendi. En fazla gézlenen
fenotip; Elazig’da 9-11, Malatya, Tunceli, Bing6l ile Diyarbakir illerinde 11-12 allel
ciftleri olarak gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, her il i¢in 5-15; ayrica Malatya,
Bingdl ve Diyarbakir illeri icin 14 diir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig ile Diyarbakir illerinde
0,76000, Malatya’da 0,70000, Tunceli’de 0,80000 ve Bing6l’de 0,72000 olarak ve
beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,81394, Malatya’da 0,77071, Tunceli’de
0,74384, Bingdl’de 0,78323, Diyarbakir’da 0,78121 olarak gdzlenmis olup P-value
degeri Elazig’da 0,13450, Malatya’da 0,13248, Tunceli’de 0,83175, Bingol’de
0,10839 ve Diyarbakir’da 0,93681 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,78, Malatya’da 0,73,
Tunceli’de 0,69, Bingol ile Diyarbakir illerinde 0,74 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig’da 2,08, Malatya 1,67, Tunceli’de 2,50, Bingd1’de 1,79
ve Diyarbakir’da 2,08 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,527,
Malatya’da 0,428, Tunceli’de 0,599, Bing61’de 0,460 ve Diyarbakir’da 0,527 olarak
gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,920, Malatya’da 0,902,
Tunceli’de 0,866, Bingol’de 0,906 ve Diyarbakir’da 0,914 olarak tespit edildi.
Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da 0,080, Malatya’da 0,098, Tunceli’de 0,134,
Bingd1’de 0,094 ve Diyarbakir’da 0,086 olarak belirlenmistir.

3.9. D2S1338 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il icin 50 birey incelendi. Elazig ile Tunceli’de 6,

27



Malatya’da 8, Bingdl’de 9, Diyarbakir’da 7 homozigot allel ¢iftine ve Elazig ile
Tunceli’de 34, Malatya’da 32, Bingol’de 41, Diyarbakir’da 43 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. D2S1338 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Malatya ve Diyarbakir illerinde 17,
Tunceli’de 23, Bingd1’de 20 ve en az gozlenen alleller ise Elazig’da 16-27, Malatya
ve Tunceli illerinde 25, Bingdl ile Diyarbakir’da 27olarak belirlendi. En fazla
gozlenen fenotip; Elazig’da 18-23, 17-24 allel ¢iftleri, Malatya’da 19-20 allel cifti,
Tunceli’de 19-23 allel ¢ifti, Bingdl’de 18-20, 20-20, 20-23, 23-23 allel c¢iftleri ile
Diyarbakir’da 17-20 allel cifti olarak gbézlendi. G6zlenmeyen alleller ise, her il i¢in
15-28; ayrica Malatya’da 26-27, Tunceli ile Diyarbakir illerinde 26’d1r.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig ile Tunceli illerinde
0,88000 ile, Malatya’da 0,84000, Bingol’de 0,82000 ve Diyarbakir’da 0,86000
olarak ve beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,88567, Malatya’da 0,86667,
Tunceli’de 0,87434, Bingol’de 0,89434, Diyarbakir’da 0,86869 olarak goézlenmis
olup P-value degeri Elazig’da 0,86006, Malatya’da 0,66920, Tunceli’de 0,08668,
Bingol’de 0,48456 ve Diyarbakir’da 0,03371 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,86, Malatya’da 0,84,
Tunceli ile Diyarbakir illerinde 0,85, Bing6l’de 0,87 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig ile Tunceli’de 4,17, Malatya 3,13, Bingol’de 2,78 ve
Diyarbakir’da 3,57 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig ile Tunceli
illeri 0,755, Malatya’da 0,675, Bingdl’de 0,637 ve Diyarbakir’da 0,715 olarak
gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,960, Malatya’da 0,938,
Tunceli’de 0,943, Bingol’de 0,964 ve Diyarbakir’da 0,944 olarak tespit edildi.
Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da 0,040, Malatya’da 0,047, Tunceli’de 0,057,
Bingd1’de 0,036 ve Diyarbakir’da 0,056 olarak belirlenmistir.

3.10. D19S433 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig’da 11, Malatya ile Bing6l
illerinde 9, Tunceli’de 8, Diyarbakir’da 14 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da 39,
Malatya ile Bingdl illerinde 41, Tunceli’de 42, Diyarbakir’da 36 heterozigot allel
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ciftlerine rastlanildi. D19S433 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ile Diyarbakir
illerinde 14 ve en az gozlenen alleller ise Elazig’da 17, Malatya’da 16,2, Bing6l’de
11, Diyarbakir’da 11-17,2 ve Tunceli’de 11-13,2-16,2-17-17,2 olarak belirlendi. En
fazla gozlenen fenotip; Elazig, Tunceli ile Bingdl illerinde 13-14 allel ¢ifti,
Malatya’da 12-14 allel ¢ifti ve Diyarbakir’da 14-14 allel c¢ifti olarak gozlendi.
Gozlenmeyen alleller ise, her il i¢cin 9-10-12,2; ayrica Elazig’da 11-17,2, Malatya’da
11-13,2-17-17,2, Bingol’de 17-17,2 ve Diyarbakir ilinde 17°dir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,78000, Malatya ile
Bingo1’de 0,82000, Tunceli’de 0,84000 ve Diyarbakir’da 0,72000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,81677, Malatya’da 0,82990, Tunceli’de 0,81333,
Bingol’de 0,81192, Diyarbakir’da 0,82384 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,79418, Malatya’da 0,75926, Tunceli’de 0,08690, Bing6l’de 0,05075 ve
Diyarbakir’da 0,00230olarak saptandi.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig, Tunceli ile Bingdl illerinde 0,78,
Malatya ile Diyarbakir’da 0,80 olarak belirlendi. Tipik Babalik Indeksi (TPI) degeri;
Elazig’da 2,27, Malatya ile Bing61’de 2,78, Tunceli’de 3,13 ve Diyarbakir’da 1,79
olarak saptandi. Diglama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,562, Malatya ile Bingol
illerinde 0,637, Tunceli’de 0,675 ve Diyarbakir’da 0,460 olarak gozlendi. Ayrimlama
Giicti (PD) degeri; Elazig’da 0,933, Malatya’da 0,938, Tunceli’de 0,910, Bing61’de
0,918 ve Diyarbakir’da 0,914 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP) degeri;
Elazig’da 0,067, Malatya’da 0,062, Tunceli’de 0,090, Bingol’de 0,082 ve
Diyarbakir’da 0,086 olarak belirlenmistir.

3.11. vWA Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig’da 7, Malatya’da 11,
Tunceli ile Bingdl illerinde 15, Diyarbakir’da 12 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da
43, Malatya’da 39, Tunceli ile Bing06l illerinde 35, Diyarbakir’da 38 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. vWA Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda

en fazla gbézlenen allel Elazig, Malatya, Bing6l illerinde 17, Tunceli ile Diyarbakir
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illerinde 16 ve en az gozlenen alleller ise Elazig, Tunceli ile Bingol’de 13,
Malatya’da 14 ve Diyarbakir’da 15 olarak belirlendi. En fazla gozlenen fenotip;
Elazig’da 16-17, 17-18 allel ciftleri, Malatya ile Bing6l illerinde 16-17 allel ¢ifti
Diyarbakir’da 16-18 allel cifti olarak gbézlendi. G6zlenmeyen alleller ise, her il i¢in
11-12-21-22-23-24; ayrica Malatya ile Diyarbakir’da 13-20 ve Tunceli’de 20°dir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,86000, Malatya’da
0,78000, Tunceli ile Bing6éI’de 0,70000 ve Diyarbakir’da 0,76000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,82424, Malatya’da 0,81495, Tunceli’de 0,81131,
Bingol’de 0,81091, Diyarbakir’da 0,83030 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,82346, Malatya’da 0,07230, Tunceli’de 0,23607, Bing6l’de 0,00367 ve
Diyarbakir’da 0,71913 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,79, Malatya ile Tunceli
illerinde 0,78, Bingol’de 0,77 ve Diyarbakir’da 0,80 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elaz1g’da 3,57, Malatya’da 2,27, Tunceli ile Bingdl’de 1,67 ve
Diyarbakir’da 2,08 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,715,
Malatya’da 0,562, Tunceli ile Bingdl illerinde 0,428 ve Diyarbakir’da 0,527 olarak
gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,926, Malatya’da 0,918,
Tunceli’de 0,926, Bingol’de 0,914 ve Diyarbakir’da 0,938 olarak tespit edildi.
Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da 0,074, Malatya’da 0,082, Tunceli’de 0,074,
Bingd1’de 0,086 ve Diyarbakir’da 0,062 olarak belirlenmistir.

3.12. TPOX Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig’da 20, Malatya’da 21,
Tunceli’de 15, Bingdl’de 13, Diyarbakir’da 19 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da
30, Malatya’da 29, Tunceli’de 35, Bingol’de 37, Diyarbakir’da 31 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. TPOX Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda
en fazla gézlenen allel Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir illerinde 8 ve en
az gozlenen alleller ise Elazig ile Bing6l’de 12, Malatya’da 13, Tunceli’de 6-12 ve
Diyarbakir’da 6 olarak belirlendi. En fazla goézlenen fenotip; Elazig, Malatya,
Tunceli ile Bingdl illerinde 8-8 ve Diyarbakir’da 8-8, 8-11 allel giftleri olarak
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gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, Elazig ile Bingol’de 6-7-13, Malatya’da 6-7,
Tunceli’de 13 ve Diyarbakir’da 7-13’diir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,60000, Malatya’da
0,58000, Tunceli’de 0,70000, Bing61’de 0,74000 ve Diyarbakir’da 0,62000 olarak ve
beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,62828, Malatya’da 0,68707, Tunceli’de
0,67778, Bingdl’de 0,70646, Diyarbakir’da 0,68768 olarak gdzlenmis olup P-value
degeri Elazig’da 0,26280, Malatya’da 0,68241, Tunceli’de 0,59256, Bingol’de
0,84221 ve Diyarbakir’da 0,05219 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,58, Malatya’da ile Tunceli
illerinde 0,63, Bingol’de 0,66 ve Diyarbakir’da 0,63 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig’da 1,25, Malatya’da 1,19, Tunceli’de 1,67, Bingdl’de
1,92 ve Diyarbakir’da 1,32 olarak saptandi. Digslama Giicli (PE) degeri; Elazig’da
0,291, Malatya’da 0,268, Tunceli’de 0,428, Bingol’de 0,493 ve Diyarbakir’da 0,316
olarak gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,808, Malatya’da 0,854,
Tunceli’de 0,843, Bingol’de 0,863 ve Diyarbakir’da 0,834 olarak tespit edildi.
Uyusma olasiligi (MP) degeri; Elazig’da 0,192, Malatya’da 0,146, Tunceli’de 0,157,
Bingdl’de 0,137 ve Diyarbakir’da 0,166 olarak belirlenmistir.

3.13. D18S51 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig’da 13, Malatya’da 9,
Tunceli’de 10, Bing6l ile Diyarbakir’da 12 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da 37,
Malatya’da 41, Tunceli’de 40, Bing6l ile Diyarbakir’da 38 heterozigot allel ¢iftlerine
rastlanildi. D18S51 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en fazla
gbzlenen allel Elazig, Malatya, Bingol, Diyarbakir illerinde 14, Tunceli’de 14-15 ve
en az gozlenen alleller ise Elazig’da 11, Malatya, Tunceli, Bing6l illerinde 20 ve
Diyarbakir’da 10-20-22 olarak belirlendi. En fazla gbzlenen fenotip; Elazig’da 14-14
allel cifti, Malatya’da 13-14,15-15 allel c¢iftleri, Tunceli’de 15-15 allel ¢ifti,
Diyarbakir’da 14-14 allel ¢ifti ve Bingol’de 13-14, 13-17, 14-14, 15-15, 16-17 allel
ciftleri olarak gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, her il i¢in 7-9-10,2-13,2-14,2-21-
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23-24-25-26-27 ayrica Elazig’da 10-20-22, Malatya, Tunceli ile Bing6l illerinde 10-
22°dir.

Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,74000, Malatya’da
0,82000, Tunceli’de 0,80000, Bingol ile Diyarbakir illerinde 0,76000 olarak ve
beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,85960, Malatya’da 0,84909, Tunceli’de
0,87071, Bingdl’de 0,87657, Diyarbakir’da 0,86929 olarak gdzlenmis olup P-value
degeri Elazig’da 0,00993, Malatya’da 0,42501, Tunceli’de 0,24736, Bingol’de
0,52785 ve Diyarbakir’da 0,80009 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,83, Malatya’da 0,82,
Tunceli, Bingél ile Diyarbakir illerinde 0,85 olarak belirlendi. Tipik Babalik Indeksi
(TPI) degeri; Elazig’da 1,92, Malatya’da 2,78, Tunceli’de 2,50, Bingol ile
Diyarbakir’da 2,08 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,493,
Malatya’da 0,637, Tunceli’de 0,599, Bingdl ile Diyarbakir illerinde 0,527 olarak
gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig ile Malatya’da 0,943, Tunceli’de
0,952, Bingdl’de 0,960 ve Diyarbakir’da 0,962 olarak tespit edildi. Uyusma olasilig1
(MP) degeri; Elazig ile Malatya’da 0,057, Tunceli’de 0,048, Bing6l’de 0,040 ve
Diyarbakir’da 0,038 olarak belirlenmistir.

3.14. D5S818 Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢cin 50 birey incelendi. Elazig’da 15, Malatya’da 12,
Tunceli’de 14, Bingdl’de 11, Diyarbakir’da 8 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da
35, Malatya’da 38, Tunceli’de 36, Bingdl’de 39, Diyarbakir’da 42 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. D5S818 Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz
alindiginda en fazla gozlenen allel Elazig, Malatya, Diyarbakir illerinde 12, Tunceli
ile Bingol illerinde 11 ve en az gozlenen alleller ise Elazig’da 8-15, Malatya ile
Tunceli’de 8 ve Bingol ile Diyarbakir illerinde 14 olarak belirlendi. En fazla
gozlenen fenotip; Elazig, Malatya, Tunceli, Bing61 ve Diyarbakir illerinde 11-12 allel
cifti olarak gbzlendi. Gozlenmeyen alleller ise, her il i¢in 7-16 ayrica Elazig’da 14,

Malatya ile Tunceli’de 14-15, Bing6l ile Diyarbakir’da 8-15’dir.
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Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,70000, Malatya’da
0,76000, Tunceli’de 0,72000, Bing61’de 0,78000 ve Diyarbakir’da 0,84000 olarak ve
beklenen heterozigotluk Elazig’da 0,75717, Malatya’da 0,71475, Tunceli’de
0,69232, Bingdl’de 0,74848, Diyarbakir’da 0,70101 olarak gdzlenmis olup P-value
degeri Elazig’da 0,89651, Malatya’da 0,40907, Tunceli’de 0,49789, Bingol’de
0,50300 ve Diyarbakir’da 0,17416 olarak saptandi.

Polimorfik bilgi icerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,71, Malatya’da 0,66,
Tunceli’de 0,63, Bingdl’de 0,70 ve Diyarbakir’da 0,76 olarak belirlendi. Tipik
Babalik Indeksi (TPI) degeri; Elazig’da 1,67, Malatya’da 2,08, Tunceli’de 1,79,
Bingol’de 2,27 ve Diyarbakir’da 3,13 olarak saptandi. Diglama Giicii (PE) degeri;
Elazig’da 0,428, Malatya’da 0,527, Tunceli’de 0,460, Bingol’de 0,562 ve
Diyarbakir’da 0,675 olarak gozlendi. Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,900,
Malatya’da 0,857, Tunceli’de 0,833, Bingdl’de 0,888 ve Diyarbakir’da 0,817 olarak
tespit edildi. Uyusma olasiligt (MP) degeri; Elazig’da 0,100, Malatya’da 0,143,
Tunceli’de 0,167, Bing6l’de 0,112 ve Diyarbakir’da 0,183 olarak belirlenmistir.

3.15. FGA Lokusu

Elazig ve ¢evre illerden (Malatya, Tunceli, Bingol, Diyarbakir) toplam 250
birey olacak sekilde her il i¢in 50 birey incelendi. Elazig’da 5, Malatya’da 6,
Tunceli’de 8, Bing6l ile Diyarbakir illerinde 10 homozigot allel ¢iftine ve Elazig’da
45, Malatya’da 44, Tunceli’de 42, Bing6l ile Diyarbakir illerinde 40 heterozigot allel
ciftlerine rastlanildi. FGA Lokusu her il i¢in 50 bireye ait 100 allel baz alindiginda en
fazla gozlenen allel Elazig’da 25, Malatya’da 23-24, Tunceli’de 24, Bingdl’de 22,
Diyarbakir’da 21 ve en az gozlenen alleller ise Elazig, Tunceli illerinde 19,
Malatya’da 27, Bingdl’de 29 ve Diyarbakir’da 18 olarak belirlendi. En fazla
gozlenen fenotip; Elazig’da 20-21, 21-25, 22-24, 24-25 alel ¢iftleri, Malatya’da 20-
24 allel ¢ifti, Tunceli’de 23-24 allel ¢ifti, Bingol’de 21-24, 22-23, 22-26 alel ¢iftleri
ve Diyarbakir illerinde 21-22 allel ¢ifti olarak gozlendi. Gozlenmeyen alleller ise, her
il icin 17-26,2-28-30-30,2-31,2-32,2-33,2-42,2-43,2-44,2-45,2-46,2-47,2-48,2-49,2-
50,2-51,2 ayrica Elazig’da 18-27-29, Malatya’da 18-29, Tunceli’de 18-27-29,
Bingdl’de 18-27 ve Diyarbakir’da 19-27-29°dur.

33



Allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine uyumlulugu, Markov
zinciri ve Fisher’in Exact test P-Value degeri dikkate alinarak (p<0,05) kontrol
edilmistir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) degerleri Elazig’da 0,90000, Malatya’da
0,88000, Tunceli’de 0,84000, Bingdl ile Diyarbakir’da 0,80000 olarak ve beklenen
heterozigotluk Elazig’da 0,86222, Malatya’da 0,84848, Tunceli’de 0,84707,
Bingol’de 0,85879, Diyarbakir’da 0,84404 olarak gozlenmis olup P-value degeri
Elazig’da 0,92316, Malatya’da 0,53470, Tunceli’de 0,26957, Bing6l’de 0,17705 ve
Diyarbakir’da 0,74039 olarak saptanda.

Polimorfik bilgi igerigi (PIC) degeri; Elazig’da 0,84, Malatya ile Tunceli
illerinde 0,82, Bingol’de 0,83 ve Diyarbakir’da 0,81 olarak belirlendi. Tipik Babalik
Indeksi (TPI) degeri; Elazig’da 5,00, Malatya’da 4,17, Tunceli’de 3,13, Bingol ile
Diyarbakir’da 2,50 olarak saptandi. Dislama Giicii (PE) degeri; Elazig’da 0,795,
Malatya’da 0,755, Tunceli’de 0,675, Bing6l ile Diyarbakir’da 0,799 olarak gézlendi.
Ayrimlama Giicii (PD) degeri; Elazig’da 0,949, Malatya’da 0,939, Tunceli’de 0,938,
Bingol’de 0,944 ve Diyarbakir’da 0,943 olarak tespit edildi. Uyusma olasiligi (MP)
degeri; Elazig’da 0,051, Malatya’da 0,061, Tunceli’de 0,062, Bingdl’de 0,056 ve
Diyarbakir’da 0,057 olarak belirlenmistir.
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Tablo 2. Elazig Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Cifti Paneli

Sira_ D8S1179  D21S11 D7S820 CSF1PO  D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433  vWA TPOX DI18S51 D5S818 FGA
1 11-15 24,2-29 8-10 10-11 15-16 7-10 9-13 9-12 18-23 14-15 15-16 8-11 14-14 9-11 21-22
2 15-16 29-31 8-10 11-14 15-18 69,3 11-12 11-12 17-20 15-16 16-18 8-8 12-16 11-11 22-24
3 12-13 29-30 12-12 10-10 14-15 6-8 9-13 11-11 21-23 14-16 15-17 8-11 18-19 13-13 21-22
4 14-15 29-31,2 7-10 12-12 17-17 99 11-13 8-12 18-19 13-16 14-16 89 14-17 11-13 23-25
5 14-15 28-29 10-11 9-11 14-15 6-9 89 8-12 17-18 14-14 16-17 89 13-17 11-12 23-25
6 10-15 30,2-33,2  10-12 10-10 15-16 993 12-12 11-11 17-19 14-14 15-16 8-8 16-16 11-11 24-25
7 11-11 29-30 10-13 12-13 16-17 79 8-12 9-11 17-24 14-15,2 14-14 8-8 16-17 11-12 25-25
8 11-14 29-30 10-13 13-14 16-18 6-7 12-13 9-11 17-20 14-15 17-17 8-8 14-17 12-12 24-25
9 14-16 28-33,2 12-12 10-12 16-16 7-7 12-13 9-13 19-24 13-15 18-19 8-10 12-17 11-12 23-25
10 13-14 29-30,2 8-12 10-12 14-16 7-9 11-12 12-13 18-19 13-14,2 16-17 11-11 14-17 11-13 20-22
11 14-14 29-33,2 7-11 10-11 16-18 7-7 8-12 8-12 17-24 13-15 17-20 8-11 15-15 11-13 23-24
12 14-16 30,2-31,2  10-11 10-11 15-15 6-9 12-12 8-13 17-24 13-14 14-17 89 17-17 9-12 19-26
13 11-11 29-31,2 8-13 12-12 16-17 6-6 12-12 11-11 20-24 15-15,2 14-17 8-8 12-17 12-12 24-25
14 13-14 30-30,2 10-10 11-11 15-16 993 12-12 11-13 23-24 13-14 14-17 8-8 11-17 9-13 24-26
15 14-15 29-31,2 8-10 10-11 15-15 6-6 10-13 12-13 18-20 13-14 14-17 8-11 17-18 10-13 25-26
16 14-16 30,2-32,2 812 9-11 14-17 99 8-12 99 21-26 14-16,2 17-17 9-11 12-18 9-11 22-24
17 11-13 29-30 10-12 10-12 17-18 6-9 11-12 9-12 19-21 13-14 16-18 8-8 16-17 11-11 21-23
18 12-13 29-29 9-11 10-12 14-18 893 10-13 10-13 20-20 15,2-16 16-17 89 15-16 10-13 22-22
19 14-15 28-32,2 8-8 10-11 16-16 7-7 10-11 11-12 17-19 12-14,2 14-19 11-11 13-18 10-10 20-25
20 13-15 29-32 11-13 11-13 15-18 893 9-11 10-12 19-23 14-15 15-18 9-10 16-16 12-13 22-24
21 11-12 28-31 10-13 9-11 15-17 7-8 10-13 10-10 18-20 15-15,2 15-18 89 14-16 11-13 21-25
22 11-14 26-31,2 10-11 11-11 14-16 893 8-11 12-12 17-20 13-13 17-18 8-10 14-15 10-12 20-21
23 12-13 30-31 9-11 10-12 15-16 8-8 11-11 9-11 19-20 14-14 17-18 8-8 14-17 9-13 20-24
24 10-13 28-29 10-12 10-11 14-17 99,3 10-10 9-11 17-21 15-16 16-16 89 15-15 9-12 22-25
25 11-14 29-31,2 9-11 11-12 16-16 69,3 8-12 12-13 17-18 13-16,2 16-17 8-10 14-14 12-12 20-21
26 12-14 30-30 10-10 9-10 14-17 2:? 10-12 10-13 19-23 14-15,2 16-17 89 15-18 11-12 22-25
27 14-14 30-32,2 10-11 11-12 15-16 893 9-12 8-11 18-23 13-17 14-16 8-11 17-17 11-12 22-24
28 14-16 28-29 9-10 10-12 15-15 99 12-12 12-12 21-26 14-14 13-16 8-8 17-17 12-13 23-26
29 12-14 28-28 11-12 12-12 15-15 6-9 11-12 9-10 20-23 14-16,2 17-18 8-11 15-19 11-11 20-23
30 13-14 27-29 9-12 11-12 15-16 9-10 8-11 11-14 18-23 13-13 17-18 8-11 15-16 12-13 21-25
31 13-15 31,2-32,2 9-13 8-11 17-17 2:3- 8-11 9-11 17-22 13-15 16-19 8-11 12-15 10-11 21-24
32 14-14 28-32,2 8-12 11-12 15-16 69,3 10-11 11-12 18-23 13-14 16-17 89 12-13 12-12 19-20
33 10-10 30-30 8-8 10-10 13-18 79 12-12 9-13 19-19 15-15,2 17-18 11-11 14-14 9-11 25-25
34 10-15 28-30 9-10 10-11 15-17 99,3 12-13 11-14 19-19 14-16 14-17 8-12 13-19 9-10 20-25
35 14-15 28-30,2 11-11 11-12 16-18 6-9 8-12 8-11 17-23 14-15 16-18 8-8 14-16 12-15 20-23
36 13-15 30-32 89 12-12 17-18 6-6 10-12 11-11 23-25 15,2-152  15-15 8-8 12-14 8-12 23-24
37 12-14 28-33,2 8-12 8-11 15-16 6-7 12-12 13-13 18-21 12-15 15-20 11-12 13-19 10-11 20-21
38 13-13 30-31,2 8-11 13-13 15-18 6-6 11-13 11-12 17-24 13-14 15-16 8-11 14-16 11-12 21-23
39 13-14 30-31,2 8-10 12-12 14-16 99,3 8-11 9-10 20-25 13-14 17-18 89 13-19 12-12 19-24
40 13-14 28-31,2 8-12 12-12 16-19 993 12-13 11-12 18-26 13-13 14-16 99 15-16 11-12 19-20
41 14-15 30-31,2 89 11-12 13-17 9-11 12-12 10-13 17-23 15,2-152  16-17 8-8 14-17 12-12 21-25
42 14-14 28-32,2 7-11 11-12 15-16 79 11-12 12-13 19-25 15-15,2 18-20 11-12 14-14 12-12 20-21
43 13-15 29-30 10-10 10-12 15-18 6-6 10-12 9-11 19-27 14-14 14-18 8-10 13-17 11-12 24-24
44 15-15 28-30 8-8 12-12 16-16 7-11 12-13 12-13 21-24 13-15,2 13-17 8-8 13-18 10-11 21-22
45 13-14 28-31,2 8-11 10-11 15-15 7-10 8-12 9-11 22-23 14-15,2 16-19 8-8 15-15 9-12 23-23
46 11-15 29-30,2 9-10 12-12 15-16 69,3 11-11 8-8 20-20 13,2-15 17-18 8-11 14-16 10-11 21-26
47 11-16 28-29 99 10-14 17-18 7-8 9-10 12-13 24-24 12-14 19-20 10-10 14-14 12-12 22-23
48 14-15 31-32 8-13 11-12 15-16 79 12-12 11-11 16-18 16-16 14-15 8-8 15-15 11-11 24-25
49 9-10 29-31,2 10-10 10-12 15-17 6-9 11-11 12-12 17-17 14-15,2 16-16 89 17-18 12-13 21-25
50 14-15 30-30 8-10 10-12 14-14 7-7 11-11 11-12 19-25 13,2-14 16-16 8-9 18-19 11-12 23-24
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Tablo 3. Malatya Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Cifti Paneli

Sira_ D8S1179  D21S11 D7S820 CSF1PO  D3S1358 THO1 D13S317 D16S539  D2S1338  D19S433 vWA  TPOX DI8S51 D5S818 FGA

1 13-14 33,2-33,2 10-12 9-10 14-15 79,3 11-14 9-12 17-18 13-15 16-17  8-8 10-12 10-12 23-25
2 14-16 28-29 11-12 11-11 16-16 8-9 11-12 11-12 19-20 12-12 18-19 89 11-11 11-11 24-25
3 12-13 29-29 10-11 12-12 16-17 8-7 8-11 11-13 16-20 13-16 16-16  11-12 11-12 11-12 23-23
4 12-15 28-28 8-8 11-12 17-18 6-10 9-12 9-10 19-23 13-13 16-16  8-8 13-14 12-13 23-25
5 13-14 31-33 10-12 11-13 15-17 79,3 11-11 12-12 18-19 13-15 16-18  8-8 15-15 12-12 22-24
6 12-14 28-30 11-12 11-13 17-18 7-8 8-11 11-12 18-23 13-15,2 15-16  11-11 13-14 10-11 21-27
7 14-14 32,2-32,2 811 10-12 16-16 99,3 11-11 11-12 19-23 12-14 14-19 88 12-16 11-12 22-24
8 14-15 28-31,2 8-10 12-13 16-16 6-6 89 11-12 23-23 14-14 17-17  9-11 14-18 11-13 24-25
9 12-13 28-30 11-12 10-12 14-18 6-7 12-13 11-11 19-20 12-14 16-18 89 13-13 12-13 21-23
10 14-17 31-32,2 10-10 10-11 15-16 99 12-12 9-11 17-23 15-15,2 15-15 88 12-19 11-12 21-21
11 12-12 30,2-31,2 89 10-11 17-18 6-7 11-12 11-13 18-24 12-14 18-19  8-11 13-14 11-13 21-25
12 11-15 30-31,2 10-11 10-11 15-15 6-7 12-12 12-12 18-22 13-13 18-18 88 13-14 11-12 20-22
13 12-14 29-29 8-11 10-11 15-15 89 12-14 10-12 20-23 13-14 17-17  8-11 11-14 12-12 21-23
14 13-15 29-29 11-11 11-11 16-19 6-10 12-14 11-13 20-24 15-16,2 18-19  11-11 14-16 11-12 22-23
15 10-11 28-31,2 89 10-11 16-17 893 9-11 11-11 17-23 13-14,2 14-19  8-12 12-14 11-12 20-24
16 11-11 29-30 89 10-12 15-17 6-6 11-12 9-11 23-23 14,2-15 15-15 99 16-17 12-13 20-24
17 13-15 28-30 8-10 10-10 15-16 6-8 10-13 10-12 19-20 14-15 14-19 89 15-19 11-11 20-24
18 13-14 28-29 8-8 10-10 15-16 79,3 9-12 9-10 17-17 14-14,2 17-17 88 12-15 11-12 21-21
19 13-14 31,2-31,2 9-11 11-12 16-17 893 11-12 12-13 20-24 12-13 14-17  8-11 12-16 10-12 22-22
20 14-14 28-32,2 8-12 10-12 15-15 g:g- 11-12 11-11 18-24 13-15,2 15-18  8-10 19-20 13-13 24-26
21 12-14 30-30 8-11 10-12 16-18 6-8 9-12 12-13 17-18 12-13 15-17  8-10 14-14 12-13 20-25
22 9-13 27-30 11-13 11-12 15-17 6-9 9-13 11-12 17-21 12-13 16-17  11-11 15-15 10-12 24-26
23 9-16 27-30 9-12 10-11 15-16 6-8 11-12 13-13 19-24 14-14 16-18  11-11 15-15 12-12 20-24
24 12-15 29-30,2 11-12 10-11 16-18 79 11-14 11-13 17-17 12-12 18-19  8-11 12-13 10-12 21-21
25 13-16 29-30 8-11 11-11 16-17 8-8 12-12 9-12 17-22 12-14,2 17-19  9-10 15-15 10-12 21-23
26 11-13 28-32 10-11 12-12 15-16 8-9 11-12 12-12 17-24 14-14,2 14-16  9-11 14-15 12-13 22-25
27 14-15 29-33,2 7-8 11-12 17-18 g:g- 11-11 9-11 19-20 13-14,2 17-18  11-12 12-14 10-12 20-23
28 14-16 28-29 8-11 11-12 14-15 89,3 8-12 12-12 19-24 14-14,2 17-18 88 12-14 11-12 19-23
29 11-13 28-30 7-11 11-11 15-17 99,3 11-12 11-12 20-20 13-15,2 16-18  8-8 12-16 10-12 23-23
30 13-15 28-32,2 10-10 11-12 15-18 79 8-10 9-11 18-24 12-14 17-17  8-8 14-14 13-13 22-26
31 14-15 28-29 7-11 11-12 15-18 6-9 8-11 8-11 17-20 13-15 16-17  9-12 14-16 12-13 21-22
32 12-16 30-30 11-12 10-12 15-16 6-7 12-12 9-10 23-24 12-13 17-19  8-11 15-16 12-12 21-25
33 13-13 30-31 9-10 10-12 16-17 6-9 11-11 8-12 20-21 13-14 14-19  8-11 13-18 11-11 21-23
34 14-15 28-31,2 10-11 10-11 15-15 69,3 12-12 8-12 19-23 13-16,2 15-16 89 12-14 11-12 19-24
35 13-15 29-31,2 10-11 11-12 17-18 6-7 89 12-13 16-24 14-14 17-19  8-13 14-17 9-12 20-24
36 13-13 30-30 11-12 10-12 16-18 79 13-13 12-12 18-23 13-15 17-17 99 15-16 12-12 23-24
37 10-14 30-32,2 10-12 10-11 14-18 6-9 11-11 9-11 18-20 14-14 16-17  9-11 15-15 9-12 21-24
38 11-12 30-31,2 8-10 12-12 15-16 7-8 10-14 9-10 23-24 13-14,2 15-16  8-11 12-15 11-12 23-24
39 13-15 29-30 9-12 10-12 14-16 79 13-14 12-13 16-23 14-16 15-18  8-12 13-15 10-11 22-25
40 12-13 28-30 10-11 10-12 15-16 99 10-10 11-12 20-20 12-14 15-18  8-8 12-13 9-12 22-23
41 12-12 30-31,2 10-11 10-11 14-16 6-9 8-11 13-13 16-20 12-14,2 14-15  8-11 11-16 12-12 23-24
42 14-14 28-29 8-8 10-10 15-17 6-8 9-12 11-12 21-22 14-14,2 16-17  8-11 17-19 12-13 19-23
43 12-14 30-31,2 9-10 9-12 16-17 7-8 11-12 11-11 17-17 14-16 15-17  11-11 15-16 11-11 21-22
44 14-17 28-30 10-11 11-12 15-18 69,3 8-12 12-12 17-20 15,2-152  18-18 89 14-15 12-13 24-26
45 14-15 31,2-32,2 10-12 11-11 17-17 79 8-14 11-11 16-17 13-14 16-17  11-11 14-16 12-13 21-23
46 13-15 30-30 8-11 10-11 16-18 8-8 10-12 8-12 17-24 14-15 16-17  10-11 15-18 11-12 21-24
47 13-16 29-33,2 11-12 10-11 14-17 6-8 13-13 12-13 19-20 12-14 16-17 89 13-14 11-12 20-24
48 11-13 29-31,2 8-8 10-11 15-16 6-7 12-12 10-13 17-25 14-16,2 17-19 89 14-18 8-13 21-24
49 16-16 28-32,2 11-12 10-10 16-18 99,3 11-12 99 23-23 14-15,2 14-17  10-11 14-14 11-13 22-23
50 10-15 31,2-332  8-12 10-12 15-17 g:g- 11-13 12-12 17-20 15,2-16 17-19  8-8 12-17 10-11 23-24
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Tablo 4. Tunceli Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Cifti Paneli

Sira_ D8S1179  D21S11 D7S820 CSF1PO  D3S1358 THO1 D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433 VWA TPOX DI18S51 D5S818 FGA
1 12-13 30,2-32 9-11 10-10 14-17 79,3 8-11 9-11 20-22 11-16 16-19 89 14-17 11-12 19-22
2 14-16 30-31,2 8-11 11-12 17-18 89 12-12 10-12 21-22 13-13 16-18 8-10 12-17 9-12 22-24
3 10-12 27-30,2 12-12 11-11 16-17 6-9 8-12 9-11 18-23 14-15,2 15-18 8-11 15-15 12-13 21-24
4 13-14 28-32,2 10-11 11-12 16-18 6-6 9-13 9-10 19-19 13-13 14-15 8-11 13-14 9-11 24-24
5 10-13 30-31,2 10-11 10-12 15-16 69,3 8-13 10-12 19-24 14-15,2 17-19 7-8 11-18 8-11 23-26
6 11-16 31,2-31,2 11-12 10-10 16-16 7-8 10-14 11-11 17-17 15-15,2 16-16 89 13-14 12-13 21-22
7 13-13 29-29 9-11 11-11 15-19 793 13-13 11-12 19-23 14,2-15 17-18 8-8 14-16 11-12 21-21
8 14-14 28-32,2 7-12 11-12 16-18 6-7 12-12 11-11 19-19 14-15,2 16-16 8-10 14-15 10-11 24-25
9 9-10 30-30 8-11 10-11 15-17 6-7 11-12 10-11 16-27 12-16 15-16 8-10 13-16 11-13 20-25
10 13-15 31,2-28 10-11 10-12 15-15 9,393 8-13 11-12 17-22 13-14 16-16 8-10 15-16 11-12 19-22
11 12-16 29-29 11-12 9-12 15-17 8-8 11-13 99 18-23 13-14 17-19 7-10 12-17 11-12 23-24
12 13-14 32,2-29 8-8 11-12 15-15 7-8 8-11 11-12 18-21 13-14 15-15 8-11 16-17 11-12 23-24
13 15-16 31,2-27 8-11 10-10 16-17 6-7 12-14 11-12 17-23 13-13 16-17 8-8 12-14 11-12 21-25
14 12-14 32,2-28 7-12 12-12 15-17 6-6 9-12 11-11 17-18 14-14 14-16 8-10 11-15 11-11 19-21
15 14-14 29-32,2 7-11 10-11 15-17 99 9-13 11-12 19-23 13-14 16-16 9-10 13-15 11-11 20-24
16 14-15 32,2-27 7-12 10-10 16-17 99 10-12 12-14 19-23 13,2-16 14-17 10-11 17-18 10-12 23-20
17 13-15 31,2-28 11-11 9-12 15-16 69,3 11-13 9-11 18-23 14-16 17-18 8-10 15-15 10-12 24-24
18 13-13 30-30 11-11 11-12 15-16 69,3 89 12-13 23-24 14-14 15-17 8-11 13-14 11-11 22-23
19 10-14 31,2-29 11-11 11-11 16-17 893 10-12 8-11 23-24 12-14 16-17 8-9 12-14 12-13 24-26
20 14-16 30,2-31 8-11 11-12 15-16 69,3 99 10-11 21-23 14-16 17-17 8-11 14-18 11-12 21-21
21 13-14 33-28 10-12 11-13 15-17 79 11-11 11-12 18-19 13-16 18-18 8-8 12-15 12-12 22-24
22 10-11 31,2-30 89 10-11 16-17 89 9-11 11-11 17-23 13-14,2 14-19 8-8 12-14 11-12 20-24
23 11-15 31,2-29 10-11 10-11 15-15 6-7 12-12 12-12 18-22 13-13 18-18 8-8 13-14 11-12 20-22
24 12-14 29-28 8-11 10-11 15-15 89 12-13 10-12 20-23 13-14 17-17 8-11 11-14 12-12 22-23
25 13-15 31,2-29 10-11 11-11 15-16 89 12-12 10-11 17-20 14-14 16-17 6-10 16-16 12-12 20-24
26 13-14 29-31,2 8-10 12-12 14-17 6-7 11-12 9-13 17-17 13-15 14-17 8-8 15-16 9-11 21-24
27 10-13 31,2-28 9-10 10-12 17-17 79 8-8 9-11 20-24 14,2-15,2 13-18 8-11 16-19 11-12 23-24
28 13-14 28-28 10-10 11-12 16-17 7-8 13-14 9-10 17-24 13-14 15-19 10-11 17-20 11-11 20-22
29 10-13 28-31 10-10 10-11 17-18 6-9 11-12 12-12 24-25 15-17,2 16-16 8-8 14-19 10-12 22-23
30 12-14 28-29 7-11 10-11 15-17 79 9-13 11-12 19-23 13-14 16-16 9-10 13-15 11-11 20-24
31 10-13 28-30 10-11 11-11 16-17 893 11-12 9-12 19-23 13-15,2 17-17 8-8 14-15 11-11 22-25
32 15-16 29-31,2 8-11 10-10 16-17 6-7 12-14 11-12 17-23 13-15,2 15-17 8-8 12-14 11-12 21-25
33 13-14 29-32,2 8-8 11-12 14-15 7-8 8-11 11-12 18-21 12-14 16-17 8-11 16-17 11-12 23-24
34 10-13 31,2-32,2 9-11 10-12 17-17 7-11 8-8 9-11 20-24 14,2-15,2 13-18 8-11 16-19 11-12 23-24
35 13-14 29-29 8-12 10-13 16-18 99,3 10-11 12-12 17-21 14-15 15-15 8-8 14-14 11-12 23-26
36 13-14 28-33,2 11-12 10-11 16-17 8-9 11-11 11-12 16-24 14-14,2 14-19 11-11 13-13 11-13 19-23
37 10-12 28-30 8-8 10-12 15-18 6-7 11-12 11-12 16-27 12-16 15-16 8-10 13-16 11-13 20-25
38 13-13 29-29 9-11 11-11 15-19 793 13-13 11-13 19-23 14,2-15 17-18 8-8 14-16 11-12 21-21
39 12-14 28-29 7-11 10-11 15-17 99 9-10 11-12 19-23 13-14 16-16 9-10 13-15 11-11 20-21
40 14-17 31-32,2 10-11 10-11 15-16 99 12-13 9-11 17-23 15-16 15-16 89 12-19 11-12 21-21
41 14-14 28-32 8-12 10-12 15-15 9,3-10  11-12 10-11 18-24 13-15,2 15-18 8-10 19-20 13-13 24-26
42 13-16 29-30 8-11 11-12 16-17 8-8 12-12 9-12 17-23 12-14 17-19 99 15-15 10-12 21-23
43 13-15 28-32,2 10-10 11-12 15-18 6-8 8-10 9-12 18-24 13-14 17-18 89 14-14 13-13 22-26
44 12-12 28-30 10-11 10-12 15-17 99,3 10-10 11-12 20-20 12-14 15-16 8-8 12-13 9-12 22-23
45 13-14 28-31,2 10-10 11-11 16-17 69,3 11-12 99 24-24 14-17 17-18 10-11 15-15 11-11 22-25
46 14-16 29-30,2 10-11 10-12 15-17 99 12-13 9-11 17-18 14-14 13-17 9-11 13-19 10-12 24-24
47 10-14 29-30 10-11 10-12 16-18 893 11-11 8-13 18-24 12-14 15-15 9-12 18-18 10-11 22-22
48 11-15 31-33.2 89 11-12 14-17 6-8 10-11 11-11 17-24 15-16,2 16-17 8-10 13-18 9-11 23-25
49 13-17 30-31 10-11 11-13 15-18 89 10-11 9-12 17-19 13-14 15-16 89 15-15 11-11 21-24
50 15-15 29-31 10-11 10-12 14-17 9,3-9,3  8-10 11-12 20-23 13-14 16-18 8-8 15-16 9-11 21-22
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Tablo 5. Bingol Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Cifti Paneli

Sira  D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO  D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433  vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
1 15-15 28-28 8-13 11-13 15-17 6-6 11-12 8-13 19-22 13-15 17-18 89 14-14 9-11 23-26
2 11-13 29-32,2 11-13 10-11 15-15 6-7 8-10 9-12 20-20 14-14 15-18 8-8 12-12 10-11 22-23
3 13-13 28-29 8-10 12-12 16-16 893 11-11 11-12 18-24 13-13 15-18 8-11 16-16 11-12 20-20
4 14-15 29-29 8-8 11-12 15-15 6-8 8-11 9-10 16-23 13-14 17-19 8-11 14-17 11-11 20-26
5 14-16 29-30,2 10-11 10-12 15-17 99 12-13 9-11 17-18 14-14 13-18 9-11 13-19 10-12 24-24
6 11-12 28-29 8-11 11-11 15-15 79 11-12 9-10 19-23 12-13 16-17 8-8 12-17 10-11 23-23
7 11-12 30-31,2 8-11 10-13 15-19 9,393  12-13 89 18-18 13-16,2 16-16 8-11 17-17 12-12 22-24
8 12-15 30,2-31,2  10-10 11-13 17-18 6-7 11-12 10-12 17-10 11-15 17-17 8-12 12-17 11-12 19-21
9 11-14 29-32,2 10-12 10-12 14-16 9-10 12-12 11-11 20-24 12-14 17-17 89 17-19 9-10 22-26
10 13-14 29-30 9-11 10-12 16-17 99,3 11-11 8-13 25-25 14-15,2 14-19 8-8 17-19 11-13 22-26
11 11-15 28-29 9-11 11-13 15-18 6-6 11-13 11-12 16-21 13,2-152  16-18 8-8 14-17 11-12 20-24
12 14-14 31,2-31,2 810 10-10 15-17 993 12-12 11-12 21-23 14-15,2 16-16 89 15-15 11-13 19-21
13 13-14 31,2-32,2 9-10 11-11 14-17 993 10-13 9-12 23-23 14-16 15-17 8-11 12-16 11-13 24-25
14 13-14 31-33.2 10-12 8-10 15-15 9,393 12-13 11-11 19-21 13,2-14 16-18 8-11 13-13 11-12 22-23
15 10-12 28-28 8-11 11-11 16-17 8-8 11-13 11-11 18-20 15,2-16 16-16 10-11 14-19 10-12 24-26
16 15-16 28-32,2 10-12 11-11 15-16 9-11 8-11 99 16-18 13-14 16-18 8-8 14-19 12-13 23-25
17 15-15 29-30 10-11 11-12 15-15 89 11-14 10-12 20-23 14-15,2 16-18 8-10 12-15 13-11 22-23
18 9-13 30-30 8-11 11-11 17-18 69,3 10-11 10-12 19-20 11-14 16-17 9-12 12-16 11-11 22-23
19 13-14 28-33,2 89 11-11 15-16 6-7 12-12 11-12 18-20 12-14,2 16-16 8-10 13-14 11-12 20-20
20 12-15 29-31 10-10 9-11 16-17 89 10-10 12-12 19-24 13-15 18-18 9-11 15-18 10-12 22-25
21 13-15 29-29 11-11 10-10 15-16 9393 88 12-13 20-23 14-14 14-18 11-12 16-17 11-12 21-24
22 11-14 30-30,2 11-11 10-11 15-17 69,3 8-14 11-12 17-23 14-16 18-19 8-10 12-13 12-12 21-21
23 12-14 31,2-33,2 810 9-10 16-18 69,3 12-12 8-11 23-23 14-15 15-15 9-12 14-15 12-13 25-26
24 11-11 27-29 10-11 10-14 17-17 6-8 12-12 12-13 20-27 13,2-14 15-17 8-8 12-12 12-12 22-24
25 14-14 29-30 11-11 12-12 15-16 9,3-10 10-12 12-13 18-26 14-14 16-17 89 15-15 11-11 24-24
26 13-14 28-32,2 10-10 10-14 15-17 69,3 10-11 8-12 16-22 13-14 15-18 8-8 13-17 9-10 21-24
27 11-14 30-33,2 10-11 12-13 16-16 7-8 12-13 12-12 17-21 12-13 14-16 89 14-15 11-13 22-26
28 11-14 29-29 10-12 10-12 14-16 89 12-13 8-11 16-22 14-14 16-17 9-11 15-16 12-13 21-22
29 14-15 30-33,2 10-10 10-12 16-18 993 8-12 9-12 18-20 13-14 16-18 8-8 18-19 10-11 23-24
30 10-14 29-30 10-11 10-12 16-18 893 11-11 8-13 18-24 12-13 15-15 9-12 18-18 10-11 21-22
31 12-16 29-32,2 8-10 12-13 15-17 99 11-13 11-12 17-23 14-16 17-20 8-11 14-19 11-12 22-22
32 11-12 30-30 7-10 11-11 15-17 79,3 11-12 8-11 20-20 13-13,2 17-17 89 14-16 10-11 24-29
33 12-12 29-32 9-12 12-13 17-17 99 12-13 12-13 19-24 14,2-16 17-19 8-10 16-17 9-12 23-23
34 10-15 28-29 11-11 11-12 16-19 6-8 11-12 11-12 18-21 15,2-16 16-17 89 15-19 11-11 22-22
35 11-15 31-33.2 89 11-12 14-17 6-8 10-11 11-11 17-25 12-16,2 17-17 8-10 13-17 9-11 23-25
36 11-15 28-32,2 7-8 12-12 15-18 79,3 10-12 10-10 17-17 14-14 19-20 89 13-17 11-13 21-24
37 12-13 29-30 10-10 10-11 16-17 6-8 12-12 11-13 18-26 15,2-16,2  17-19 10-10 13-16 11-12 22-23
38 15-16 29-30 8-12 11-12 17-19 6-8 11-12 12-12 17-24 13-15 15-18 9-10 18-15 9-11 20-22
39 8-11 28-30 8-10 10-12 15-15 69,3 9-11 11-11 16-24 13,2-14 16-17 10-11 15-19 11-12 21-24
40 13-17 30,2-31,2  10-11 13-13 15-18 893 10-11 9-11 17-19 13-14 15-15 8-8 15-15 11-11 21-24
41 11-13 29-31,2 10-11 11-12 15-17 9,393 12-13 8-12 20-20 14-14 17-19 99 13-14 9-11 21-21
42 11-16 29-29 9-10 9-12 15-16 69,3 11-12 12-12 18-19 13,2-14 17-18 8-11 14-14 10-12 25-26
43 13-14 28-29 8-8 10-12 14-17 993 12-12 99 17-18 12-13 18-18 8-11 11-12 9-11 19-24
44 1-12 27-31 9-10 13-15 16-16 9,393 11-13 8-11 22-24 13-15 16-18 8-12 14-14 13-13 20-23
45 9-11 30-30 12-13 10-11 15-18 9-10 11-13 9-12 19-22 13,2-15 17-19 9-10 16-17 11-13 22-26
46 13-14 29-30,2 11-13 10-12 16-18 6-9 9-12 12-12 18-23 13-14 17-19 8-10 11-14 12-13 21-23
47 10-14 26-31,2 10-11 10-12 15-16 9,393  12-14 10-13 23-23 13-15 19-20 8-8 13-14 11-11 25-26
48 9-13 31,2-32,2 9-11 10-10 15-15 6-7 11-11 11-11 21-25 13-14 18-18 9-11 16-20 11-14 22-25
49 15-15 27-29 10-11 12-12 15-16 6-8 8-13 12-12 17-20 12-12 17-17 8-11 12-14 9-11 21-26
50 15-15 29-31,2 10-11 10-12 14-17 9,393 811 11-12 20-23 13-14 16-17 8-8 15-17 9-11 21-22
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Tablo 6. Diyarbakir Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Cifti Paneli

Sira_ D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317  D16S539  D2S1338  D19S433  vWA TPOX DI8S51 D5S818 FGA

1 12-14 29-31,2 8-10 11-13 14-15 6-6 12-14 9-11 18-19 14-14 18-19 8-8 14-17 12-13 24-24
2 10-13 31,2-31,2 812 12-15 15-17 6-6 11-11 10-12 17-20 16,2-16,2 15-17 89 14-17 9-12 21-24
3 12-14 28-34,2 9-11 10-10 15-18 79 8-11 9-10 18-20 13-14 14-16 8-11 15-17 12-13 26-26
4 9-14 28-30 10-10 10-12 16-16 69,3 8-8 11-13 17-17 14,2-14,2 17-18 8-11 13-14 11-13 22-25
5 13-14 29-32 8-8 11-11 15-17 893 11-12 9-11 18-19 14-15,2 17-18 99 14-17 11-12 22-26
6 13-15 28-31,2 10-11 11-11 15-16 89 12-12 10-11 17-20 14-14 16-17 6-10 16-16 12-12 20-24
7 14-14 28-28 10-10 11-12 16-17 7-8 13-14 9-10 17-24 13-14 15-19 10-10 17-20 11-12 20-22
8 10-14 27-31,2 11-11 10-12 15-17 9,393  10-13 9-11 19-20 14-14 16-18 8-10 16-16 12-13 21-25
9 10-14 30-33,2 8-12 11-12 14-17 69,3 9-12 9-12 20-27 14-14 16-18 11-11 13-17 11-12 23-24
10 10-13 28-31 10-10 10-11 17-18 69,3 11-13 12-12 24-25 15-17,2 16-16 8-8 14-19 10-12 22-23
11 10-15 28-30 8-12 11-11 16-18 6-9 10-11 9-12 17-20 13-13 16-17 8-10 13-13 12-12 21-21
12 13-15 28-32,2 11-11 11-11 15-18 6-9 12-13 11-12 25-25 13,2-16,2 17-19 9-12 16-22 12-14 18-24
13 13-15 29-30 8-11 11-12 15-16 793 11-12 9-13 20-23 14-15,2 14-18 8-11 14-18 11-12 20-24
14 10-11 28-29 11-11 8-12 15-17 79 11-12 11-12 18-25 13-13 16-17 8-8 17-18 11-12 20-24
15 13-14 30-34,2 8-12 9-10 15-18 69,3 8-12 12-12 17-17 14-16 14-19 8-8 12-13 12-13 20-22
16 14-14 28-33 7-11 10-12 15-16 993 11-13 9-11 18-19 14-15,2 15-19 8-11 10-14 11-12 22-22
17 14-16 29-30 9-12 11-12 16-16 6-6 12-13 10-11 17-22 14-14 15-18 8-11 13-17 11-13 21-22
18 13-14 29-30 11-11 10-12 17-17 69,3 11-11 9-11 19-23 16-16,2 16-19 11-12 14-14 12-13 21-25
19 11-13 30-32,2 9-10 11-13 15-17 6-6 8-12 8-10 20-23 13-14 15-18 8-11 14-14 12-12 22-23
20 13-14 28-32,2 8-11 11-12 17-17 99,3 9-13 10-12 22-22 14-14 16-17 8-8 12-14 10-12 21-22
21 12-17 29-33,2 89 11-12 15-18 6-8 8-14 11-11 16-17 13-14 14-14 9-11 14-14 12-13 21-22
22 11-12 30-30 8-10 10-11 16-18 6-9 11-12 99 20-23 14-14 18-19 8-8 12-19 11-13 20-22
23 11-15 29-31 10-11 12-13 14-17 6-7 8-12 12-12 17-20 14-15,2 16-16 9-10 12-13 12-12 20-23
24 9-14 28-29 11-13 10-11 16-17 6-8 12-12 10-13 20-23 14-15,2 16-18 11-11 12-14 11-12 23-24
25 10-15 30-33 10-10 11-12 15-15 7-10 11-12 9-13 23-23 14-14,2 14-18 8-11 14-18 12-13 20-25
26 12-13 29-29 11-11 12-13 15-15 6-7 12-13 11-12 16-17 14,2-15 17-19 8-8 14-14 11-13 22-22
27 11-13 31,2-332 810 11-12 15-18 79 8-12 11-12 17-23 14-14 16-17 8-10 13-16 12-13 22-24
28 14-15 30-32,2 10-10 10-13 15-16 893 12-12 99 17-18 12-13 14-16 8-8 14-15 11-12 21-22
29 10-11 29-29 10-11 12-12 15-16 6-9 13-13 10-11 17-17 14-14,2 14-14 8-10 11-14 12-12 21-24
30 16-16 29-29 7-12 10-10 15-16 8-8 8-12 9-13 19-23 13-16,2 14-19 9-11 15-19 11-12 21-23
31 11-15 27-32,2 10-12 12-12 14-17 8-9 11-12 12-13 18-19 12-13 18-18 8-11 16-19 11-12 24-26
32 10-15 31-32,2 9-11 11-12 17-18 79 8-11 12-12 17-22 13-15,2 15-15 8-11 12-15 12-12 21-22
33 12-15 29-29 10-10 10-10 16-16 79 12-12 9-12 24-25 13-16 15-17 8-10 15-19 12-13 21-22
34 14-15 29-31 11-12 10-13 15-16 6-8 12-13 10-12 17-20 13-14 16-16 8-11 12-12 10-11 20-21
35 12-14 28-29 8-11 10-12 16-17 99 99 11-11 17-17 12-16 14-17 11-11 15-15 9-10 24-25
36 14-16 30-30 9-10 11-12 17-17 6-9 9-11 11-12 17-21 11-12 16-19 8-11 13-14 10-13 21-23
37 11-14 28-30 12-12 11-12 17-18 793 12-12 12-13 22-25 13-13 14-17 8-9 12-12 11-12 22-23
38 13-16 28-30,2 12-12 12-12 14-17 6-9,3 12-12 11-11 18-25 14-15,2 17-17 8-11 17-17 12-13 21-21
39 10-15 30-32,2 10-12 10-11 17-17 6-9 10-12 11-13 20-23 15-15,2 18-18 8-8 14-15 10-12 21-21
40 14-15 30-30 8-10 9-11 15-17 6-9 9-12 9-12 17-25 14-15,2 14-18 11-11 14-16 11-12 20-21
41 13-15 30-31,2 11-11 9-10 14-16 6-6 11-11 11-11 17-20 12-16,2 14-17 8-11 14-16 11-12 18-23
42 11-15 29-31 8-10 11-11 17-17 9,393 88 8-11 17-25 12-13 17-17 8-8 17-17 11-13 23-26
43 14-15 27-29 7-11 12-12 15-15 6-9 12-12 11-12 20-24 15-15,2 17-17 8-8 13-16 12-12 21-21
44 10-12 28-31,2 10-13 10-12 15-16 6-8 12-12 12-12 19-25 15-15 16-16 89 11-17 11-12 22-25
45 8-13 29-30 11-12 10-10 15-17 6-7 8-12 9-11 18-25 13-14 16-19 8-8 12-17 11-12 23-25
46 14-15 27-28 79 10-12 15-16 793 9-12 11-11 16-18 12-13 15-18 8-8 12-15 11-12 24-24
47 13-13 31-31 9-13 9-12 14-16 99,3 11-12 9-10 19-22 13,2-16 16-18 9-10 19-17 10-13 24-25
48 14-14 30-31 8-11 11-13 14-17 893 10-13 10-12 21-24 15-16 15-19 9-11 15-16 10-12 23-25
49 14-14 29-31,2 12-12 11-11 15-15 6-6 11-13 11-13 19-23 13-14 16-18 11-12 18-19 10-11 21-21
50 14-15 29-32,2 9-11 11-11 17-18 9,393 12-12 11-11 17-24 13-16,2 14-15 9-11 15-16 10-10 23-24
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Tablo 7. Elazig Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Frekanslar1

Alleller

D8S1179 D21S11

D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1

D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51

D5S818 FGA

9,3
10
11
12
13
132
14
14,2
15
152
16
16,2
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
30,2
31
31,2
32
322
33,2

Total

0,010

0,010

0,060

0,110

0,070

0,170

0,320

0,190

0,060

1000

0,010
0,010
0,180
0,230
0,200
0,070
0,040
0,130
0,030
0,060
0,040

1000

0,030
0,220

0,120

0,270
0,150
0,140

0,070

1000

0,020

0,040

0,260

0,270

0,330

0,050

0,030

1000

0,020

0,110

0,300

0,280

0,160

0,120

0,010

1000

0,220
0,200
0,090
0,260
0,180
0,030

0,020

1000

0,110

0,060

0,110
0,220
0,370

0,130

1000

0,080

0,150

0,080

0,280

0,240

0,150

0,020

1000

0,010

0,170
0,130
0,160
0,130
0,070
0,020
0,130
0,100
0,040
0,030

0,010

1000

0,030
0,210
0,020
0,310
0,020
0,150
0,140
0,080
0,030

0,010

1000

0,020

0,130

0,100

0,250

0,260

0,150

0,050

0,040

1000

0,560

0,150

0,070

0,190

0,030

1000

0,010

0,070

0,080

0,220

0,140

0,140

0,200

0,080

0,060

1000

0,010

0,090

0,100

0,300

0,350

0,140

0,010

1000

0,040
0,120
0,150
0,130
0,140
0,170
0,200

0,050

1000
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Tablo 8. Malatya Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Frekanslar1

Alleller

D8S1179 D21S11

D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1

D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA

TPOX D18S51

D5S818  FGA

9,3
10
11
12
13
14
14,2
15
152
16
16,2
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
30,2
31
31,2
32
322
33
33,2

Total

0,020

0,030

0,080

0,150

0,240

0,230

0,150

0,080

0,020

1000

0,020
0,200
0,190
0,250
0,020
0,030
0,140
0,010
0,090
0,010
0,040

1000

0,030
0,230
0,080

0,210
0,280
0,160
0,010

1000

0,020

0,330
0,340
0,280

0,030

1000

0,070

0,280

0,290

0,200

0,150

0,010

1000

0,240
0,170
0,190
0,210
0,170

0,020

1000

0,100

0,080

0,070
0,270
0,320
0,090

0,070

1000

0,040

0,130

0,070
0,280
0,340

0,140

1000

0,050

0,190
0,100
0,110
0,190
0,030
0,030
0,170
0,120

0,010

1000

0,160
0,230
0,270
0,100
0,090
0,080
0,040

0,030

1000

0,080

0,130

0,200

0,290

0,170

0,130

1000

0,460

0,160

0,050
0,280
0,040

0,010

1000

0,020
0,130
0,120

0,250

0,210

0,120

0,050

0,050

0,040

0,010

1000

0,010

0,030

0,100
0,260
0,430

0,170

1000

0,030
0,090
0,190
0,130
0,210
0,210
0,090
0,040

0,010

1000
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Tablo 9. Tunceli Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Frekanslari

Alleller

D8S1179 D21S11

D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1

D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA  TPOX D18S51

D5S818 FGA

9,3
10
11
12
13
132
14
14,2
15
152
16
16,2
17
17,2
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
30,2
31
31,2
32
322
33
33,2

Total

0,010

0,110

0,040

0,100

0,280

0,260

0,100

0,080

0,020

1000

0,030
0,200
0,230
0,140
0,030
0,060
0,160
0,020
0,100
0,010
0,020

1000

0,060
0,180

0,070

0,230

0,350

0,110

1000

0,020

0,310
0,380
0,260

0,030

1000

0,050

0,310

0,240

0,290

0,090

0,020

1000

0,200
0,180
0,190
0,230
0,180
0,010

0,010

1000

0,130

0,090

0,110

0,220

0,260

0,150

0,040

1000

0,020

0,180

0,090

0,370

0,290

0,040

0,010

1000

0,030

0,170

0,120
0,140
0,080
0,050
0,040
0,200
0,140

0,010

0,020

1000

0,010
0,070
0,250
0,010
0,320
0,060
0,080
0,090
0,080
0,010
0,010

0,010

1000

0,030

0,060

0,170

0,280

0,24

0,150

0,070

1000

0,010
0,020
0,510

0,130

0,170

0,150

0,010

1000

0,030

0,090

0,140

0,200

0,200

0,130

0,070

0,060

0,060

0,020

1000

0,010

0,060

0,070
0,440
0,320

0,100

1000

0,040
0,090
0,170
0,170
0,150
0,250
0,080

0,050

1000
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Tablo 10. Bing61l Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Frekanslari

Alleller

D8S1179 D21S11

D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1

D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA

TPOX D18S51

D5S818 FGA

9,3
10
11
12
13
132
14
14,2
15
152
16
16,2
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
30,2
31
31,2
32
322
33,2

Total

0,010

0,030

0,050

0,170

0,120

0,160

0,210

0,190

0,050

0,010

1000

0,010
0,030
0,140
0,300
0,170
0,050
0,040
0,110
0,010
0,080
0,060

1000

0,020
0,180

0,090

0,340
0,260
0,070

0,040

1000

0,010

0,030

0,260

0,280

0,290

0,100

0,020

0,010

1000

0,060

0,340

0,240

0,230

0,100

0,030

1000

0,220
0,080
0,160
0,190
0,310
0,030

0,010

1000

0,090
0,020

0,100

0,290

0,330

0,140

0,030

1000

0,100

0,130

0,080
0,250
0,350

0,090

1000

0,060

0,120
0,150
0,090
0,170
0,060
0,050
0,150
0,080
0,040
0,020

0,010

1000

0,020
0,090
0,210
0,070
0,350
0,020
0,080
0,070
0,060

0,030

1000

0,010

0,030

0,120

0,220

0,28

0,210

0,100

0,030

1000

0,470

0,190

0,120

0,160

0,060

1000

0,020

0,120

0,120

0,190

0,150

0,110

0,150

0,040

0,090

0,010

1000

0,100

0,120

0,400

0,240

0,130

0,010

1000

0,030
0,070
0,160
0,220
0,150
0,170
0,080

0,110

0,010

1000
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Tablo 11. Diyarbakir Populasyonuna Dahil 50 Bireyin 15-STR Lokusu Allel Frekanslari

Alleller

D8S1179 D21S11

D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1

D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA

TPOX D18S51

D5S818 FGA

9
9,3
10
11
12
13
132
14
14,2
15
152
16
16,2
17
17,2
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
30,2
31
31,2
32
322
33
33,2
34,2

Total

0,010

0,020

0,010

0,090

0,080

0,180

0,280

0,180

0,050

0,010

1000

0,040
0,170
0,240
0,210
0,010
0,080
0,090
0,010
0,080
0,020
0,030
0,020

1000

0,040
0,160

0,090

0,250
0,270
0,160

0,030

1000

0,010

0,040

0,230

0,330

0,310

0,070

0,010

1000

0,080

0,300

0,220

0,290

0,110

1000

0,330
0,130
0,120
0,200
0,210

0,010

1000

0,130

0,070

0,040

0,200

0,400

0,130

0,030

1000

0,020

0,200

0,120
0,300
0,270

0,090

1000

0,030

0,260

0,100
0,100
0,140
0,020
0,060
0,110
0,060

0,110

0,010

1000

0,010
0,070
0,210
0,020
0,330
0,050
0,070
0,100
0,060

0,070

0,010

1000

0,150

0,110

0,230

0,2

0,190

0,120

1000

0,010

0,470

0,120

0,100

0,270

0,030

1000

0,010

0,020

0,120

0,100

0,240

0,110

0,130

0,150

0,040

0,060

0,010

0,010

1000

0,020

0,110

0,230

0,460

0,170

0,010

1000

0,020

0,100
0,240
0,200
0,130
0,170
0,090

0,050

1000
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Tablo 12. 15-STR Lokuslarinda Allellerin Illere Gére Goriilme Sayilar

D8S1179 Elazmg Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir D21S11  Elazig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakar
8 1 1 1 24
9 1 2 1 3 2 24,2
10 6 3 11 5 10 25
11 11 8 4 17 9 26 1 1
12 7 15 10 12 8 27 1 2 3 3 4
13 17 24 28 16 18 28 18 20 20 14 17
14 32 23 26 21 28 28,2
15 19 15 10 19 18 29 23 19 23 30 24
16 6 8 8 5 5 29,2
17 2 2 1 1 30 20 25 14 17 21
18 30,2 7 2 3 5 1
19 31 4 3 6 4 8
31,2 13 14 16 11 9
32 3 1 2 1 1
32,2 6 9 10 8 8
33 1 1 2
33,2 4 4 2 6 3
34
34,2 2
35
35,2
36
37
38
D7S820 Elazig Malatya Tunceli Bingdl Diyarbakir  CSF1PO Elazig Malatya Tunceli Bingél Diyarbakir
6 6
7 3 3 6 2 4 7
8 22 23 18 18 16 8 2 1 1
9 12 8 7 9 9 9 4 2 2 3 4
10 27 21 23 34 25 10 26 33 31 26 23
11 15 28 35 26 27 11 27 34 38 28 33
12 14 16 11 7 16 12 33 28 26 29 31
13 7 1 4 3 13 5 3 3 10 7
14 14 3 2
15 15 1 1
D3S1358 Elazsg Malatya Tunceli Bingél Diyarbakir THO1 Elazig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir
12 4
13 2 5
14 11 7 5 6 8 6 22 24 20 22 33
15 30 28 31 34 30 7 20 17 18 8 13
16 28 29 24 24 22 8 9 19 19 16 12
17 16 20 29 23 29 9 26 21 23 19 20
18 12 15 9 10 11 9,3 18 17 18 31 21
19 1 1 2 3 10 3 2 1 3 1
11 2 1 1
13,3
D13S317 Elazmg Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir D16S539 Elazig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakar
8 11 10 13 9 13 5
9 6 8 9 2 7 8 8 4 2 10 2
10 11 7 11 10 4 9 15 13 18 13 20
11 22 27 22 29 20 10 8 7 9 8 12
12 37 32 26 33 40 11 28 28 37 25 30
13 13 9 15 14 13 12 24 34 29 35 27
14 7 4 3 3 13 15 14 4 9 9
15 14 2 1
15
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D2S1338 Elazmig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir D19S433 Elazig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakar

15 9
16 1 5 3 6 3 10
17 17 19 17 12 26 11 1 2 1
18 13 10 12 15 10 12 3 16 7 9 7
19 16 11 14 9 10 12,2
20 13 19 8 17 14 13 21 23 25 21 21
21 7 3 5 6 2 13,2 2 1 7 2
22 2 3 4 5 6 14 31 27 32 35 33
23 13 17 20 15 11 14,2 2 10 6 2 5
24 10 12 14 8 6 15 15 9 8 8 7
25 4 1 1 4 11 15,2 14 8 9 7 10
26 3 2 16 8 4 8 6 6
27 1 2 1 1 16,2 3 3 1 3 7
28 17 1 1

17,2 1 1
VWA Elazig Malatya Tunceli Bingél Diyarbakir TPOX Elaz1ig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir
11 6 1 1
12 7 2
13 2 3 1 8 56 46 51 47 47
14 13 8 6 3 15 9 15 16 13 19 12
15 10 13 17 12 11 10 7 5 17 12 10
16 25 20 28 22 23 11 19 28 15 16 27
17 26 29 24 28 20 12 3 4 1 6 3
18 15 17 15 21 19 13 1
19 5 13 7 10 12
20 4 3
21
22
23
24
D18S51 Elazmg Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir FGA Elaz1ig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir
7 17
9 18 2
10 1 19 4 3 4 3
10,2 20 12 9 9 7 10
11 1 2 3 2 2 21 15 19 17 16 24
12 7 13 9 12 12 22 13 13 17 22 20
13 8 12 14 12 10 23 14 21 15 15 13
13,2 24 17 21 25 17 17
14 22 25 20 19 24 25 20 9 8 8 9
14,2 26 5 4 5 11 5
15 14 21 20 15 11 26,2
16 14 12 13 11 13 27 1
17 20 5 7 15 15 28
18 8 5 6 4 4 29 1
19 6 4 6 9 6 30
20 1 2 1 1 30,2
21 31,2
22 1 322
23 33,2
24 422
25 43,2
26 44,2
27 45,2

46,2

47,2

48,2

49,2

50,2

51,2
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D5S818  Elazig Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir

7
8 1 1 1

9 9 3 6 10 2

10 10 10 7 12 11
11 30 26 44 40 23
12 35 43 32 24 46
13 14 17 10 13 17
14 1 1

15 1

16

47



Tablo 13. Elaz1g i1 Populasyonuna Ait 15-STR Lokusu Istatistiksel Parametreleri

ELAZIG D8S1179  D21S11 D78820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 VWA TPOX D18S51 D5S818 FGA

Hom 18,0% (9) 10,0%(5)  220%(11)  300%(15)  24.0%(12)  28.0%(14)  280%(14)  24.0%(12)  12,0%(6) 20% (1)  140%(7)  40,0%(20)  260%(13)  30,0%(15)  10,0% (5)
Het 82,0% (41)  90,0%(45)  78,0%(39)  7T0,0%(35)  76.0%(38)  T20%(36)  720%(36)  760%(38)  88.0%(44)  78.0%(39)  86,0%(43)  60,0%(30)  T40%(37)  70,0%(35)  90,0% (45)
Ho 0,82000 0.90000 0,78000 0,70000 0,76000 0,72000 0,72000 0,76000 0,88000 0,78000 0,86000 0,60000 0,74000 0,70000 0.90000
He 081414 0,85697 0.82465 075273 0,78687 0,81030 077273 0,81394 0.88567 0.81677 0,82424 0.62828 0,85960 075717 0.86222

P 0,34880 0.96885 091679 0,13326 0.62721 0,05967 0,34667 0,13450 0,86006 079418 0,82346 0.26280 0,00993 0,89451 092316
MP 0,077 0,054 0,062 0,118 0,09 0,082 0,090 0,080 0,040 0,067 0,074 0,192 0,057 0,100 0,051

PD 0923 0,946 0,938 0,882 0,904 0918 0910 0,920 0,960 0,933 0,926 0,808 0,943 0,900 0,949
PIC 078 0,83 0.79 0,70 075 077 0,74 078 0.86 078 0,79 0.58 0.83 0,71 0,84

PE 0,637 0,795 0,562 0428 0,527 0,460 0,460 0,527 0,755 0,562 0715 0,291 0493 0428 0,795
TPI 2,78 5,00 227 1,67 2,08 1,79 1,79 2,08 417 227 3,57 125 1,92 1,67 5,00

Hom : Homozigotluk Yiizdesi, Het : Heterozigotluk Yiizdesi, Ho : Gézlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P: Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov
zinciri ve Fisher'in Exact test P-value degeri, MP : Uyusma Olasiligi, PD : Ayirim Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi Igerigi, PE : Diglama Giicii, TPI : Tipik Babalik Indeksi

* (...): Homozigotluk ve Heterozigotluk Allel Cifti Sayist
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Tablo 14. Malatya i1 Populasyonuna Ait 15-STR Lokusu Istatistiksel Parametreleri

MALATYA D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 VWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
Hom 18,0% (9)  20,0%(10)  140%(7)  240%(12)  160%(8)  180%(9)  280%(14)  30,0%(15)  16.0%(8) 18,0% (9) 20% (1)  420%Q21)  18,0%(9) 240% (12)  12,0% (6)
Het 82,0% (41)  80,0% (40)  86,0%(43) 76,0% (38)  84,0% (42)  820%(41)  T20%(36)  70,0%(35)  84.0%(42)  82,0%(41)  78,0%(39)  580%(29)  82.0%(4l)  76,0%(38)  88,0% (44)
Ho 0,82000 0,80000 086000 0,76000 0,84000 0,82000 0,72000 0,70000 0,84000 0,82000 0,78000 0,58000 0,82000 0,76000 0,88000
He 0.83838 0,83939 079960  0,70283 077778 081212 0,79414 0,77071 0.86667 0,82990 0.81495 0.68707 0,84909 071475 0,84848
P 0,70541 026032 053021 081379 0.90672 0,81794 0,16329 0,13248 0,66920 0,75926 0,07230 0.68241 042501 040907 0,53470
MP 0,061 0,062 0,095 0,171 0,101 0,077 0,083 0,098 0,047 0,062 0,082 0,146 0,057 0,143 0,061
PD 0,939 0,938 0,905 0,829 0,899 0923 0917 0,902 0,953 0,938 0918 0,854 0,943 0,857 0,939
PIC 081 081 076 0.63 0.73 077 0.76 0.73 0,84 0.80 078 0.63 0.82 0.66 0.82

PE 0,637 0,599 0715 0,527 0,675 0,637 0,460 0428 0,675 0,637 0,562 0,268 0,637 0,527 0,755
TPI 2,78 2,50 3,57 2,08 3,13 2,78 1,79 1,67 3,13 2,78 227 1,19 2,78 2,08 417

Hom : Homozigotluk Yiizdesi, Het : Heterozigotluk Yiizdesi, Ho : Gézlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P: Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov

zinciri ve Fisher'in Exact test P-value degeri, MP : Uyusma Olasilig1, PD : Ayirim Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi Igerigi, PE : Dislama Giicii, TPI : Tipik Babalik

indeksi

* (...): Homozigotluk ve Heterozigotluk Allel Cifti Sayist
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Tablo 15. Tunceli i1 Populasyonuna Ait 15-STR Lokusu Istatistiksel Parametreleri

TUNCELI D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
Hom 18,00% () 18.00% (9)  22,00% (1)  28,00% (14) 16,00% (8)  22,00% (11)  28,00% (14)  20,00% (10)  12,00% (6) 16,00% (8)  30,00% (15)  30,00% (15)  20,00% (10)  28,00% (14)  16,00% (8)
84,00%
Het 82,00% (41) 82,00% (41)  78.00% (39)  72.00% (36) 84,00% (42)  78.00% (39)  72,00% (36)  80,00% (40)  88,00% (44)  84,00% (42)  70,00% (35)  70,00% (35)  80,00% (40)  72,00% (36)  (42)
Ho 0,82000 0,82000 0,78000 0,72000 0,84000 0,78000 0,72000 0,80000 0,88000 0,84000 0,70000 0,70000 0,80000 0,72000 0,84000
He 0.82505 0,85616 0,77939 0,69980 075758 081414 083111 0,74384 0,87434 081333 081131 0.67778 0,87071 0,69232 0,84707
P 0.26967 0,15270 0,06867 0,58204 0,31870 0.26862 047297 083175 0,08668 0,08690 0.23607 0,59256 024736 049789 026957
MP 0,077 0,058 0113 0,164 0,125 0,082 0,062 0,134 0,057 0,090 0,074 0,157 0,048 0,167 0,062
PD 0923 0,942 0,887 0.836 0,876 0918 0,938 0.866 0,943 0910 0,926 0,843 0,952 0,833 0,938
PIC 0.79 0.83 074 0.63 0,71 078 0.80 0.69 085 078 078 0.63 085 0.63 0.82
PE 0,637 0,637 0,562 0,460 0,675 0,562 0,460 0,599 0,755 0,675 0428 0428 0,599 0,460 0,675
TPI 2,78 2,78 227 1,79 3,13 227 1,79 2,50 417 3,13 1,67 1,67 2,50 1,79 3,13

Hom : Homozigotluk Yiizdesi, Het : Heterozigotluk Yiizdesi, Ho : G6zlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P: Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov zinciri

ve Fisher'in Exact test P-value degeri, MP : Uyusma Olasiligi, PD : Ayirim Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi icerigi, PE : Dislama Giicii, TPI : Tipik Babalik indeksi

* (...): Homozigotluk ve Heterozigotluk Allel Cifti Sayist
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Tablo 16. Bingd1 i1 Populasyonuna Ait 15-STR Lokusu Istatistiksel Parametreleri

BINGOL D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 Vwa TPOX D18S51 D5S818 FGA
Hom 18,00% (9) 20,00% (10)  22,00% (1) 30,00% (15)  24,00% (12)  26,00% (13)  26,00% (13)  28,00% (14)  18,00% (9  18,00% ()  30,00% (15) 26,00% (13)  24,00% (12)  22,00% (11)  20,00% (10)
Het 82,00% (41)  80,00% (40)  78,00% (39)  70,00% (35)  76,00% (38)  74.00% (37)  7T4,00% (37)  72,00% (36)  82,00% (41)  82,00% (41)  70,00% (35) 74.00% (37)  76,00% (38)  78,00% (39)  80,00% (40)
Ho 0,82000 0,80000 0,78000 0,70000 0,76000 0,74000 0,74000 0,72000 0,82000 0,82000 0,70000 0,74000 0,76000 0,78000 0,80000
He 0,85333 0,84263 0,77859 0,76606 0,76707 0,79434 077576 0,78323 0,89434 081192 0,81091 0,70646 0.87657 0,74848 0,85879

P 0,50978 0.20120 0,84865 0,24855 0,73086 0.29556 0.80518 0,10839 048456 0,05075 0,00367 0,84221 0,52785 0,50300 0,17705
MP 0,058 0,058 0,095 0,110 0,100 0,088 0,091 0,094 0,036 0,082 0,086 0,137 0,040 0112 0,056

PD 0,942 0,942 0,905 0,890 0,900 0912 0,909 0,906 0.964 0918 0914 0,863 0.960 0,888 0,944

PIC 0,83 0,82 0,74 0,72 0,72 0,75 0,73 0,74 0,87 0,78 0,77 0,66 0,85 0,70 0,83

PE 0,637 0,599 0,562 0428 0,527 0493 0493 0,460 0,637 0,637 0428 0493 0,527 0,562 0,599

TPI 2,78 2,50 227 1,67 2,08 1,92 1,92 1,79 2,78 2,78 1,67 192 2,08 227 2,50

Hom : Homozigotluk Yiizdesi, Het : Heterozigotluk Yiizdesi, Ho : Gézlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P: Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov

zinciri ve Fisher'in Exact test P-value degeri, MP : Uyusma Olasiligi, PD : Ayirim Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi icerigi, PE : Dislama Giicii, TPI : Tipik Babalik indeksi

* (...): Homozigotluk ve Heterozigotluk Allel Cifti Sayist
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Tablo 17. Diyarbakir i1 Populasyonuna Ait 15-STR Lokusu Istatistiksel Parametreleri

DiYARBAKIR D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 THO1 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
Hom 12,00% (6)  20,00% (10)  32,00% (16) 30,00% (15)  24,00% (12)  22,00% (11)  32,00% (16)  24,00% (12)  14,00% (7)  28,00% (14)  24,00% (12) 38,00% (19)  24,00% (12)  16,00% (8)  20,00% (10)
Het 88,00% (44)  80,00% (40)  68,00% (34) 70,00% (35)  76,00% (38)  78,00% (39)  68,00% (34)  76,00% (38)  86,00% (43)  72,00% (36)  76,00% (38) 62,00% (31)  76,00% (38)  84,00% (42)  80,00% (40)
Ho 0,88000 0,80000 0,68000 0,70000 0,76000 0,78000 0,68000 0,76000 0,86000 0,72000 0,76000 0,62000 0,76000 0,84000 0,80000
He 0,83899 0,85354 0,81091 0,74283 0,76667 0,78343 0,76646 0,78121 0,86869 0,82384 0,83030 0,68768 0,86929 0,70101 0,84404

P 0,82197 0,98629 026521 0,85765 0,50974 0,81422 0,54417 0,93681 0,03371 0,00230 0,71913 0,05219 0,80009 0,17416 0,74039
MP 0,063 0,044 0,072 0,117 0,106 0,092 0,092 0,086 0,056 0,086 0,062 0,166 0,038 0,183 0,057

PD 0,937 0,956 0,928 0,883 0,894 0,908 0,908 0914 0,944 0914 0,938 0,834 0,962 0,817 0,943

PIC 0,81 0,83 0,77 0,69 0,72 0,74 0,73 0,74 0,85 0,80 0,80 0,63 0,85 0,65 0,81

PE 0,755 0,599 0,398 0,428 0,527 0,562 0,398 0,527 0,715 0,460 0,527 0316 0,527 0,675 0,599

TPI 4,17 2,50 1,56 1,67 2,08 227 1,56 2,08 3,57 1,79 2,08 1,32 2,08 3,13 2,50

Hom : Homozigotluk Yiizdesi, Het : Heterozigotluk Yiizdesi, Ho : Gozlenen Heterozigotluk, He : Beklenen Heterozigotluk, P: Hardy-Weinberg Dengesi i¢in Markov
zinciri ve Fisher'in Exact test P-value degeri, MP : Uyusma Olasiligi, PD : Ayirim Giicii, PIC : Polimorfik Bilgi icerigi, PE : Dislama Giicii, TPI : Tipik Babalik indeksi

* (...): Homozigotluk ve Heterozigotluk Allel Cifti Sayist
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Tablo 18. illerin Populasyonlarmm Karsilastirma Parametreleri (Fst Degerleri)

Populasyonlarin Karsilastirilmasi

Fst Elaz1g Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir
Elaz1g 0,00000
Malatya 0,00143 0,00000
Tunceli 0,00425 0,00490 0,00000
Bingol 0,00082 0,00184 0,00087 0,00000
Diyarbakir -0,00018 -0,00101 0,00284 0,00273 0,00000
Fst P Degerleri

Elaz1g Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir

Elaz1g *
Malatya 0,35135+-0,0438 *
Tunceli 0,03604+- 0,0201  0,43243+- 0,0504 *
Bingol 0,43243+- 0,0675 0,26126+- 0,0370  0,34234+- 0,0445 *
Diyarbakir  0,61261+- 0,0588 0,81081+- 0,0359 0,11712+- 0,0237  0,14414+- 0,0364 *
Anlamh Fst P Degerlerinin Matrisi

Fst Elaz1g Malatya Tunceli Bingol Diyarbakir
Elaz1g - + - -
Malatya - - - -
Tunceli + - - -
Bingol - - - -
Diyarbakir - - - -
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4. TARTISMA

Calismamizda genel olarak STR (Kisa Ardisik Tekrar) adi verilen DNA
iizerinde yliksek polimorfizm gosteren 15 lokus igin allellik cetvel tablolar sekline
getirilerek degerlendirilmeleri yapildi.

Calismamizda Elazig ve Cevre illerin (Malatya, Diyarbakir, Tunceli ve Bingol)
popiilasyonlarina ait her ilden 50 birey olmak iizere toplam 250 bireye ait 15 STR
lokusu kullanilarak karakterizasyonu yapildi.

Polimorfik Bilgi Igerigi (PIC) degeri popiilasyonlar igerisinde 0,87 ile 0,58
degerleri arasinda hesaplanmis olup, en yiiksek PIC degeri Bingdl’de D2S1338
(0,87) lokusunda ve en kiigiik PIC degeri ise Elazig’da TPOX (0,58) lokusunda
gozlendi.

Populasyonlarda  heterozigotluk  degerleri  incelendiginde,  godzlenen
heterozigotluk (Ho) degerlerinin en yiiksek Elazig’da D21S11 ve FGA (0,90000)
lokusunda, en diisiik Malatya’da TPOX (0,58000) lokusunda hesaplanmis ve
beklenen heterozigotluk (He) degerlerinin ise en yiiksek Bingdél’de D2S1338
(0,89434), en diisiik degeri ise Elazig’da TPOX (0,62828) lokusunda verilen degerler
arasinda degistigi gézlenmistir.

Tug ve ark. (65) Bolu popiilasyonunda yapilan calismada gozlenen
heterozigotluk (Ho) en yiliksek D18S51 (0,900) en diisiik TPOX (0,567) lokuslarinda
beklenen heterozigotluk (He) en yiiksek D18S51 (0,897) en diisik TPOX (0,571)
lokuslarinda, Erkol ve ark. (66) Diizce popiilasyonunda yapilan ¢calismada gézlenen
heterozigotluk  (Ho) en yliksek D7S820 (0,883) en diisik D3S1358 (0,650)
lokuslarinda beklenen heterozigotluk (He) en yiiksek D2S1338 (0,883) en diisiik
TPOX (0,642) lokuslarinda, Cakir ve ark. (67) Van-Agr1 yoresindeki popiilasyonda
yapilan calismada gozlenen heterozigotluk (Ho) en yiiksek FGA (0,871) en diistik
TPOX (0,569) lokuslarinda, beklenen heterozigotluk (He) en yiiksek D18S51 (0,876)
en diisiik TPOX (0,659) lokuslarinda gozlenmis olup; Cakir ve ark. (66-69) Tiirkiye,
Marmara, Ege , Akdeniz ile Ulkiier ve ark. (72) Tiirk popiilasyonlarinda yapilmis
diger caligmalardaki gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri arasinda anlamli

bir fark izlenmemistir.

54



Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir popiilasyonlarina ait 15 STR
lokuslar1 incelendiginde allel sikliklarmin Hardy-Weinberg (HW) esitligine gore
uyumlulugu, Markov Zinciri ve Fisher’in Exact Test P-value degerleri dikkate
almarak (p>0,05) kontrol edildi. Elazig’da D18S51 (0,00993), Bingol’de vWA
(0.00367), Diyarbakir’da D2S1338 (0,03371) ve D19S433 (0,00230) lokuslarinin
HW esitligine uymuyor seklinde gozleniyor olsa da; Bonferroni diizeltmesi (0,05/15
lokus=0,003) yapildiginda sadece Diyarbakir’da D19S433 (0,00230) lokusunun HW
esitligine uymadigi belirlendi. Bunun ¢alisilan 6rnek sayisinin yetersiz olmasi, gogler
veya akraba evliliginden kaynaklanabilecegi diisiiniilebilir. Bu lokuslar disinda illerin
popiilasyonlarinin p degerleri arasinda en yiiksek Diyarbakir’da D21S11 (0,98629)
ve en diistik ise Bingdl’de D19S433 (0,05075) lokuslarindaki degerlerde gézlendi.

Cakir ve ark. (67) Van-Agr1 yoresinde yaptiklar1t ¢alismada da D5S818
lokusunda (0,001) p degerinin HW esitligine uymadig1 gézlenmistir.

Uyusma (Karsilagsma) Olasilig1 (PM); heterozigotluk orani (H), dislama giicti
(PE), ayrimlama giicii (PD), babalik indeksi (TPI) yiiksek ve karsilasma olasilig
diisiik olan sistemler ebeveyn tayininde adli ¢caligmalarda tercih edilen sistemlerdir.

Uyusma olasiligl, bireylerin birbirine olan yakinligmmin bir gostergesi
olmaktadir. Bireylerin akrabalik derecesi ne kadar yiiksek ise ayni alleli tasima
olasilig1 o kadar yiiksek olabilir.

Bu calismada Uyusma (Karsilagma) Olasiligi (PM) degerleri en yiiksek;
Elazig’da TPOX (0,192), Malatya’da CSF1PO (0,171), Bing61’de D5S818 (0,167),
Tunceli’de TPOX (0,137) ve Diyarbakir’da D5S818 (0,183) lokuslarinda, en diisiik
degerler ise Elazig’da D2S1338 (0,040), Malatya’da D2S1338 (0,047), Bingol’de
D2S1338 (0,036), Tunceli’de D18S51 (0,048) ve Diyarbakir’da D18S51 (0,038)
lokuslarinda gozlendi.

Bu calismada Ayrimlama Giicii (PD) degerleri en yiiksek degerler; Elazig’da
D2S1338 (0,960), Malatya’da D2S1338 (0,953), Bingol’de D2S1338 (0,964),
Tunceli’de D18S51 (0,952) ve Diyarbakir’da D18S51 (0,962) lokuslarinda, en diisiik
degerler ise Elazig’da TPOX (0,808), Malatya’da CSF1PO (0,829), Bingol’de TPOX
(0,863), Tunceli’de D5S818 (0,833) ve Diyarbakir’da D5S818 (0,817) lokuslarinda
gozlenmis olup, buna gore de allel sayisi ¢ok olan lokuslarin, az olan lokuslara oranla

ayrimlama giiciiniin (PD) ytiksek ¢iktig1 goriildii.
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Tiirkiye’de Cakir ve ark. (67-71), Ulkiier ve ark. (72), Erkol ve ark. (66),
Akbasak ve ark. (73), Asicioglu ve ark. (74), Ozkorkmaz ve ark. (75), Tug ve ark.
(65) tarafindan diger lokalizasyonlarda yapilan ¢alismalarda da ayrimlama giicti (PD)
ve uyusma (karsilagsma) olasiligi (PM) degerleri arasinda da belirgin farkliliklar
izlenmemistir.

Populasyonlarin istatistiksel parametreleri incelendiginde, heterozigotluk orani
yiliksek lokuslarda dislama giiciiniin (PE) daha yiliksek oldugu belirlenmis olup
dislama giicii degeri en yiiksek Elazig’da D21S11 ve FGA lokuslarinda (0,795)
olarak, en diisiik ise Malatya’da TPOX lokusunda (0,268) olarak gd&zlendi.
Dolayisiyla bu calismadaki popiilasyonlarm istatistikleri lokuslar bazinda
incelendiginde dislama giicii degerleri (PE) yiiksek bulunmustur.

Tipik Babalik Indeksi (TPI), biyolojik olarak baba olmasi igin test edilen ferdin
rastgele se¢ilmis bireyden ka¢ defa daha giiclii baba olma ihtimalini yansitmaktadir.
Ayrica ¢alismamizda da popiilasyonlara ait dislama giicli degeri ile babalik degeri
indeksinin dogru orantili oldugu izlenmistir.

En yiiksek TPI degerinin Elazig’da D21S11 ve FGA lokuslarinda 5,00 ve en
kiiciik TPI degerinin ise Malatya’da TPOX lokusunda 1,19 oldugu goriilmiistiir.

Tirkiye’de Tug ve ark. (65) Bolu, Cakir ve ark. (67, 69-71) Marmara, Ege,
Van-Agri, Akdeniz, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye, Erkol ve ark. (66) Diizce
populasyonlarinda yapilmis diger ¢aligmalardaki dislama giicii (PE) ve tipik babalik
indeksi (TPI) degerleri incelendiginde de bu degerler arasinda dogru orant1 mevcut
olup anlamli bir fark gozlenmedi.

Bu calismada D8S1179 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve
Diyarbakir popiilasyonlarinda 8 ile 17 arasinda 10 allel saptanmis olup; en fazla
gozlenen allel ise Elazig popiilasyonunda tespit edilen 14 (%32) allelidir. Yurtici
diger calismalar incelendiginde; Akbasak ve ark. (73) Tiirkiye ile Cakir ve ark. (70,
71)  Akdeniz, Ege, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye bu lokusda 18 allelini de
gostermislerdir. Yurti¢i ¢calismalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de 8-18 arasi
allellerin goriildiigii anlagilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 8-16

alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli , Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
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boliimiinde 7-18 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli , Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 8-18 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
8-17 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 8-18
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 10-16 alleller
arasinda en sik goriilen 13 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 8-17 alleller arasinda
en sik goriilen 13 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 8-17 alleller arasinda en
sik goriilen 14 alleli, Clark ve ark. (86) Pakistan’da 8-18 alleller arasinda en sik
goriilen 13 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 8-17 alleller arasinda en sik goriilen
13 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13
alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli,
Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Marino
ve ark. (91) Arjantin’de 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Matamoros ve
ark. (92) Orta Amerika (Honduras)’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli,
Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13-
14 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 8-15 alleller arasinda en sik
goriilen 14 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 8-18 alleller arasinda en sik goriilen
14 alleli , Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 8-18 alleller arasinda en sik goriilen 13
alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 10-17 alleller arasinda en sik goriilen 13
alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 8-18 alleller arasinda en sik
goriilen 13 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 8-18 alleller arasinda en sik goriilen
13 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 9-17 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli,
Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 9-17 alleller arasinda en sik goriilen 14
alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 10-17 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli ,
Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 8-17 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli
gbzlenmis olup, yapilan ¢alismalar incelendiginde Ispanya, Polonya, Irak, Arjantin,
Fas, Suriye, iran, Kuveyt, Brezilya, Honduras, Filistin, Rusya’da da bu lokus da
calismamizda gozlenen 8-17 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 17°den biiylik allellerin belirleyici

Ozgiinliige sahip alleller olmadigi belirlenmistir.
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D21S11 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingél ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 26 ile 34,2 arasinda 13 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen
allel ise Bingdl popiilasyonunda tespit edilen 29 (%30) allelidir. Yurti¢i diger
calismalar incelendiginde; Cakir ve ark. (69-71) Akdeniz 28,2 allelini, Marmara 35
ve 38 allelini, Ege 24,2 ve 25 allelini, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye bu lokusda 34 ve
35 allelini, Asicioglu ve ark. (74) Tiirkiye 29,2 ve 36 allelini gostermislerdir. Yurti¢i
calismalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de 24,2-38 arasi allellerin goriildigi
anlasilmistir.

Yurtdisinda yapilan c¢alismalarla karsilastrmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢calismalarda; Lancia ve ark. (76) italya’da 26-33,2
alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasinin giiney
bolimiinde 25-36 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 27-34,2 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 27-34,2 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Soltyszewski ve
ark. (80) Polonya’da 27-35,2 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Barni ve ark.
(81) Irak’ta 27-35 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Stenersen ve ark. (82)
Norveg’de 24,2-35 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Cherni ve ark. (83)
Tunus’da 24,2-33,2 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Bozzo ve ark. (84)
Arjantin’de 27-34,2 alleller arasinda en sik goriilen 29-30 alleli, Ossmani ve ark. (85)
gliney Fas’da 27-35 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Clark ve ark. (86)
Pakistan’da 27-35,2 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Abdin ve ark. (87)
Suriye’de 26-33,2 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli, Shepard ve Herrera (88)
Iran’da 27-35 alleller arasinda en sik goriilen 29 alleli , Alenizi ve ark. (89)
Kuveyt’de 27-36 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Gomes ve ark. (90)
Brezilya’da 26-38 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Marino ve ark. (91)
Arjantin’de 24,2-35,2 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli, Matamoros ve ark.
(92) Orta Amerika (Honduran)’da 24,2-35,2 alleller arasinda en sik goriilen 30 alleli,
Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 27-35,2 alleller arasinda en sik goriilen
30 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 10-35 alleller arasinda en sik
goriilen 30 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 26-38 alleller arasinda en sik goriilen
29 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 25-35,2 alleller arasinda en sik goriilen
30 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 28-34,2 alleller arasinda en sik goriilen
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30 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 27-34,2 alleller arasinda en
sik goriilen 29 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 27-35,2 alleller arasinda en sik
goriilen 30 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 28-34,2 alleller arasinda en sik
gortilen 30 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 27-34,2 alleller
arasinda en sik goriilen 30 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 27-33,2 alleller arasinda
en sik goriilen 30 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 26-34,2 alleller arasinda en
sik gortilen 30 alleli gozlenmis olup, yapilan ¢alismalar incelendiginde Rusya’da bu
lokus da ¢alismamizda gézlenen 26-34,2 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢aligmada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 26’dan kiigiik 34,2’den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

D7S820 lokusunda FElazig, Malatya, Tunceli, Bingél ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 7 ile 13 arasinda 7 allel saptanmis olup; en fazla gdzlenen allel ise
Tunceli popiilasyonunda tespit edilen 11 (%35) allelidir. Yurti¢i diger ¢alismalar
incelendiginde; Tug ve ark. (65) Bolu 14 alleli, Cakir ve ark. (68) Tiirkiye 14 allelini,
Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye bu lokusda 14 ve 15 allelini, Akbasak ve ark. (73)
Tirkiye 14 allelini, Asicioglu ve ark. (74) Tiirkiye 6 ve 14 allelini gostermislerdir.
Yurti¢ci ¢alismalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de 6-15 arasi allellerin
goriildigl anlagilmastir.

Yurtdisinda yapilan ¢alismalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 6-14
alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
bolimiinde 6-13 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 7-13 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
7-13 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 6,3-
14 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 8-13
alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 7-13 alleller
arasinda en sik goriilen 10 alleli, Ossmani ve ark. (85) gliney Fas’da 7-14 alleller
arasinda en sik goriilen 10 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 7-13 alleller arasinda

en sik goriilen 10 alleli, Shepard ve Herera (88) iran’da 7-14 alleller arasinda en sik
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goriilen 10 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 7-14 alleller arasinda en sik goriilen
10 alleli, Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 10
alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli,
Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika (Honduras)’da 6-14 alleller arasinda en sik
goriilen 10 alleli, Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 7-13 alleller arasinda
en sik goriilen 10 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 7-12 alleller
arasinda en sik goriilen 10 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 5-14 alleller arasinda
en sik goriilen 10 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 7-13,2 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 8-14 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 7-14 alleller
arasinda en sik goriilen 10 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 7-14 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 8-14 alleller arasinda
en sik goriilen 11 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 7-13 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 8-13 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 5-15 alleller arasinda en sik
goriilen 10 alleli gdozlenmis olup, yapilan calismalar incelendiginde Pakistan, Irak,
Arjantin, Suriye, Filistin, Cin (Salar)’de bu lokus da ¢alismamizda gozlenen 7-13
arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 7 den kiiciik 13den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

CSF1PO lokusunda FElazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 8 ile 15 arasinda 8 allel saptanmis olup; en fazla gdzlenen allel ise
Tunceli popiilasyonunda tespit edilen 11 (%38) allelidir. Yurti¢i diger ¢alismalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (67) Van-Agr1 7 allelini de gdstermistir. Yurtigi
calismalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de 7-15 arasi allellerin gorildigi
anlasilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan calismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 8-14
alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
boliimiinde 6-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Rakha ve ark. (78)

Pakistan’da 8-14 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
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Ispanya’da 10-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
8-14 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 7-16
alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 8-14 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 7-14 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 8-14 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 8-14 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 7-14 alleller arasinda en sik goriilen
12 alleli, Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 7-16 alleller arasinda en sik goriilen 12
alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli,
Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika (Honduras)’da 7-14 alleller arasinda en sik
gortilen 12 alleli, Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 5-14 alleller arasinda
en sik goriilen 11 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 7-12 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 7-14 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 7-14 alleller arasinda en
sik goriilen 12 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 7-15 alleller arasinda en
sik goriilen 12 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 9-13 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 7-15 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 9-15 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 7-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 9-15 alleller arasinda en
sik goriilen 12 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 5-15 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli goézlenmis olup, yapilan calismalar incelendiginde Polonya,
Arjantin’de bu lokus da ¢alismamizda gozlenen 8-15 arasi alleller gsterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 8’den kiiclik 15’den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

D3S1358 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingol ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 13 ile 19 arasinda 7 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel
ise Bingol popiilasyonunda tespit edilen 15 (%34) allelidir. Yurtici diger ¢alismalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (67, 71) Van-Agr1 20 allelini, Akdeniz 20 allelini,
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Erkol ve ark. (66) Diizce, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye, Asicioglu ve ark. (74) Tiirkiye
bu lokusda 12 allelini de gostermislerdir. Yurtici calismalar incelendiginde bu lokus
icin Tirkiye’de 12-20 arasi allellerin goriildiigii anlagilmigtir.

Yurtdisinda yapilan c¢alismalarla karsilastrmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 13-19
alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasinin giiney
bolimiinde 12-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 14-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 12-19 alleller arasinda en sik goriilen 18 alleli, Soltyszewski ve ark.
(80) Polonya’da 11-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Barni ve ark. (81)
Irak’ta 13-19 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Stenersen ve ark. (82)
Norveg’de 11-21 alleller arasinda en sik goriilen 10 alleli, Cherni ve ark. (83)
Tunus’da 12-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Bozzo ve ark. (84)
Arjantin’de 13-19 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Ossmani ve ark. (85)
gliney Fas’da 10-20 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Clark ve ark. (86)
Pakistan’da 11-19 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Abdin ve ark. (87)
Suriye’de 13-19 alleller arasinda en sik goriilen 15-16 alleli, Shepard ve Herrera (88)
Iran’da 14-19 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Alenizi ve ark. (89)
Kuveyt’de 14-19 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Marino ve ark. (91)
Arjantin’de 12-20 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Matamoros ve ark. (92)
Orta Amerika (Honduras)’da 14-19 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Abu
Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 13-19 alleller arasinda en sik goriilen 17
alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 10-18 alleller arasinda en sik
gortilen 15 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 13-19 alleller arasinda en sik goriilen
15 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 13-19 alleller arasinda en sik goriilen 15
alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 14-19 alleller arasinda en sik goriilen 16
alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 14-18 alleller arasinda en sik
goriilen 15-16 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 13-19 alleller arasinda en sik
goriilen 16 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 12-19 alleller arasinda en sik
goriilen 15 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 15-20 alleller
arasinda en sik goriilen 16 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 14-19 alleller arasinda

en sik goriilen 16 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 13-20 alleller arasinda en

62



sik goriilen 15 alleli gézlenmis olup, yapilan ¢alismalar incelendiginde Italya, Irak,
Arjantin, Suriye, Filistin, Misir, Cin (Shaanxi), Cin (Tibet)’de bu lokus da
calismamizda gozlenen 13-19 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 13’den kiiciik 19°dan biiyiik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

THO1 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 6 ile 11 arasinda 7 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel ise
Diyarbakir popiilasyonunda tespit edilen 6 (%33) allelidir. Yurtici diger ¢aligmalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (67, 68) Van-Agr1 5 allelini, Tirkiye 5 allelini
gostermislerdir. Yurti¢i ¢calismalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de 5-11 arasi
allellerin goriildiigii anlasilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 6-10
alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasinin gliney
bolimiinde 5-10,3 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 5-10 alleller arasinda en sik goriilen 9.3 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9.3 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 5-10
alleller arasinda en sik goriilen 7 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 6-10 alleller
arasinda en sik goriilen 9 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 6-10 alleller arasinda
en sik goriilen 7 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 5,3-24 alleller arasinda en
sik goriilen 9 alleli, Clark ve ark. (86) Pakistan’da 6-10 alleller arasinda en sik
goriilen 6 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6
alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli,
Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Gomes
ve ark. (90) Brezilya’da 5-10 alleller arasinda en sik goriilen 7 alleli, Marino ve ark.
(91) Arjantin’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Matamoros ve ark. (92)
Orta Amerika (Honduras)’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 6 alleli, Abu
Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli,

Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 5,3-9,3 alleller arasinda en sik goriilen 9
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alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 6-11 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Wu
ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 6-11 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Zhang ve
ark. (97) Cin (Sichuan)’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Ashma ve
Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Yan
ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Hara ve ark.
(100) Japonya’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin
(Salar populasyonu)’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Ota ve ark.
(102) Nepal’de 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Stepanov ve ark. (103)
Rusya’da 4-10 alleller arasinda en sik goriilen 9.3 alleli gozlenmis olup, yapilan
calismalar incelendiginde Miswr, Cin (Shaanxi)’de bu lokus da ¢alismamizda
gozlenen 6-11 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 6’den kiiclik 11°’den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig: belirlenmistir.

D13S317 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingol ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 8 ile 14 arasinda 7 allel saptanmis olup; en fazla gdzlenen allel ise
Diyarbakir popiilasyonunda tespit edilen 12 (%40) allelidir. Yurtici diger calismalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (68) Tiirkiye 15 allelini, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye bu
lokusda 15 allelini gostermislerdir. Yurti¢i ¢calismalar incelendiginde bu lokus i¢in
Tiirkiye’de 8-15 arasi allellerin goriildiigli anlagilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 8-14
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
bolimiinde 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 8-15 alleller arasinda en sik gériilen 8 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
8-14 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 8-15
alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 7-15 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 5,3-14 alleller arasinda

en sik goriilen 12 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 7-14 alleller arasinda en sik
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goriilen 11 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 8-15 alleller arasinda en sik
gortilen 11 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen
12 alleli, Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 8-14 alleller arasinda en sik goriilen 12
alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli,
Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika (Honduran)’da 8-15 alleller arasinda en sik
goriilen 11-12 alleli, Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 5-13
alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 8-15 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 6-14 alleller
arasinda en sik goriilen 8 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 7-15 alleller
arasinda en sik goriilen 8 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 7-14
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 8-15 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 7-14 alleller arasinda
en sik goriilen 8 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 8-15 alleller
arasinda en sik goriilen 8 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 8-16 alleller arasinda en
sik goriilen 10 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 8-16 alleller arasinda en sik
goriilen 11 alleli gozlenmis olup, yapilan calismalar incelendiginde italya, Irak,
Tunus, Brezilya, Filistin’de bu lokus da calismamizda gozlenen 8-14 arasi alleller
gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 8’den kiiclik 14’den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

D16S539 lokusunda FElazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 8 ile 14 arasinda 7 allel saptanmis olup; en fazla gdzlenen allel ise
Tunceli popiilasyonunda tespit edilen 11 (%37) allelidir. Yurti¢i diger ¢alismalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (67, 68, 71) Tiirkiye 15 allelini, Van —Agr1 5 allelini,
Akdeniz 15 allelini de gostermislerdir. Yurti¢i ¢alismalar incelendiginde bu lokus
icin Tiirkiye’de 5, 8-15 arasi allellerin goriildiigli anlagilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan calismalarda; Lancia ve ark. (76) italya’da 8-15
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney

bolimiinde 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Rakha ve ark. (78)
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Pakistan’da 7-14 alleller arasinda en sik goriilen 11-12 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Soltyszewski ve ark.
(80) Polonya’da 7-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Barni ve ark. (81)
Irak’ta 8-14 alleller arasmda en sik goriilen 11 alleli, Stenersen ve ark. (82)
Norveg’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da
8-14 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 8-14
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 8-15,21
alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Clark ve ark. (86) Pakistan’da 8-19 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 8-15 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 8-14 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen
11 alleli, Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 11
alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli,
Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika (Honduras)’da 8-15 alleller arasinda en sik
gortilen 12 alleli, Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 8-14 alleller arasinda
en sik goriilen 11 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 8-13 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 8-14 alleller arasinda
en sik goriilen 11 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 7-15 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 7-15 alleller arasinda en
sik goriilen 9 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 8-15 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 9-15 alleller arasinda
en sik goriilen 9 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 9 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 8-14 alleller arasinda en
sik goriilen 12 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 8-15 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli gézlenmis olup, yapilan ¢aligmalar incelendiginde Irak, Tunus,
Arjantin, Iran, Filistin, Misir, Hindistan, Cin (Salar), Nepal’de de bu lokus da
calismamizda goézlenen 8-14 arasi alleller gosterilmistir. Bu calismada Elazig ve
cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir) popiilasyonlarinda yapilan
incelemelerde 8’den kiiciik 14’den biiyiik allellerin belirleyici 6zgiinliige sahip

alleller olmadig1 belirlenmistir. Ayrica Cakir ve ark. (67) Van-Agr1 yoresinde
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gozledikleri 5 allelinin Tiirkiye poplilasyonu i¢in 0zgiin allel olabilecegi
diistiniilmiistiir.

D2S1338 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingol ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 16 ile 27 arasinda 12 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel
ise Diyarbakir popiilasyonunda tespit edilen 17 (%26) allelidir. Yurtici diger
calismalar incelendiginde; Ozkorkmaz ve ark. (75) Tiirkiye 28 allelini, Cakir ve ark.
(69-71) Ege 28 allelini, Marmara 15 allelini, Akdeniz 28 allelini de gostermislerdir.
Yurtici calismalar incelendiginde bu lokus icin Tiirkiye’de 15-28 arasi allellerin
goriildigl anlagilmastir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 16-26
alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta 15-26 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 11-27 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Clark ve ark. (86) Pakistan’da 16-26 alleller
arasinda en sik goriilen 23 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 16-26 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 14-26 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika
(Honduras)’da 16-27 alleller arasinda en sik goriilen 19 alleli, Bouabdellah ve ark.
(94) Fas (Moroccan)’da 11-26 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Omran ve
ark. (95) Misir’da 16-27 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Wu ve ark. (96)
Cin (Shaanxi)’de 13-27 alleller arasinda en sik goriilen 19 alleli, Yan ve ark. (99) Cin
(Tibet)’de 16-27 alleller arasinda en sik goriilen 19 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin
(Salar populasyonu)’de 16-27 alleller arasinda en sik goriilen 23 alleli, Ota ve ark.
(102) Nepal’de 17-26 alleller arasinda en sik goriilen 23 alleli aras1 alleller gozlenmis
olup, yapilan ¢alismalar incelendiginde Honduras, Misir, Cin (Tibet), Cin (Salar)’da
da bu lokus da ¢alismamizda gozlenen 16-27 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢aligmada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 16’den kiiciik 27°den biiyiik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir. Ayrica Cakir ve ark. (70,
71) Akdeniz, Ege ve Ozkorkmaz ve ark. (75) Tiirkiye populasyonlarinda gdzledikleri

28 allelinin Tiirkiye popiilasyonu i¢in 6zgiin allel olabilecegi diistintilmiistiir.
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D19S433 lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingol ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 11 ile 17,2 arasinda 12 allel saptanmis olup; en fazla gézlenen
allel ise Bingdl popiilasyonunda tespit edilen 14 (%35) allelidir. Yurti¢i diger
calismalar incelendiginde; Ozkorkmaz ve ark, (75) Tiirkiye 9 allelini, Cakir ve ark.
(71) Akdeniz 10,2 allelini de gostermislerdir. Yurtici ¢aligmalar incelendiginde bu
lokus i¢in Tiirkiye’de 9-17,2 arasi allellerin goriildiigli anlagilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) italya’da 10-17.2
alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta 11-17 alleller
arasinda en sik goriilen 14 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 11-20 alleller
arasinda en sik goriilen 14 alleli, Clark ve ark. (86) Pakistan’da 11-17.2 alleller
arasinda en sik goriilen 13 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 6.2,11-17.2 alleller
arasinda en sik goriilen 13 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 10-18.2 alleller
arasinda en sik goriilen 14 alleli Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika
(Honduras)’da 10-17.2 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Bouabdellah ve ark.
(94) Fas (Moroccan)’da 10-20 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Omran ve
ark. (95) Misir’da 10-17 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Wu ve ark. (96)
Cin (Shaanxi)’de 9-18.2 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Yan ve ark. (99)
Cin (Tibet)’de 11-17.2 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Zhu ve ark. (101)
Cin (Salar Populasyonu)’de 11-17.2 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Ota ve
ark. (102) Nepal’de 12-16.2 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Bozzo ve ark.
(84) Arjantin’de 11-19 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli gézlenmis olup,
yapilan ¢aligmalar incelendiginde Pakistan, Cin (Tibet), Cin (Salar populasyonu)’de
de bu lokus da ¢alismamizda gozlenen 11-17.2 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 11°den kiigiik 17.2’den biiylik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

VWA lokusunda Elaz1ig, Malatya, Tunceli, Bingdél ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 13 ile 20 arasinda 8 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel
ise Malatya popiilasyonunda tespit edilen 17 (%29) allelidir. Yurti¢i diger ¢aligsmalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (67-69) Tiirkiye 21 allelini, Marmara 11 allelini, Van-
Agr1 12 allelini, Asicioglu (74) Tiirkiye 21 allelini, Ozkorkmaz ve ark. (75) Tiirkiye
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22 allelini, Iwasa ve ark. (104) Laz populasyonunda 21 allelini de gostermislerdir.
Yurti¢ci calismalar incelendiginde bu lokus icin Tiirkiye’de 11-22 arasi allellerin
goriildigl anlagilmastir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 14-20
alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
bolimiinde 11-21 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 13-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 14-21 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Soltyszewski ve ark.
(80) Polonya’da 11-21 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Barni ve ark. (81)
Irak’ta 14-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Stenersen ve ark. (82)
Norveg’de 12-24 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Cherni ve ark. (83)
Tunus’da 14-19 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Bozzo ve ark. (84)
Arjantin’de 11-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Ossmani ve ark. (85)
gliney Fas’da 7-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Clark ve ark. (86)
Pakistan’da 13-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Abdin ve ark. (87)
Suriye’de 13-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Shepard ve Herrera (88)
Iran’da 13-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Alenizi ve ark. (89)
Kuveyt’de 6,14-20 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Gomes ve ark. (90)
Brezilya’da 11-21 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Marino ve ark. (91)
Arjantin’de 13-21 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Matamoros ve ark. (92)
Orta Amerika (Honduras)’da 11-21 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Abu
Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 14-20 alleller arasinda en sik goriilen 17
alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 6-19 alleller arasinda en sik
goriilen 16-17 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 13-20 alleller arasinda en sik
goriilen 16 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 13-21 alleller arasinda en sik
goriilen 14 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 10-18 alleller arasinda en sik
goriilen 14 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 14-20 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 14-20 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 14-21 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 14-20
alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 14-20 alleller
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arasinda en sik goriilen 16 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 13-21 alleller
arasinda en sik goriilen 17 alleli gézlenmis olup, yapilan ¢alismalar incelendiginde
Pakistan, Suriye, Iran, Misir, Yunanistan’da da bu lokus da ¢alismamizda gdzlenen
13-20 arasi alleller gdsterilmistir.

Bu c¢aligmada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 13°den kiiciik 20°den biiyiik allellerin
belirleyici dzgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir. Ayrica Ozkorkmaz ve
ark. (75) Tiirkiye popiilasyonunda yaptiklar1 ¢caligmada gozlenen 22 allelinin Tiirkiye
popiilasyonu i¢in 6zgiin allel olabilecegi diistiniilmiistiir.

TPOX lokusunda Elaz1ig, Malatya, Tunceli, Bing6l ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 6 ile 13 arasinda 8 allel saptanmis olup; en fazla gdzlenen allel ise
Elazig popiilasyonunda tespit edilen 8 (%56) allelidir. Yurti¢i diger calismalar
incelendiginde; tiim caligmalarda (65-75) bu calismada da elde edilen alleller ile
uyumlu oldugu goézlendi. Buna goére bu lokus i¢in Tiirkiye’de 6-13 arasi allellerin
goriildigl anlagilmastir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastrmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 8-12
alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasinin gliney
bolimiinde 8-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 8-12 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 7-13 alleller arasinda en sik gériilen 8 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 8-13 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta 6-
12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg’de 6-12
alleller arasinda en sik goriilen 7 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 7-12 alleller
arasinda en sik goriilen 8 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 7-12 alleller arasinda
en sik goriilen 8 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 6-12 alleller arasinda en
sik goriilen 8 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 6-12 alleller arasinda en sik goriilen
8 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 7-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli,
Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 8-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Gomes
ve ark. (90) Brezilya’da 4-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Marino ve ark.
(91) Arjantin’de 13-21 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Matamoros ve ark.

(92) Orta Amerika (Honduras)’da 6-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Abu
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Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 6-13 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli,
Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 6-10 alleller arasinda en sik goriilen 8
alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 6-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Wu
ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 8-14 alleller arasinda en sik goriilen § alleli, Zhang ve
ark. (97) Cin (Sichuan)’de 7-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Ashma ve
Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 7-13 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Yan
ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 7-13 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Hara ve ark.
(100) Japonya’da 6-14 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin
(Salar populasyonu)’de 8-13 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Ota ve ark.
(102) Nepal’de 8-12 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli, Stepanov ve ark. (103)
Rusya’da 7-13.2 alleller arasinda en sik goriilen 8 alleli gbzlenmis olup, yapilan
calismalar incelendiginde Filistin (Gazze) de bu lokus da ¢alismamizda gozlenen 6-
13 arasi alleller gosterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 6’dan kiiciik 13’den biiyilik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

D18S51 lokusunda FElazig, Malatya, Tunceli, Bingél ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 10 ile 22 arasinda 12 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel
ise Malatya popiilasyonunda tespit edilen 14 (%25) allelidir. Yurti¢i diger ¢aligsmalar
incelendiginde; Cakir ve ark. (69-71) Marmara 9 allelini, Ege 9-23 allellerini,
Akdeniz 9-23-24 allellerini, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye 9 allelini, Akbasak ve ark.
(73) Tirkiye 9 allelini de gostermislerdir. Yurti¢i calismalar incelendiginde bu lokus
icin Tiirkiye’de 9-24 arasi allellerin goriildiigii anlasilmstir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 10-20
alleller arasinda en sik goriilen 20 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
boliimiinde 9-22 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 11-23 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 10-22 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Soltyszewski ve ark.
(80) Polonya’da 10-23 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Barni ve ark. (81)
Irak’ta 10-20 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Stenersen ve ark. (82)

Norveg’de 9-27 alleller arasinda en sik goriilen 17 alleli, Cherni ve ark. (83)
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Tunus’da 12-21 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Bozzo ve ark. (84)
Arjantin’de 10-23 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Ossmani ve ark. (85)
gliney Fas’da 8-23 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Clark ve ark. (86)
Pakistan’da 10-23 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Abdin ve ark. (87)
Suriye’de 10-22 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Shepard ve Herrera (88)
Iran’da 9-20 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de
11-23 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Gomes ve ark. (90) Brezilya’da 7-26
alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 10-24
alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika
(Honduras)’da 10-24 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Abu Halima ve ark.
(93) Filistin (Gazze)’de 10-21 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Bouabdellah
ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 8-20 alleller arasinda en sik goriilen 16 alleli, Omran
ve ark. (95) Misir’da 8-21.2 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Wu ve ark. (96)
Cin (Shaanxi)’de 10-26 alleller arasinda en sik goriilen 14 alleli, Zhang ve ark. (97)
Cin (Sichuan)’de 9-24 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Ashma ve Kashyap
(98) Hindistan (Bihar)’da 11-20 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Yan ve ark.
(99) Cin (Tibet)’de 10-24 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Hara ve ark. (100)
Japonya’da 11-24 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin
(Salar populasyonu)’de 11-25 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Ota ve ark.
(102) Nepal’de 11-22 alleller arasinda en sik goriilen 13 alleli, Stepanov ve ark.
(103) Rusya’da 8-23 alleller arasinda en sik goriilen 15 alleli gézlenmis olup, yapilan
calismalar incelendiginde Ispanya, Suriye’de de bu lokus da ¢alismamizda gdzlenen
10-22 arasi alleller gdsterilmistir.

Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 10°dan kiiciik 22’den biiyiik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

D5S818 lokusunda FElazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 8 ile 15 arasinda 15 allel saptanmis olup; en fazla gozlenen allel
ise Diyarbakir popiilasyonunda tespit edilen 12 (%46) allelidir. Yurtici diger
calismalar incelendiginde; Tug ve ark. (65) Bolu 7 allelini, Erkol ve ark. (66) Diizce
7 allelini, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye 7 allelini, Asicioglu ve ark. (74) Tiirkiye 7
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allelini de gostermislerdir. Yurtici caligmalar incelendiginde bu lokus i¢in Tiirkiye’de
7-15 arasi allellerin gorildiigii anlasilmastir.

Yurtdisinda yapilan c¢aligsmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 8-14
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
boliimiinde 7-15 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 9-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Perez-Miranda ve ark. (79)
Ispanya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Soltyszewski ve ark. (80)
Polonya’da 8-15 alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Barni ve ark. (81) Irak’ta
8-14 alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Stenersen ve ark. (82) Norveg¢’de 7-15
alleller arasinda en sik goriilen 9 alleli, Cherni ve ark. (83) Tunus’da 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Bozzo ve ark. (84) Arjantin’de 7-19 alleller arasinda
en sik goriilen 11 alleli, Ossmani ve ark. (85) giiney Fas’da 8-16 alleller arasinda en
sik goriilen 12 alleli, Abdin ve ark. (87) Suriye’de 8-14 alleller arasinda en sik
goriilen 11 alleli, Shepard ve Herrera (88) Iran’da 8-14 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli, Alenizi ve ark. (89) Kuveyt’de 8-14 alleller arasinda en sik goriilen
12 alleli, Marino ve ark. (91) Arjantin’de 7-15 alleller arasinda en sik goriilen 11
alleli, Matamoros ve ark. (92) Orta Amerika (Honduras)’da 7-16 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Abu Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 8-13
alleller arasinda en sik goriilen 12 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 12 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 7-15 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 6-14 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 9-13
alleller arasinda en sik goriilen 11 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 7-15 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 7-14 alleller arasinda
en sik goriilen 12 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 8-14 alleller
arasinda en sik goriilen 11 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 7-14 alleller arasinda en
sik goriilen 11 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 7-15 alleller arasinda en sik
goriilen 12 alleli gdzlenmis olup, yapilan caligmalar incelendiginde Ispanya,

Polonya’da da bu lokus da ¢calismamizda gozlenen 8-15 arasi alleller gosterilmistir.
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Bu c¢alismada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bing6l, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 8’dan kiiciik 15’den biiyiik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

FGA lokusunda Elazig, Malatya, Tunceli, Bingdl ve Diyarbakir
popiilasyonlarinda 18 ile 29 arasinda 11 allel saptanmis olup; en fazla gézlenen allel
ise Tunceli popiilasyonunda tespit edilen 24 (%25) allelidir. Yurti¢i diger caligmalar
incelendiginde; Tug ve ark. (65) Bolu 17 allelini, , Cakir ve ark. (69, 71) Marmara 28
allelini, Akdeniz 28 allelini, Ulkiier ve ark. (72) Tiirkiye bu lokusda 28 allelini,
Akbasak ve ark. (73) Tiirkiye 28 allelini de gostermislerdir. Yurtici ¢aligmalar
incelendiginde bu lokus icin Tirkiye’de 17-28 arast allellerin goriildigi
anlasilmistir.

Yurtdisinda yapilan ¢aligmalarla karsilastirmalar yapilip, benzerlikler ve
fakliliklar1 belirlenmistir. Yapilan ¢alismalarda; Lancia ve ark. (76) Italya’da 18-26
alleller arasinda en sik goriilen 21 alleli, Cariolou ve ark. (77) Kibris adasmin giiney
boliimiinde 22-28 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Rakha ve ark. (78)
Pakistan’da 19-26 alleller arasinda en sik goriilen 21-23 alleli, Perez-Miranda ve ark.
(79) Ispanya’da 18-28 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Soltyszewski ve ark.
(80) Polonya’da 16-28 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Barni ve ark. (81)
Irak’ta 18-27 alleller arasinda en sik goriilen 24 alleli, Stenersen ve ark. (82)
Norveg’de 17-28 alleller arasinda en sik goriilen 18 alleli, Cherni ve ark. (83)
Tunus’da 19-29 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Bozzo ve ark. (84)
Arjantin’de 15-28 alleller arasinda en sik goriilen 24-25 alleli, Ossmani ve ark. (85)
giliney Fas’da 19-27,30.4,31.2 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Clark ve ark.
(86) Pakistan’da 18-28 alleller arasinda en sik goriilen 22 alleli, Abdin ve ark. (87)
Suriye’de 18-27 alleller arasinda en sik goriilen 21 alleli, Shepard ve Herrera (88)
Iran’da 18-28 alleller arasinda en sik goriilen 23 alleli, Alenizi ve ark. (89)
Kuveyt’de 18-27 alleller arasinda en sik goriilen 23 alleli, Marino ve ark. (91)
Arjantin’de 17-28 alleller arasinda en sik goriilen 21 alleli, Matamoros ve ark. (92)
Orta Amerika (Honduras)’da 18-28 alleller arasinda en sik goriilen 24 alleli, Abu
Halima ve ark. (93) Filistin (Gazze)’de 18-28 alleller arasinda en sik goriilen 22
alleli, Bouabdellah ve ark. (94) Fas (Moroccan)’da 17-25 alleller arasinda en sik
goriilen 23 alleli, Omran ve ark. (95) Misir’da 16.1-30 alleller arasinda en sik
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goriilen 22 alleli, Wu ve ark. (96) Cin (Shaanxi)’de 16-27 alleller arasinda en sik
goriilen 23 alleli, Zhang ve ark. (97) Cin (Sichuan)’de 17-28 alleller arasinda en sik
goriilen 22 alleli, Ashma ve Kashyap (98) Hindistan (Bihar)’da 18-27 alleller
arasinda en sik goriilen 24 alleli, Yan ve ark. (99) Cin (Tibet)’de 17-29 alleller
arasinda en sik goriilen 23 alleli, Hara ve ark. (100) Japonya’da 17-27 alleller
arasinda en sik goriilen 22 alleli, Zhu ve ark. (101) Cin (Salar populasyonu)’de 18-27
alleller arasinda en sik goriilen 23 alleli, Ota ve ark. (102) Nepal’de 18-27 alleller
arasinda en sik goriilen 24 alleli, Stepanov ve ark. (103) Rusya’da 16-28 alleller
arasinda en sik goriilen 21.2 alleli gozlenmis olup, yapilan ¢aligmalar incelendiginde
bu lokus da calismamizda goézlenen 18-29 arasi allellerle uyumlu olmadiklar
saptanmis ve bunun da lokusun mutasyon oranmin yliksek olmasina bagl oldugu
diistiniilmiistiir.

Bu c¢aligmada Elazig ve cevre illeri (Malatya, Tunceli, Bingdl, Diyarbakir)
popiilasyonlarinda yapilan incelemelerde 18’den kiiciik 29°dan biiyiik allellerin
belirleyici 6zgiinliige sahip alleller olmadig1 belirlenmistir.

Fst (Fiksasyon indeksi) genellikle popiilasyonlar arasinda allel sikligindaki
farkliliklar nedeniyle ortaya ¢ikan genetik uzaklik-degiskenlik iliskisi orani olarak
ifade edilebilir (105). Popiilasyonlar arasinda genetik yakmlk veya uzakligin
karsilagtirilmasinda kullanilir. Fst P degeri O (sifir) ile 1 (bir) arasinda degisebilir; bu
deger sifira yaklastikca genetik yakinliga yani akrabalik yakinligin artmasina ve bire
yaklastik¢a ise iki popiilasyon arasindaki genetik uzakliga yani akrabalik baginin
azaldigina isaret edebilir (106).

Bu caligmada Tablo 18°de verilen Elazig ve g¢evre illeri (Malatya, Tunceli,
Diyarbakir) popiilasyonlarinin ikili karsilasgtrma Fst P degerleri incelendiginde;
Elazig ve Tunceli popiilasyonlar1 arasinda p=0.03604 (p<0.05) olarak gdzlenen deger
sebebiyle anlamli bir genetik uzaklik oldugu goriildii. Malatya ile Diyarbakir
popiilasyonlar1 arasinda ise p=0.81081 (p<0.05) seklinde tespit edilen deger
nedeniyle anlamli bir genetik uzaklik mevcut olmayip, en belirgin olarak genetik
yakin akrabalik 1iliskisinin bu iki (Malatya ve Diyarbakir) bu iki popiilasyon arasinda
oldugu gozlendi. Tunceli ve Diyarbakir popiilasyonlar: arasinda yine anlamli bir

genetik uzaklik gozlenmemesine (p=0.11712 , p<0.05) ragmen popiilasyonlar ikili
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sekilde kendi aralarinda degerlendirildiginde en az genetik uzaklik iliskisi bu iki
(Tunceli ve Diyarbakir) bu iki popiilasyon arasinda izlendi.

Yurt disinda yapilan bazi ¢alismalar incelendiginde; Budowle ve ark.lar1 (107)
ii¢ yerli Alaska popiilasyonunda (Athabaskan, Inupiat ve Yupik) yaptiklar1 calismada
ikili sekilde kendi aralarinda karsilastirilarak tespit edilen genetik uzaklik degerleri
gdz oniine alindiginda Inupiat ve Yupik (p=0.0405 , p<0.05) popiilasyonlarmin
genetik olarak birbirlerine uzak yani kapali popiilasyonlar oldugunu, Stepanov ve
ark.lar1 (103) Rusya’da bes kentin popiilasyonunda (Belgorod, Orel, Yaroslavl,
Orenburg ve Tomsk) yaptiklar1 ¢calismada popiilasyonlarin ikili gruplar seklinde Fst p
degerleri incelendiginde anlamli bir farkin (p<0.05) popiilasyon arasinda
gozlenmedigini belirtmiglerdir.

Bu ¢alismada Elazig ve Tunceli popiilasyonlarinda gozlenen anlamli genetik
uzakliga; gen frekansmi ve Hardy-Weinberg dengesini degistirebilecek etkenlerden
biri olan es se¢iminin neden olabilecegi ayrica es seciminde cografi konum, kiiltiir,
iletisim dili, dini inan¢ veya meshep farkliliklar1 gibi etmenlerin rol oynayabilecegi

diistiniildi.
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