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Arkeolojide Biyolojik Yontemler: aDNA, Demet Giiral

Genetik arastirmalarin  arkeolojiye katkilar giin  gectikgce artmaktadir.
Arkeogenetik sézcigu, artik yaygin olarak kullaniimakta, olup, insan, hayvan ve
bitki DNA’sinin incelenmesi ile insanin ge¢miginin anlatilmasi olarak
tanimlanmaktadir. Ozellikle antik DNA (aDNA)'nin cansiz organizmalardan
alinabilmesi ve laboratuarda ¢ogaltilabilmesi ile insan ve hayvan topluluklarinin
hareketleri, genetik yapilari hakkinda bircok sey séylenebilmektedir. Ancak
ybntem analizlerinde basarisiz sonuglara da rastlanmaktadir. aDNA analizlerinde
esas olarak kullaniimakta olan mitokondrial DNA (mtDNA)dir. Ancak bu genin
kendine 6zglU zaaflari nedeni ile, son yillarda, tim arastirmalarin, Y-kromozom
analizleri ile desteklenmesi gerektigi seklindeki yayinlara sikga rastlanmaktadir.
Basarisiz sonuglar eger teoriler veya genellemeler yapacak diizeyde olursa ciddi
hatalara yol acabilmektedir. Genetik arastirmalarin, arkeolojide kullaniminda bir
baska sorun da, incelemelere baslamadan 6nce dogru sorunun sorulmasi, bu
arastirmalarin hangi katkida bulunabileceginin bastan distnltlmesidir. Bunun igin
arkeologlarla genetikcilerin  birlikte calismasi ve bulgularini  birbirleriyle
paylasarak, sonuclara gitmeleri gerekmektedir. TuUrkiye’deki kazilarda bu
aragtirmalar heniiz ¢ok az sayida kullaniimaktadir.  Arkeologlar arasinda
konunun bilinirligi ise hentz genel bilgiler dizeyinde oldugunu disindirmektedir.
Konu ile ilgili yayinlarin, Tirkge sireli yayinlarda yer almasi yararh olacakitir.
Tarkiye’'deki kazilardan alinacak DNA 6rneklerinin, uluslar arasi niifus hareketleri
ve tlrleri arastirmalarina degerli katkilari olabilecektir.

ABSTRACT

Biological Methods in Archaeology:aDNA, Demet Giiral

In the recent years, there has been a significant contribution of genetic analyses
in archeology. Archaeogenetics, which is widely used now, defines the studies of
human, animal and plant DNAs to understand the past of humans. Extraction of
ancient DNA (aDNA), from the dead organisms and replicating it in the
laboratories gave us a chance to tell more about the population dynamics and
individuals’ genetic structures. However, analyses sometimes produce poor
results. In the analysis of aDNA, mitochondrial DNA (mtDNA) has been widely
used. However, mtDNA has some weaknesses, and therefore, in recent
publications, conducting Y-chromosome analysis along with mtDNA analysis, has
been recommended. If the results of analyses claim some general theories, then
there could be a problem. Another issue of using genetic analyses in archeology
is asking the right question and assessing the contribution of this study from the
beginning. Therefore, it would be essential for archeologists and geneticists to
collaborate, share their findings with each other and come to conclusions,
together. Use of genetic analyses in Turkey excavations is few. Among the
archaeologists, who work in Turkey, the information about the analyses seem to
be at the public knowledge level. It would be beneficial to make more
publications in Turkish journals on this topic. DNA samples from Turkish studies
could make significant contributions to international studies of population
dynamics and speciation.



ONSOZ

Lise yillarimda Gniversiteye hazirlanirken hep tip ile arkeoloji arasinda kararsiz
kaldim. Galiba fen derslerinde biraz daha basarili olmamdan mi nedir, tip
fakultesine girdim, doktor oldum, sonra hayat beni Greme saghgi/aile planlamasi
konularinda uzmanlagmaya itti, ama arkeoloji hep oralarda bir yerde duruyordu.
Yaklasik bes yil 6nce Mihriban Ozbasaran ile tanistim, kendisine bu ilgimden
bahsedince, beni ylreklendirdi. Sonra, tesadifen bir toplantida tanistigim
Mehmet Ozdogan’a danistim, “Biz farkli disiplinlerden gelenleri hep isteriz” dedi.
Su anda Klasik Arkeoloji'de tez asamasinda olan sevgili dostum Nuray Ozgilnar
ile birbirimizi tesvik ettik. Once LES, sonra KPDS ve ardindan i.U.Arkeoloji
Bolimi’'nde yiksek lisans égrencileri olarak bilimsel hazirlik derslerine basladik.
Derslere ilk girdigimde sinif arkadaslarim beni o dersin 6gretim elemani sanip,
konusmalarina ara verdiler, sonra beni tanimaya ¢alistilar. Cogu da sasirdilar. Bu
yasta, orada ne yaptigimi anlamamislardi. Gok keyifle gegen yeni 6grenme
sUrecinde, tez agamasina geldigimde gérdim ki beni yine esas egitimini aldigim
tipla ilgili konular daha ¢ekiyordu. Tez konumun ne olmasi gerektigini tartismak
icin Prof. Dr. Mehmet Ozdogan’la gériistigimde bana ilging bir yazi verdi.Once
bunu okuyarak, sonra yiksek lisans egitimim sirasinda bir miktar okudugum DNA
analizleri ve bagl konulari okumami geligtirerek bu ¢alismay! hazirlamaya
calistim. Su anda strdirmekte oldugum tam ginli gdérevimin yani sira, bu
¢alismanin hazirlanmasi beni elbette zorladi. Ama bunun yani sira ¢ok da keyif
aldim, bu silrecte cok sey 6grendigimi distniyorum.

Beni hep tesvik eden basta Prof. Dr. Mehmet Ozdogan ve tez danismanim Docg.
Dr. Mihriban Ozbasaran olmak lizere Prehistorya Bilim Dal’'nda derslerini aldigim

tim &gretim elemanlarina sonsuz tesekkurler.
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Giris

Arkeoloji, farkl bilim dallarinin yéntem ve araglarini kullanarak gelismesini
sUrdirmektedir. Son yirmi yilda ise biyolojik ydontemlerden, 6zellikle genetik
biliminin de hizla gelismesine kosut olarak, daha fazla yararlanilarak “insan”
dgesi genis boyutlari ile incelenebilmektedir. insanin fiziksel 6zellikleri (cinsiyet,
yas, gibi) yani sira hastaliklari, diyeti gibi karakteristikleri ve daha da ¢arpici olan
nifus hareketlerini ortaya koyan son derece énemli arastirmalar pes pese
yayinlanmaktadir. Genetik biliminin arkeolojide kullaniminin getirdigi sayisiz
yararlar ile birlikte, yayinlanan arastirma sonuclarinin - 6zellikle DNA analiz
tekniginin son derece hassas olmasina bagl olarak - kisa bir slire sonra bir
baska arastirma ile dogru olmadidi veya yéntemin eksik kullaniimis olabildigi
gercegi ile de sik sik karsilasiimaktadir. Bununla birlikte son derece zahmetli ve
pahali olan DNA arastirmalarinin herhangi bir kazi arastirmasi gergevesinde
bakildiginda ne derece sonuglara hizmet edecegdi de bastan iyi distndlmesi ve

ona gobre karar verilmesi gereken bir konudur.

Antik DNA calismalari ve Arkeogenetik gbrece yeni bir bilim dal oldugundan,
kullanilan terminoloji agirlikli  olarak yabanci dildir. Calismamizda da
trkcgelestiriimis terimlerin kullaniimasina 6zen gosterilmis olmakla birlikte kimi
zaman zorunlu olarak yabanci dildeki terimler aynen korunarak kullaniimig, kimi

zaman ise orijinal terimler dipnotlar halinde belirtilmistir.

Bu calismada, esas olarak insanda genetik arastirmalar tzerinde durulmus, odak
noktasi insan oldugu icin hayvan ve bitki genetik arastirmalarina kisaca
deginilmistir. Dokiman icinde, insanda genetik arastirmalarin ve 6zellikle antik
DNA analizlerinin insanhdin kdkeni, nifus hareketleri gibi arkeolojide baslica
hangi sorulara yanitlar getirdigi tartisilacaktir. DNA arastirmalarinin yararlarinin
yani sira, bu arastirmalarin belli basli diinya 6érnekleri ile Tirkiye’deki bazi kazi
yerlerindeki uygulamalari, soru ve sorunlar gergevesinde gézden gegirilecektir.

Turkiye’de DNA analizlerinin bilinirligi Gzerine yapilan bir anket ile birlikte, insan
genetik arastirmalarin sorunlari tartisilacak ve konu hakkinda bir tespit yapiimaya
calisilacaktir.



l. GENETIK- TERIMLER, ANALIZLER, aDNA

Arkeolojide biyolojik yéntemlerin kullanimi gerek bireyin gerekse insan
topluluklarin farkli 6zelliklerini ortaya gikarmasi agisindan gittikgce artan bir siklikla
kullaniimaktadir. Kullanilan biyolojik yéntemler, esas olarak tim canlilardaki
biyomolekullerin, yani, proteinlerin, lipidlerin, karbonhidratlarin ve nikleik asitlerin
(esas olarak DNA) farkli tekniklerle incelenmesi esasina dayanir. Biyolojik
yéntemler, prehistorik insan kalintisinda kemiklerin ve dislerin veya kazi yerinde
bulunan koprolitler® veya kan kalintilarindan alinan 6rneklerin incelenmesi ile
mUmkindlr. Yakin tarihli insan kalintilarinda ise, eger sag¢ varsa, bu da érnek

alinmasi igin kullanilabilir.

Biyolojik ydntemler iginde proteinler baglica incelenen molekillerden biridir.
Ornegin ‘Amino acid racemization’ adi verilen bir teknikle, hayvan ve insan
kemik yaslari bulunabilir. Karbon tarihlemesinden ¢ok daha dnceki zamanlara ait
tarinleri verebilmeye yarayan bu teknigin esasi amino asitlerin bir &zelligidir.
Amino asitler, ikili-ayna formu denen ve kimyasal yapilar farkli formlarda
bulunur. Polarize bir 1sik kargisinda saga ve sola dénerler. Sola dénenlere
L-amino asitler, saga doénenlere D-amino asitler adi verilir. Yagayan
organizmalarda sadece L-amino asitler bulur. Organizma 6ldikten sonra,
rasemize olur ve D-amino asitler olusur. Bu iglev 1siya bagimlidir ve hiz da buna
gére degisir. Ancak kalintilarin bulundugu yerde, daha sonraki yillara ait
buluntularda karbon tarihlemesi yapilarak yerel hiz tespit edilir (Renfrew and
Bahn, 2001:156-57).

Proteinlerin kan htcrelerinde bulunan formu hemoglobin, 1983 yilinda T.H. Loy
tarafindan Tabun magarasindaki 90,000 yillik tas aletlerin Gzerinde ve daha
sonra da Olduvan’da 2.8 milyon yillik tas aletlerde immunoassay denen, protein

Fosillesmis digki. Digkilama sirasinda barsaklardan hicreler dokilGr.
Racemization= Rasemik yapiya gegme (Sagda ve sola ¢evirici izomerlerin esit yapida
olmasi)



gibi bir maddenin varhdini veya miktarini élgen teknik ydntemlerle tespit
edilmistir. Ancak bu buluntu tartigmahdir. CUnkd, proteinin kemiklerde veya
kabuklarda minerallere baglanarak kalabildigi tespit edilmesine ragmen, taslarda
hangi yapilara tutunabildidi tartismalari getirmistir. Ancak ilk arastirmayi yapan
Loy, karsi gbrUslere su mekanizmalar kanit géstermistir: 1) serum proteinlerin
kuruyunca kendilerine bir kilif olusturabilmesi, 2) taglardaki kil minerallerin, gigla
ylzey aktorler olup, bir kilif olugturabilmesinin mimkun olmasi (Jones, 2001:179-
80).

Radyoimmunoassay’le yapilan protein analizleri de, fosillerdeki protein
molekillerini tanimlama ve tirler arasinda taksonomik iligkiler kurulmasina

yardimci olur.

Arkeolojide kullanilan bir baska biyomolekdl lipidlerdir. Infrared spektroskobi,
gaz-sivi kromotografisi ve gaz kromotografi mass spektrometri ile lipid

oranlarina bakarak farkli tahil ve baklagil tirleri ayrigtirmalari yapilabilir.

Fosfatlar, havyan ve insan yaglarinda birikir. Aragtirma yapilan yerdeki toprak
Orneklerinde bolca fosfat bulunmasi, orada hayvanciligin yapildiginin ya da
insanlarin yasadiginin bir kaniti olabilir.

Koprolitler de yaglar barindiran 6énemli kalintilardir. Ornegin kolesterol ve
koprastorol gibi yaglar insan koprolitlerinde tespit edilebilir. Stanoller ise,
hayvan barsaklarina 6zgu yag asitleri olup hayvan digkilarinda bulunur.

Karbonhidratlarin incelenmesi de arkeolojik arastirmalara 6nemli katki saglayan
verileri toplamaya yardimci olan bir baska biyomolekiildir. Ornegin, sekerlerin,
insanda nisasta, hayvanda glikojen seklinde bulunan formlarina polisakkaridler
denir. Polisakkaridler, kan gruplarinin olusumundan sorumludur ve sadece kan
hicrelerinde degil, kemik dahil her trli dokuda bulunur ve hayli dayanikhdir.
Kan gruplarinin tayin edilmesi igin, polisakkarid analizleri yapilabilir.



Bu calismada esas olarak ele alinacak olan insan genetik arastirmalarinin
gecmis birey ve topluluklarda veya ginimuiz topluluklarinin aragtirmalarinda

kullanimidir.

Genetik, bir dilim dalidir ve kendine 6zgl bir lisani vardir. Asagida genetikte
kullanilan terimlerden, analizlerde kullanilan gen sistemlerinden ve antik DNA
(aDNA)’dan bahsedilmektedir.

A.Terimler/Tanimlar

Kalitimla ugrasan bilim dalina “Genetik” adi verilir. insanlar, hayvanlarin
evcillestiriimesini, bitkilerin kiltire alinmasini binlerce yil énce basardigina gére,
kalitim her zaman onlar i¢in hayatin bir pargasi olmustur. Genetik biliminin 18nci
yUzyilin ikinci yarisindan itibaren 6zellikle Darwin’in Tarlerin Kékeni ve George
Mendel'in kalitimsal faktérler olarak tanimladigi ancak ¢ok sonralari “gen” adi
verilen kalitim birimlerini tanimlamasi ile bu bilim dali hizla gelismistir. Son 20
yilin en bllyiik genetik projesi olan insan Genomu Projesi ile de artik insanlarin
her tarld kalitimsal 6zelliklerini ortaya koyan tim genlerinin haritasinin

cikartilabilmesi neredeyse tamamlanmak Gzeredir.

Gen adi verilen kalitim birimleri canlilarin kromozomlarinda yer almaktadir. Bir
insan genomunda 30,000 kadar gen vardir. insanda bir gifti cinsiyeti tayin eden
olmak Uzere 23 ¢ift kromozom bulunur. Kromozomlar hicrelerin ¢ekirdeklerinde

veya mitokondrialarda bulunur.

Genlerin esas yapisini DNA adi verilen nlkleik asitler olusturur. Yani her DNA

molekdlindn i¢inde genler vardir ve genler de kromozomlarin parcgalaridir.



DNA (Deoksiriboniikleik Asit) Yapisi ve islevi:

DNA yapisi, esas olarak nikleotid adi da verilen dort tane baz (Adenine,
Cytosine, Guanine, ve Thymine) seker ve fosfattan olusur. Seker, fosfat ve yan
zincir bir temel yapiyi, DNA bazini olusturur. Dort baz esit miktarlarda bulunur, ve
A daima T ile G daima C ile eslesir. Milyarlarca baz cifti bir polimere baghdir ve
bunlar hepsi birlikte ¢ift sarmal yapidaki makro molek(li olusturur. Bu molekdilin
biyolojik islevi genetik bilgiyi tutmak ve kalitmaktir. Genetik bilgi 4 farkl harfle

sifrelenmistir.

Yasayan bir canlida DNA, hicrelerin ¢ekirdekleri icinde olup her bir hicrenin
biyolojik iglevini kontrol eder. Cekirdek DNA’dan baska bir de mitokondriada DNA
vardir. Hucre suregleri igin enerji Greten bu kiguk yapilarda mtDNA bulunur.
Somatik bir hicrede iki kopya DNA varken, mitokondriada 100-1000 arasi
mtDNA bulunur.

DNA'nin en énemli 6zelligi 4 bazinin, sekans seklinde siralanmasidir (baz

sekansi veya nikleotid sekansi) ve bu da genetik bilgiyi temsil eder.

DNA Replikasyonu: Genetik bilginin bir sonraki kusaga gecmesine neden olan,

DNA’nin ¢ogalmasi islemidir. Her iki kol birbirinden ayrilirken, nitrojen bazlarin

birlesme esasina goére, esas kollar, yeni kollarla birlesirler.

Biyolojik Etkenler:

Bireyleri ve topluluklari biyolojik olarak birbirinden farkh kilan baslica G¢ etken
vardir: Bunlar, mutasyon, dogal seleksiyon ve genetik siirilklenmedir -

Bir DNA sekansinda rastgele meydana gelen degisikliklere mutasyon denir. Her
bir kusakta ortalama bir genomda 30 kadar mutasyon oldugu didstntlmektedir.
Yani bir bireyi ebeveyninden ayiran ortalama 30 kadar mutasyon vardir.

" Metin icinde genetik striklenme genetic drift karsiigr kullaniimistir.



Mutasyon, genetik bilginin sadakatle depolanmasinda bir hata olmasi seklinde de
aciklanabilir (Klug and Cummings, 1991; Jones, 1994).

Eger mutasyon somatik hicrelerde olusursa- bir sonraki kusaga gecmez. Eger
cogalmay! kontrol eden bir hiicrede olursa- habislesme olur (Kanser hlcrelerinin
olugsmasi gibi).

Mutasyon hizi ve 6rnekteki polimorfizm’ sayilari bilindiginde, bir érnegin kag yil
6ncesine ait oldugu bulunabilir (Wells, 2002).

Genetik suriklenme, bir topluluktan alinan kiguk érneklerin hatali sonug verme
egilimini tarif eder. Ornegin bir bozuk para, 1000 kez déndiriildigiinde, 500 kez
yazi, 500 kez tura gelir. Ama 10 kez dénduruldiginde, bu oranlar, 5-5, 4-6, 7-3
seklinde olabilir (Wells, 2002). Clnki érneklem grubundaki rastgele dalgalanma,
Ornekteki az sayidaki bireysel olaylara baglidir. Nifus blyUkligu de bdyledir.
Kiglk nOfuslu topluluklarda, sadece birka¢ kusakta ¢cok énemli gen frekans
degisikliklerine yol acabilir. Kiclk veya izole topluluklarda, suriklenme gen
frekanslarini gok ciddi etkiler (Orn. Alplerde albinizm”, Askinazi Yahudilerinde
gorilen Tay-Sachs™ hastaligi). Eger goc artarsa, genetik siiriiklenmenin etkisi
azalmaya baslar.

Haplotip ve Haplogrup:

Eger mitokondrial Havva’'nin (Bkz. Tarihge bdlimi) iki kizi oldugunu farz edersek
ve eger bunlardan birinde bir mutasyon olup digerinde olmasaydi, mutasyon olan
kizindan dogan tim kizlarinda bu mutasyon gérilecekti, Havva iki farkli anasoy
retmis olacaktl. Iste bu farkli mitokondria sekanslarina haplotip, tek bir atasoy
haplotipinden gelen haplotiplerin olusturdugu gruba haplogrup adi verilir (Olson,
2003:35). Mitokondrial DNA haplogruplari, A’dan Z'ye kadar (bazi harfler
atlanarak) harf isimleri verilerek gruplandinimigtir.  Ancak Sykes (2001),

_ Farkli yapilar

Gdz, deri ve sagh deride melanin pigmentinin azlig1 veya hi¢c olmamasi ile karakterli bir
gen hastaligi

Lipidlerin agiri birikimine bagh santral sinir sistemi hastalgi



haplogruplari esas bulunduklari cografi bélgelere gére 7 ana grupta ele almig, ve
bunlarin bas harflerinden olusturulan kadin isimleri ile &ykilerini anlatmaya
calismistir. Haplogruplar genetik poptlasyonlari tanimlamak igin kullanilir (Klug-
Cummings, 1991; Jones, 1994).

Arkeogenetik:

Arkeolojide, genetigin ve biyolojik tekniklerin yardimi ile bulgularin
yorumlanmasina dayal bilim dalina verilen addir. Daha &énceleri tarihi genetik
adiyla bilinmesine ragmen, son yillarda arkeogenetik daha fazla benimsenen bir
terim olmustur. Renfrew (2003), arkeogenetigi, molekuler genetik tekniklerini

kullanarak insan gecmisinin incelenmesi olarak tarif etmistir.

B.Genetik Analizlerde Kullanilan Gen Sistemleri

Bugin genetik analizlerde esas olarak mitokondrial DNA (mtDNA) ve Y-
kromozomu kullaniimaktadir. Bu gen sistemlerinin 6zellikleri ve analizler igin

segilmelerinin nedenleri sdyle agiklanabilir:

1.Mitokondrial DNA (mtDNA)

DNA analizlerinde kullanilan mtDNA, mitokondriadan alinan DNA seklinde
tanimlanabilir. Mitokondria, insan hilcresinde bulunan, hiicrenin fonksiyonuna
yardimci olan enerjiyi Ureten yapilardir. Hem erkekte hem de diside bulunur
ancak sadece disilerden bir alt soya gecer. insan evrim siirecinde, milyonlarca
yil énce bir bakterinin canli bir hiicreye girmesi ve orada kendine bir yer edinmesi
ile bu yapinin sonraki kusaklara da gectigi distnUlmektedir (Sykes, 2001;
Wenke, 1999). Normalde DNA, hlcre c¢ekirdeginde bulunur. Ancak
mitokondrianin da DNA’si vardir. Bu DNA sadece 16,500 baz uzunlugundadir.



Hicre DNA’sinda ise 3 milyar baz bulunur. mtDNA'nin genetik kodu da biraz
farkhidir.

Mitkondrial DNA’'nin diger 6zellikleri syle siralanabilir:

= Sadece anneden kalitim yolu ile geger, babadan gegmez.

= mitDNA'da cekirdek DNA’dan daha fazla mutasyon hizi géralar. Yani
mitokondriadaki molekiler saat ¢ekirdekten daha hizli ilerlemektedir. Bir
baska turli ifade edecek olursak, izole gruplarda bile birbirine benzer
mtDNA pek gortlmez. mtDNA i¢cinde mindr genetik mutasyonlar zamanla
biriktigi icin, ortak atalari olan iki birey birbirlerinden ne kadar uzaksa,
mtDNA’larindaki fark da o kadar fazla olacaktir.

= Kontrol bdlgesi (HVR1) adi verilen, 500 baz uzunlugunda mutasyonlarin
en siklikla gorildiga bir bdlgesi vardir. mtDNA'nin diger kisimlarinin
aksine bu bdlgede herhangi bir seye 6zgl kodu bulunmaz, belli bir
fonksiyonu yoktur, nétraldir.

= Sadece anneden gectigi icin yeniden birlesmeme ~ dzelligi vardir

(Sykes, 2001; Wells, 2002; Wenke, 1999).

iste tim bu dzellikleri, mtDNA’nin analizlerde kullaniimasina neden olmaktadir.

Bugin vyapilan bircgok aDNA analizinde mtDNA kullaniimasina ragmen,
unutulmamasi gereken bir sey vardir: Cavalli-Sforza, Sykes ve Hofreiter’in
(Sykes, 2001; Hofreiter et al., 2001) uyardiklari gibi, mtDNA tek bir gendir ve bu
nedenle istatiksel dalgalanmalara neden olup tim insan genetiginin butindni
temsil etmeyebilir. Sykes buna pek katiimadigini séylese de bir baska genin
daha kullaniimasinda yarar oldugunu da belirtmistir (Sykes, 2001). Hofreiter ve
arkadaslari  (2001) makalelerinde, birbirine  yakin  olmayan tdrlerin
incelenmesinde, mtDNA analizlerinin sorun olmadigini, ¢inkl tldrlesme
vakalarinin arasinda yeterince zaman gegctiginde genomun tim kisimlarinin ayni

filogenetigi gbsterebilecegini sdylemektedirler. Ancak birbirine yakin tlrler veya

Yeniden birlesmeme non-recombining, anlaminda kullaniimistir.



nufuslarin ~ genetik  sorunlart  arastinldiginda genomun  tim  tarihini
vermeyebilecedini ¢linki mtDNA’nin tek bir genetik lokusu temsil ettiginin
unutulmamasi gerektigini hatirlatmaktadirlar.

2.Y-kromozomu

Arastirmacilarin genellikle kullandiklart mtDNA ile ilgili kugkular ortaya ¢ikinca, Y-
kromozom analizleri &nem kazanmaya baslamistir. Doga, tlrleri farkhlastirirken,
cinsiyetleri de farklilastirmayi sirdirmus ve bu 6zelliklerini kalitimla gegirirken o
cinsiyet Ozelliklerini ayni cinsten alinmasi gibi bir farklilk yaratmigtir. Nasil
mitokondria sadece anneden geliyorsa, Y-kromozomu da sadece babadan
gecer. Ama Y-kromozomunun bir ileri 6zelligi daha vardir ki, herhangi bir anomali
olmadigi taktirde sadece erkek cocuklarina gecer, kadinlarda Y-kromozomu
bulunmaz. Bdylece Y-kromozomunun incelenmesi de mitokondria gibi 6zgln

sonuglar dogurmaktadir.

Erkekteki Y-kromozomu, X-kromozomu ile sadece her iki uctaki kisa bdlgelerde
birlegir (Wells, 2002:42). Boylece hiacre bolinmesi sirasinda cinsiyet
kromozomlarinin uygun bir sekilde bir araya gelmesi saglanmis olur. Y-
kromozomunun kalan kismi, yani Y’nin yeniden birlesmeyen kisminin X-
kromozomu ile bir ilgisi yoktur. Ve tekrar birlesebilecegi ¢ift kromozomu da
yoktur ve birlesmez. Bdylece hic degismeden bir kusaktan digerine gecer. Bu

Ozelligi mitokondrial genoma benzemektedir.

Y-kromozomunun niifus genetigindeki 6nemi, 16,000 nikleotidli mtDNA’ya karsin
50 milyon nikleotidinin olmasidir. Béylece mutasyonlarin olusmus oldugu birgok
bdlgesi vardir, yani Uzerinde bir¢cok polimorfizm izlenebilir. Yeniden birlesme
yapamadig! i¢in, mutasyonlarin sirasini izlememiz mimkin olur. Ve yine
bununla birlikte yeniden birlesime ugramadigi igin, Y Uzerindeki fonksiyonel
genlerin de sayisi azdir, sadece 21. Bu sayi, mitokondrion igin 37’dir. Ortalama
bir insan kromozomunda 1,500 aktif gen vardir.



Y-kromozomu (zerindeki aktif 21 genden, SRY, embriyodan erkek
olusmasindaki esas gendir. Diger genler ise bir erkegin erkege benzemesine
veya erkek gibi davranmasina neden olan 6zelliklerinin fonksiyonunda rol oynar.
Ancak ¢ogunlukla, Y’yi olugturan DNA’nin hicbir fonksiyonu yoktur. Buna ragmen
“Cop DNA” denebilecek bu DNA’nin nifus genetiginde ¢ok énemli bir rolt vardir.
Y-kromozomundaki polimorfizmlere bakarak da babadan, bulylkbabaya ve

onun babasina, giderek ilk erkek atasina kadar izi stirmek mimkdn olur.

Roewer ve arkadaglar tarafindan yapilan en buyik 6rnekli Y-kromozomu
analizleri 2005 tarihinde yayinlanmistir (Roewer et al., 2005). Bu arastirmada
Avrupa’nin 91 farkh yerinden, 12,727 erkekten alinan DNA d&rneklerinde, Y-
STR™lerine bakilarak, yerel nifus yapilar ile birlikte yakin gegmis demografi

tarihinin arastirmasinda énemli marker’lar olarak kullanilabildigi gdsterilmistir.

C.Antik DNA (aDNA)

Antik DNA, muze 6rnekleri, arkeolojik buluntular, fosil kalintilari ve diger farkh
kaynaklarda bulunan DNA’ya verilen addir. Kullanim alanlari esas olarak, tek
veya birey 6rneklerinin incelenmesi ve iskelet topluluklarindan yapilan prehistorik

ntfus caligmalaridir (O’Rourke et al., 2000).

1.0Orneklerin Onemi

DNA’nin incelenecek dizeye gelmesine kadar gegirdigi bir serlven vardir.
Oncelikle, DNA 6rneg@i alinacak olan dokunun &érnek alinmasina izin verecek
yapisi ve oOzellikleri olmalidir. Bu DNA igceren doku herhangi bir biyolojik
kalintidan alinabilir; iskeletler, vicutlar, tek parca kemikler, koprolitler , sac, dis,

muUze oOrnekleri ve hatta fosiller gibi. Ancak herhangi bir dokudan &rnek

" SRY- Sex determining Region of Y: Y’nin cinsiyeti belirleyen bolgesi
“Y-STR: Y- chromosomal short tandem repeat loci- Y kromozomu iginde bir bdlge
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alindiginda dokuya geri dénllemez zarar verildigi icin alinan érnegin ¢ok kuguk
olmasi yeterlidir.

Bu arada, alinan 6rnekteki DNA'nin kalitesi de onemlidir. DNA Kkalitesi esas
olarak drnegdin bireysel tarihinin kimyasal, jeolojik, ekolojik ve biyolojik sartlarina
baglidir. iyi korunmus DNA disik isilarda bulunur. Kuruluk da korunma igin
6nemlidir, cinkd DNA ¢urimesi rutubetli ortamlarda daha hizh olur. Bu nedenle
cOllerdeki veya benzeri sartlardaki buluntular daha basarili DNA &érneklerini
saglar. Anaerobik (havasiz) olan nemli ortamlar da ¢ok iyi bir korunma sarti
saglayabilir (Yang and Watt, 2005 ).

Digler ve kemikler DNA 0&rnekleri icin en uygun kaynaklardir, ¢uinki kati
maddelerden olusgurlar ve bu nedenle genetik bozulma (diyagenetik)
stireclerinden daha az etkilenirler. Bu dokular, dogal bulasicilardan da
(mikroorganizmalar, mantar gibi) daha az etkilenir. Gegici kirlenmeler ise 6rnek
alinmadan 6nce temizlenebilir. Kemikleri etkileyen baglica etkenler topragin asitli

yapida olmasi, mikroorganizmalar, su ve i1sidir (Mays, 2002).

2. Kaynak Maddeye Ulasma

Kaynak maddeye ulasirken atilan adimlar séyle siralanabilir:
Ornek Alma:

Ornek alirken gok dikkatli olunmasi gerekmektedir, clinkii bulagma ciddi hatali
sonuglara yol agabilir. Bu konu, 6zellikle antik DNA arastirmasinda daha da
énem kazanmaktadir. Ornek alma kazi sahasinda gerceklesmeli, eldiven, maske
ve baslik kullaniimahdir. Tim aletler ve kaplar steril olmali, modern DNA
bulasmamis olmalidir. Ornek alindiktan sonra 6rnek kabi hemen sikica
kapatiimal ve laboratuara kadar agilmamalidir.
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DNA’nin Ornekten Alinmasi:

Birgok prosedir énerilmektedir. Genellikle kaynak madde toprak ve diger bulasici
maddelerden temizlenir (optimal UV-radyasyonu ile), homojenize edilir ve
ekstraksiyon tamponuna konulur (Klug and Cummings, 1991).

izolasyon (ayirma) ve Purifikasyon (arindirma):

Farkh yontemler kullanilir. Eski maddelerde humik asitler gibi DNA benzeri
maddeler olabilir ve bunlar enzim reaksiyonlarini 6nler. Bu nedenle bu

maddelerin temizlenmesi ¢ok 6nemlidir.

Amplifikasyon™: Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR):

PCR, genetik bir el kitabinin bir sayfasinin istendigi kadar kopyasini gikartan
biyolojik fotokopi makinesi diye tanimlanabilir.  Fotokopiyi yapan enzim
kaplicalarda yasayan bir bakteriden (Thermus Aquaticus) alinir, yani asiri sicaga
dayaniklidir. Reaksiyon naturel DNA’ya baglanan bir ¢ift kisa yapay DNA
sekansi-(buna primerler adi verilir)in amplifikasyonu ile baglatilir. Reaksiyon
karisimini pes pese Isitma ve sogutma islemlerinden gegirerek ve 4 bazi vererek,
yarilmasi beklenen DNA kollari enzimin yardimi ile kendilerini kopyalamaya
baslar ve yeniden olusur. Bu dénisimuUn her tekrarinda, kopyalanan say! bir kat
daha artar ve kisa siirede orijinal DNA'nin kopyalari milyonlarca (retilmis olur.’

PCR’in bilimsel énemi sudur: Her yasayan organizmanin (bitki, hayvan, bakteri,
viriis gibi) DNA sekanslari kendi tiirlerine 6zglindiir. insanlar gibi daha kompleks
organizmalarda ise DNA sekanslari bireylere 6zgidir. Bdylece genetik madde
kdkenine kadar izlenebilir, hangi tirden geldigi bulunabilir ve hatta tGrin hangi

Uyesine ait oldugu bulunabilir.

) Amplifikasyon: Gelistirme,¢cogaltma, arttirma anlamina gelir. Teknik bir terim oldugu igin
metin icinde Turkcelestiriimeden kullaniimistir. )
' PCR mucidi Karry Mullis 1993'te Kimya dalinda Nobel Bilim Odiiliinii almistir.
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Dogada, birgok organizma DNA’y1 ayni sekilde kopyalar. PCR iste bu sireci taklit
eder, ancak bunu bir test tUplnde gerceklestirir. Herhangi bir hicre
bélindigunde, polimeraz adli enzim her kromozomdaki tim DNA’larin kopyasini
yapar.

Bu surecteki ilk adim cifte sarmaldaki iki DNA zincir fermuarinin acgilmasidir.
Kollar ayriinca, DNA polimerazi her bir ayri kolun kopyasini, ilk kolu esas alarak
yapar. DNA’nin kopyalanmasi igin, polimerazin iki bilesene daha gereksinimi
vardir: dért nikleotid bazina (Adenine, Cytosine, Guanine, ve Thymine) ve
primer'e. DNA polimerazlari, insanlardan, bakterilerden, virislerden nereden
alinirsa alinsin, bir DNA zincirini nikleotidlerin kisa sekansini “prime” etmeden
yani baglatmadan kopyalayamazlar. Bunun igin hlicrenin primaz adindaki baska
bir enzimi aslindan ilk ndkleotidlerin kopyalamasini yapar. Bu DNA uzantisina
primer denir. Primer yapilinca, polimeraz geri kalan zincirin yapimini strdurdr.
Primerler bir genetik maddenin herhangi bir kolunu yapan dért degisik kimyasal
bileseninin kisa zincirleridir. Bu dért bilesen nikleotidlerdir (veya bazlardir)

Primerler tek (single) kollardir.

Bir PCR tipinde DNA cogalmasi igin gerekli her turlG bileseni vardir: bir parca
DNA, ¢ok miktarda 4 nukleotid, cok miktarda primer sekansi ve DNA polimerazi.
(Polimeraz, Taq polimerazidir ve izole edildigi bakterinin adini almistir) .

Polimeraz zincir reaksiyonunun ¢ kismi da ayni tip icinde olur ancak bunlar
farkli 1silarda gerceklesir. Sirecin ilk kismi cifte sarmaldaki iki DNA zincirini
birbirinden ayirir. Bu tipld 75-90 derecede 30 saniye isitmayla gergeklestirilir.
Ancak bu yiksek i1sida primerler DNA kollarinda baglanamaz onun igin tip i1sisi
55 dereceye indirilir. Bu isida, primerler DNA kollarinin uglarina baglanir. Bu
islem 20 saniyede olur. Reaksiyonun son adimi esas kolun tam kopyasinin
yapiimasidir. Taq polimerazi en iyi sekilde 75 derecede reaksiyona girdigi igin
(kaplicalarin isis1) tipdn 1sisi tekrar arttirilir. Taq polimerazi nikleotidleri primere
eklemeye baglar ve sonugta esas kolun aynisinin kopyasini yapmis olur. Eger
kolda A nikleotidi varsa, enzim primere T nukleotidi ekler. Eger kolda G varsa,
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enzim C’yi ekler. Béylece DNA kolunun sonuna kadar bdyle gider ve PCR

déngusd tamamlanmis olur.

Ozetleyecek olursak, polimeraz zincir reaksiyonunda (i adim vardir- kollarin
ayrilmasi, primerin esas kolla birlesmesi ve yeni kollarin sentezi- bunlarin hepsi
iki dakikada tamamlanir. Ve hepsi de ayni deney tupinde olur. Déngindn
sonunda tupteki her DNA pargasinin bir kopyasi olusmustur.

Doéngl 30 kez veya daha fazla tekrarlanir. Her yeni sentez edilen DNA pargasi
yeni bir kol gibi hareket eder ve bdylece 30 déngl sonunda bir tek parca
DNA’dan 1 milyar kopya Uretilmis olur. Deney tlpundeki isi degisikliklerini
yapmak i¢in harcanan zaman da hesaba katildiginda, 1 milyar kopya 3 saatte

hazirlanmig olur.

PCR’da elbette teknik problemler de yasanir. Bunlarin en énemlisi alinan érnege
bir dis genetik maddenin bulasmasidir ki bu da milyonlarca hatali DNA
kopyalanmasi demektir. Eder analizin herhangi bir yerinde farkina varilirsa,
malzeme bundan sonra kullanilamaz. Ama fark edilmezse, hatali sonuglar verir.
Bunun icin laboratuarlar 6zel dnlemler alarak bu hatali 6rneklemeyi engellemeye
calismaktadirlar. Ozellikle tip ve hukuk alanlarinda insan hayatinin séz konusu
oldugu uygulamalarda bulagmanin énlenmesi ¢cok énemlidir (Klug-Cummings,
1991; Jones, 1994; Sykes, 2001).

Kontroller:

Ornek alinimindan PCR reaksiyonunun sonuna kadar bulasmadan koruma cok
6nemlidir. Bu nedenle, laboratuarda negatif kontroller uygulanir. Negatif kontrol,
icinde otantik antik DNA tasimayan PCR reaksiyonu demektir. Bu reaksiyonu
yapmak icin, extraction blanks denen 6rnek madde hi¢ konulmaz veya PCR
blanks denilen 6rnek ekstrakti yerine su konulur (Paabo et .al, 2004, Spencer
and Howe, 2004).

14



3. Antik DNA Arastirmalarinin Sorunlari

Antik DNA analizlerinin 6zellikle insanhk tarihine katkilari oldugu ve olacagi bir
gercektir. Ancak bu ¢ok zahmetli ve pahali yéntemin, bugine kadar yapilan
cesitli arastirmalar ve bunlarla ilgili yapilan yayinlarda, sonuglarinin kesinligi
konusunda arastirmacilarin  bir ¢ogu hep dikkatli olunmasi gerektigini
belirtmektedir. Her arastirmada 6rnegin alinmasi ile baslayarak analizlere kadar
ilerleyen slregte ve de bu analizlerin yorumlanmasinda c¢ok dikkatli olunmasi
gerektigi, Ozellikle genellemeler yapilmasi konusunda ayrica hassasiyet
gosterilmesinin ¢ok 6nemli oldugu hep vurgulanmaktadir.

Antik DNA analiz slrecinde dikkat edilmesi gereken konular baslica su sekilde

incelenebilir:

a.Ornekten Analize

Onceki sayfalarda, érneklerin alinmasi ve laboratuar asamalarinda nelere dikkat
edilmesi konularina deginildi. Bunlarin da 6tesinde bu asamadaki bir baska sorun
da antik kemiklerdeki cogaltilabilecek DNA’larin frekansidir. Bu frekans yeterli
olmadigi taktirde, alinan érnek herhangi bir ise yarayamayabilmektedir (Mays,
2002).

Alinan 6érneklerin, canlinin hangi dokusundan geldigi de bir baska 6nemli
konudur. Ornegin koprolitler, DNA’larin tespiti icin 6énemli bir kaynaktir.
Sedimentlerde de hayvan DNA’lan tespit edilebilmektedir. Ancak sedimentlerde
ve koprolitlerdeki baglica problem, vyeraltindaki suyun yukari ve asagi
dizlemlerde hareketiyle, molekil pargaciklarini hareket ettirmesi ve bu sirada
yeni DNA’larin da d&rneklere bulagsmasidir. Ayrica sedimentlerdeki DNA
sekanslarinin koprolitlere ne kadar niifuz edecegdi de bilinmemektedir. iste, DNA
analizlerinde kemik ve diglerin genellikle tercih edilmelerinin nedeni, sadece o
canliya ait mtDNA sekansini barindirmasidir (Paabo et al., 2004).
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Orneklerin alinmasindan analiz sonuclarina kadar yasanan sirecte, DNA
analizlerinin gtvenirliginin uluslar arasi kabul edilebilirligini saglamak Gzere konu
arastirmacilari “Antik DNA sekanslarini belirlemek icin otantiklik kriterleri”
Uzerinde birlesmektedir. Hofreiter ve ark. 2001 yihinda vyayinladiklari
makalelerinde, o yila kadar yapilan bircok arastirmadaki sekanslarin bu kriterlere
uymadigr igin hicbir glvenirligi olmadigini iddia etmektedir. Konunun
uzmanlarindan Paabo ve ark. (2004) benzeri gérisleri savunmaktadir ve
yayinladiklari kriterlerde (Bkz. Ek 2) &zellikle ikinci bir laboratuarda analizlerin

yapilmasinin énemini vurgulamaktadirlar.

Ama butin bu kriterlere uyulmasina ragmen, analiz sonuglari yine de gegersiz
olabilir. Glnkd 6rnegin alimi sirasinda herhangi bir modern DNA’nin bulagmasi
s6z konusu olduysa, ornekler her iki laboratuarda birden gecersiz sonuglar

verecektir.

Agnar Helgason (2000) , Avrupa gen haritalarinin gikartiimasinda ve demografik
Orantdlerin aciklandigr arastirmalardaki bir tehlikeden bahsetmektedir; bu da

Ornek sayilarinin yetersizligidir. Helgason su sorulari sormaktadir:

1) Eger haplogruplarin tanimlanmasina yardimci olan mutasyonlar, modern
Avrupa topluluklarinin olusumundan ¢ok 6énce meydana geldiyse, ve
bunlar bireysel soylar veya alt-kime soylarini olusturduysa ve bdylece
sadece belli topluluklari veya belli cografyalari etkilediyse?

veya

2) Eger yuksek sayidaki kadin gdcleri eski cografik éruntuleri sildiyse ve

yenilerin olusmasina engel olduysa?
Bu durumda 6rneklerin sayisinin arttirilmasinda bdylece ¢esitli Avrupa insan

topluluklarinda mtDNA varyasyonlarini gbésteren daha ayrintili arastirmalara

gereksinim oldugu ileri strtimektedir (Helgason., et al., 2000).
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b.Sonuclarin Yorumlanmasi

Her seyin iyi qittigi ve basarih bir analiz yapildiktan sonra, sonuglarin
yorumlanmasi asamasinda elbette bu sonuglarin en basta sorulmasi gereken
sorunun veya hipotezin dogrulanip dogrulanmadidini yanitlamasi/agiklamasi
gerekmektedir. Eger belirgin bir soru sorulmadan bu analize karar verilmisse,
sonuclarin neye yardim edecegi de pek belli olmayabilir. Antik DNA analizinin
cok énemli, temeli olan arkeolojik sorulara bir katkisi oldugu taktirde yapilmasi
gerekmektedir. Ornegin DNA analizlerinin kiz gocuklarinin 8limii (infantisit) ile
ilgili bir mezar arastirimasinda kullaniimasinin bir anlami olabilir ama bir
mezardaki erigkin olmayan iskeletlerin rutin cinsiyet tespitleri igin kullaniimasi
anlamli olmaz (Mays, 2002:206).

Svante Paabo (2004) da benzeri bir yaklasimla, her antik DNA arastirmasinin
sorulan biyolojik sorunun anlagilmasi ve analizinin bu soruya hizmet etmesi

anlayisiyla yaklasiimasini gerektigini 6ne sirmektedir.

Bandelt ve arkadaslari tarafindan (2002) yazilan bir makalede de, tim molekdl
arastirmalarinin kolayca genellestirmeler yapmalarinin, genetikgilerin arkeolojik
sorulart  bilmeden bazi hipotezleri 6ne slUrmelerinin ve verilerin hatali

okunmasinin getirecegi tehlikelerden s6éz edilmektedir.

c.DNA’ya Ozgii Sorunlar

Yukarida bahsedilen konular bir sire sonra teknolojinin gelismesi ve
arastirmacilarin deneyimlerinin artmasi ile birlikte ¢bézimlenebilecek sorunlardir.
Bunlara insana 6zgu sorunlar da denebilir. Ancak konunun bir de analizlerin

esasini olugturan DNA ile ilgili boyutu vardir.
Onceki béliimlerde de bahsedildigi gibi, mtDNA’nin kullaniimasinin, DNA

analizlerinin yapilmasinda sagladigi kolayliklar yerini simdi, bir tek mtDNA tim

insanlik tarihini ortaya koymaya yeterli mi sorusuna birakmis ve bu nedenle de Y-
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kromozomunun, mtDNA ile birlikte kullanilmasinin vyararlari savunulmaya
baslanmistir. Ginkii mtDNA tek bir gen oldugu veya tek bir genetik lokusu temsil
ettigi ve istatistiksel dalgalanmalara agik oldugu igin tim insanligin genetiginin
aciklanmasinda temsil edici olmayabilir (Sykes, 2001; Hofreiter et al., 2001).
Halbuki bugline kadar yapilan DNA analizlerinin hemen hepsi miDNA ile
yapiimistir. Zaman gectikce mtDNA ile yapilan bazi arastirmalarin gegersiz
olmus olabilecegine dair yayinlar da artacak gibi gérinmektedir.

DNA’ya 6zgu bir bagka sorun da molekiler hasardir. Organizmanin éliminden
sonra enzimler veya cesitli organizmalar (bakteriler, bdécekler, mantarlar)
nedeniyle DNA'nin yapisi hizla bozulur. Eger DNA’nin bulundugu yer kuru bir
ortamsa veya DNA mineral matrikse yapisirsa, bozulmadan kurtulabilir. Ama bu
arada kimyasal slreclerin de bozulmaya etkisi bulunmaktadir. Yapisi bozulan
DNA’da kol kirniimalari, oksidatif lezyonlar, hidrolitik lezyonlar gibi molekulin
hasara ugradigini gdsteren bulgular tespit edilir. Bu hasarlar DNA miktarinin
azalmasina, boyutun kigllmesine, baz ve seker parcalanmalarina veya
nukleotid modifikasyonu gibi farkli degisimlere yol acar. Bu hasarlarin alinan
6rnegin analizini etkilemesini 6nlemek icin PCR tekniklerinin daha da

geligtiriimesine calisiimaktadir (Mays, 2002; O’Rourke et al., 2000).
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ll.  GENETIK ARASTIRMALAR VE ARKEOLOJI

DNA analizlerinin arkeolojide kullaniimaya baglamasi ile birlikte, arkeolojik
buluntularla birlikte yorumlandiginda insanin tarihi ile ilgili bize ¢ok dnemli kanitlar

sunmaga baslamistir.

DNA analizleri gesitli konulari arastirmak icin kullanilabilir. Bunlar; modern
insanin evrimini anlamak igin, bireylerin/topluluklarin géglerini izlemek igin, soy
baglantilarini izlemek igin, Kisileri (bireyleri) belirlemek/tanimlamak igin (cinsiyet,
hastaliklar,aile baglari, vb), kultire alinmig, evcillesmis hayvanlarin kdkenini
belirlemek icin veya kalitimsal veya enfeksiyona bagli hastaliklari tanimlamak
gibi cok cesitlidir.

A. Tarihce

Genetik bilgi ve verilerinin antropoloji ve arkeoloji alaninda kullanimlari genetikle
ilgili arastirmalarin ilerlemesine paralel olarak gelismistir.

NUfus varyasyonlarinin genetik verilere dayal olarak incelendigi ilk arastirma,
1919°'da Lancet dergisinde Hirszfeld ve Hirszfeld’in |. Diinya Savasi’'na katilan
askerlerden aldiklari 6rneklerle ABO kan tipleri arastirmasidir. Arastirmacilar bu
incelemelerinde insan kan gruplarinin Mendel’in kalitim kanunlarina uygunlugunu
ve kan gruplarinin genetik karakterleri oldugunu ileri sirmuslerdir. Arastirmanin,
daha sonraki yillarda yapilan yayinlarla bazi hatali tespitleri oldugu gérilse de
genetigin antropolojide ve insanin kékeni arastirmasinda kullaniimasinda 6nci
bir roli olmustur (O’Rourke, 2003; Renfrew and Bahn, 2001; Cavalli-Sforza et
al. ,1994).

Yine bu alandaki arastirmalarin énctlerinden sayilabilecek 1945’'te Davenport'un

populasyonlarda genetik farkhliklardan kaynaklanan diyet farkliliklari ve hareket
Orantistne baktigr arastirmasi ile 1949°’da Haldene'’in orak hicreli aneminin
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sitma ile iligkisini cografi érintller gergcevesinde ilk kez agikladigi arastirmasi ve
1953’te Singer’in Afrika’da orak hiicreli anemin muhtemel lokus mensei calismasi
sayllabilir (Cavalli-Sforza et al., 1994; O’Rourke, 2003).

Bir bagka 6nemli kan gruplari ile yapilan arastirma ise Mourant tarafindan
1954’te yayinlanan “insan Kan Gruplarinin Dagilimi” baslikli, kan gruplarinin dil
ve genetik tarihiyle iligkisine baktigi ve gen frekans verilerinin ilk kez
prehistoryayr yazmakta kullanilan arastirmasidir (Renfrew and Bahn, 2001;
Richards et al., 1996).

1953 yilinda Watson ile Crick'in DNA yapisini ortaya c¢ikarmalariyla genetik
arastirmalarin farkh bir boyut kazanmasi sz konusu olmustur. Onceki yillarda
esas olarak, hastaliklar temelindeki arastirmalar veya daha ¢ok insan gruplarinin
geleneksel siniflanmasi veya taksonomisi gibi incelemeler s6z konusuyken
1960’larda antropolojik arastirmalar populasyonlarin iginde ve arasinda yerel
Orantdlerini belgelemek ve gdzlemlenen 6rintllere evrimsel mekanizmalara
goreli etkilerini inceleyen arastirmalar ortaya cikmaya baslamistir. Ornek olarak
insan polimorfizmlerinde dogal seleksiyonun incelendigi 1960’da Livingstone’un
ve 1963’te yayinlanan Brues’in arastirmalari verilebilir (O’Rourke, 2003). Yine
1960’larin basinda Pauling ve Zuckerandlin farkli tOrlerdeki es proteinlerde
amino asit sekanslarini karsilastirarak evrimi agikladiklari arastirmalari ilk
molekdler arastirmalardan sayilabilir (Watson, 2004). Yasayan nfuslardan
alinan orneklerle klasik genetik veriler sayesinde insan evriminin yeniden
canlandirmaya dair ilk yayin 1963’te Cavalli-Sforza ve Edwards tarafindan
yapiimisgtir (Cavalli-Sforza, et al. 1994).

1967’de ise Sarich ve Wilson tarafindan genetik verilerin ve yéntemlerinin insanin
kOkeni arastirmasinda ilk kez kullanildigr arastirmalari yayinlanmistir. Bu
arasgtirmada bilim insanlari, insanla primatlar arasinda albimin gesitlilik farklarina
bakarak, homo ile pongid arasi ayrismanin 5-8 milyon yil énce oldugunu éne
stirmuslerdir (Watson, 2004, O’'Rourke, 2003).

20



1970’ler ve 1980’lerin baginda, demografik yap! ve dinamiklerle populasyonlarin
ici ve arasindaki genetik varyasyon o6rantlerinin iligskilerine bakildigr 6zellikle
Avrupa ve Amerika’da yer alan bir dizi arastirma yayinlanmigtir.

Cavalli-Sforza ve arkadaslari 1970’lerde ilk kez genetik verilerin bir arkeolojik
sorunda uygulanmasina dair, Avrupa’nin genetik tarihini agiklamaya calistiklari
arastirmalarina baglamislar ve yayinlamislardir. Genetik bilimci Cavalli-Sforza’nin
arkeolog Ammerman’la yaptigi isbirligi ve sonrasinda niifus yayilimi” ve ilerleme
dalgasi” adlarini da alacaklari bu arastirma ilk kez 1973’te duyurulmus ve daha
sonra 1978'de Menozzi ve arkadaslari tarafindan Avrupa icin genetik marker’larin
esas bileske ™ analizleri ile tarihsel siirecleri agiklamaya calistiklar yayinlarinda
ayrintil olarak agiklanmistir (Cavalli-Sforza, et al., 1994; Richards, 2003).

Bu arada genetik biliminde analitik ydntemler de iyice gelismeye baslamigtir.

1981’de mtDNA genomlarinin insanlarda ve bazi omurgalilarda sekanslanmasi
mUmkin olmus ve Anderson ve arkadaslari daha sonra Cambridge Reference
Sequence (CRS) olarak da ifade edilecek, sekanslarin rakamsal olarak ifade
edildigi bir sistem gelistirmiglerdir (Jones, 2001; Hagelberg, 1994 ; Cavalli-
Sforza, et al., 1994).

Antik DNA’nin elde edilisi de yine 1980’lerin basinda mimkin olmustur. 1981
yilinda Ginli bilim insanlari Wang ve Lu 2000 yilik Han hanedanina ait bir
mumya karacigerinden nlkleik asitleri izole edebilmislerdir. Bundan 3 yil sonra,
1984’te Higuchi ve Wilson’un 140 yillik, tirh tikenmis quagga derisinden aldiklar
6rnekle DNA izole edebilmeleri mimkin olmustur. Ancak bu ¢aligmalar arasinda
en fazla ses getiren arastirma, insanlarda antik DNA'nin isvegli Svante Paabo
tarafindan 1984 yilinda 23 farkl mumyadan alinan &érnek arasindan birinde
basari ile klonlayarak elde ettigi antik DNA arastirmasi olmustur. (Hagelberg,
1994; Paabo et al., 2004). Bu tarihten sonra insan érneklerinden aDNA elde
edilmesi ile ilgili arastirmalar hizla yayinlanmaya baglamistir.

Nufus yayilimi, demic diffusion karsiligi olarak tim metinde kullaniimistir.
_. llerleme dalgasi, wave of advance karsiligi olarak tim metinde kullaniimistir.
Esas bileske, principal component karsihigi olarak tim metinde kullaniimigtir.
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1980’lerin basinda esas olarak klonlama ile yapildidi icin bulagsmaya ¢ok agik
olan bu teknigin kullanimi bu yillarda yapilan birgok arastirmanin daha sonraki
yillarda reddedilmesine neden olmustur. Ancak 1987 yilinda bulunan PCR teknigi
bu sorunu énemli bir dlgiide ¢ézebilmistir. PCR teknidi ile aDNA’nin ilk elde edilisi
de Wilson ve Paabo’nun iginde bulundugu bir ekip tarafindan 1988 yilinda 7000
yilhk bir beyin érneginden mimkin olmustur. Yine ayni yil eski kemiklerden ilk
DNA 5000 yillik bir insan kemiginden Hagelberg ve arkadaslarn tarafindan
amplifiye edilebilmigtir (Hagelberg, 1994).

Bu yillarda Afrika’dan cikis ve Homo sapiens’in kdkenine iligkin en blylk
aragtirma Cann, Stoneking ve Wilson tarafindan dinyanin farkh bélgelerinden
alinan insan plasenta Orneklerinden mtDNA'nin bakilmasiyla dinyanin genetik
varyasyonlarina bir tanimlama getirdikleri arastirmalaridir. ilk kez mtDNA’nin
kullanildigr bu arastirma, 1987°de Nature dergisinde yayinlanmis ve ABD, Asya,
Avrupa, Orta Dogu, Yeni Gine ve Avustralya’dan 147 kadinin plasentalarinin
toplanarak incelenmesi sonucunda gerceklestiriimistir. Bu arastirma sonucunda
mitokondrial Havva teorisi denilen ve bugln yasayan herkesin ginimizden
140,000-290,000 yiIl 6nce yasamis olan bir Afrikali kadindan geldigi ileri
sUrdlmastar. Afrika’nin esas kaynak oldugunu gdsteren bulgu ise, buradan
alinan o6rneklerdeki mtDNA mutasyonlarinin, diger yerlere gére, en fazla
oldugunun bulunmasidir (Lewin, 1997; Wenke, 1999). Her ne kadar yéntem ve
alinan érnekler cok elestirilse de bu arastirma bulgulari daha sonra 1991’de Y-
kromozom analizleri ile de dogrulanmistir (Renfrew and Bahn, 2001).

Y-kromozomlarin arastirmalarda ilk kullanilmasi 2000 yilinda Peter Underhill ve
Peter Oefner tarafindan yayinlanmistir (Olson, 2003; Wells, 2002). Underhill ve
Oefner, Y varyantlarini saptamak igin yeni bir yéntem bulmuslardir. iki yil iginde
her erkegdin birbirinden farkli Y-kromozomu Uzerinde 200’den fazla lokasyonunu
tespit etmisler, bunun da 6tesinde farkh varyantlarin farkli cografik bdlgelerde
kimeler halinde bulundugunu ve bdylece diinyanin her yerinde erkeklerin nifus
hareketlerini izlemenin mimkin olabilecegini géstermislerdir (Olson, 2003). Y-
kromozomu igin, daha 0©nce yapilan miDNA diyagramlarina benzer bir
diyagramla, erkeklerin atasinin da Afrika’dan ¢iktigi gosterilmis (Wells, 2002: 54),

ve arastirmacilar ilk erkek atanin 59,000 énce yasadigini iddia etmislerdir.
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1990’larda ve 2000’lerde, bireysel, yerel veya gruplarda yapilan incelemeler
daha genis boyutlara tagsinmaya baslamis ve hatta dinya ¢apindaki érneklerin
incelendigi ve genetik bilimin teknolojisinin  her alaninda kullanildigi
arastirmalarin sayilari hizla artmaya baglamistir. Klasik genetik marker’larin
yerine farkli mtDNA haplogruplarini degisik populasyonlarda filogenetik ag
yéntemi ile ilk inceleyen Richards ve arkadaslari olmustur (Richards et al., 1996,
2002).

GunOmizde farkh genetik sistemlerin  karsilastirilarak kullanildigi, genetik
tekniklerin hatalarinin minimuma indirilimeye calisildigi ve uluslar arasi diizeyde
bircok bilim insaninin katkilarini sundugu arastirmalar gittikce artan sayida
yayinlanmaktadir.

B. Genetik Arastirmalarin Arkeoloji ve Antropolojide Kullanim

Alanlari

1. Evrim ve Turlerin Kékeni

insanhgin kékenini arastiran bilim insanlarinin artik anlastiklari bir konu vardir:
Tarimazin kékeninin Afrika oldugu ve Homo erectus’'un uzun yUrlyGsO.
GUndmuzden 1.5 milyon yil &nce Homo erectus’'un Afrika’dan gikarak uzun yollar
kat ettigi, Beijing’e ve Java’'ya kadar uzandidi bilim c¢evrelerince kabul
edilmektedir. GuUnkl  Homo erectus kalntilan, Beijing yakinlarinda
Zhoukoudian’de, Java’da ise Ngandong’da bulunmustur. Ancak Homo
erectus'tan evrilen Homo sapiensin ortaya ¢ikisi konusunda iki teori
bulunmaktadir: Bunlardan birincisi olan “Afrika’dan Cikis Teorisi” ni savunanlar,
her ne kadar Homo erectus bu uzun yolculugunu yapmis olsa da bir slre sonra
tirlinin bu uzak yerlerde ortadan kayboldugunu ileri sirmektedir. Buna kanit
olarak da Homo sapiens’in tekrar Uzak Dogu’'da ortaya ¢ikisina kadar gegen
yaklasik 1.2 milyon vyl boyunca buralarda higbir “homo” kalintisina
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rastlanmamasidir. Bu teoriyi savunanlar, Homo sapiens’in daha sonra Afrika’dan
tekrar bir gé¢ dalgasi ile gesitli yerlere gittigini ve bu tirlerin yerini aldigini éne
stirmektedir (Renfrew and Bahn, 2001; Relethford, 2001, Cavalli-Sforza and
Cavalli-Sforza, 1995).

“Cok bolgeli” evrim teorisi ise her ne kadar “homo” kalintilari bulunmasa da
Homo sapiens’in farkl yerlerde Homo erectus’'tan evrildigini iddia etmektedir. Bu
gbrust savunanlar, fiziksel yapilardaki degisikliklerin diinyanin farkl yerlerinde,
yavas ilerleyen bir uyum streciyle birlikte, farkli hizlarda meydana geldigini ileri
strmektedir. Teori, farkli cografyalarda olmalarina ragmen, Homo sapiens’in
basarili bir sekilde dremesine yeterli olabilecek temaslari da oldugunu
sbylemektedir (Renfrew and Bahn; 2001, Relethford, 2001).

Wainscoat, dinyanin 8 ayri toplulugunun insan kromozomlarinin bir haritasini
ctkarmistir (Renfrew and Bahn, 2001). Bu haritada, cografi olarak birbirine yakin
topluluklarda benzer érintiler ortaya cikmistir. Fakat Afrika 6rneklerinin, Afrikall
olmayanlardan ¢ok farkli oldugu izlenmektedir. Afrikalilarin iki 6zgin 6rantisa
vardir ve Afrika o&rneklerinin %5’'i Avrasyalilara benzegsmektedir. Bu da
Avrasyalilarin Afrikahlarin baskin érintllerini kaybettiklerini veya hi¢ olmadigini
gbsteriyor olabilir. Yani Afrikali gruplarla digerleri arasinda baylUk bir genetik

mesafe vardir.

Sahra-alti Afrikalilarin arasinda buytk farklilik vardir, ¢ciinki mtDNA’lari aradan
uzun yillar gectigi icin mutasyona ugramistir. Baska bir deyimle Afrikalilarin
atalari yasayan topluluklar arasinda en eskileridir. Afrika ve diger topluluklarin
tarih ve genetik farkhliklari su sekilde 6zetlenebilir (Cavalli-Sforza, 2000:62):

Gée ilk Yerl. Tarih Genetik Farkhihk
Afrika-Asya GO 100,000 20.6
Asya-Avustralya GO 55,000 10.0
Asya-Avrupa GO 43,000 9.7
Asya-Amerika GO 15-50,000 8.9

24



insan evriminde genetik arastirmalarin bize sundugu bulgulardan bir baska 6rnek
de Neandertaller ile modern insanlarin iliskisine dair olmustur. Neandertallerin,
Avrupa’da GO 300,000 ile 30,000 yillar arasinda yasadigi ve o tarihten sonra
herhangi bir kalintisina rastlanmadigi bilinmektedir (Paabo, et al, 2004). Avrupa

gen havuzuna katkilarinin olup olmadigina dair ¢esitli teoriler ileri strilmastar.

1800’lerde Neander vadisinde bulunan ve mizede saklanan ilk Neandertalin,
1997 yilinda yapilan DNA analizinde (Feldhofer 6érnegi) mtDNA genomun
hypervariable region 1 (HVR1) 380 baz ciftli bdlgesinin tanimlanmasi ile modern
insanla Neandertal arasinda 27 nikleotid farki bulunmustur. Halbuki bu
bélgedeki farkli modern insan topluluklarindan alinan mtDNAlar arasindaki
farklilasma en fazla 8 nikleotiddir (O’'Rourke et al., 2000).

insanlarla sempanzeler arasindaki ayrismanin GO 4-5 milyon oldugunu ve sabit
bir mutasyon hizi oldugunu farz edersek Neandertal mtDNA ile modern insan
mtDNA ayrismasinin GO 550,000- 690,000 arasinda oldugu distndlebilir
(insanlar arasindaki ayrismanin GO 120-150,000 olmasi ile karsilastirilarak).

Bu arastirmalarin sonucunda, Neandertallerin ayri bir tir oldugu (Jones, 2002),
Neandertal-insan ayrigsmasinin ¢ok daha eskiye gittigi séylenebilir. Ancak tim bu
kesin gibi gérinen bulgulara ragmen, ilk Neandertal analizlerini yapan Svante
Paabo (2004) olaya daha dikkatli yaklasmakta ve Neandertallerin modern insan
genine katkisinin bir genetik striklenmeye bagli olarak da gdérilmeyebilecegini
veya modern insan DNA’sinin Neandertal gen havuzuna sdrekli akisinin olmus
olabileceginin de akilda tutulmasini énermektedir. Ancak Paabo ve ark. bahsi
gecen makalede, buglne kadar yapilan arastirmalarin bu katkinin olmadigini
gosterdigini sdylemektedir.

Neandertaller ile giinim(z insanlarinin karsilastirilmasi her ne kadar énemli ise
de, esas olarak Neandertaller ile anatomik olarak modern insan fosil
karsilastirmalarina ¢ok daha fazla ihtiya¢c vardir. CUnkl sdrekli gen akisinin
zamanla bir denge evresine gelerek tim atalarda bir miktar Neandertal geni
olmasi mumkindir (Relethford, 2001). Nitekim bu konuda Adlock tarafindan

Avustralya’da yapilan bir arastirmada 10 tane anatomik modern insan fosili ( GO
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8000- 60,000 yil) incelenmis ve en eski érnekte ginimiz insaninda bulunmayan
bir mtDNA soyu tespit edilmistir (Relethford, 2001).

Tarlerin kékenine dair genetik arastirmalar tim canlilari kapsamakta, insan yani
sira hayvan ve bitki kdken arastirmalari da hizla gelismektedir. Ozellikle
hayvanlarin evcillestiriimesi ve bitkilerin kultire alinmasi gibi olgular insana bagli
oldugu gibi, bunlarin muhtemelen nlfus hareketlerine ve yerlesim 6rtntilerine de

etkileri vardir.

Evcillesme Gzerine yapilan arastirmalar, ginimaz evcil hayvanlarinin hangi
trlerden evrildigine veya hangi hayvanlarla akrabaliklarinin olduguna bakildigi
arastirmalardir ve  DNA analizleri bu konuda o6nemli ipuglari vermektedir.
Mitokondrial DNA analizleri, mevcut evcil hayvanlarin farkli yabani topluluklarin
katkisi ile mi yoksa evcillesmenin sadece tek bir bélgeden mi ortaya ¢iktigr gibi

sorulara 6nemli yanitlar verebilmektedir (Paabo et al., 2004).

Bu konuda yapilan arastirmalardan birinde, modern ineklerin mtDNA’larina tart
tikenmis olan, Avrupa yaban sigirlarinin (auroch) katkisinin olmadigi ortaya
citkmistir. Muhtemelen, inekler Orta Dogu’da evcillestiriimis ama Avrupa’ya
getirildiklerinde Avrupali ineklerle ciftiesmemislerdir. Orta Dogu yaban sidirlarinin
DNA sekanslari elde edilemedigi icin yabani ineklerin atalari henlz
belirlenememistir. Ama atlarda bu iliski tespit edilmistir. Asya ve Alaska yabani
atlarinin mtDNA sekanslari modern atlarda bulunmustur. Bununla birlikte farkh
yabani at topluluklarinin ginimdz atlarinin gen havuzuna katkida bulundugu da

ortaya ¢ikmistir (Hofreiter et al., 2001).

Bir bagka 6rnek de magara ayilari ile ilgili aragtirmadan verilebilir (Hofreiter et al.,
2001). Loreille ve arkadaglan tarafindan 2001’de yayinlanan arastirmaya gére,
Avrupa ve Batl Asya’da 10,000 yil énce yasayip, soyu tikenmis olan magara
ayllari farkl magaralarda incelenmistir. Bu ayilarin mtDNA’lar halen yasamakta
olan ayilarin mtDNA’lari ile kargilastinldiginda, magara ayilarinin ginimiz
ayllarindan, iki tirin mtDNA sekans ayrimindan g¢ok daha &6nce ayristigini
gOstermistir. Magara ayilarinin kicik bir alanda yasamis olduklari da bu

arastirma ile ortaya ¢ikmigtir.
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Bu arastirmalarla birlikte evcillesme konusunda yapilan arastirmalar da dikkat
cekmektedir. Son yillara kadar cesitli tlrlerin evcillesmesinde tek tek merkezler
oldugu konusunda yaygin bir inan¢ varken simdi bazi arastirmacilar bunlarin ¢ok
merkezli olabilecegini iddia etmektedirler. Ornegin, sigir, koyun, su buffalosu ve
domuzlarin evcillesme kékenlerine dayali bir arastirmada, bu doért tlrin her
birinin en az iki olmak Uzere, muhtemelen daha fazla yerde evcillestiriimelerinin
meydana geldigini, érnedin domuzun hem Bereketli Hilal hem de Cin'de
evcillestiriimis olabilecegdi 6ne surtlmektedir (Bradley, 2000).

Bitkilerin kdltire alinmasina dair yayinlanan bir arastirmada da, ayni hayvan
evcillesmesi gibi, bitki tdrlerinin de birden ¢cok merkezde kultire alindigina dair bir
iddia 6ne surilmuastar (Allaby, 2000).

2.Cinsiyet Tayinleri

DNA analizlerinin paleodemografi, antropoloji ve arkeolojideki en énemli kullanim
alanlarindan biri cinsiyet tayinleridir. DNA analizlerinin yapilamadigi durumlarda
cinsiyet tayinleri esas olarak kemik morfolojisinde metrik élgimler, tanimlamalar
ve karsilastirmali tanimlarla yapilabilir. Genellikle mezarlarda bulunan insan
kalintilarinin eger cinsiyetini tayin edecek bir kemik &6zelligi yoksa, cinsiyet
rollerini yUkleyerek cinsiyet tayini yapiimaktadir (Grant, et al., 2002).

Cinsiyet tayinlerinde cesitli kemikler kullanilabilirse de en belirgin ézellikleri veren
kafatas! ve legen kemikleridir. Olglimlerde ve tanimlarda ayirt edici belirginlikler
cesitli arastirmacilar tarafindan yapilmistir. Ancak Richard S. Meindl ve ark.
(1985), ozellikle tek basina legen kemigine veya tek basina kafatasina
bakildiginda, ylzde yiz cinsiyet tayini yapilamadigina isaret etmektedirler. Bahsi
gecen arastirmada, Ozellikle erkeklerde sadece leden kemigi olcimleri ve
tanimlamasi ile % 6.8, sadece kafatasi dlgiimleri ile % 10.2 cinsiyet hatal tespit
edilmistir (n=100). Bu arastirmada hem kafatasi hem de leden kemiginin

bulundugu iskelet &érneklerinde bile cinsiyet tayini %97, sadece kafatasi olan
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Orneklerde % 92 ve sadece legen kemigi olan &érneklerde % 96’si kesin
yapilabilmigtir.

Morfolojilerin yasla ve populasyon 6zelliklerine bagli olarak da degisebildigi ve
tim iskeletin bulunmadigi érneklerde cinsiyet tayininin % 100 olamadidina isaret
edilmektedir (Meindl et al., 1985; Mays, 2002).

Halbuki DNA analizlerinin gelismesiyle, eski kemiklerden, DNA araciligi ile
cinsiyet tayini artik yapilabilmektedir. Her ne kadar kemiklerden alinan érneklerde
bu incelemeler yapilabilse de bugiin en fazla kullanilan genlerden bir tanesi
dislerden alinan ve dis minesi olusumunu kontrol etmekte roli olan,
amelogenin’dir (Mays, 2002). Bu gen hem erkekte hem de digide bulunur;
ancak X ve Y kromozomlari Gizerindeki nikleotid sekanslar birbirinden farklidir.
Bu farkh alanlari hedef alarak yapilan PCR sonucunda, bireyin cinsiyeti tespit
edilebilir. Elektroforez jelinde incelendiginde, erkeklerde ¢ift bant (X ve Y
kromozomlarindan geldigi icin), disilerde ise tek bant seklinde goérllir (sadece X

kromozomundan geldigi icin) (Mays, 2002; Jones, 2001).

Cinsiyet tayinlerinin DNA analizleri ile yapilabilmesi, morfolojik yapilarindan
cinsiyet tayini yapilamayan iskeletlerin ve 6zellikle bebeklerin ayirici tanilarinin
yapiimalarinda ¢ok 6nemli rol oynamaktadir. Eriskin iskeletlerinde bile tam
bulunan iskelet olmadidi taktirde cinsiyet tespitlerinin zorlugu s6z konusuyken,
bebek ve ¢ocuk iskeletlerinde durum daha da karmasiktir. Ginkl birgok cinsiyet
Ozelligi ancak ergenlikten sonra tam olarak bireyde belirginlesir. Cocuk
iskeletlerinin 6nemi hem mezar tipinin anlasiimasi hem de cinsiyetin bir infantisit
veya ¢ocuk kurban olayina bagl bir roli olup olmadidi sorusuna yaniti agisindan
6nemlidir (Faerman et al., 1998:862).

Gocuklarda cinsiyet tayinlerinin DNA analizleri ile nasil farkh bir yorum getirdigine
dair bir 6érnedi Ashkelon’da yapilan bir arastirma vermektedir (Faerman. et al,
1998). Bir hamam altindaki kanalizasyon kanalinda bulunan 100 yeni dogan (1-2
gunlik) iskeleti, arkeologlara bir infantisit olasiligini disindirmustir. Kemik
Orneklerinden alinarak yapilan DNA analizleri, alinabilen 43 &érnekten 19’unda

basarili sonug vermistir. Analiz sonuglarinda, érneklerin 14’Gnin erkek, 5’inin ise
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kiz oldugu ortaya ¢ikmistir. Roma déneminde diger yerlerde yapilan kazilardaki
buluntulara goére, infantisit olgusunun esas olarak kiz bebeklere uygulandigi g6z
6ndne alindiginda ve arastirmacilarin hamamin yerlesim vyerini de dikkate
aldiginda vardiklari sonug, bu hamamin bir genelev oldugu ve bu bebeklerin
genelevde ¢alisan kadinlarin istenmeyen ¢ocuklari oldugu yéntindedir. Bir baska
sonug da kadinlarin daha ¢ok kiz gocuklarini ileride genelevde galismalari igin
sag tuttuklar yéniindedir (Faerman et al., 1998).

3. Nufus Hareketleri/Go¢ Sorunlari

Genetik arastirmalarin  nidfus topluluklarinin - hareketini inceleyen sayisiz
arastirma, 6zellikle son 15 yildir pes pese yayinlanmakta, bu arastirmalar hem
mevcut nidfus topluluklarina hem de eski iskelet kalintilarina bakarak,
topluluklarin kékeni, birbiri ile iliskisi ve gobglerin topluluklarin gen yapilarina
etkileri gibi cesitli sorulara yanit vermeye calismaktadir.

a. Orta Dogulular Avrupalilarin Atasi mi?

En dnemli tartismalardan biri Bereketli Hilal (zerinde gelisen tarimin, Anadolu
Uzerinden Avrupa’ya yayilirken bunun sadece kultirlerin degil, ayni zamanda
genlerin ve dillerin de yayihmina yol agmasi teorisi ile ortaya ¢ikan tartismadir
(Cavalli-Sforza et al., 1994, 1995; Richards et al., 1996, 2002; Richards, 2003).

1970’lerde baslayan ve  Ammerman ile Cavalli-Sforza’nin ileri strdikleri “nifus
yayilimi” adi verilen bir model ile yillarca devam eden bir tartisma baslamistir:
Bu modeli éne slren arastirmacilar, Avrupa’nin birgok yerinden, esas olarak kan
Ornekleri alinarak yapilan genetik arastirmalarinin sonucunda, gen frekanslarina
bakmislar ve gradyanlari, esas bileske (PC) denen vektérlere gbre
gruplamiglardir. Birinci PC, diyagonal olarak Anadolu’dan baslayip, kuzeybatiya
dogru iskandinavya ve Britanya’'ya uzanmaktadir. Arastirmacilar, bunu Orta
Dogu’dan Avrupa’ya biyuk bir gb¢ dalgasi oldugunun kaniti olarak
sunmuglardir. O dénemdeki arkeolojik bulgulara da bakarak, bu gécle, ilk tarim
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topluluklarinin Avrupa’ya geldigini iddia etmislerdir. Orta Dogu’dan gé¢lin nedeni
olarak da ilk tarima baglayan topluluklarin, ndfuslarinin artisina bagh olarak
kaynaklarin onlan artik besleyemeyecek duruma gelmeleri nedeni ile yeni
bdlgelere gé¢ etmelerini, gd¢ eden topluluklarin da yeni geldikleri yerlerdeki avci-
toplayicilarla soy aligverisinde bulunduklarini veya onlari yerlerinden ettiklerini
ileri stirmaslerdir (Cavalli-Sforza, 2000; Cavalli-Sforza et al, 1994; Olson, 2003).

NUfus yayillimi modelini, matematik¢i Arthur Mourantin matematik modelinin
Uzerine istatistik genetik¢i R.A. Fisher bir merkezden herhangi bir seyin (insan,
hayvan, genler, fikirler) yayilimini gdsteren bir denklemle temellendirmis, bu

matematik modele “ilerleme dalgasi” adi verilmistir.

Giftciler Avrupa’da yayilirken, kendi genetik 6zelliklerini de tasimiglar ve bu
Ozellikler Avrupali mevcut genetik 6zelliklerin yerine gecmeye baglamistir. Yeni
Ozelliklerin en fazla glineydodu Avrupa’da goérildigld, cinkid Orta Dogu’lularin
kitaya buradan girdikleri 6ne surtimastir. En az goruldukleri yerin ise kuzeybati
olup, bunun nedeninin de buradaki ciftgilerin DNA’larinin evlilikler nedeni ile
seyreldigi iddia edilmistir. Pireneler ise gé¢ edenlerin fazla ilgisini gekmedigi igin

buralardaki DNA’larda bir degisiklik olmadigi séylenmigtir (Olson, 2003).

BlylUk bir gé¢ dalgasi seklinde tanimlanan bu yayilimi daha sonralari Colin
Renfrew, lisanlarin yayilimini agiklarken temel olarak kullanmistir. Renfrew,
buglin Avrupa’da en fazla kullanilan dillerin temelinde olan Hint- Avrupa dilinin
esas olarak Anadolu’da konusuldugunu ve ilk tarimcilarla bunun Avrupa’ya
yayildigini éne siarmustir. Béylece bir grup genetikgi, dil bilimci ve arkeolog
Neolitik ¢iftgilerin Avrupa’nin Mezolitik avci-toplayici topluluklarin yerine gegtigini
savunmustur (Renfrew and Bahn, 2001).

Cavalli-Sforza’nin hipotezine karsi goris ingiltere’den Martin Richards ve
arkadaslarindan gelmistir (Richards et al., 1996, Richards, 2003). Richards ve
arkadaslari, kaynak grup oldugu ileri sirtlen bati Asya (Orta Dogu dahil) ve
Kuzey Afrika'daki topluluklarda mtDNA analizi yapmistir. Daha sonra bu
gruplarin mitokondrial haplotiplerini mevcut Avrupall nifuslarla karsilastirmistir.

Richards, Avrupa ve Bati Asya’dan alinan 821 Ornegin arastirildigr ilk
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calismasinda, buginin Avrupa mtDNA’sinin birgcok g6¢ dalgasini yansittigini
ortaya ¢ikarmistir. Birinci dalga, Avrupa’ya ilk gelen modern insanlarin gé¢a olup,
gelenlerin mtDNA’sI mevcut Avrupalilarin % 5 - % 18’'inde gérilmekte oldugunu
ileri sirmastar. Ikinci blylk gégun ise, Buzul Devri sonunda, Orta Dogu’lularin
kuzeye gbgleri sonucunda olup, ¢ogunluk mtDNA’nin bu dénemden gelenlerin
izlerini tasidigini iddia etmistir. Richards ve arkadaslari 2003 yilinda, gegen sire
icinde yaptiklari baska arastirmalarin da sonuglarini géz 6ntne alarak, Orta
Dogu’dan gelen ciftgilerin buglnki Avrupalilarin mtDNA’larinin %20’sini teskil
ettigini belirtmistir. Bu oranin, yapilan Y- kromozomu analizleri ile de értlstiga
gorulmustar (Richards, 2003: 135-162).

Buglin gelinen noktada, Cavalli-Sforza Orta Dogu’nun tim Avrupa’nin genetik
yapisini olusturmadigini, iddialarinda bu oranin %26-28 oldugunu séylemektedir.
Karsi goéristekiler ise, Orta Dogu ve Avrupa’nin birbirinden Kkesinlikle ayri
olmadigini, ancak hem Orta Dogu’'dan gelenlerin hem de Avrupali avci
toplayicilarin genetik yapilarinin ortak olarak buglnin Avrupa gen haritasina

katkisi oldugunu belirtmektedirler.

b. Ilk Avrupal Ciftcilerde Antik DNA Arastirmasi ve Tarimin
Avrupa’da Yayilmasi

Neolitik kadinlarin mevcut Avrupa topluluklarina katkisini bulmaya ¢alismak icin
yapilan ilk arastirma, Wolfgang Haak ve ark. (2005) tarafindan yazilan bir
makalede yayinlanmigtir. Bu makaleye goére, Linearbandkeramik (LBK) ve Alféldi
Vonaldiszes Keramia (AVK) Kkdltlrlerinin bulundugu Almanya, Avusturya ve
Macaristan’in 16 bélgesinde bulunan GO 7500-7000’e tarihlenmis 57 Neolitik
iskeletten alinan aDNA &rneklerine bakilmistir. DNA 6rnekleri kemik ve diglerden
alinmig, incelenen 57 érnekten, 24 tanesi (%42) basariyla amplifiye edilmigtir. Bu
basarili érneklerin 18 tanesinin sekanslarinin tipik Bati Avrasyali mtDNA kollarina
ait olup, iclerinde 7 tanesinin H veya V sekanslarina, 5 tanesinin T sekansina, 4
tanesinin K sekansina, birinin J sekansina ve birinin de U3 sekansina ait oldugu
goriimastir. Bu 18 sekans Avrupali, Orta Dogulu ve Orta Asyalrlarda en sik
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gbrulen sekanslar olmaktadir. Ancak bu érnekler zaman ve cogdrafi olarak yeterli
ve ayrintili kanitlar sunmadigi igin bu arastirmada ele alinmayarak kalan 6 érnek
Uzerinde yogunlasiimigtir.

Bu 6 6rnegin ayirici ve nadir gérilen N1a koluna ait oldugu tespit edilmistir.
Dogrulamak icin 6 bireyin farkh yerlerinden bagimsiz olarak alinan érneklerden
517 tane klonlama yapiimis ve Nia tipleri dogrulanmistir. Orneklerden iki
tanesinin sekanslari ayni, digerleri farkh bulunmustur. N1a soyu LBK bdlgesinde
cok goérllmekte ve birbirinden bagimsiz olarak Almanya ve Macaristan’dan alinan
Orneklerde bir veya daha fazla N1A tiplerine rastlanmaktadir. Tim Neolitik LBK
tipleri “Avrupali” N1a alt koluna girmekte ve bu alt kol bugin nadir de olsa
Avrupa’nin birgok yerinde ve komsu Asya ve Kuzey Afrika’da gérilmektedir.

Arastirma, daha sonra modern Avrupalilarda 150 kez daha disiUk frekanslarda
g6rilen N1a’nin son 7500 yilda meydana gelen basit bir genetik slrtklenmeye
mi bagll oldugu sorusuna yanit bulmaya calismistir. Aragtirmanin 6rneklerinde
Nia’nin %25 oldugu ele alinacak olursa, Neolitik LBK topluluklarinda, bu
frekansin %8 ile %42 oldugu tahmin edilebilir ve bu en disik oran olan %8 bile
bugin Paris ile Macaristan arasindaki LBK bdélgesindeki modern nfus
6rneklerinde bulunan %0.2’den ¢ok daha yuksektir. Bu da modern Avrupalilarin
ilk ciftcilerden gelmediklerinin bir kaniti olarak sunulmustur. Ama eger geldilerse,
arastirmacilarin iddiasina gére bir genetik siriklenme neticesinde buglnki
sonuglar alinlyor olabilir. Bunu arastirmak igcin Haak ve ark. bir bilgisayar
simulasyonu yapmiglardir. N1ia’nin genetik bir siriklenmeyle kaybolup
kaybolmadiginin arastirmasi icin 2300 modern &rnekte en az 74 Nia'ya
rastlanmasi gerektigini simalasyon géstermistir. Halbuki modern érnekte 119-259
N1a’ya rastlanmigtir. Neolitik topluluklardan komsu topluluklara her kusakta gé¢
oldugu taktirde ne olduguna bakmak igin similasyona devam edilmigtir ve bu da
sunu gostermigtir ki, 7425 yilhk bir stre, N1a’nin buginki %0.2 seviyelerine
inmesi igin yeterli bir zaman degildir. Bodylece simulasyonlar, modern
Avrupalilarin ilk ¢iftcilerin dogrudan alt kusaklar oldugu ve N1ialarini da bir
genetik sUrlklenmeye bagli olarak kaybettikleri hipotezini ¢arattaga ileri
sUrulm0str. Simdlasyonlar, Orta Avrupa’daki ilk giftgilerin modern Avrupalilarin

disilerine sinirli bir genetik iz biraktigini gosterdigi beliritilmistir. Arastirmacilara
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gore, Neolitik kdltdr izlerinin var olup genetik izlerin az olmasinin nedenlerinden
biri kaltlrtn, insansiz olarak Avrupa’da yayilmis olmasi olabilir. Bu da kiguk
gruplarin tarimi Avrupa’nin yeni alanlarina tasimis oldugunu ve teknik yerlesince
cevredeki avci toplayicilarin bu kdltdrd almis oldugu ve bu kiglk gruplarin
eridigi, dolayisi ile Ni1a frekanslarinin modern seviyelerde goérilen dusuk
degerlerine kadar indigini aciklayan bir neden olabilir iddiasinda bulunmuslardir.
Bu hipoteze gbre Mezolitik Avrupalilarda N1a ya ¢ok nadir ya da hi¢ yoktur
sonucu, dinyada bu frekansin neden az oldugunu agikhyor olabilir denmigtir.
Ayni arastirmacilar, alternatif hipotez olarak erken Neolitik topluluklarin
Avrupa’ya yerlesmesinin birgok N1a tiplerini ortadan kaldirmig olabilecegini de
O6ne surmuglerdir. Ancak bunun arkeolojik verilerinin hemen hi¢ olmadidi da
belirtilmistir. Sonug¢ olarak arastirmacilar, incelenen Neolitik topluluklarin genetik
olarak Paleolitik kékenli oldugunu éne siirmektedirler. Ozellikle Orta Dogu’dan

Neolitik gb¢ olgusu dikkate alinmadiginda, bu hipotez gliclenmektedir.

Antik DNA’nin kullanilarak ndfuslarin genetik yapilarini incelemeye g¢alisan bir ilk
olmasi agisindan bu arastirma 6nemlidir. Ancak Avrupalilarin kékenine dair bu
arastirma, gerek drneklerinin sadece belli bir bdlgeden secilmesi ve gerekse de
O0rnek sayilarinin hayli azhdr nedeni ile bazi bilim insanlarinca elestirilmistir
(Ammerman et al., 2006). Orneklerin azligi 6zellikle tim bir kitay! ilgilendiren bir
arastirma g6z 6nine alindiginda ve sonug olarak da bir genelleme yapmasi
acgisindan yetersiz gériinmektedir.

Avrupa’da nUfus hareketlerini ve topluluklarin genetik yapilarini inceleyen
arastirmacilar, bir yandan da Avrupa’da tarimin yayilmasi ile ilgili goéruslerini
gelistirmektedirler. Bu konuda, arkeolojik bulgulara dayanarak verilerini sunmaya
calismaktadirlar. Halen tartismalarin strmekte oldugu bu konuda baslica iki
g6rus vardir:

Bunlardan birincisi, Luigi Luca Cavalli-Sforza ve ark. tarafindan savunulan ve
yukarida da deginilen nifus yayilimi modelinin, tarimin Orta Dogu’dan Avrupa’ya
gelmesine de katkisi oldugu bigimindedir. Cavalli-Sforza (2002),  kdlturel
yayilhmin da nifus yayihmiyla birlikte oldugunu savunmakta, agro-pastoral

ekonomi gibi bir teknigin bulunmasinin ndfus yayihminda 6nemli bir faktér
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oldugunu sdylemektedir Cavalli-Sforza, tarimin gelismesinin  buna bagh
tekniklerin ve hayvan evcillesmesini de beraberinde getirdigini ileri sirmektedir.
(Cavalli-Sforza et al., 1994:107). Bugday tariminin yilda 1 km’lik bir hizla, yavas
yayllmis olabilecegini, ancak kiyllarda ve &6zellikle Bati Akdeniz ve Orta
Avrupa’nin dogu ovalarinda daha hizli olabilecegini 6éne sUrmuUstir. NOfus
yayihmini agiklarken, erken tariminin insana bagl oldugu igin yavas ve dizenli
ilerledigini, demografik bilgilerin ntfus yayilimiyla tarim yayiliminin birbirine bagli
oldugunu gbsterdigini, etnografik gézlemlerin avci-toplayicilarin tarimcilarla
iliskiye gectiginde ¢ok az etkilendigini; genlerin modern cografi dagiliminin Orta
Dogu kdékenli bir yayihmi gdésterdigini ileri sirmektedir (Cavalli-Sforza et al.,
1994). Cavalli-Sforza, tarimin Bati Asya’dan Avrupa’ya yaylliminin neden 4000
yil sirdidl sorusuna nifus yayillimi modelini sipheyle karsilayanlarin yanit
veremediklerini iddia etmektedir. Avrupa’da erken ganak ¢omlek kultarlerinin,
kiltarel yayihma gazel bir 6rnek teskil ettigini ve LBK konusunda karsi goéruste
olanlarin agiklamalarinin da yetersiz oldugunu savunmaktadir (Cavalli-Sforza,
2002).

Tarimin Avrupa’da yayilimini daha cok belli bélgelerde temaslar veya “birdirbir
oyunu atlayisi” na benzeterek agiklayan baslica arastirmacilar ise, Marek
Zvelebil ve Martin Richards’dir. Bu goérUste olanlar, Avrupa Mezolitik topluluklari
ile Neolitik ciftgilerin, dncl boélgelerde belli temaslarda bulunduklarini, aralarinda
bir gen aligverigi oldugunu ve bunlarin sonucunda da LBK ve Trichterbecker-
TRB (Kuzey Avrupa, Iiman Kusak) kultirlerinin ortaya ¢iktigini savunmaktadir.

Zvelebil (2000), tarimin esas olarak Macaristan’dan, bir yildiz patlamasi gibi
yayilldigini savunmaktadir. Martin Richards ve ark., nifus yayilimi modelinin artik
gecmiste kalmasi gerektigini iddia etmiglerdir.

Tartigmalarda sik¢a bahsedilen ve kultdrlerin yayilmasina kanit olarak verilen
bulgulardan biri, Linear canak ¢émlek kiltiiri ve Alféldi Vonaldiszes Keramia gibi
kaltarlerin Avrupa’da 7500 yil &éncesi gibi erken bir tarihte baglamasidir. Bu
kllthrlerin Macaristan ve Slovakya’dan kdkenlerini aldiklari ve daha sonra
LBK’nin hizla Paris havzasina ve Ukrayna’ya yayildigr goérilmastar. LBK'nin

yayllmasinin 500 yil gibi cok kisa zamanda olup yaklasik bir milyon
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kilometrekarelik bir alanda gértlmesi, bu yayllmanin insanlarin géc¢ine bagli
olarak hizlandiginin ispati olarak gosterilmektedir.

Esas olarak genetik arastirmalar temelinde yUrttlen bu tartismaya, Ron Pinhasi
ve Mark Pluciennik (2004) salt genetik arastirmalarin ginimiizde nlfus hareket
ve genetik karigimlar o6rtntllerini tespit edemeyecegi, bunun ancak genetik
olmayan bilgilerin de katkisinin olmasi gerektigini savunarak katilmislardir.
Pinhasi ve Pluciennik’in arastirmalarinda (2004), t¢ bdlgeden topladiklari 231
6rnek Uzerinden kraniometrik verilerini sunmuslar ve bu veriler ile birlikte nikleer
DNA ve Y-kromozom genetik markerlarin mekansal otokorrelasyon
istatistiklerinin  Avrupa’da tarimin yayilimina dair daha anlamli sonuglar
verecegini ileri sirmaslerdir. Ayrica tarimin yayihiminin, karmasik ve birden ¢ok

mekanizmay! igerdigini séylemislerdir.

Pinhasi ve arkadaslarinin bir baska arastirmasinda (2005) ise, Avrupa, Orta
Dodu ve Anadolu’da 735 erken Neolitik yerlesim yerinin belli merkezlere
uzakhginin dlcllerek yapilan radyokarbon analizleri ve matematiksel istatistik
modelleri ile, Neolitik yayillimin Avrupa’da yilda 0.6-1.3 km olarak tespit edildigi,
bu hizin Cavalli-Sforza ve arkadaslari tarafindan éne sirilen nifus yayihm
hiziyla érttstiga gdsteriimektedir.

Tarimin Avrupa’da yayilmasi konusunda, yukarida bahsedilen arastirmacilarin
yayinlarinin disinda da birgok yayin gériimektedir. Ancak tartismalarin biraz
daha netlige kavusmasi icin yeni arkeolojik bulgulara ve genetik arastirmalara
ihtiyagc duyulmaktadir.

c. Neolitik Sibiryalilarda Nifus Yakinliklari Arastirmasi

Pennsylvania Universitesi, ABD, Irkutsk Devlet Universitesi, Rusya ve Alberta
Universitesi, Kanada'li arastirmacilarin yQr(itt(igii ve sonuglarini 2006 yilinda
yayinladiklari Prehistorik Sibirya’nin nifus tarihine bakan arastirma, arkeologlarla
genetikgilerin birlikte ¢caligsmalarinin iyi bir érnedi oldugu gerekgesiyle bu bélimde
ele alinmigtir (Mooder et al., 2006).
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Arastirmanin amaci, Neolitik Kitoi ile Serovo-Glazkovo kaltarleri, topluluklari
arasindaki biyolojik mesafeyi mtDNA verilerini kullanarak, incelemekti. Ayrica
arastirma, bugun Sis-Baykal bélgesinde yasayanlarin, Neolitik dénemde
yasayanlarla ayni soydan gelip gelmediklerine bakmayi amagladi.

Bu arastirmada Baykal Goéli’ne akan, Angara Nehri'nin gevresinde bulunan iki
Neolitik Sis-Baykal mezar topluluklari incelendi. Lokomotiv ve Ust’-Ida adli bu iki
mezarligin arkeolojik kayitlara gére kullanimlari arasinda 800 yillik bir stire vardi.
Maddesel kdltirleri, 6l gébmme gelenekleri, mezar aligkanliklar ve gecim
stratejilerine bakildiginda bu topluluklar birbirinden ¢ok farkhydi. Ayrica kafatasi
incelemeleri sonuglarina goére biyolojik olarak da birbirlerinden farkhydilar.

Lokomotiv mezarlhigi, Kitoi adi verilen topluluk tarafindan kullanihyordu. Bu
toplulugun kdltirinde gérilen baslica 6zellikleri, beslenmelerinin esas gidasini
baligin olusturmasi, mezarlarinda kirmizi asl boyasi kullanmalari ve 6lUlerinin
baslarini  kesmeleriydi. Bu toplulugun ortadan kalkmasinin en &nemli
nedenlerinden birinin segici beslenme ve sosyal olarak izole bir yasam strmeleri
olarak iddia edildi. Kitoi kultlrl yaklasik 6000 yil énce yok oldu. Ardindan gelen
800 yiIl boyunca Sis-Baykal y6resinde baskaca bir mezar yerine rastlanmadi.

Bu bdélgede, ginimuizden 5100 yil énce Ust’-Ida adli baska bir kltir gérildi. Bu
kaltarin mezar yerleri ise Lokomotiv’den yaklasik 100 km kadar kuzeydeydi. Bu
mezar yeri, Serovo ve Glazkovo adh iki toplulugu temsil ediyordu. Bu iki
toplulugun mezar aligkanliklari birbirinden biraz farkli olsa da, hareket értntlleri,
gecim stratejileri gibi kiltdrel davranislarinin benzerliginden dolayi arastirmada
tek bir grup olarak ele alindilar.

Serovo-Glazkovo ile Kitoi arasinda, mezarlarinda bulunan maddesel kultir
arGnleri, hareket 6rtntlleri ve gegim stratejileri konularinda belirgin farklar vardi:
Ornegin Serovo-Glazkovo kiltiiri, gémme ritiiellerinin bir parcasi olarak ates
kullanmisti ancak mezar yerlerinde ¢ok kiiclUk bir miktar da olsa asI boyasi da

bulundu. Ayrica esas gidalarini av hayvanlarindan aldiklari ortaya cikti. Onceki

36



arastirmalar Serovo-Glazkovo topluluklarinin  Kitoi'de yasayanlardan daha
saglikli olduklarini ve daha buyuk bir nifusa sahip olduklarini gésterdi.

Bu arastirmadan 6nce yapilan mtDNA arastirmalari modern Sibiryali topluluklarin
mtDNA kompozisyonlarinin birbirinden ¢ok farkh olduklarini ortaya g¢ikarmisti.
Guney Sibiryalilarin anasoy yapilari cografi yerlesimlerine bagli olarak birbirinden
cok farkliydi. Bu da bu topluluklarin komsulari ile gen alisverisinde olduklarini
gbsteren bir bulguydu. Ancak Sis-Baykal bélgesinde yasayan gruplarin, diger
bdlgelerde yasayanlara gére, birbirleriyle biyolojik olarak daha yakin bir iligkide
olmasi bekleniyordu. Onceden yapilan cesitli aDNA calismalari, Kuzey Amerika
mtDNA topluluk yapisinin binlerce yillik sdrekliligini ortaya koymustu. Bahsi
gecen bu arastirma ile, Glney ve Orta Sibirya’daki nifus ve yerlesim sarekililigine
analog olarak geligtirilen veri yorumlarindaki kaygilarin, Sis-Baykal bdélgesinin

farkliliginin aDNA analizleri ile agikhda kavugmasini da amagladi.

Arastirmada kullanilan iskelet 6rnekleri Lokomotiv ve Ust’-Ida mezarliklarindan
Rus arkeologlar tarafindan 20nci ydzyillin son 20 yilinda g¢ikartiimigt.
Lokomotiv'in kalibre edilmis radyokarbon tarihi MO 6125-4885 olarak tespit edildi.
Bu mezar yerinden 124 iskelet ¢ikartiimisti.

Ust’-Ida’daki mezarlar, kalibre edilmis radyokarbon tarihlemesine gére MO 3710-
2020’e tarihlenmisti. Buradan 64 iskelet cikartilmisti. Ust-lda’da iki mezar
tipolojisi vardi. Serovo tipinde (n=37), iskeletler uzanmis pozisyonda olup baslar
glneye dogru bakiyordu. Glazkovo (n=12) tipinde ise iskeletler ya uzanmis ya da
biklImUs pozisyonlarda olup baslari kuzeye bakiyordu. Ust’-Ida’da bulunan bu
iki grup, kemik 6zelliklerinin ve maddesel kltdrlerinin benzerlikleri nedeniyle tek
grup olarak ele alindi.

Sis-Baykal bélgesinin toprak yapisi ve iklim &zellikleri DNA’nin kemiklerde iyi
korunmasina neden olmustu. Analiz igin, Lokomotiv’den 40 drnek ve Ust’-lda’dan
42 Ornek, gb6gus ve boyun omurga kemiklerinden alinarak Alberta

Universitesi’nde incelendi.
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mtDNA analizleri, Lokomotiv bdlgesinden alinan érneklerin 31’inde (%78) ve
Ust-Ida bélgesinden alinan érneklerin 39’unda (%93) basarili sonuglar verdi. Ug
grupta incelen érneklerin HV1 motiflerine bakildiginda, bir alt grubun érneklem
sayisinin yetersizliginden, diger alt grubun ise 6&rnekleri alan osteolog’un
6rnekleri, modern DNA ile bulastirmasi nedeni ile sonug¢ analizlerine alinmadi ve
sadece 10 Lokomotiv ve 17 Ust’-Ida 6rneklerinin oldugu birinci alt-gruba dayali

olarak sonugclara varildi.

Analiz sonuglarinda, Lokomotiv ile Ust’-lda’da 5 Dogu Avrasya haplogruplar da
gorilmesine ragmen frekanslar hayli farkliydi. Lokomotiv grubunda agirlikli
olarak D (%23) ve F (%48) , Ust-lda’da ise A (%26) ve C (%28) haplogrup
frekanslarinin daha fazla oldugu bulundu. Her iki bdlge 6érneklerinde B veya X
mtDNA haplogruplarina rastlanmadi.

Bu sonucglar modern topluluklarin haplogruplari ile karsilastirildiginda, su anda
ayni bélgede yasayan Ket'lerin en az %50 HV1 sekanslarinin Kitoi’lerle ayni

olduklari bulundu.

Serovo-Glazkovo'da %26 kadar goérilen A haplogrubu, Baykal Gélu yakinlarinda
yasayan topluluklarin ancak %4’inde bulundu. A haplogrubu en fazla kuzeydogu
Sibirya’da yasayan, modern Chukchi ve Yupik'lerde, % 67 ve %80 olmak Uzere,
bulunuyordu.

iki grubun haplogruplar karsilagtirildiginda, Kitoi ile Ust-lda topluluklarinin
aralarinda herhangi bir anasoy yakinliginin olmadigi géruldu. Arkeolojik kayitlarla
bu bulgular eslestirildiginde, GO 7nci bin yilda Sis-Baykal bélgesinde biyolojik
kesintiden sonra bir ntfus degisikligi olmasinin gok muhtemel oldugu distnaldu.

Arkeolojik kayitlar, Kitoi’'lerin sosyal iligkilerinin go¢ ve cinsiyet dengesizlikleri ile
sekillendigini gbsteriyordu. Bu faktérler, ntfusa bagl sorunlar veya iklim kosullari
olmaliydi. Arastirmacilar tarafindan, Kitoilerin baska bir yere, muhtemelen
Yenisey Nehri havzasina g6¢ etmis olabilecedi iddia edildi. Serovo-Glazkovo

topluluklari da daha sonra bu bdlgeye gelmis olmaliydi. Yine arkeolojik verilerle
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eslestirildiginde, bu topluluklarin  Yukari Mogolistan’da bulunan bir Hun
mezarligindan ¢ikanlarla akrabalik iligkileri bulundu.

Henlz tamamlanmamig analizlerin ilk sonuglarina gére, arastirmacilar, Kitoilerin
%90 ve Serovo-Glazkovo topluluklarinin %85 mtDNA’larinin Dogu Avrasya
kdkenli olduklarini tespit etti.

Arastirma, hipotezin test edilmesinin yani sira, aDNA verilerinin arkeolojik

bulgularla birlikte yorumlanmasinin dnemini ve yararlarini gésterdi.

4. Akrabalik ve Soy lliskilerine Ozgli Sorunlar

Arkeolojinin  DNA analizlerinin yardimi ile yanit vermeye g¢alistigi baglica
sorulardan biri, kultdrlerin gelismesinde ve yerlesimlerde ayni soy (akrabalik)
iligkilerinin ne kadar olduguna bakilmasidir.

a. Asikli Hoyuk ve Catalhdyik

GUnUmiz arkeolojisinde énemle tartigilan kdken sorunu, ata kiltl, soya bagh
sureklilik, toplumsal bellek, kultir bélgeleri arasindaki iligki bicimleri gibi konulara
DNA analizlerinin getirecedi somut veriler vardir. Bu tir tartigmalarin farkli
yaklagimlarla ele alindigi iki érnek, Ulkemizde, Orta Anadolu’daki iki Neolitik
yerlesmedir.

Bunlardan Kapadokya Boélgesi’nin Canak Cdmleksiz Neolitik yerlesmesi Asikli
Hoéylk'te akraballk ve soy iligkilerine bakmak igin DNA arastirmalar
yapiimamigtir. Ancak Asikli HoyUk toplulugunda “Akdeniz Anemisi’ni aragtirmak
Uzere insan iskeletlerinden DNA &rnekleri alinmistir. Bu érnekler, Anadolu’daki
diger tarinbncesi yerlesmelerden alinan érneklerde oldugu gibi bulagsmaya bagh
olarak sonu¢ vermeyince, c¢alismalara bu sorun ¢6zUmleninceye kadar ara

verilmistir (M. Ozbasaran ile 6zel gériisme, Aralik 20086, istanbul). Konya Ovasi
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Neolitik yerlesmesi Catalhdylk'te ise soy iligkilerini arastirmak icin analizler
yapilmig, ancak sonug alinamamigtir.

Asikll Hoyik'te yerlesme MO 9.bin yilda baslar (Esin ve Harmankaya, 1999).
Asikh Héylk’dn bu eski tarihi, ortaya ¢ikarilanlarin Orta Anadolu’daki Neolitik
yerlesmelerle karsilastiriimalari, toplulugun nereden geldigi, kbékeni, bdlgeye
yabanci olup olmadigi gibi sorularin tartigiimasini baslatmistir. Bir yandan
Neolitik dbnem gelismelerinin kendine 6zgu 6zelliklerle izlendigi Giney ve Dogu
Anadolu, Kuzey Suriye, Irak, Levant Bélgesi gibi bdlgelerle, diger yandan aradaki
kronolojik farka karsilik kimi carpici benzerliklerin ve/fakat aykirihklarin da
goruldigi. Konya Ovasi ile yapilan karsilastirmalarla kbéken sorunu
sorgulanmaktadir (Duru, 2003).

Asikli HOoyUk yerlesmesi 6zelinde sirmekte olan tartismalarin bir digeri ise,
kiiltirel srekliliktir. Ozellikle 2. tabakada ayni alanda yapilarin (st Uste, yerleri
degistiriimeden 10 yapi evresi boyunca kendilerini tekrarlamalari (Esin ve
Harmankaya 1999: Fig. 9A), toplulugun atalarina bagliliklari, soya bagl sureklilik
olgusu ile birlikte distunUlmektedir. Her yapi evresinde bulunmamis olmakla
birlikte yapilarin taban altlarinda mezar gukurlari yer almaktadir (Yiimaz, 2002).
Bu bireylerden alinacak o6rneklere uygulanacak DNA analiz sonuglarinin, o
yapinin on yillarca degismeksizin ayni yere tekrar tekrar yapiliyor olmasinin
gercekien ataya baghlk ile agiklanip agiklanamayacagr konusunda saglam
veriler saglayacagi kesindir.

Catalhdyik yerlesmesinde de ayni sekilde toplumsal iliskiler, akrabalik iligkileri,
toplumsal bellek Uzerinde c¢aligmalar, tartismalar strmektedir (Hodder and
Cessford, 2004). 2004 yilinda Glney Alan’da ortaya cikarilan bir erigkin iskeleti
ile kucaginda tuttugu sivali kafatasi arasinda oldugu varsayilan akrabalik
iligkisinin belki de tek yaniti DNA analizlerindedir.

Ayni sekilde yine glincel tartisma konularindan toplumsal bellek, Catalhdyik’te
cok cesitli acilardan ele alinan konulardan biridir (Hodder, 2006: 164-165).
Mimari acidan sureklilik gdsteren, Ust Uste yapilmig iki yapr (Bina 1 ve 5)

arasindaki iligki, her iki yapida bulunan iskeletlerin birbirleriyle iliskileri (Hodder
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and Cessford 2004:34-35), toplumsal belledi olusturmak icin kullaniimis
olabilecek kafataslarinin kimlere ait oldugu, kafatasi gévdesinden ayriimis
bireylerin gbvdelerinin nasil bir igleme tabi tutuldugu gibi, 6nce Catalhdyik’e,
daha sonra bu bdlgeye ve déneme 6zgl davranis ve uygulamalarin anlasiimasi
icin DNA analizleri kaginilmazdir. Catalhdyilk’te anasoya bagl ve anaerkil bir
toplum oldugunu ileri slren tartismalarda ev yapilarinin anneden kiza miras mi
birakildigi gibi sorulari da igine alan, toplum yapisi ile sosyal 6rgUtlenmesini
ortaya c¢ikarmak amaciyla farkhh zamanlarda kemik ve dis érneklerinden antik
DNA analizleri yapilmaga calisilmistir. Leuven ve Stanford Universitelerinde
yapilan bu analizlerde, alinan &rneklere modern DNA bulasmasi nedeni ile
basarili bir sekilde amplifikasyon gerceklesememistir (Malhi et al., 2005: 307-
311). S6z konusu calismalar, bu sorun ¢bézimleninceye kadar bir sire icin
ertelenmistir (Hodder ile 6zel gérisme, Temmuz 2006).

b. Sagalassos Kazilari

Sagalassos’ta 1994 ile 1997 yillan arasinda yapilan kazilarda bulunan 24
iskeletten alinan kemik ve dis 6rneklerinin mtDNA analiz sonuglari, 1997 yilinda
yayinlandi (Jehaes et al., 2000). Bu arastirmada amag, &érnekler arasinda
herhangi bir soy iligkisinin olup olmadigi ve bulunan bireylerin bilinen Avrupal
veya Avrupall olmayan haplogruplar icinde filogenetik olarak yer alip almadigina
bakmakii.

Dért kazi sezonu sirasinda ortaya gikarilan insan kalintilari, asagr agoranin bati
tarafindaki yamacta bulundu. Roma imparatorlugu zamaninda, bu bélgede bir
portik oldugu ve bunun ilk 6nce 1nci yazyilin ikinci yarisinda insa edilmis, MS
518 depreminden sonra, tekrar insa edilmis oldugu anlasildi. 7nci ylzyil
ortalarindaki blyUk depremden sonra ise tamamen yikilmisti. 1998 ve 1999
kazilarinda bu deprem felaketinden &6nceye tarihlenen ve bati portik'in arka
duvarinda yer alan bir nekropol alani tespit edildi. Depremden sonra, tim yikilan
yapilar kaldiriimadigi gibi bu alan mezar alani olarak kullaniimaya devam edildigi
tespit edildi. Stratigrafi, insan kalintilarinin 7nci yy.in ikinci yarisina ait oldugunu
gbsterdi.
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Sagalassos’ta, 1994 ile 1997 yillari arasinda yapilan kazilarda, iki tanesi ikili
mezar olmak Uzere 23 mezar tespit edildi. Yapilan antropolojik incelemelerde,
iskelet kalintilarinin 11 tanesinin yetiskin olup, bunlarin gogunun yirmili yaslarda
oldugu ispatlandi. Diger mezarlar ise 2 yas civarindaki ¢ocuklara aitti. Sadece
yetiskinlerde yapilabilen cinsiyet tespitlerinde ise, dérdinin erkek, besinin kadin,
birinin ise soru isaretli olmak Uzere yine bir kadin oldugu anlasildi. Bir tanesinin
ise cinsiyet tespiti yapilamadi. Yas ve cinsiyetlerine bakilarak ortalama bir kent
nufusunu temsil etmedikleri digtndldiginden bu bireylerin élimUnin bir afete
bagh oldugu ileri strtldd. Ama bulunan insan kalintilarinda herhangi bir kiriga
rastlanmadigi i¢in bu 6lumlerin sebebinin dogrudan depreme bagli oldugu ileri

stridlemedi.

Her iskeletten birbirinden bagimsiz en az iki ve cogunlukla U¢ tane olmak Uzere
kemik ve dis drnekleri alindi. Orneklerdeki mtDNA analiz sonuglari elde edilen

sekanslarin otantikligi kriterlerine uygun sekilde dort grupta toplandi.

Grup A: iskeletlerden yeterli materyal alinamadidi icin otantik sonuclar elde
edilemedi. Bu grupta cocuk iskelet érnekleri olup, incelenecek materyaller gok
azdi. Bu grupta “en az iki 6érnek kriteri” ne uyulamadi

Grup B: Bulasma oldugu igin otantik sonuclar elde edilemedi. Ornek alan dis
hekiminin DNA’sini bulastirdigi distnalda.

Grup C: Bu grupta bulunan bes iskeletten potansiyel otantik sonuglar elde edildi.
Bu grupta da bulagsma ve DNA yapisinin bozulma problemleri olmasina ragmen,
kismi sekanslar elde edildi.

Grup D: Toplam sekiz iskeletten, tim kriterlere uygun olarak otantik mtDNA
sonuclari elde edildi.

Bunlara gére, Grup C ve Grup D’nin mtDNA sonuglarina bakildiginda, bireylerde

benzer sekanslar bulunmadi ve bdylece aralarinda herhangi bir anasoy iligkisi

olmadigi sonucu ortaya cikti. Ancak ikili mezardan (bir yetiskin ve bir cocugun
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birlikte bulundugu) alinan &rneklerde mtDNA sekanslarinin sadece birinde
farklilik gérGldi. Bu farklihk mutasyona bagli olabilecegi icin, iskeletlerin
birbiriyle akraba olabilecedi ileri sdrtldd. Diger iskeletlerin de ileri mtDNA
analizlerine ihtiyaci oldugu géruldi.

Cinsiyetlerine de bakilan iskeletlerin sadece ¢ tanesinin kesin cinsiyet tespiti
yapilabildi. Diger iskeletlerin analizleri ise sonug vermedi.

Yapilan filogenetik analizlerde, ikisi hari¢ diger 6rneklerin Richards ve
arkadaslarinin 1996’da tanimladiklari Avrupa ve Orta Dogu populasyonlarinin 5
haplogrubundan birine uyduklari goéruldi (Richards et al., 1996).

Sagalassos arastirmacilari, analize alinan 13 6rnekten ikisinde mtDNA loop
sekansi elde edemedi. Kalan 6rneklerden Gglndn 1nci Grup icinde oldugunu
saptadi. Bu 6rneklerden birinin sekansi Anderson sekansi ile uyum iginde oldugu
bulundu ki bu sekans tim Avrupa topluluklarinin iginde en sik bulunan olup
cagdas Orta Dogu topluluklarinda gérilmemektedir. Bu sekansin Sagalassos’ta
bulunmasi, bu sekansin kdkeninin Orta Dogu oldugu hipotezini destekledigi

arastirmacilarca iddia edildi.

Bir diger dért 6rnek Orta Dogu’'da az siklikla goérilen 2b grubuna uyum
gbstermekteydi. Ancak Grup 2’nin atalarinin soylari sadece Orta Dogu’da

bulunmaktadir.
Bir drnekteki aDNA sekansi Grup 3a’ya uymaktaydi. Bu da Orta Dogu’da sik¢a
bulunmakta olup, en eski Kafkaslara 6zgi soydur. Mevcut Asya ve Afrika

mtDNA varyasyonlarininin gogunun ait oldugu gruptur.

iki 6rnegin mtDNA sekanslar 4ncli gruba uymakta olup Avrupa diginda hic

gb6rtlmemistir ve bu anasoyun yasinin Grup 1’e uymakta oldugu goruldd.

Bir 6rnegin mtDNA sekansi da Grup 5’e uymakta olup bunun da Avrupa disinda

hi¢ tanimlanmadigi iddia edildi.
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Arastirmacilar, 4 ve 5nci gruplarin kékeninin Orta Dodu oldugu hipotezini ileri
strduler. Ancak ¢agdas Orta Dogu nUfuslarinda hic gériilmemekte oldugundan
bu haplogruplarin yok oldugu veya ¢ok nadir oldugu ileri sardlebilir.
Aragtirmacilar, bu soy gruplarinin eski Sagalassos nufus topluluklarinda
gbrulmesinin, bu soy gruplarinin Orta Dogu’dan kdkenini almis oldugunu ve
Avrupa’nin Orta Dogu tarafindan Turkiye araciligi ile kolonize edildigini
gbsterdigini iddia ettiler.

2b, 3a ve 5 gruplarinin ise anatomik modern insan tarafindan erken Ust Paleolitik
sirasinda Avrupa’ya getirildigini 6ne sardiler.

Gruplamaya alinmayan iki 6rnedin mtDNA sekanslari ise Avrupa ve Orta
Dogu’nun 73ncl bdlgede G tasiyan gen havuzunun dért grubuna da uymamakta

oldugu arastirmacilarca belirtildi.

Pozisyon 73’Un Avrupa genetik kdkeninde 6zel bir énemi oldugu igin otantik
sonuclarin alinmadidi érneklerde ileri analizler yapildi ve sonugta 15 iskeletten
5’inde 73nci bdlgede A, 10 iskelette G bulundu. Bu sonuglar A73G Avrupal ve
Avrupali olmayan ndfuslarla kargilastinldiginda Tarklerin - sonuglart ile
Sagalassos nifusunun A73G bélge dagiimlarina bakilarak yapilan cesitli
analizlere gbre benzerlik gdsterdigi ve bu nifusun Avrupali ile Avrupall olmayan
nufuslar arasinda bir yerde oldugunu gdésterdigi ileri stralda.

Sagalassos arastirmacilari bu sonuglarin Calafell ve ark. calismasinin?
sonuglarina benzedigini ileri sirmekte ancak érnek sayilarinin azligina da dikkat
cekmektedirler. Bu arastirmada alinan sonuglarin daha ileri analizlere ihtiyaci
oldugu o6zellikle Y-kromozom analizleri ile Kkarsilastirimasi  gerektigi

vurgulanmigtir.

Sagalassos arastirmalari, DNA analizlerinin sayisal olarak az oldugu Turkiye igin
cok dnemlidir ve degerlidir. Ancak, arastirmacilarin da érnek sayisinin azligini

2 Calafell ve ark, Bulgarlar ve Turklerdeki mtDNA sekans farkliliklarina baktiklari
arastirmanin sonug raporunda, Avrupa’ya yayilimin, Orta Dogu’dan ve Tlrkiye Gzerinden
oldugunu iddia etti (Calafell, et al 1996: 35-49).
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vurguladiklari halde, sonuglarin Avrupa’nin Orta Dogu tarafindan Turkiye
aracihgi ile kolonize edildigine dair bir hipotezi éne slrmesi oldukca iddiah
gOrilmektedir. Bunun yani sira, yine arastirmacilarca ifade edilen, bazi érneklerin
tam da aDNA otantik kriterlerine uymamasi ve bunun da 6tesinde raporda
uyuldugu belirtilen otantik kriterleri Ek-2’de belirtilen otantik kriterleri ile
karsilastirildiginda, bazi kriterlere uyulmadiginin gérilmesi analizlerin niteligini
de tartismaya agmaktadir. Her ne kadar Sagalassos raporundakiler ile Ek-2’de
belirtilen kriterler arasinda 7 yil fark varsa da, bu kriterlerin gittikge artmasi, daha
6nceki yillarda yapilan bazi arastirmalarin sonraki yillarda gegersizliginin ortaya

¢ctkmasi nedeni ile olmustur.

c. Tell Kurdu Kazilari

Akrabalik baglarini aydinlatmaya yénelik bir bagska DNA uygulamasi, Amuk Vadi
Bolgesi Projesi kapsaminda yurutilmis; Tell Kurdu kazilarinda 2001 yilinda
yapilan DNA analizleri, 2004 yiinda yayinlanmistir (Ozbal et al, 2004).
Analizlerde, kazi alaninda bulunan 14 bireyin, mitokondrial genomlarindaki HVR1
bolgeleri ile, X ve Y kromozomlarindaki amelogenin genlerine bakildi.
Arastirmanin amaci, bireylerin cinsiyet tayinleri ile yine bu bireylerin genetik
farkhhgina bakarak aralarinda akrabalik iligkilerinin olup olmadiginin bakilmasi
olarak belirtildi. DNA’lar, 14 bireyin 3 uzun kemiginden alindi ve érneklere, gerekli
kontrollerle birlikte, PCR amplifikasyonu uygulandi. Analiz sonuclarinda, 14
bireyin 9'unun cinsiyetleri tayin edilebildi. Yine 14 bireyin 11’inde HVR1
sekanslari belirlendi. HVR1 sekanslari belirlenen 11 bireyin, haplotipleri, bdlgede
yapilan diger arastirma sonuclar ile karsilastiriidiginda, Tell Kurdu insan

topluluklarinda az sayida, sadece 3 gesit haplotip tespit edildi. (Tablo 1)
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Tablo 1: Tell Kurdu Nifusunun Degisik Nifuslarla, HYR1 Parametrelerine
Gore Karsilastiriimasi

Nifus Ornek sayisi | Haplotip Sekans Niikleotid
sayisl farkliig farkliig
Tell Kurdu 11 3 0.582 0.00672
Tark™ 45 40 0.994 0.0149
Cezayirli® 47 27 0.957 0.0158
Fas-Arap®) 50 44 0.993 0.0195
Tunuslu® 47 42 0.989 0.0171
Bask® 173 71 0.942 0.0084
O. ispanya® |50 38 0.953 0.0128
Galigyal® 103 62 0.939 0.0092

" Comas ve ark. verileri, 1996, @ Plaza ve ark. verileri, 2003

Arastirmacilar, HVR1 sonuclarinin, Tablo 1’de gésterilen diger bdlge arastirma
sonuglar ile karsilastinldiginda, Tell Kurdu ndfusunda az sayida haplotipin
gbrulmesini, bireyler arasi muhtemel akrabalik baglari nedeniyle oldugunu iddia
ettiler. NUkleotid ve sekans farkhliklarinin azhginin ise farkl soylarin da birbiriyle
akrabaligi olmasinin kuvvetle muhtemel oldugunu gésterdigini 6ne surduler.

Tell Kurdu arastirmalari da soy iligkilerinin tespit edilmesine ¢aligsan, Tirkiye'de
saylll basarih DNA analizlerinin yapilabildigi arastirmalardan biri olmasi
acisindan cok o6nemlidir. Ancak, 6rnek sayilarinin azligi ve Tablo 1’de
karsilastirma yaptigi iki arastirma O6rneklerinin en az 45 oldugu g6z 6nlne
alindiginda, 6rnek sayilarini arttirmaya ihtiyaci oldugu gértlmektedir. Tespit
edilen haplotip sayilarinin diger arastirmalarla karsilastirildiginda azhgi ve
sekans ile nlkleotid farkhliginin disik olmasinin 6érnek sayilarinin azligina bagh

olmasi muhtemel gérilmektedir.
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. GENETIK ARASTIRMALARIN BILINIRLIGI ANKETI

Genetik arastirmalarin  bilinirligi, Turkiye’de yapilan kazilarda goérevli
arkeologlarin arasinda yapilan bir anket ¢calismasi ile arastirildi. Bu nedenle, 29
Mayis-2 Haziran 2006 tarihlerinde, Ganakkale’de yapilan, 28nci Uluslar arasi
Kazi, Arastirma ve Arkeometri Sempozyumu’na katilan 29 kazi baskani ve

sorumlusuna Ek 1 deki anket uygulandi.

Bu arastirmanin amag, yontem ve sonuclari asagida sunulmaktadir:

A. Arastirmanin Amaci

Bu calismanin amaci, Tlrkiye’de yapillan kazilarda genetik ve DNA
arastirmalarinin yapilip yapilmadiginin sorgulanmasi ve kazi sorumlularinin bu

konudaki goéruslerinin alinmasiydi.

B. Yontem

Yiz ylze gorisme seklinde yapilan bu arastirmada sorular bireylere birebir
soruldu. Bu ydntemin secilmesinin nedeni yorumlarin ve ayrintili goruslerin
alinmasinin karsihkli gérismelerde daha kolay olabileceginin dngérilmesiydi.
Eger bu sorular posta veya e-posta yolu ile génderilmis olsaydi, yanitlarin gerek
nitelik gerekse nicelik yéniinden yetersiz olmasi ihtimali séz konusuydu.

Sorulan sorularin sayisi on tane olup alti tanesi “Evet” ve “Hayir” seklinde kapali
uclu, dért soru ise acik uclu yanitlar istenecek sekilde dizenlendi. Kapal uglu
sorularin iki tanesinde “Hayir” yaniti verenlerden “Neden” sorusu ile gérts alindi.
Kazilarinda DNA analizi yapilip yapilmadidina dair sorulan ilk soruya evet diye
yanit verenlere anketin ilk bes sorusu soruldu. Birinci soruya “Hayir” yanitini

verenlere ise, ilk 5 soru atlanarak, 6nci sorudan itibaren sorular soruldu.
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Gorusmenin baslangicinda, gérismeci kendini tanitarak, g¢alismanin amacini
aktardi. Sorulan kisilerden kimlik bilgisi istenmedi ancak anket igin segilen
kisilerin mutlaka bir kazinin baskani veya baskan yardimcisi olmasi gozetildi.
ingilizce ve Tirkge olarak diizenlene ankette, yerli yabanci toplam 29 kisi ile
g6rustldi ve her gorisilen kisinin ayri bir kazidan olmasina ézen goésterildi.

Gorusme icin secilen Kisilerde uyruk, cinsiyet, yas gibi 06zelliklere dikkat
edilmedigi gibi kazinin suresi, bélgesi ve dénemi de not edilmesine ragmen bu
arastirmanin  sonuglari acgisindan bir 6énemi olmadigi icin bulgularda

bahsedilmemistir.

C.Bulgular

Toplam 29 gérismede, bahsi gecen kazida en kisa sire kazi baskanhgr veya
yardimcihdi yapan 2 yil, en uzun sire ise 36 yil olarak tespit edildi.

Ankete katilanlarin 25’i kazisinda DNA analizlerinin yapilmadigini, sadece 4’0
yapildigini belirtti. DNA analizleri yapilmayan kazilarin 4 tanesinde buglne
kadar herhangi bir insan iskeletinde rastlanmadigi belirtildi. Herhangi bir insan
iskeletine rastlaniimayan kazilarin biri 2, ikisi 10, dérdinctsi ise 12 yillik olarak
belirtildi.

Analizlerin yapildigi dort kazida neden bunlarin yaptirildigina dair sorulan
sorunun yanitlarinda, (Oc¢ kazida amacin acilan katmanlardaki insan
topluluklarinin birbiri ile aile bagr olup olmadiginin arastiriimasi veya agilan
katmandaki aile baglarinin arastirilmasi oldugu belirtildi. Dérdincl kazida ise
amacin, gevre ile iligkileri ve ¢evredeki hastaliklarla iligkileri, demografik ézellikler
ve beslenme aligskanliklarinin arastiriimasi oldugu belirtildi.

Yapilan analizlerin sonuglarinin basarili olup olmadigi sorgulandiginda bunlarin
ikisinin basarilh oldugu sdéylendi. Basarisiz oldugu belirtilen analizlerde neden
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soruldugunda birinin modern DNA’'ya bulagsmaya bagh oldugu séylendi. Digeri
ise nedenini bilmedigini belirtti.

Bu analizlerin kazilarina katkilari olup olmadidi sorgulandiginda ise, iki basarili

analiz sonucu olan kazilar konusunda goérUs verenlerden “Evet” yaniti alindi.

Analizlerin maliyeti konusunda yanit verenlerin bu konuda herhangi bir bilgisi
olmadidi ortaya ¢ikti.

Kazilarinda bu analizlerin yapilmadidini sOyleyen 25 kisinin 23 tanesi, DNA
analizlerinin kazilarinda yapilmasini arzuladiklarini, 1 tanesi istemedigini, 1 kigi
ise bilgisi olmadigini belirtti. Kazisinda DNA analizi istemedigini belirten kisi
nedenini “yasalara aykiri” olarak agikladi'. DNA analizlerini istedigini belirten 23

kisiden biri “hem de ¢ok isterim” diye ayrica vurgu yapti.

Eger bu analizlerin kazilarinda yapilmasi s6z konusu olsaydi kazilarina ne gibi
katkilar olacagi sorgulandiginda, gérismeye katilan 24 kisinin (4 analiz yaptiran

ve 1 yaptirmak istemeyen kisi hari¢) yanitlari Tablo 2'de gésterilmistir.

Tablo 2- DNA Analizlerinin Kazilara Saglayabilecegi Katkilar
Katkilar Say
Akrabalik/aile baglari 5
Nifus hareketleri/goc 4
Cevrede yasayan topluluklarla soy arastirmasi 5
Bireylerde genetik yapi/patoloji 3
Tar kdkeni hakkinda bilgilenme 1
Kaziya 6zgu yanitlar 2
Veri tabani olusturma 1
Yanit yok 3
Toplam 24

! Gérlismeci 6nci sorunun yanitini “Hayir” olarak aldiktan sonra, gérisilen kisinin diger
sorularin sorulmasini istemedigi izlenimini aldi ve daha sonraki sorulari sormadi.
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Yanit verenlerin icinde 5 Kkisi, kazilarinda bulunan iskeletlerin birbirleriyle
akraballk ve aile baglarinin olup olmadidinin bakilmasini isteyecegini belirtti.
Yanit verenlerden 4 kisi ise kazi yapilan yére ile farkli ybreler arasinda
karsilastirma yapilmasini, g6¢/nifus  hareketlerinin  ortaya ¢ikartiimasina
yardimci olacagini belirtti. Bu kigilerde Avrupa- Anadolu veya Balkan-Anadolu
arasindaki iligkilerin  ortaya c¢ikartilabilmesinin  bu analizlerle ortaya
cikartilabilecegi gérisleri éne slruldi. Yanit verenlerden 5 kisi kazida ortaya
cikartilan iskeletlerle o ydrede halen yasamakta olan Kisilerin arasindaki
akraballk baglarinin olup olamayacagi iligkisine bakilabilecedi gérisini 6ne
surdid. Donem insanlarinin genetik yapilarinin  veya patolojilerinin  olup
olmadiginin bakilabilecedi goérist 3 kisiden geldi. Turlerin kdkeni hakkinda
bilgilenme isteyebilecegini (Neandertaller ile Homo sapiens iligkisini kurmak icin)
sOyleyen bir kisi oldu. Kazi yerinde bulunan iskeletlerin o yo6reyi bir saglik
merkezi olarak kullanip kullaniimadidina bakilmasi i¢cin DNA analizlerinin
yapilmasinin iyi olabilecegini séyleyen bir kisi ve kursunun, Uzerinde calistiklar
kaltdrin sonunu hazirlayip hazirlamadigr sorusuna yanit alinabilecegini 6ne
stren bir kisi oldu. (Bu iki kisinin yaniti tabloda, kaziya 6zgl sorular bashgi
altinda gruplandi). Goérismeye Kkatillanlardan bir  kisi veri tabani
olusturulabilecegini 6ne sOrdi ancak bu veri tabaninin hangi amagla
kullanilabilecegine dair irdeleme sorusu sorulmadi. Uc¢ kisi ise bu soruya
herhangi bir yanit vermedi.

Kazilarinda DNA analizleri yapilmadidini belirtenlerin  yayinlar izleyip
izlemediklerine dair sorulan soruya 4 kisi “Evet”, 7 kisi “Biraz™?, 13 kisi ise “Hayir”

yanitini verdi.

Bu analizlerin nasil yapildi§i konusunda bilgi sahibi olup olmadiklari
sorgulandiginda ise, sorulan kisilerin 3’0 “Evet”, 7’si “Biraz”, 14’0 ise “Hayir”

yanitini verdi.

Bu konuda daha fazla bilgi sahibi olmay: isteyip istemediklerine dair sorulan

soruya ise, tim katilanlar “Evet” yanitini verdi.

2 Anket yanitlarda “biraz” sikki olmamasina ragmen, sayinin ¢oklugu nedeni ile arastirma
bulgularina dahil edildi.

50



D.Arastirmaci Izlenimleri

Bu arastirmanin sonuglarina bakildiginda elbette Tlrkiye'de kazi yapan
arkeologlarin DNA analizleri konusundaki bilgileri ve gb6rlslerine dair bir
genelleme yapmak mimkin degdil. Ancak bana ¢ok c¢arpici gelen birkac soruna
deginmek isterim. Gériisme yapilanlarin hemen timi DNA analizleri hakkinda
bir seyler duymus. CUnkl “kaziniza ne katkisi olabilir “sorusuna hemen herkes
genel aktlel bilgiler 1siginda denebilecek yanitlarini verdi.  Ancak, yanit
verenlerin 13 tanesi hicbir yayin takip etmedigine ve sadece 4 tanesi yayin takip
ettigine dair kesin “Evet” yanitini verdigine gére bu konunun igeriginin tam olarak
bilinip bilinmedigi kuskulu gériinmektedir. Bu nedenle kazilarina ne tar yararlar
getirecedi konusunda da ¢ok 6zgin yanitlar gelmedi. Elbette bu analizlerin
yapilmasinin zorluklari da bu soru sorulan Kigilerce pek bilinen bir sey olmamasi
beklenir, cinkl analizlerin nasil yapildigini bilenlerin sayisi 3 olarak tespit edildi.

Bu arada bir izlenimimi de paylasmak isterim. Gérlsmeyi yapacagim Kkisilere
kendimi tanitip hangi konuda gérisme yapacagimi agikladiktan sonra,
bazilarinda gerginlik hissettim. Kendilerine bu konuda “bilgi” sorulacagini
sandiklarini, gbérisme bittikten sonra da “bu kadar miydi?” deyip, daha
rahatlamis olarak izledigim beden dilleri ile goérislerini aciklamaya devam
etmelerinden anladim. Bazi kigilerin “kaziya katki” sorusuna yanitlarinin ben
soruyu sorduktan sonra gelistirdikleri izlenimini aldim. Bunu da verilen yanitlarin
cogunlugun kendi kazilarina 6zgt bir “sorunu” dile getirmemelerinden, cok genel

bir sorun dile getirmelerinden ve teredditll verilen yanitlardan anladim.

Bu konuda yayin takip etmeyen ama “daha fazla bilgi sahibi olmak isterim” diye
yanit veren herkesin yabanci yayin takip oranlari sorgulanmadi. Ancak bu
konuda yayinlanan oldukg¢a az Tirkge yayin olduguna gére, arkeoloji, antropoloji
ve benzer konularda yapilan Tirkge yayinlarda konuya iligkin makalelere yer

verilmesi gok 6nemli.

Bu goérusmeler sirasinda duyulan ve mutlaka arastiriimasi gereken bir konu da
“DNA analizlerinin Turkiye’de yapilmasi yasaktir, bu konuda Bakanlik genelgesi
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var’ diyen iki kisinin 6éne sirdigu goérUsler oldu. Bu kisilerin DNA analizlerini
yapmak isteyen yabancilar olabilecegi ve bu taktirde Bakanligi hemen uyarmalari
gerektigi konusunda verdikleri bilgiler de c¢arpiciydi. Bu gérismelerden sonra,
bahsedilen genelge veya ybénetmelik Kiltir ve Turizm Bakanhdr web sitesinde
arastinldi®. Bu konuda taranan, 2863 sayill Kiiltir ve Tabiat Varliklar
Kanunu'’nun tasinir varliklar bentlerinde veya 3/5/1988 tarihli, Etnografik
Nitelikteki Tasinir Kiltdr Varliklari Hakkinda Yénetmelik’te, sdz0 edilen konuyla
ilgili herhangi bir maddeye rastlanmadi.

% Kuiltir ve Turizm Bakanhgi web sitesi, (cevrimgi) http//www.kultur.gov.tr, 1 Eylil 2006
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Sonug

Arkeolojide biyolojik ydéntemlerin kullanimi, birgok bulgunun yorumlanmasinda
6nemli roller oynamaktadir. Bu y6ntemlerin iginde gen sistemlerinin
incelenmesine dayanan genetik arastirmalar ise, nifus hareketleri, tirlerin
incelenmesi, tarimin yayilmasi gibi kéken ve iliski odakl ¢esitli konularda ¢ok

6nemli ipuglar vermektedir.

1980’lerin ikinci yarisindan itibaren hizla ilerleyen ve arastirmacilarin heyecanla
yayinladiklari birgok yayindan sonra, aDNA analizlerinin en basta modern DNA
ile bulasma olmak Gzere, 6zellikle teknige bagli problemlerinden dolayi biraz
daha kuskucu yayinlara yerini biraktigi gérilmektedir. Bundan dolayi, aDNA’nin
otantikligi Gzerine kriterler gittikge gelistiriimektedir. Yayinlanan arastirmalarin, bu
kriterlere uyup uymadigina bakilarak degerlendiriimesinde ve bunlarin i1siginda

arastirma sonugclarinin dikkate alinmasinda yarar vardir.

Bununla birlikte, mtDNA’nin 6zellikle tek bir gen olmasi ve benzer tirlerde ¢ok
etkili sonuclar vermeyebilecegine dair ¢ikan yayinlar da bir baska 6zgin gen, Y-
kromozom analizlerine dikkatleri gekmis durumdadir.

insan genetik arastirmalarinin bugiin arkeoloji, antropoloji ve paleodemografi gibi
bilim dallarina verdigi en 6nemli katkilarindan biri evrim ve tlrlerin kbkenine dair

yapilan arastirmalardadir. Afrika’dan Cikis ve Gok Bdlgeli Evrim Teorileri’nin hala
tartisildigr  gunimuizde, Neandertal mtDNA &rneklerinden alinarak yapilan
sekanslar, ilk baglarda glinimuz insani ile Neandertallerin farkh trler oldugu
iddialarini 6ne c¢ikarmigtir. Ancak Ozellikle son iki yildir yapilan yayinlarda,
genetik sdriklenme ve gen akislarinin Neandertallerin genetik yapisini
etkileyebilmis oldugu tartisilmaktadir. Bu nedenle su anki gdértsler, Homo
sapiens ile Neandertallerin ayri tirler olduguna dair kaninin tekrar sinanmasi ve

bu yargiya kesin sonug olarak bakilmamasi yonindedir.

Hayvanlarin evcillesmesi ve bitkilerin kultire alinmasi konularinda yapilan

genetik analizlerin, insan genetik analizleri ve arkeolojik buluntularla birlikte
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degerlendirilerek, nifus hareketlerinin nasil etkilendigine bakan arastirmalara
ihtiyac vardir.

iskeletlerde morfolojik arastirmalarla % 100 sonug vermeyen cinsiyet tayin edici
arastirmalar, genetik analizlerle kesin sonuglar vermektedir. Bu analizlerde
amelogenin kullanimi 6n plana c¢ikmaya baslamistir. Ancak bu analizlerin,
zahmetli olusu ve ylksek maliyeti g6z 6nine alindiginda tek bir soruya yanit
vermesi i¢in veya rutin  cinsiyet tespitinde kullaniimasi ¢ok da uygun

go6rilmemektedir.

NUfus topluluklarinin hareketini ve gdcler sonunda gittikleri yerlerdeki gen
havuzlarina etkileri bugln en fazla sorulan sorulardan biridir. Cavalli-Sforza ve
arkadaslari tarafindan ileri sirlilen ndfus yayillimi teorisi ile Orta Dogu’dan
Avrupa’ya genetik etkilerin % 25'ten fazla oldugu ileri strilmektedir. Richards
basta olmak Uzere bazi bilim insanlarinca yapilan gesitli mtDNA ve Y-kromozom
analizleri ile bu teori clritilmeye calisilmaktadir. Ganidmiz Avrupalisinin
Avrupa’da var olan Paleolitik ve Mezolitik topluluklarin soylarinin devami
oldugunu ileri stiren bu arastirmalarda, dis gé¢ etkilerinin var oldugu ancak gen
havuzuna katkilarinin  éne sirildigl kadar ylksek olmadidi yénindedir. Bu
tartismalarla birlikte giinimizde bu mekanizmalarin herhangi birinin tek basina
dogru olamayacagi, daha kompleks mekanizmalarin séz konusu olabilecegine
dair arastirmalara da sik¢a rastlanmaktadir.

NUfus yakinliklarini arastiran basarili bir DNA arastirmasina érnek olarak bu
calismada sb6z edilen Mooder ve arkadaslarinin Neolitik Sibirya’da yaptiklari
arastirma, 6zellikle genetik bilimcilerin arkeologlarla birlikte ¢alistigi zaman daha
etkili sonuglar aldigini géstermektedir.

Kaltarler, soy iligkileri ve yerlesimlere 6zgl sorunlara genetik arastirmalarin
énemli bir yanit verecegi aciktir. Ornegin tarimin Avrupa’da yayilmasina dair
arastirmalarin sadece genetik arastirmalar temelinde yapildidi taktirde bazi
sakincalari oldugu, bu nedenle genetik olmayan verilerin de sorulara yanit
verirken Dbirlikte yorumlanmasi gerektigi bazi arastirmacilar tarafindan

savunulmaktadir.
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Tarkiye’de yapilan DNA arastirmalarinin arasinda bu c¢alismada daha ayrintih
bahsedilen Sagalassos ve Tell Kurdu DNA arastirmalari, soy yakinliklarini tespit
etmeye galismalari agisindan énemlidir. Bu konuyu arastirmak igin yapilan DNA
analizleri henliz basarili bir sonu¢ vermemis olan Gatalhdyik ve yine bu konuyu
aragtirmak icin hentz DNA analizleri yapiilmamis olan Asikh HéylUk’te 6zellikle
kdken sorunlarini ve ayni tabakanin farkli evrelerindeki bireylerin birbirleri ile soy
iligkilerini ortaya ¢ikaracak arastirmalarin yUritilmesi beklenmektedir.

Bu zahmetli ve sonucunda her zaman da yuz galdirmeyen ¢alismalar yapilirken,
bu arastirmanin neden istendigi ve bu zahmete (ve de maliyete) degip
degmedigine iyi bakiimasi gerekmektedir. Oncelikle bu arastirmaya giderken
sorulacak sorunun iyi sorulmasi ¢gok énemlidir. Iyi sorulan bir sorunun sonuglar
da olumlu gelen bir analizle birlestiginde sadece oradaki kaziyla ilgili degil,
bdlgenin ve hatta dinyanin nifus hareketleri ile ilgili gok énemli bulgular sunup,
prehistoryadaki insan hakkinda bize degerli ipuglan saglayacagr acgiktir. Ancak
yapilan arastirmalarin ézellikle 6rnekleri cok az olan arastirmalarin (bu ¢alismada
ayrintil olarak bahsedilen Avrupal Ciftciler ve Sagalassos aDNA arastirmalari
gibi), genellemeler yaparak insan tarihi hakkinda yorum yapmaya ¢alismasi gok
uygun gérinmemektedir.

TOm zorluklara ragmen, teknik olanaklarin, arastirma sayilarinin artmasi ve
arastirmalardan alinan derslerle, konunun uzmanlarinin daha duyarli sonuglara

ulasabilecegdi kuskusuz gériinmektedir.

DlUnyanin farkli yerlerinde genetik arastirmalar sirlp giderken, Tlrkiye'de bu
aragtirmalarin azhgi ve bu konuda sadece birka¢ yayinin olmasi dikkat ¢ekicidir.
Bununla birlikte bu calismada bahsedilen genetik analizlerin bilinirligine dair
yapilan kigik anket calismasi da, Turkiye'de arastirma yapan arkeologlarin bu
analizlerin genellikle kazilarinda yapilmasini istedikleri ancak bdlgelerinin hangi
sorununa yanit verebilecedi konusunda c¢ok net bir gdrlise sahip olmadiklari

yénindedir.
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Bu arastirmalarin teknik olarak yapilmasi ve maliyeti elbette Turkiye’de 6zellikle
ciddi anlamda mali destek almadan yapilan kazilar agisindan &énemli bir
handikaptir. Ancak bu konuda yeterince ilginin olmamasi da s6z konusu olabilir.
Ozellikle Avrupa insan topluluklarinin kékeni veya evcillesen tirlerin yabani
tirlerle olan soy baglarinin bulunmasini amaglayan arastirmalar i¢in TUrkiye’nin
icinde bulundugu cografyada énemli ipuglari var gibi gérinmektedir.
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EK 1-

ANKET SORULARI

1) Kazinizda DNA analizleri yapiliyor mu?

Evet
Hayir (Litfen soru 6’ya gecin)

2) Neden DNA analizi yapiimasini istediniz? (Hangi soru veya sorunlar igin?)

3) Analizler sonuglandi mi (veya) basaril bir analiz yapildi mi?

Evet

Neden?

4) Analizler kazinin genel sonuglarina katkisi oldu mu veya oluyor mu?

5) Bu analizlerin maliyeti ne kadar oldu?

Yanitlariniz icin tesekkir ederim

6) DNA analizlerinin kazinizda yapilmasini ister miydiniz?

Evet

Neden istemezdiniz?

(Lutfen soru 8’e gecin)
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7) Bu analizlerin kaziniza ne gibi katkilar saglayacagini distntrsiniiz?

8) DNA analizleri ve arkeolojide DNA’nin roli ile ilgili yayinlari takip ediyor

musunuz?

Evet
Hayir

9) Analizlerin nasil yapildigi konusunda bilgili misiniz?

Evet
Hayir

10) Bu konuda daha fazla bilgi sahibi olmak ister miydiniz?

Evet
Hayir

Yanitlariniz icin tesekkir ederim
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EK-2
ANTiIK DNA OTANTIKLiK KRITERLERI (Paabo S, 2004)

1) Amplifikasyon drdnlerinin klonlanmasi ve birden fazla klonun
sekanslanmasi

Ornek alinim kontrolleri ile PCR kontrollerinin yapiimasi

Ayni veya farkli 6rneklerden tekrarlanan amplifikasyonlar yapiimasi
Amplifiye edilen DNA molekil sayr miktarlarinin élgtlmesi

Makromolekiler korunma konusunda dikkatli olunmasi

)
)
)
5) Amplifikasyon etkililigi ile amplifikasyon uzunlugunun tersine iliskisi
)
) miDNA’ya nukleer girdilerden arindiriimasi

)

ikinci bir laboratuarda érneklerin analizi
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