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ÖZ 

 
Arkeolojide Biyolojik Yöntemler: aDNA, Demet Güral 
Genetik ara�tırmaların arkeolojiye katkıları gün geçtikçe artmaktadır. 
Arkeogenetik sözcü�ü, artık yaygın olarak kullanılmakta, olup, insan, hayvan ve 
bitki DNA’sının incelenmesi ile insanın geçmi�inin anlatılması olarak 
tanımlanmaktadır. Özellikle antik DNA (aDNA)’nın cansız organizmalardan 
alınabilmesi ve laboratuarda ço�altılabilmesi ile insan ve hayvan topluluklarının 
hareketleri, genetik yapıları hakkında birçok �ey söylenebilmektedir. Ancak 
yöntem analizlerinde ba�arısız sonuçlara da rastlanmaktadır. aDNA analizlerinde 
esas olarak kullanılmakta olan mitokondrial DNA (mtDNA)dır. Ancak bu genin 
kendine özgü zaafları nedeni ile, son yıllarda, tüm ara�tırmaların,  Y-kromozom 
analizleri ile desteklenmesi gerekti�i �eklindeki yayınlara sıkça rastlanmaktadır. 
Ba�arısız sonuçlar e�er teoriler veya genellemeler yapacak düzeyde olursa ciddi 
hatalara yol açabilmektedir. Genetik ara�tırmaların, arkeolojide kullanımında bir 
ba�ka sorun da, incelemelere ba�lamadan önce do�ru sorunun sorulması, bu 
ara�tırmaların hangi katkıda bulunabilece�inin ba�tan dü�ünülmesidir. Bunun için 
arkeologlarla genetikçilerin birlikte çalı�ması ve bulgularını birbirleriyle 
payla�arak, sonuçlara gitmeleri gerekmektedir. Türkiye’deki kazılarda bu 
ara�tırmalar henüz çok az sayıda kullanılmaktadır.  Arkeologlar arasında 
konunun bilinirli�i ise henüz genel bilgiler düzeyinde oldu�unu dü�ündürmektedir. 
Konu ile ilgili yayınların, Türkçe süreli yayınlarda yer alması yararlı olacaktır.  
Türkiye’deki kazılardan alınacak DNA örneklerinin, uluslar arası nüfus hareketleri 
ve türleri ara�tırmalarına de�erli katkıları olabilecektir.  
 
 

ABSTRACT 
 

Biological Methods in Archaeology:aDNA, Demet Güral 
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.   
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     ÖNSÖZ 
 
 
Lise yıllarımda üniversiteye hazırlanırken hep tıp ile arkeoloji arasında kararsız 

kaldım.  Galiba fen derslerinde biraz daha ba�arılı olmamdan mı nedir, tıp 

fakültesine girdim, doktor oldum, sonra hayat beni üreme sa�lı�ı/aile planlaması 

konularında uzmanla�maya itti, ama arkeoloji hep oralarda bir yerde duruyordu. 

Yakla�ık be� yıl önce Mihriban Özba�aran ile tanı�tım, kendisine bu ilgimden 

bahsedince, beni yüreklendirdi.  Sonra, tesadüfen bir toplantıda tanı�tı�ım 

Mehmet Özdo�an’a danı�tım,  “Biz farklı disiplinlerden gelenleri hep isteriz” dedi. 

�u anda Klasik Arkeoloji’de tez a�amasında olan sevgili dostum Nuray Özgülnar 

ile birbirimizi te�vik ettik. Önce LES, sonra KPDS ve ardından �.Ü.Arkeoloji 

Bölümü’nde  yüksek lisans ö�rencileri olarak bilimsel hazırlık derslerine ba�ladık. 

Derslere ilk girdi�imde sınıf arkada�larım beni o dersin ö�retim elemanı sanıp, 

konu�malarına ara verdiler, sonra beni tanımaya çalı�tılar. Ço�u da �a�ırdılar. Bu 

ya�ta, orada ne yaptı�ımı anlamamı�lardı. Çok keyifle geçen yeni ö�renme 

sürecinde, tez a�amasına geldi�imde gördüm ki beni yine esas e�itimini aldı�ım 

tıpla ilgili konular daha çekiyordu. Tez konumun ne olması gerekti�ini tartı�mak 

için Prof. Dr. Mehmet Özdo�an’la görü�tü�ümde bana ilginç bir yazı verdi.Önce 

bunu okuyarak, sonra yüksek lisans e�itimim sırasında bir miktar okudu�um DNA 

analizleri ve ba�lı konuları okumamı geli�tirerek bu çalı�mayı hazırlamaya 

çalı�tım. �u anda sürdürmekte oldu�um tam günlü görevimin yanı sıra, bu 

çalı�manın hazırlanması beni elbette zorladı. Ama bunun yanı sıra çok da keyif 

aldım, bu süreçte çok �ey ö�rendi�imi dü�ünüyorum.  

 

Beni hep te�vik eden ba�ta Prof. Dr.  Mehmet Özdo�an ve tez danı�manım Doç. 

Dr. Mihriban Özba�aran olmak üzere Prehistorya Bilim Dalı’nda derslerini aldı�ım 

tüm ö�retim elemanlarına sonsuz te�ekkürler.  
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Giri� 

 

Arkeoloji, farklı bilim dallarının yöntem ve araçlarını kullanarak geli�mesini 

sürdürmektedir. Son yirmi yılda ise biyolojik yöntemlerden, özellikle genetik 

biliminin de hızla geli�mesine ko�ut olarak, daha fazla yararlanılarak “insan” 

ögesi  geni� boyutları ile incelenebilmektedir. �nsanın fiziksel özellikleri (cinsiyet, 

ya�, gibi) yanı sıra hastalıkları, diyeti gibi karakteristikleri ve daha da çarpıcı olan 

nüfus hareketlerini ortaya koyan son derece önemli ara�tırmalar pe� pe�e 

yayınlanmaktadır. Genetik biliminin arkeolojide kullanımının getirdi�i sayısız 

yararlar ile birlikte, yayınlanan ara�tırma sonuçlarının - özellikle  DNA analiz 

tekni�inin son derece hassas olmasına ba�lı olarak - kısa bir süre sonra bir 

ba�ka ara�tırma ile do�ru olmadı�ı veya yöntemin eksik kullanılmı� olabildi�i 

gerçe�i ile de sık sık kar�ıla�ılmaktadır. Bununla birlikte son derece zahmetli ve 

pahalı olan DNA ara�tırmalarının herhangi bir kazı ara�tırması çerçevesinde 

bakıldı�ında ne derece sonuçlara hizmet edece�i de ba�tan iyi dü�ünülmesi ve 

ona göre karar verilmesi gereken bir konudur.  

 

Antik DNA çalı�maları ve Arkeogenetik görece yeni bir bilim dalı oldu�undan, 

kullanılan terminoloji a�ırlıklı olarak yabancı dildir. Çalı�mamızda da 

türkçele�tirilmi� terimlerin kullanılmasına özen gösterilmi� olmakla birlikte kimi 

zaman zorunlu olarak yabancı dildeki terimler aynen korunarak kullanılmı�, kimi 

zaman ise orijinal terimler dipnotlar halinde belirtilmi�tir.  

 

Bu çalı�mada, esas olarak insanda genetik ara�tırmalar üzerinde durulmu�, odak 

noktası insan oldu�u için hayvan ve bitki genetik ara�tırmalarına kısaca 

de�inilmi�tir. Doküman içinde, insanda genetik ara�tırmaların ve özellikle antik 

DNA analizlerinin insanlı�ın kökeni, nüfus hareketleri gibi arkeolojide ba�lıca 

hangi sorulara  yanıtlar getirdi�i tartı�ılacaktır. DNA ara�tırmalarının yararlarının 

yanı sıra, bu ara�tırmaların belli ba�lı dünya örnekleri ile Türkiye’deki bazı kazı 

yerlerindeki uygulamaları, soru ve sorunlar çerçevesinde  gözden geçirilecektir.  

 

Türkiye’de DNA analizlerinin bilinirli�i üzerine yapılan bir anket ile birlikte, insan 

genetik ara�tırmaların sorunları tartı�ılacak ve konu hakkında bir tespit yapılmaya 

çalı�ılacaktır.  
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I. GENET�K- TER�MLER, ANAL�ZLER, aDNA 

 

Arkeolojide biyolojik yöntemlerin kullanımı gerek bireyin gerekse insan 

toplulukların farklı özelliklerini ortaya çıkarması açısından gittikçe artan bir sıklıkla 

kullanılmaktadır. Kullanılan biyolojik yöntemler, esas olarak tüm canlılardaki 

biyomoleküllerin, yani, proteinlerin, lipidlerin, karbonhidratların ve nükleik asitlerin 

(esas olarak DNA) farklı tekniklerle incelenmesi esasına dayanır. Biyolojik 

yöntemler,  prehistorik insan kalıntısında kemiklerin  ve di�lerin veya kazı yerinde 

bulunan koprolitler∗ veya kan kalıntılarından alınan örneklerin incelenmesi ile 

mümkündür.  Yakın tarihli insan kalıntılarında ise, e�er saç varsa, bu da örnek 

alınması için kullanılabilir.  

 

Biyolojik yöntemler içinde proteinler ba�lıca incelenen moleküllerden biridir.  

Örne�in ‘Amino acid racemization’** adı verilen bir teknikle, hayvan ve insan 

kemik ya�ları bulunabilir. Karbon tarihlemesinden çok daha önceki zamanlara ait 

tarihleri verebilmeye yarayan bu tekni�in esası amino asitlerin bir özelli�idir.     

Amino asitler, ikili-ayna formu denen ve kimyasal yapıları farklı formlarda 

bulunur. Polarize bir ı�ık kar�ısında sa�a ve sola dönerler. Sola dönenlere  

L-amino asitler, sa�a dönenlere D-amino asitler adı verilir. Ya�ayan 

organizmalarda sadece L-amino asitler bulur. Organizma öldükten sonra, 

rasemize olur ve D-amino asitler olu�ur. Bu i�lev ısıya ba�ımlıdır ve hız da buna 

göre de�i�ir. Ancak kalıntıların bulundu�u yerde, daha sonraki yıllara ait 

buluntularda karbon tarihlemesi yapılarak yerel hız tespit edilir (Renfrew and 

Bahn, 2001:156-57).  

 

Proteinlerin kan hücrelerinde bulunan formu hemoglobin, 1983 yılında T.H.  Loy 

tarafından Tabun ma�arasındaki 90,000 yıllık ta� aletlerin üzerinde ve daha 

sonra da Olduvan’da 2.8 milyon yıllık ta� aletlerde  immunoassay denen, protein 

                                            
∗ Fosille�mi� dı�kı. Dı�kılama sırasında barsaklardan hücreler dökülür. 
** Racemization= Rasemik yapıya geçme (Sa�a ve sola çevirici izomerlerin e�it yapıda 
olması)  
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gibi bir maddenin varlı�ını veya miktarını ölçen teknik yöntemlerle tespit 

edilmi�tir. Ancak bu buluntu tartı�malıdır. Çünkü, proteinin kemiklerde veya 

kabuklarda minerallere ba�lanarak kalabildi�i tespit edilmesine ra�men, ta�larda 

hangi yapılara tutunabildi�i tartı�maları getirmi�tir. Ancak ilk ara�tırmayı yapan 

Loy,  kar�ı görü�lere �u mekanizmaları kanıt göstermi�tir: 1) serum proteinlerin 

kuruyunca kendilerine bir kılıf olu�turabilmesi, 2) ta�lardaki kil minerallerin, güçlü 

yüzey aktörler olup, bir kılıf olu�turabilmesinin mümkün olması (Jones, 2001:179-

80).  

 

Radyoimmunoassay’le yapılan protein analizleri de, fosillerdeki protein 

moleküllerini tanımlama ve türler arasında taksonomik ili�kiler kurulmasına 

yardımcı olur. 

 

Arkeolojide kullanılan bir ba�ka biyomolekül lipidlerdir. Infrared spektroskobi, 

gaz-sıvı kromotografisi ve gaz kromotografi mass spektrometri ile lipid 

oranlarına bakarak farklı tahıl ve baklagil türleri ayrı�tırmaları yapılabilir. 

 

Fosfatlar, havyan ve insan ya�larında birikir. Ara�tırma yapılan yerdeki toprak 

örneklerinde bolca fosfat bulunması, orada hayvancılı�ın yapıldı�ının ya da 

insanların ya�adı�ının bir kanıtı olabilir. 

 

Koprolitler de ya�ları barındıran önemli kalıntılardır. Örne�in kolesterol ve 

koprastorol gibi ya�lar insan koprolitlerinde tespit edilebilir. Stanoller ise, 

hayvan barsaklarına özgü ya� asitleri olup hayvan dı�kılarında bulunur.  

 

Karbonhidratların incelenmesi  de arkeolojik ara�tırmalara önemli katkı sa�layan 

verileri toplamaya yardımcı olan bir ba�ka biyomoleküldür. Örne�in, �ekerlerin, 

insanda ni�asta, hayvanda glikojen �eklinde bulunan formlarına polisakkaridler 

denir. Polisakkaridler, kan gruplarının olu�umundan sorumludur ve sadece kan 

hücrelerinde de�il, kemik dahil her türlü dokuda bulunur ve hayli dayanıklıdır. 

Kan gruplarının tayin edilmesi için, polisakkarid analizleri yapılabilir. 
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Bu çalı�mada esas olarak ele alınacak olan insan genetik ara�tırmalarının 

geçmi� birey ve topluluklarda veya günümüz topluluklarının ara�tırmalarında 

kullanımıdır.  

 

Genetik, bir dilim dalıdır ve kendine özgü bir lisanı vardır. A�a�ıda genetikte 

kullanılan terimlerden, analizlerde kullanılan gen sistemlerinden ve antik DNA 

(aDNA)’dan bahsedilmektedir.   

 

 

A.Terimler/Tanımlar 

 

Kalıtımla u�ra�an bilim dalına “Genetik” adı verilir. �nsanlar,  hayvanların 

evcille�tirilmesini, bitkilerin kültüre alınmasını binlerce yıl önce ba�ardı�ına göre, 

kalıtım her zaman onlar için hayatın bir parçası olmu�tur. Genetik biliminin 18nci 

yüzyılın ikinci yarısından itibaren özellikle Darwin’in Türlerin Kökeni ve George 

Mendel’in kalıtımsal faktörler olarak tanımladı�ı ancak çok sonraları “gen” adı 

verilen kalıtım birimlerini tanımlaması ile bu bilim dalı hızla geli�mi�tir. Son 20 

yılın en büyük genetik projesi olan �nsan Genomu Projesi ile de artık insanların 

her türlü kalıtımsal özelliklerini ortaya koyan tüm genlerinin haritasının 

çıkartılabilmesi neredeyse tamamlanmak üzeredir. 

 

Gen adı verilen kalıtım birimleri canlıların kromozomlarında yer almaktadır. Bir 

insan genomunda 30,000 kadar gen vardır. �nsanda bir çifti cinsiyeti tayin eden 

olmak üzere 23 çift kromozom bulunur. Kromozomlar hücrelerin çekirdeklerinde 

veya mitokondrialarda bulunur.  

 

Genlerin esas yapısını  DNA adı verilen nükleik asitler olu�turur. Yani her DNA 

molekülünün içinde genler vardır ve genler de kromozomların parçalarıdır.  
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DNA (Deoksiribonükleik Asit)  Yapısı ve ��levi: 

DNA yapısı, esas olarak nükleotid adı da verilen dört tane baz (Adenine,  

Cytosine, Guanine, ve Thymine) �eker ve fosfattan olu�ur. �eker, fosfat ve yan 

zincir bir temel yapıyı, DNA bazını olu�turur. Dört baz e�it miktarlarda bulunur, ve 

A daima T ile G daima C ile e�le�ir. Milyarlarca baz çifti bir polimere ba�lıdır ve 

bunlar hepsi birlikte çift sarmal yapıdaki makro molekülü olu�turur. Bu molekülün 

biyolojik i�levi genetik bilgiyi tutmak ve kalıtmaktır. Genetik bilgi 4 farklı harfle 

�ifrelenmi�tir.  

Ya�ayan bir canlıda DNA, hücrelerin çekirdekleri içinde olup her bir hücrenin 

biyolojik i�levini kontrol eder. Çekirdek DNA’dan ba�ka bir de mitokondriada DNA 

vardır. Hücre süreçleri için enerji üreten bu küçük yapılarda mtDNA bulunur. 

Somatik bir hücrede iki kopya DNA varken, mitokondriada 100-1000 arası 

mtDNA bulunur.  

DNA’nın en önemli özelli�i 4 bazının, sekans �eklinde sıralanmasıdır (baz 

sekansı veya nükleotid sekansı) ve bu da genetik bilgiyi temsil eder.  

 

DNA Replikasyonu: Genetik bilginin bir sonraki ku�a�a geçmesine neden olan, 

DNA’nın ço�alması i�lemidir. Her iki kol birbirinden ayrılırken, nitrojen bazların 

birle�me esasına göre, esas kollar, yeni kollarla birle�irler.  

 

 

Biyolojik Etkenler: 

 

Bireyleri ve toplulukları biyolojik olarak birbirinden farklı kılan ba�lıca üç etken 

vardır: Bunlar,  mutasyon, do�al seleksiyon ve genetik sürüklenmedir *  

 

Bir DNA sekansında rastgele meydana gelen de�i�ikliklere mutasyon denir. Her 

bir ku�akta ortalama bir genomda 30 kadar mutasyon oldu�u dü�ünülmektedir. 

Yani bir bireyi ebeveyninden ayıran ortalama 30 kadar mutasyon vardır. 

                                            
*   Metin içinde genetik sürüklenme genetic drift kar�ılı�ı  kullanılmı�tır.  
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Mutasyon, genetik bilginin sadakatle depolanmasında bir hata olması �eklinde de 

açıklanabilir (Klug and Cummings, 1991; Jones, 1994). 

 

E�er mutasyon somatik hücrelerde olu�ursa- bir sonraki ku�a�a geçmez. E�er 

ço�almayı kontrol eden bir hücrede olursa- habisle�me olur (Kanser hücrelerinin 

olu�ması gibi). 

   

Mutasyon hızı ve örnekteki polimorfizm* sayıları bilindi�inde, bir örne�in kaç yıl 

öncesine ait oldu�u bulunabilir (Wells,  2002). 

 

Genetik sürüklenme, bir topluluktan  alınan küçük örneklerin hatalı sonuç verme 

e�ilimini tarif eder. Örne�in bir bozuk para, 1000 kez döndürüldü�ünde, 500 kez 

yazı, 500 kez tura gelir. Ama 10 kez döndürüldü�ünde, bu oranlar, 5-5, 4-6, 7-3 

�eklinde olabilir (Wells, 2002).  Çünkü örneklem grubundaki rastgele dalgalanma, 

örnekteki az sayıdaki bireysel olaylara ba�lıdır. Nüfus büyüklü�ü de böyledir. 

Küçük nüfuslu topluluklarda, sadece birkaç ku�akta çok önemli gen frekans 

de�i�ikliklerine yol açabilir. Küçük veya izole topluluklarda, sürüklenme gen 

frekanslarını çok ciddi etkiler (Örn. Alplerde albinizm**, A�kinazi Yahudilerinde 

görülen Tay-Sachs*** hastalı�ı). E�er göç artarsa,  genetik sürüklenmenin etkisi 

azalmaya ba�lar.   

 

Haplotip ve Haplogrup: 

 

E�er mitokondrial Havva’nın (Bkz. Tarihçe bölümü) iki kızı oldu�unu farz edersek 

ve e�er bunlardan birinde bir mutasyon olup di�erinde olmasaydı, mutasyon olan 

kızından do�an tüm kızlarında bu mutasyon görülecekti, Havva iki farklı anasoy 

üretmi� olacaktı. ��te bu farklı mitokondria sekanslarına haplotip, tek bir atasoy 

haplotipinden gelen haplotiplerin olu�turdu�u gruba haplogrup adı verilir (Olson, 

2003:35). Mitokondrial DNA haplogrupları, A’dan Z’ye kadar  (bazı harfler 

atlanarak) harf isimleri verilerek gruplandırılmı�tır.  Ancak Sykes (2001), 

                                            
*  Farklı yapılar 
** Göz, deri ve saçlı deride melanin pigmentinin azlı�ı veya hiç olmaması ile karakterli bir 
gen hastalı�ı 
*** Lipidlerin a�ırı birikimine ba�lı santral sinir sistemi hastalı�ı 
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haplogrupları esas bulundukları co�rafi bölgelere göre 7 ana grupta ele almı�, ve 

bunların ba� harflerinden olu�turulan kadın isimleri ile öykülerini anlatmaya 

çalı�mı�tır. Haplogruplar genetik popülasyonları tanımlamak için kullanılır (Klug-

Cummings,  1991; Jones, 1994). 

 

 

Arkeogenetik: 

 

Arkeolojide, geneti�in ve biyolojik tekniklerin yardımı ile bulguların 

yorumlanmasına dayalı bilim dalına verilen addır. Daha önceleri tarihi genetik 

adıyla bilinmesine ra�men, son yıllarda arkeogenetik daha fazla benimsenen bir 

terim olmu�tur. Renfrew (2003), arkeogeneti�i, moleküler genetik tekniklerini 

kullanarak insan geçmi�inin incelenmesi olarak tarif etmi�tir.  

 

 

B.Genetik Analizlerde Kullanılan Gen Sistemleri 

 

Bugün genetik analizlerde esas olarak mitokondrial DNA (mtDNA) ve Y-

kromozomu kullanılmaktadır. Bu gen sistemlerinin özellikleri ve analizler için 

seçilmelerinin  nedenleri �öyle açıklanabilir:  

 

 

1.Mitokondrial DNA (mtDNA) 

 

DNA analizlerinde kullanılan mtDNA, mitokondriadan alınan DNA �eklinde 

tanımlanabilir. Mitokondria, insan hücresinde bulunan, hücrenin fonksiyonuna 

yardımcı olan enerjiyi üreten yapılardır. Hem erkekte hem de di�ide bulunur 

ancak sadece di�ilerden bir alt soya geçer.  �nsan evrim sürecinde, milyonlarca 

yıl önce bir bakterinin canlı bir hücreye girmesi ve orada kendine bir yer edinmesi 

ile bu yapının sonraki ku�aklara da geçti�i dü�ünülmektedir (Sykes, 2001; 

Wenke, 1999). Normalde DNA, hücre çekirde�inde bulunur. Ancak 

mitokondrianın da DNA’sı vardır. Bu DNA sadece 16,500 baz uzunlu�undadır. 
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Hücre DNA’sında ise 3 milyar baz bulunur. mtDNA’nın genetik kodu da biraz 

farklıdır.    

 

Mitkondrial DNA’nın di�er özellikleri �öyle sıralanabilir: 

 

� Sadece anneden kalıtım yolu ile geçer, babadan geçmez.  

� mtDNA’da çekirdek DNA’dan daha fazla mutasyon hızı görülür. Yani 

mitokondriadaki moleküler saat çekirdekten daha hızlı ilerlemektedir. Bir 

ba�ka türlü ifade edecek olursak,  izole gruplarda bile birbirine benzer 

mtDNA pek görülmez. mtDNA içinde minör genetik mutasyonlar zamanla 

birikti�i için, ortak ataları olan iki birey birbirlerinden ne kadar uzaksa, 

mtDNA’larındaki fark da o kadar fazla olacaktır.  

� Kontrol bölgesi (HVR1) adı verilen, 500 baz uzunlu�unda mutasyonların 

en sıklıkla görüldü�ü bir bölgesi vardır. mtDNA’nın di�er kısımlarının 

aksine bu bölgede herhangi bir �eye özgü kodu bulunmaz, belli bir 

fonksiyonu yoktur, nötraldir. 

� Sadece anneden geçti�i için yeniden birle�meme * özelli�i vardır 

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

 

��te tüm bu özellikleri, mtDNA’nın analizlerde kullanılmasına neden olmaktadır. 

 

 

Bugün yapılan birçok aDNA analizinde mtDNA kullanılmasına ra�men, 

unutulmaması gereken bir �ey vardır: Cavalli-Sforza, Sykes ve Hofreiter’in  

(Sykes,  2001; Hofreiter et al., 2001) uyardıkları gibi, mtDNA tek bir gendir ve bu 

nedenle istatiksel dalgalanmalara neden olup tüm insan geneti�inin bütününü 

temsil etmeyebilir. Sykes buna pek katılmadı�ını söylese de bir ba�ka genin 

daha kullanılmasında yarar oldu�unu da belirtmi�tir (Sykes, 2001).  Hofreiter ve 

arkada�ları (2001) makalelerinde, birbirine yakın olmayan türlerin 

incelenmesinde, mtDNA analizlerinin sorun olmadı�ını, çünkü türle�me 

vakalarının arasında yeterince zaman geçti�inde genomun tüm kısımlarının aynı 

filogeneti�i gösterebilece�ini söylemektedirler. Ancak birbirine yakın türler veya 

                                            
* Yeniden birle�meme  non-recombining, anlamında kullanılmı�tır. 



 9 

nüfusların genetik sorunları ara�tırıldı�ında genomun tüm tarihini 

vermeyebilece�ini çünkü mtDNA’nın tek bir genetik lokusu temsil etti�inin 

unutulmaması gerekti�ini hatırlatmaktadırlar.  

 

 

 

2.Y-kromozomu 

 

Ara�tırmacıların genellikle kullandıkları mtDNA ile ilgili ku�kular ortaya çıkınca, Y-

kromozom analizleri önem kazanmaya ba�lamı�tır.  Do�a, türleri farklıla�tırırken, 

cinsiyetleri de farklıla�tırmayı sürdürmü� ve bu özelliklerini kalıtımla geçirirken  o 

cinsiyet özelliklerini aynı cinsten alınması gibi bir farklılık yaratmı�tır. Nasıl 

mitokondria sadece anneden geliyorsa, Y-kromozomu da sadece babadan 

geçer. Ama Y-kromozomunun bir ileri özelli�i daha vardır ki, herhangi bir anomali 

olmadı�ı taktirde sadece erkek çocuklarına geçer, kadınlarda Y-kromozomu 

bulunmaz. Böylece Y-kromozomunun incelenmesi de mitokondria gibi özgün 

sonuçlar do�urmaktadır.  

 

Erkekteki Y-kromozomu, X-kromozomu ile sadece her iki uçtaki kısa bölgelerde 

birle�ir  (Wells, 2002:42). Böylece hücre bölünmesi sırasında cinsiyet 

kromozomlarının uygun bir �ekilde bir araya gelmesi sa�lanmı� olur. Y-

kromozomunun kalan kısmı, yani Y’nin yeniden birle�meyen kısmının X-

kromozomu ile bir ilgisi yoktur. Ve tekrar birle�ebilece�i  çift  kromozomu da 

yoktur ve birle�mez. Böylece hiç de�i�meden bir ku�aktan di�erine  geçer. Bu 

özelli�i  mitokondrial genoma benzemektedir.  

 

Y-kromozomunun nüfus geneti�indeki önemi, 16,000 nükleotidli mtDNA’ya kar�ın 

50 milyon nükleotidinin olmasıdır. Böylece mutasyonların olu�mu� oldu�u birçok 

bölgesi vardır, yani üzerinde  birçok polimorfizm izlenebilir.  Yeniden birle�me 

yapamadı�ı için, mutasyonların sırasını izlememiz mümkün olur.  Ve yine 

bununla birlikte  yeniden birle�ime u�ramadı�ı için, Y üzerindeki fonksiyonel 

genlerin de sayısı azdır, sadece 21. Bu sayı, mitokondrion için 37’dir. Ortalama 

bir insan kromozomunda 1,500 aktif gen vardır.  
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Y-kromozomu üzerindeki aktif 21 genden, SRY*, embriyodan erkek 

olu�masındaki esas gendir. Di�er genler ise bir erke�in erke�e benzemesine 

veya erkek gibi davranmasına neden olan özelliklerinin fonksiyonunda rol oynar. 

Ancak ço�unlukla, Y’yi olu�turan DNA’nın hiçbir fonksiyonu yoktur. Buna ra�men 

“Çöp DNA” denebilecek bu DNA’nın nüfus geneti�inde çok önemli bir rolü vardır. 

Y-kromozomundaki polimorfizmlere bakarak da babadan, büyükbabaya ve 

onun babasına, giderek ilk erkek atasına kadar izi sürmek mümkün olur.  

 

Roewer ve arkada�ları tarafından yapılan en büyük örnekli Y-kromozomu 

analizleri 2005 tarihinde yayınlanmı�tır (Roewer et al., 2005). Bu ara�tırmada 

Avrupa’nın 91 farklı yerinden, 12,727 erkekten alınan DNA örneklerinde, Y-

STR∗∗∗∗∗∗∗∗’lerine bakılarak, yerel nüfus yapıları ile birlikte yakın geçmi� demografi 

tarihinin ara�tırmasında önemli marker’lar olarak kullanılabildi�i gösterilmi�tir.  

 

 

C.Antik  DNA (aDNA) 

 

Antik DNA, müze örnekleri, arkeolojik buluntular, fosil kalıntıları ve di�er farklı 

kaynaklarda bulunan DNA’ya verilen addır. Kullanım alanları esas olarak, tek 

veya birey örneklerinin incelenmesi ve iskelet topluluklarından yapılan prehistorik 

nüfus çalı�malarıdır (O’Rourke et al., 2000).  

 

 

1.Örneklerin Önemi 

 

DNA’nın incelenecek düzeye gelmesine kadar geçirdi�i bir serüven vardır. 

Öncelikle, DNA örne�i alınacak olan dokunun örnek alınmasına izin verecek 

yapısı ve özellikleri olmalıdır. Bu DNA içeren doku herhangi bir biyolojik 

kalıntıdan alınabilir; iskeletler, vücutlar, tek parça kemikler, koprolitler , saç, di�, 

müze örnekleri ve hatta fosiller gibi. Ancak herhangi bir dokudan örnek 

                                            
* SRY- Sex determining Region of Y: Y’nin cinsiyeti belirleyen bölgesi 
∗∗ Y-STR: Y- chromosomal short tandem repeat loci- Y kromozomu içinde bir bölge 
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alındı�ında dokuya geri dönülemez zarar verildi�i için alınan örne�in çok küçük 

olması yeterlidir.  

 

Bu arada, alınan örnekteki DNA’nın kalitesi de önemlidir. DNA kalitesi esas 

olarak örne�in bireysel tarihinin kimyasal, jeolojik, ekolojik ve biyolojik �artlarına 

ba�lıdır. �yi korunmu� DNA dü�ük ısılarda bulunur.  Kuruluk da korunma için 

önemlidir, çünkü DNA çürümesi rutubetli ortamlarda daha  hızlı olur. Bu nedenle 

çöllerdeki veya benzeri �artlardaki buluntular  daha ba�arılı DNA örneklerini 

sa�lar.  Anaerobik (havasız) olan nemli ortamlar da çok iyi bir korunma �artı 

sa�layabilir (Yang and Watt,  2005 ). 

 

Di�ler ve kemikler DNA örnekleri için en  uygun kaynaklardır, çünkü katı  

maddelerden olu�urlar  ve bu nedenle genetik bozulma (diyagenetik) 

süreçlerinden daha az etkilenirler. Bu dokular,  do�al bula�ıcılardan da 

(mikroorganizmalar, mantar gibi) daha az etkilenir.  Geçici kirlenmeler ise örnek 

alınmadan önce temizlenebilir. Kemikleri etkileyen ba�lıca etkenler topra�ın asitli 

yapıda olması, mikroorganizmalar, su ve ısıdır (Mays, 2002). 

 

 

2. Kaynak Maddeye Ula�ma 

Kaynak maddeye ula�ırken atılan adımlar �öyle sıralanabilir: 

Örnek Alma: 

Örnek alırken çok dikkatli olunması gerekmektedir, çünkü bula�ma  ciddi hatalı 

sonuçlara yol açabilir. Bu konu, özellikle  antik DNA ara�tırmasında daha da 

önem kazanmaktadır. Örnek alma kazı sahasında gerçekle�meli, eldiven, maske 

ve ba�lık kullanılmalıdır. Tüm aletler ve kaplar steril olmalı,  modern DNA 

bula�mamı� olmalıdır. Örnek alındıktan sonra örnek kabı hemen sıkıca 

kapatılmalı ve laboratuara kadar açılmamalıdır.  
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DNA’nın Örnekten  Alınması: 

Birçok prosedür önerilmektedir. Genellikle kaynak madde toprak ve di�er bula�ıcı 

maddelerden temizlenir (optimal UV-radyasyonu ile), homojenize edilir ve 

ekstraksiyon tamponuna konulur (Klug and Cummings,  1991).  

 

�zolasyon (ayırma) ve Purifikasyon (arındırma): 

Farklı yöntemler kullanılır. Eski maddelerde humik asitler gibi DNA benzeri 

maddeler olabilir ve bunlar enzim reaksiyonlarını önler. Bu nedenle bu 

maddelerin temizlenmesi çok önemlidir. 

 

Amplifikasyon*:  Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR): 

PCR, genetik bir el kitabının bir sayfasının istendi�i kadar kopyasını çıkartan 

biyolojik fotokopi makinesi diye tanımlanabilir.  Fotokopiyi yapan enzim 

kaplıcalarda ya�ayan bir bakteriden (Thermus Aquaticus) alınır, yani a�ırı sıca�a 

dayanıklıdır. Reaksiyon naturel DNA’ya ba�lanan bir çift kısa yapay DNA 

sekansı-(buna primerler adı verilir)‘in amplifikasyonu ile ba�latılır. Reaksiyon 

karı�ımını pe� pe�e ısıtma ve so�utma i�lemlerinden geçirerek ve 4 bazı vererek, 

yarılması beklenen DNA kolları enzimin yardımı ile kendilerini kopyalamaya 

ba�lar ve yeniden olu�ur. Bu dönü�ümün her tekrarında, kopyalanan sayı bir kat 

daha artar ve kısa sürede orijinal DNA’nın kopyaları milyonlarca üretilmi� olur.1  

 

PCR’ın bilimsel önemi �udur: Her ya�ayan organizmanın (bitki, hayvan, bakteri, 

virüs gibi)  DNA sekansları kendi türlerine özgündür. �nsanlar gibi daha kompleks 

organizmalarda ise DNA sekansları bireylere özgüdür. Böylece genetik madde 

kökenine kadar izlenebilir, hangi türden geldi�i bulunabilir ve hatta türün hangi 

üyesine ait oldu�u bulunabilir.  

                                            
* Amplifikasyon: Geli�tirme,ço�altma, arttırma anlamına gelir. Teknik bir terim oldu�u için 
metin içinde Türkçele�tirilmeden kullanılmı�tır.  
1 PCR mucidi Karry Mullis 1993’te Kimya dalında Nobel Bilim Ödülünü almı�tır. 
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Do�ada, birçok organizma DNA’yı aynı �ekilde kopyalar. PCR i�te bu süreci taklit 

eder, ancak bunu bir test tüpünde gerçekle�tirir. Herhangi bir hücre 

bölündü�ünde, polimeraz adlı enzim her kromozomdaki tüm DNA’ların kopyasını 

yapar.  

 

Bu süreçteki ilk adım çifte sarmaldaki iki DNA zincir fermuarının açılmasıdır. 

Kollar ayrılınca, DNA polimerazı her bir ayrı kolun kopyasını, ilk kolu esas alarak  

yapar. DNA’nın kopyalanması için, polimerazin iki bile�ene daha gereksinimi 

vardır: dört nükleotid bazına (Adenine,  Cytosine, Guanine, ve Thymine) ve 

primer’e. DNA polimerazları, insanlardan, bakterilerden, virüslerden nereden 

alınırsa alınsın, bir DNA zincirini nükleotidlerin kısa sekansını “prime”  etmeden 

yani ba�latmadan kopyalayamazlar. Bunun için hücrenin primaz adındaki ba�ka 

bir enzimi aslından ilk nükleotidlerin kopyalamasını yapar. Bu DNA uzantısına 

primer denir. Primer yapılınca, polimeraz geri kalan zincirin yapımını sürdürür. 

Primerler bir genetik maddenin herhangi bir kolunu yapan dört de�i�ik kimyasal 

bile�eninin kısa zincirleridir. Bu dört bile�en nükleotidlerdir (veya bazlardır) 

Primerler tek (single) kollardır. 

Bir PCR tüpünde DNA ço�alması için gerekli her türlü bile�eni vardır: bir parça 

DNA, çok miktarda 4 nükleotid, çok miktarda primer sekansı ve DNA polimerazı. 

(Polimeraz, Taq polimerazıdır ve izole edildi�i bakterinin adını almı�tır) . 

Polimeraz zincir reaksiyonunun üç kısmı da aynı tüp içinde olur ancak bunlar 

farklı ısılarda gerçekle�ir. Sürecin ilk kısmı çifte sarmaldaki iki DNA zincirini 

birbirinden ayırır. Bu tüpü 75-90 derecede 30 saniye ısıtmayla gerçekle�tirilir. 

Ancak bu yüksek ısıda primerler DNA kollarında ba�lanamaz onun için tüp ısısı 

55 dereceye indirilir. Bu ısıda, primerler DNA kollarının uçlarına ba�lanır. Bu 

i�lem 20 saniyede olur. Reaksiyonun son adımı esas kolun tam kopyasının 

yapılmasıdır. Taq polimerazı en iyi �ekilde 75 derecede reaksiyona girdi�i için 

(kaplıcaların ısısı) tüpün ısısı tekrar arttırılır. Taq polimerazı nükleotidleri primere 

eklemeye ba�lar ve sonuçta  esas kolun aynısının kopyasını yapmı� olur. E�er  

kolda A nükleotidi varsa, enzim primere T nükleotidi ekler. E�er kolda  G varsa, 
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enzim C’yi ekler. Böylece DNA kolunun sonuna kadar böyle gider ve PCR 

döngüsü tamamlanmı� olur.  

Özetleyecek olursak, polimeraz zincir reaksiyonunda üç adım vardır- kolların 

ayrılması, primerin  esas kolla birle�mesi ve yeni kolların sentezi- bunların hepsi 

iki  dakikada tamamlanır. Ve hepsi de aynı deney tüpünde olur. Döngünün 

sonunda tüpteki her DNA parçasının bir kopyası olu�mu�tur.  

Döngü 30 kez veya daha fazla tekrarlanır. Her yeni sentez edilen DNA parçası 

yeni bir kol gibi hareket eder ve böylece 30 döngü sonunda bir tek parça 

DNA’dan 1 milyar kopya üretilmi� olur. Deney tüpündeki ısı de�i�ikliklerini 

yapmak için harcanan zaman da hesaba katıldı�ında, 1 milyar kopya 3 saatte 

hazırlanmı� olur.  

PCR’da elbette teknik problemler de ya�anır. Bunların en önemlisi alınan örne�e 

bir dı� genetik maddenin bula�masıdır ki bu da milyonlarca hatalı DNA 

kopyalanması demektir. E�er analizin herhangi bir yerinde farkına varılırsa, 

malzeme bundan sonra kullanılamaz. Ama fark edilmezse, hatalı sonuçlar verir.  

Bunun için laboratuarlar özel önlemler alarak bu hatalı örneklemeyi engellemeye 

çalı�maktadırlar. Özellikle tıp ve hukuk alanlarında insan hayatının söz konusu 

oldu�u uygulamalarda bula�manın önlenmesi çok önemlidir (Klug-Cummings, 

1991;  Jones, 1994;  Sykes ,  2001). 

 

Kontroller: 

Örnek alınımından PCR reaksiyonunun sonuna kadar bula�madan koruma çok 

önemlidir.  Bu nedenle, laboratuarda negatif kontroller uygulanır. Negatif kontrol, 

içinde otantik antik DNA ta�ımayan PCR reaksiyonu demektir. Bu reaksiyonu 

yapmak için, extraction blanks denen örnek madde hiç  konulmaz veya PCR 

blanks denilen örnek ekstraktı yerine su konulur (Paabo et .al, 2004, Spencer 

and Howe, 2004). 
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3. Antik DNA Ara�tırmalarının Sorunları 

 

Antik DNA analizlerinin özellikle insanlık tarihine katkıları oldu�u ve olaca�ı bir 

gerçektir. Ancak bu çok zahmetli ve pahalı yöntemin, bugüne kadar yapılan 

çe�itli ara�tırmalar ve bunlarla ilgili yapılan yayınlarda, sonuçlarının kesinli�i 

konusunda ara�tırmacıların bir ço�u hep dikkatli olunması gerekti�ini 

belirtmektedir. Her ara�tırmada örne�in alınması ile ba�layarak analizlere kadar 

ilerleyen süreçte ve de bu analizlerin yorumlanmasında çok dikkatli olunması 

gerekti�i, özellikle genellemeler yapılması konusunda ayrıca hassasiyet 

gösterilmesinin çok önemli oldu�u hep vurgulanmaktadır. 

 

Antik DNA analiz sürecinde dikkat edilmesi gereken konular ba�lıca �u �ekilde 

incelenebilir: 

 

 

a.Örnekten Analize 

 

Önceki sayfalarda, örneklerin alınması ve laboratuar a�amalarında nelere dikkat 

edilmesi konularına de�inildi. Bunların da ötesinde bu a�amadaki bir ba�ka sorun 

da antik kemiklerdeki ço�altılabilecek DNA’ların frekansıdır.  Bu frekans yeterli 

olmadı�ı taktirde, alınan örnek herhangi bir i�e yarayamayabilmektedir (Mays, 

2002). 

 

Alınan örneklerin, canlının hangi dokusundan geldi�i de bir ba�ka önemli 

konudur. Örne�in koprolitler, DNA’ların tespiti için önemli bir kaynaktır. 

Sedimentlerde de hayvan DNA’ları tespit edilebilmektedir. Ancak sedimentlerde 

ve koprolitlerdeki ba�lıca problem, yeraltındaki suyun yukarı ve a�a�ı 

düzlemlerde hareketiyle, molekül parçacıklarını hareket ettirmesi ve bu sırada 

yeni DNA’ların da örneklere bula�masıdır. Ayrıca sedimentlerdeki DNA 

sekanslarının koprolitlere ne kadar nüfuz edece�i de bilinmemektedir. ��te, DNA 

analizlerinde kemik ve di�lerin genellikle tercih edilmelerinin nedeni, sadece o 

canlıya ait mtDNA sekansını barındırmasıdır (Paabo et al.,  2004). 
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Örneklerin alınmasından analiz sonuçlarına kadar ya�anan süreçte, DNA 

analizlerinin güvenirli�inin uluslar arası kabul edilebilirli�ini sa�lamak üzere konu 

ara�tırmacıları “Antik DNA sekanslarını belirlemek için otantiklik kriterleri” 

üzerinde birle�mektedir. Hofreiter ve ark. 2001 yılında yayınladıkları 

makalelerinde, o yıla kadar yapılan birçok ara�tırmadaki sekansların bu kriterlere 

uymadı�ı için  hiçbir güvenirli�i olmadı�ını iddia etmektedir. Konunun 

uzmanlarından Paabo ve ark. (2004) benzeri görü�leri savunmaktadır ve 

yayınladıkları kriterlerde (Bkz. Ek 2) özellikle ikinci bir laboratuarda analizlerin 

yapılmasının önemini vurgulamaktadırlar.  

 

Ama bütün bu kriterlere uyulmasına ra�men, analiz sonuçları yine de geçersiz 

olabilir. Çünkü örne�in alımı sırasında herhangi bir modern DNA’nın bula�ması 

söz konusu olduysa, örnekler her iki laboratuarda birden geçersiz sonuçlar 

verecektir.  

 

Agnar Helgason (2000) , Avrupa gen haritalarının çıkartılmasında ve demografik 

örüntülerin açıklandı�ı ara�tırmalardaki  bir tehlikeden bahsetmektedir; bu da  

örnek sayılarının yetersizli�idir.  Helgason �u soruları sormaktadır:  

 

1) E�er haplogrupların tanımlanmasına yardımcı olan mutasyonlar, modern 

Avrupa topluluklarının olu�umundan çok önce meydana geldiyse, ve 

bunlar bireysel soylar veya alt-küme soylarını olu�turduysa ve böylece 

sadece belli toplulukları veya belli co�rafyaları etkilediyse?  

veya  

 

2) E�er yüksek sayıdaki kadın göçleri eski co�rafik örüntüleri sildiyse ve 

yenilerin olu�masına engel olduysa?   

 

Bu durumda örneklerin sayısının arttırılmasında böylece çe�itli Avrupa insan 

topluluklarında mtDNA varyasyonlarını gösteren daha ayrıntılı ara�tırmalara 

gereksinim oldu�u ileri sürülmektedir (Helgason., et al., 2000). 
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b.Sonuçların Yorumlanması 

 

Her �eyin iyi gitti�i ve ba�arılı bir analiz yapıldıktan sonra, sonuçların 

yorumlanması a�amasında elbette bu sonuçların en ba�ta sorulması gereken 

sorunun veya hipotezin do�rulanıp do�rulanmadı�ını yanıtlaması/açıklaması 

gerekmektedir. E�er belirgin bir soru sorulmadan bu analize karar verilmi�se, 

sonuçların neye yardım edece�i de pek belli olmayabilir.  Antik DNA analizinin 

çok önemli, temeli olan arkeolojik sorulara bir  katkısı oldu�u taktirde yapılması 

gerekmektedir. Örne�in DNA analizlerinin  kız çocuklarının ölümü (infantisit)  ile 

ilgili bir mezar ara�tırılmasında kullanılmasının bir anlamı olabilir ama bir 

mezardaki eri�kin olmayan iskeletlerin rutin cinsiyet tespitleri için  kullanılması 

anlamlı olmaz (Mays,  2002:206).  

 

Svante Paabo (2004) da benzeri bir yakla�ımla, her antik DNA ara�tırmasının 

sorulan biyolojik  sorunun anla�ılması ve analizinin bu soruya hizmet etmesi 

anlayı�ıyla yakla�ılmasını gerekti�ini öne sürmektedir. 

 

Bandelt ve arkada�ları tarafından (2002) yazılan bir makalede de, tüm molekül 

ara�tırmalarının kolayca genelle�tirmeler yapmalarının, genetikçilerin arkeolojik 

soruları bilmeden bazı hipotezleri öne sürmelerinin ve verilerin hatalı 

okunmasının getirece�i tehlikelerden söz edilmektedir.  

 

 

c.DNA’ya Özgü Sorunlar 

 

Yukarıda bahsedilen konular bir süre sonra teknolojinin geli�mesi ve 

ara�tırmacıların deneyimlerinin artması ile birlikte çözümlenebilecek sorunlardır. 

Bunlara insana özgü sorunlar da  denebilir. Ancak konunun bir de analizlerin 

esasını olu�turan DNA ile ilgili boyutu vardır. 

 

Önceki bölümlerde de bahsedildi�i gibi, mtDNA’nın kullanılmasının, DNA 

analizlerinin yapılmasında sa�ladı�ı kolaylıklar yerini �imdi, bir tek mtDNA tüm 

insanlık tarihini ortaya koymaya yeterli mi sorusuna bırakmı� ve bu nedenle de Y-
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kromozomunun, mtDNA ile birlikte kullanılmasının yararları savunulmaya 

ba�lanmı�tır. Çünkü mtDNA tek bir gen oldu�u veya tek bir genetik lokusu temsil 

etti�i ve istatistiksel dalgalanmalara açık oldu�u için tüm insanlı�ın geneti�inin 

açıklanmasında temsil edici olmayabilir (Sykes, 2001;  Hofreiter et al., 2001). 

Halbuki bugüne kadar yapılan DNA analizlerinin hemen hepsi mtDNA ile 

yapılmı�tır. Zaman geçtikçe mtDNA ile yapılan bazı ara�tırmaların geçersiz 

olmu� olabilece�ine dair yayınlar da artacak gibi görünmektedir.  

 

DNA’ya özgü bir ba�ka sorun da moleküler hasardır. Organizmanın ölümünden 

sonra enzimler veya çe�itli organizmalar (bakteriler, böcekler, mantarlar) 

nedeniyle DNA’nın yapısı hızla bozulur. E�er DNA’nın bulundu�u yer kuru bir 

ortamsa veya DNA mineral matrikse yapı�ırsa,  bozulmadan kurtulabilir. Ama bu 

arada kimyasal süreçlerin de  bozulmaya etkisi bulunmaktadır.  Yapısı bozulan 

DNA’da kol kırılmaları, oksidatif lezyonlar, hidrolitik lezyonlar gibi molekülün 

hasara u�radı�ını gösteren bulgular tespit edilir. Bu hasarlar DNA miktarının 

azalmasına, boyutun küçülmesine, baz ve �eker parçalanmalarına veya  

nükleotid modifikasyonu gibi farklı de�i�imlere yol açar. Bu hasarların alınan 

örne�in analizini etkilemesini önlemek için PCR tekniklerinin daha da 

geli�tirilmesine çalı�ılmaktadır (Mays,  2002;  O’Rourke et al.,  2000). 
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II. GENET�K ARA�TIRMALAR VE ARKEOLOJ� 

 

DNA analizlerinin arkeolojide kullanılmaya ba�laması ile birlikte, arkeolojik 

buluntularla birlikte yorumlandı�ında insanın tarihi ile ilgili bize çok önemli kanıtlar 

sunma�a ba�lamı�tır.  

 

DNA analizleri çe�itli konuları ara�tırmak için kullanılabilir. Bunlar; modern 

insanın evrimini anlamak için, bireylerin/toplulukların göçlerini izlemek için, soy 

ba�lantılarını izlemek için, ki�ileri (bireyleri) belirlemek/tanımlamak için (cinsiyet, 

hastalıklar,aile ba�ları, vb), kültüre alınmı�, evcille�mi� hayvanların kökenini 

belirlemek için veya kalıtımsal veya enfeksiyona ba�lı hastalıkları tanımlamak 

gibi çok çe�itlidir.  

 

 

A. Tarihçe 

 

Genetik bilgi ve verilerinin antropoloji ve arkeoloji alanında kullanımları genetikle 

ilgili ara�tırmaların ilerlemesine paralel olarak geli�mi�tir.  

 

Nüfus varyasyonlarının genetik verilere dayalı olarak incelendi�i ilk ara�tırma, 

1919’da Lancet dergisinde Hirszfeld ve Hirszfeld’in I. Dünya Sava�ı’na katılan 

askerlerden aldıkları örneklerle ABO kan tipleri ara�tırmasıdır. Ara�tırmacılar bu 

incelemelerinde insan kan gruplarının Mendel’in kalıtım kanunlarına uygunlu�unu 

ve kan gruplarının genetik karakterleri oldu�unu ileri sürmü�lerdir. Ara�tırmanın, 

daha sonraki yıllarda  yapılan yayınlarla bazı hatalı tespitleri oldu�u görülse de 

geneti�in antropolojide ve insanın kökeni ara�tırmasında kullanılmasında öncü 

bir rolü olmu�tur (O’Rourke, 2003;  Renfrew and Bahn, 2001;  Cavalli-Sforza et 

al. ,1994). 

 

Yine bu alandaki ara�tırmaların öncülerinden sayılabilecek 1945’te Davenport’un 

popülasyonlarda genetik farklılıklardan kaynaklanan diyet farklılıkları ve hareket 

örüntüsüne baktı�ı ara�tırması ile  1949’da Haldene’in orak hücreli aneminin 
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sıtma ile ili�kisini co�rafi örüntüler çerçevesinde ilk kez açıkladı�ı ara�tırması ve  

1953’te Singer’in Afrika’da orak hücreli anemin muhtemel lokus men�ei çalı�ması 

sayılabilir (Cavalli-Sforza et  al., 1994;  O’Rourke, 2003). 

 

Bir ba�ka önemli kan grupları ile yapılan ara�tırma ise Mourant tarafından 

1954’te yayınlanan “�nsan Kan Gruplarının Da�ılımı” ba�lıklı, kan gruplarının dil 

ve genetik tarihiyle ili�kisine baktı�ı ve gen frekans verilerinin ilk kez 

prehistoryayı yazmakta kullanılan ara�tırmasıdır (Renfrew and Bahn, 2001; 

Richards et al., 1996). 

 

1953 yılında Watson ile Crick’in DNA yapısını ortaya çıkarmalarıyla genetik 

ara�tırmaların farklı bir boyut kazanması söz konusu olmu�tur. Önceki yıllarda 

esas olarak, hastalıklar temelindeki ara�tırmalar veya daha çok insan gruplarının 

geleneksel sınıflanması veya taksonomisi gibi incelemeler söz konusuyken 

1960’larda antropolojik ara�tırmalar popülasyonların içinde ve arasında yerel 

örüntülerini belgelemek ve gözlemlenen örüntülere evrimsel mekanizmalara 

göreli etkilerini inceleyen ara�tırmalar ortaya çıkmaya ba�lamı�tır. Örnek olarak 

insan polimorfizmlerinde do�al seleksiyonun incelendi�i 1960’da Livingstone’un 

ve 1963’te yayınlanan Brues’ın ara�tırmaları verilebilir (O’Rourke, 2003). Yine 

1960’ların ba�ında Pauling ve Zuckerandl’in farklı türlerdeki e� proteinlerde 

amino asit sekanslarını kar�ıla�tırarak evrimi açıkladıkları ara�tırmaları ilk 

moleküler ara�tırmalardan sayılabilir (Watson, 2004). Ya�ayan nüfuslardan 

alınan örneklerle klasik genetik veriler sayesinde insan evriminin yeniden 

canlandırmaya dair ilk yayın 1963’te Cavalli-Sforza ve Edwards tarafından 

yapılmı�tır (Cavalli-Sforza, et al. 1994). 

  

1967’de ise Sarich ve Wilson tarafından genetik verilerin ve yöntemlerinin insanın 

kökeni ara�tırmasında ilk kez kullanıldı�ı ara�tırmaları yayınlanmı�tır. Bu 

ara�tırmada bilim insanları, insanla primatlar arasında albümin çe�itlilik farklarına 

bakarak, homo ile pongid arası ayrı�manın 5-8 milyon yıl önce oldu�unu öne 

sürmü�lerdir (Watson, 2004, O’Rourke,  2003). 
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1970’ler ve 1980’lerin ba�ında,  demografik yapı ve dinamiklerle popülasyonların 

içi ve arasındaki genetik varyasyon örüntülerinin ili�kilerine bakıldı�ı özellikle 

Avrupa ve Amerika’da yer alan bir dizi ara�tırma yayınlanmı�tır.  

 

Cavalli-Sforza ve arkada�ları 1970’lerde ilk kez genetik verilerin bir arkeolojik 

sorunda uygulanmasına dair, Avrupa’nın genetik tarihini açıklamaya çalı�tıkları 

ara�tırmalarına ba�lamı�lar ve yayınlamı�lardır. Genetik bilimci Cavalli-Sforza’nın 

arkeolog Ammerman’la yaptı�ı i�birli�i ve sonrasında nüfus yayılımı* ve ilerleme 

dalgası** adlarını da alacakları bu ara�tırma ilk kez 1973’te duyurulmu� ve daha 

sonra 1978’de Menozzi ve arkada�ları tarafından Avrupa için genetik marker’larin 

esas bile�ke*** analizleri ile tarihsel süreçleri açıklamaya çalı�tıkları yayınlarında 

ayrıntılı olarak açıklanmı�tır (Cavalli-Sforza, et al., 1994; Richards, 2003). 

Bu arada genetik biliminde analitik yöntemler de iyice geli�meye ba�lamı�tır. 

 

1981’de mtDNA genomlarının insanlarda ve bazı omurgalılarda sekanslanması 

mümkün olmu� ve Anderson ve arkada�ları daha sonra Cambridge Reference 

Sequence (CRS) olarak da ifade edilecek, sekansların rakamsal olarak ifade 

edildi�i bir sistem geli�tirmi�lerdir (Jones, 2001;  Hagelberg, 1994 ; Cavalli-

Sforza, et al.,  1994). 

 

Antik DNA’nın elde edili�i de yine 1980’lerin ba�ında mümkün olmu�tur. 1981 

yılında Çinli bilim insanları Wang ve Lu  2000 yıllık Han hanedanına ait bir 

mumya karaci�erinden nükleik asitleri izole edebilmi�lerdir. Bundan 3 yıl sonra, 

1984’te Higuchi ve Wilson’un 140 yıllık, türü tükenmi� quagga derisinden aldıkları 

örnekle DNA izole edebilmeleri mümkün olmu�tur.  Ancak bu çalı�malar arasında 

en fazla ses getiren ara�tırma, insanlarda antik DNA’nın  �sveçli Svante Paabo 

tarafından 1984 yılında 23 farklı mumyadan alınan örnek arasından birinde 

ba�arı ile klonlayarak elde etti�i antik DNA ara�tırması olmu�tur. (Hagelberg, 

1994;  Paabo et  al.,  2004). Bu tarihten sonra insan örneklerinden aDNA elde 

edilmesi ile ilgili ara�tırmalar hızla yayınlanmaya ba�lamı�tır. 

 

                                            
*   Nüfus yayılımı, demic diffusion kar�ılı�ı olarak tüm metinde kullanılmı�tır. 
**  �lerleme dalgası, wave of advance kar�ılı�ı olarak tüm metinde kullanılmı�tır. 
*** Esas bile�ke, principal component kar�ılı�ı olarak tüm metinde kullanılmı�tır.  
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1980’lerin ba�ında esas olarak klonlama  ile yapıldı�ı için bula�maya çok açık 

olan bu tekni�in kullanımı bu yıllarda yapılan birçok ara�tırmanın daha sonraki 

yıllarda reddedilmesine neden olmu�tur. Ancak 1987 yılında bulunan PCR tekni�i 

bu sorunu önemli bir ölçüde çözebilmi�tir. PCR tekni�i ile aDNA’nın ilk elde edili�i 

de Wilson ve Paabo’nun içinde bulundu�u bir ekip tarafından 1988 yılında 7000 

yıllık bir beyin örne�inden mümkün olmu�tur. Yine aynı yıl eski kemiklerden ilk 

DNA 5000 yıllık bir insan kemi�inden Hagelberg ve arkada�ları  tarafından 

amplifiye edilebilmi�tir  (Hagelberg, 1994). 

 

Bu yıllarda Afrika’dan çıkı� ve Homo sapiens’’in kökenine ili�kin en büyük 

ara�tırma Cann,  Stoneking ve Wilson tarafından dünyanın farklı bölgelerinden 

alınan insan plasenta örneklerinden mtDNA’nın bakılmasıyla dünyanın genetik 

varyasyonlarına bir tanımlama getirdikleri ara�tırmalarıdır. �lk kez mtDNA’nın 

kullanıldı�ı bu ara�tırma, 1987’de Nature dergisinde yayınlanmı� ve  ABD, Asya, 

Avrupa, Orta Do�u, Yeni Gine ve Avustralya’dan 147 kadının plasentalarının 

toplanarak incelenmesi sonucunda  gerçekle�tirilmi�tir. Bu ara�tırma sonucunda 

mitokondrial Havva teorisi denilen ve  bugün ya�ayan herkesin günümüzden 

140,000-290,000 yıl önce ya�amı� olan bir Afrikalı kadından geldi�i ileri 

sürülmü�tür. Afrika’nın esas kaynak oldu�unu gösteren bulgu  ise, buradan 

alınan örneklerdeki mtDNA mutasyonlarının, di�er yerlere göre, en fazla 

oldu�unun bulunmasıdır (Lewin, 1997; Wenke, 1999).  Her ne kadar yöntem ve 

alınan örnekler çok ele�tirilse de bu ara�tırma bulguları daha sonra 1991’de Y-

kromozom analizleri ile de do�rulanmı�tır (Renfrew and Bahn, 2001). 

 

Y-kromozomların ara�tırmalarda ilk kullanılması  2000 yılında Peter Underhill ve 

Peter Oefner tarafından yayınlanmı�tır (Olson, 2003; Wells, 2002). Underhill ve 

Oefner, Y varyantlarını saptamak için yeni bir yöntem bulmu�lardır. �ki yıl içinde 

her erke�in birbirinden farklı Y-kromozomu üzerinde 200’den fazla lokasyonunu 

tespit etmi�ler, bunun da ötesinde farklı varyantların farklı co�rafik bölgelerde 

kümeler halinde bulundu�unu ve böylece dünyanın her yerinde erkeklerin nüfus 

hareketlerini izlemenin mümkün olabilece�ini göstermi�lerdir (Olson, 2003). Y-

kromozomu için, daha önce yapılan mtDNA diyagramlarına benzer bir 

diyagramla, erkeklerin atasının da Afrika’dan çıktı�ı gösterilmi� (Wells, 2002: 54), 

ve ara�tırmacılar ilk erkek atanın 59,000 önce ya�adı�ını iddia etmi�lerdir. 
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1990’larda ve 2000’lerde,  bireysel, yerel veya gruplarda yapılan incelemeler  

daha geni� boyutlara ta�ınmaya ba�lamı� ve hatta dünya çapındaki örneklerin 

incelendi�i ve genetik bilimin teknolojisinin her alanında kullanıldı�ı 

ara�tırmaların sayıları hızla artmaya ba�lamı�tır. Klasik genetik marker’ların 

yerine farklı mtDNA haplogruplarını de�i�ik popülasyonlarda filogenetik a� 

yöntemi ile ilk inceleyen Richards ve arkada�ları olmu�tur (Richards  et al., 1996, 

2002). 

 

Günümüzde farklı genetik sistemlerin kar�ıla�tırılarak kullanıldı�ı, genetik 

tekniklerin hatalarının minimuma indirilmeye çalı�ıldı�ı ve uluslar arası düzeyde 

birçok bilim insanının katkılarını sundu�u ara�tırmalar gittikçe artan sayıda 

yayınlanmaktadır.  

 

 

B. Genetik Ara�tırmaların Arkeoloji ve Antropolojide Kullanım 

Alanları 

 

1. Evrim ve Türlerin Kökeni 

 

�nsanlı�ın kökenini ara�tıran bilim insanlarının artık anla�tıkları bir konu vardır: 

Türümüzün kökeninin Afrika oldu�u ve  Homo erectus’un uzun yürüyü�ü. 

Günümüzden 1.5 milyon yıl önce Homo erectus’un Afrika’dan çıkarak uzun yollar 

kat etti�i, Beijing’e ve Java’ya kadar uzandı�ı bilim çevrelerince kabul 

edilmektedir. Çünkü Homo erectus kalıntıları, Beijing yakınlarında 

Zhoukoudian’de, Java’da ise Ngandong’da bulunmu�tur. Ancak Homo 

erectus’tan evrilen Homo sapiens’in ortaya çıkı�ı konusunda iki teori 

bulunmaktadır:  Bunlardan birincisi olan  “Afrika’dan Çıkı� Teorisi” ni savunanlar, 

her ne kadar Homo erectus bu uzun yolculu�unu yapmı� olsa da bir süre sonra 

türünün bu uzak yerlerde ortadan kayboldu�unu ileri sürmektedir. Buna kanıt 

olarak da Homo sapiens’in tekrar Uzak Do�u’da ortaya çıkı�ına kadar geçen 

yakla�ık 1.2 milyon yıl boyunca buralarda hiçbir “homo” kalıntısına 
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rastlanmamasıdır. Bu teoriyi savunanlar, Homo sapiens’in daha sonra Afrika’dan 

tekrar bir göç dalgası ile çe�itli yerlere gitti�ini ve bu türlerin yerini aldı�ını öne 

sürmektedir (Renfrew and Bahn, 2001; Relethford, 2001, Cavalli-Sforza and 

Cavalli-Sforza, 1995). 

 

“Çok bölgeli” evrim teorisi ise her ne kadar “homo” kalıntıları bulunmasa da 

Homo sapiens’in farklı yerlerde Homo erectus’tan evrildi�ini iddia etmektedir. Bu 

görü�ü savunanlar, fiziksel yapılardaki de�i�ikliklerin dünyanın farklı yerlerinde, 

yava� ilerleyen bir uyum süreciyle birlikte, farklı hızlarda meydana geldi�ini ileri 

sürmektedir. Teori, farklı co�rafyalarda olmalarına ra�men, Homo sapiens’in 

ba�arılı bir �ekilde üremesine yeterli olabilecek temasları da oldu�unu 

söylemektedir (Renfrew and Bahn; 2001, Relethford, 2001). 

 

Wainscoat, dünyanın 8 ayrı toplulu�unun insan kromozomlarının bir haritasını 

çıkarmı�tır (Renfrew and Bahn, 2001). Bu haritada, co�rafi olarak birbirine yakın 

topluluklarda benzer örüntüler ortaya çıkmı�tır. Fakat Afrika örneklerinin,  Afrikalı 

olmayanlardan çok farklı oldu�u izlenmektedir. Afrikalıların iki özgün örüntüsü 

vardır ve Afrika örneklerinin %5’i Avrasyalılara benze�mektedir. Bu da 

Avrasyalıların Afrikalıların baskın örüntülerini kaybettiklerini veya hiç olmadı�ını 

gösteriyor olabilir. Yani Afrikalı gruplarla di�erleri arasında büyük bir genetik 

mesafe vardır.  

 

Sahra-altı Afrikalıların arasında büyük farklılık vardır, çünkü mtDNA’ları aradan 

uzun yıllar geçti�i için mutasyona u�ramı�tır. Ba�ka bir deyimle Afrikalıların 

ataları ya�ayan topluluklar arasında en eskileridir. Afrika ve di�er toplulukların 

tarih ve genetik farklılıkları �u �ekilde özetlenebilir (Cavalli-Sforza, 2000:62):  

 

Göç    �lk Yerl. Tarih  Genetik Farklılık 

Afrika-Asya    GÖ    100,000   20.6 

Asya-Avustralya  GÖ      55,000   10.0 

Asya-Avrupa   GÖ      43,000    9.7 

Asya-Amerika   GÖ 15-50,000    8.9  
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�nsan evriminde genetik ara�tırmaların bize sundu�u bulgulardan bir ba�ka örnek 

de Neandertaller ile modern insanların ili�kisine dair olmu�tur. Neandertallerin, 

Avrupa’da GÖ 300,000 ile 30,000 yılları arasında ya�adı�ı ve o tarihten sonra 

herhangi bir kalıntısına rastlanmadı�ı bilinmektedir (Paabo,  et al, 2004). Avrupa 

gen havuzuna katkılarının olup olmadı�ına dair çe�itli teoriler ileri sürülmü�tür.  

 

1800’lerde Neander vadisinde bulunan ve müzede saklanan ilk Neandertalin, 

1997 yılında yapılan DNA analizinde (Feldhofer örne�i) mtDNA genomun 

hypervariable region 1 (HVR1) 380 baz çiftli bölgesinin tanımlanması ile modern 

insanla Neandertal arasında 27 nükleotid farkı bulunmu�tur. Halbuki bu 

bölgedeki farklı modern  insan topluluklarından alınan mtDNAlar  arasındaki 

farklıla�ma en fazla 8 nükleotiddir (O’Rourke et  al.,  2000). 

 

�nsanlarla �empanzeler arasındaki ayrı�manın GÖ 4-5 milyon  oldu�unu ve sabit 

bir mutasyon hızı oldu�unu farz edersek Neandertal mtDNA ile modern insan 

mtDNA ayrı�masının GÖ 550,000- 690,000 arasında oldu�u dü�ünülebilir  

(�nsanlar arasındaki ayrı�manın GÖ 120-150,000  olması ile kar�ıla�tırılarak). 

 

Bu ara�tırmaların sonucunda, Neandertallerin ayrı bir tür oldu�u (Jones,   2002), 

Neandertal-insan ayrı�masının çok daha eskiye gitti�i söylenebilir. Ancak tüm bu 

kesin gibi görünen bulgulara ra�men, ilk Neandertal analizlerini yapan Svante 

Paabo (2004) olaya daha dikkatli yakla�makta ve Neandertallerin modern insan 

genine katkısının bir genetik sürüklenmeye ba�lı olarak da görülmeyebilece�ini 

veya modern insan DNA’sının Neandertal gen havuzuna sürekli akı�ının olmu� 

olabilece�inin de akılda tutulmasını önermektedir. Ancak Paabo ve ark. bahsi 

geçen makalede, bugüne kadar yapılan ara�tırmaların bu katkının olmadı�ını 

gösterdi�ini söylemektedir.  

 

Neandertaller ile günümüz insanlarının kar�ıla�tırılması her ne kadar önemli ise 

de, esas olarak Neandertaller ile anatomik olarak modern insan fosil 

kar�ıla�tırmalarına çok daha fazla ihtiyaç vardır. Çünkü sürekli gen akı�ının 

zamanla bir denge evresine gelerek tüm atalarda bir miktar Neandertal geni 

olması mümkündür (Relethford, 2001). Nitekim bu konuda  Adlock tarafından 

Avustralya’da yapılan bir ara�tırmada 10 tane anatomik modern insan fosili ( GÖ 
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8000- 60,000 yıl) incelenmi� ve en eski örnekte günümüz insanında bulunmayan 

bir mtDNA soyu tespit edilmi�tir (Relethford, 2001).  

 

Türlerin kökenine dair genetik ara�tırmalar tüm canlıları kapsamakta, insan yanı 

sıra hayvan ve bitki köken ara�tırmaları da hızla geli�mektedir. Özellikle 

hayvanların evcille�tirilmesi ve bitkilerin kültüre alınması gibi olgular insana ba�lı 

oldu�u gibi, bunların muhtemelen nüfus hareketlerine ve yerle�im örüntülerine de 

etkileri vardır.  

 

Evcille�me üzerine yapılan ara�tırmalar, günümüz evcil hayvanlarının hangi 

türlerden evrildi�ine veya hangi hayvanlarla akrabalıklarının oldu�una bakıldı�ı 

ara�tırmalardır ve DNA analizleri bu konuda önemli ipuçları vermektedir. 

Mitokondrial DNA analizleri, mevcut evcil hayvanların farklı yabani toplulukların 

katkısı ile mi yoksa evcille�menin sadece tek bir bölgeden mi ortaya çıktı�ı gibi 

sorulara önemli yanıtlar verebilmektedir (Paabo et al.,  2004). 

 

Bu konuda yapılan ara�tırmalardan birinde, modern ineklerin mtDNA’larına türü 

tükenmi� olan, Avrupa yaban sı�ırlarının (auroch)  katkısının olmadı�ı ortaya 

çıkmı�tır. Muhtemelen, inekler Orta Do�u’da evcille�tirilmi� ama Avrupa’ya 

getirildiklerinde Avrupalı ineklerle çiftle�memi�lerdir. Orta Do�u yaban sı�ırlarının 

DNA sekansları elde edilemedi�i için yabani ineklerin ataları henüz 

belirlenememi�tir. Ama atlarda bu ili�ki tespit edilmi�tir. Asya ve Alaska yabani 

atlarının mtDNA sekansları modern atlarda bulunmu�tur. Bununla birlikte farklı 

yabani at topluluklarının günümüz atlarının gen havuzuna katkıda bulundu�u da 

ortaya çıkmı�tır (Hofreiter  et al.,  2001).  

 

Bir ba�ka örnek de ma�ara ayıları ile ilgili ara�tırmadan verilebilir (Hofreiter et al.,   

2001).  Loreille ve arkada�ları tarafından 2001’de yayınlanan ara�tırmaya göre, 

Avrupa ve Batı Asya’da 10,000 yıl önce ya�ayıp, soyu tükenmi� olan ma�ara 

ayıları farklı ma�aralarda incelenmi�tir. Bu ayıların mtDNA’ları halen ya�amakta 

olan ayıların mtDNA’ları ile kar�ıla�tırıldı�ında, ma�ara ayılarının günümüz 

ayılarından, iki türün mtDNA sekans ayrımından çok daha önce ayrı�tı�ını 

göstermi�tir. Ma�ara ayılarının küçük bir alanda ya�amı� oldukları da bu 

ara�tırma ile ortaya çıkmı�tır.  
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Bu ara�tırmalarla birlikte evcille�me konusunda yapılan ara�tırmalar da dikkat 

çekmektedir. Son yıllara kadar çe�itli türlerin evcille�mesinde tek tek merkezler 

oldu�u konusunda yaygın bir inanç varken �imdi bazı ara�tırmacılar bunların çok 

merkezli olabilece�ini iddia etmektedirler. Örne�in, sı�ır, koyun, su buffalosu ve 

domuzların evcille�me kökenlerine dayalı bir ara�tırmada, bu dört türün her 

birinin en az iki olmak üzere, muhtemelen daha fazla yerde evcille�tirilmelerinin 

meydana geldi�ini, örne�in domuzun hem Bereketli Hilal hem de Çin’de 

evcille�tirilmi� olabilece�i öne sürülmektedir (Bradley, 2000).  

 

Bitkilerin kültüre alınmasına dair yayınlanan bir ara�tırmada da, aynı hayvan 

evcille�mesi gibi, bitki türlerinin de birden çok merkezde kültüre alındı�ına dair bir 

iddia öne sürülmü�tür (Allaby, 2000). 

 

 

2.Cinsiyet Tayinleri 

 

DNA analizlerinin paleodemografi, antropoloji ve arkeolojideki en önemli kullanım 

alanlarından biri cinsiyet tayinleridir. DNA analizlerinin yapılamadı�ı durumlarda 

cinsiyet tayinleri esas olarak kemik morfolojisinde metrik ölçümler, tanımlamalar 

ve kar�ıla�tırmalı tanımlarla yapılabilir. Genellikle mezarlarda bulunan insan 

kalıntılarının e�er cinsiyetini tayin edecek bir kemik özelli�i yoksa,  cinsiyet 

rollerini yükleyerek cinsiyet tayini yapılmaktadır (Grant,  et al., 2002).  

 

Cinsiyet tayinlerinde çe�itli kemikler kullanılabilirse de en belirgin özellikleri veren 

kafatası ve le�en kemikleridir. Ölçümlerde ve tanımlarda ayırt edici belirginlikler 

çe�itli ara�tırmacılar tarafından yapılmı�tır. Ancak Richard S. Meindl ve ark. 

(1985), özellikle tek ba�ına le�en kemi�ine veya tek ba�ına kafatasına 

bakıldı�ında, yüzde yüz cinsiyet tayini yapılamadı�ına i�aret etmektedirler. Bahsi 

geçen ara�tırmada, özellikle erkeklerde sadece le�en kemi�i  ölçümleri ve 

tanımlaması ile % 6.8, sadece kafatası ölçümleri ile % 10.2 cinsiyet hatalı tespit 

edilmi�tir (n=100). Bu ara�tırmada hem kafatası hem de le�en kemi�inin 

bulundu�u iskelet örneklerinde bile cinsiyet tayini %97, sadece kafatası olan 
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örneklerde % 92 ve sadece le�en kemi�i olan örneklerde % 96’sı kesin 

yapılabilmi�tir.  

 

Morfolojilerin ya�la ve popülasyon özelliklerine ba�lı olarak da de�i�ebildi�i ve 

tüm iskeletin bulunmadı�ı örneklerde cinsiyet tayininin % 100 olamadı�ına i�aret 

edilmektedir  (Meindl et   al., 1985;  Mays, 2002). 

 

Halbuki DNA analizlerinin geli�mesiyle,  eski kemiklerden, DNA aracılı�ı ile 

cinsiyet tayini artık yapılabilmektedir. Her ne kadar kemiklerden alınan örneklerde 

bu incelemeler yapılabilse de bugün en fazla kullanılan genlerden bir tanesi 

di�lerden alınan ve di� minesi olu�umunu kontrol etmekte rolü olan, 

amelogenin’dir (Mays, 2002).  Bu gen hem erkekte hem de di�ide bulunur; 

ancak X ve Y kromozomları üzerindeki  nükleotid sekansları birbirinden farklıdır. 

Bu farklı alanları hedef alarak yapılan PCR sonucunda,  bireyin cinsiyeti tespit 

edilebilir. Elektroforez jelinde incelendi�inde, erkeklerde çift bant (X ve Y 

kromozomlarından geldi�i için), di�ilerde ise tek bant �eklinde görülür (sadece X 

kromozomundan geldi�i için)  (Mays, 2002; Jones,  2001).  

 

Cinsiyet tayinlerinin DNA analizleri ile yapılabilmesi, morfolojik yapılarından 

cinsiyet tayini yapılamayan iskeletlerin ve özellikle bebeklerin ayırıcı tanılarının 

yapılmalarında çok önemli rol oynamaktadır. Eri�kin iskeletlerinde bile tam 

bulunan iskelet olmadı�ı taktirde cinsiyet tespitlerinin zorlu�u söz konusuyken, 

bebek ve çocuk iskeletlerinde durum daha da karma�ıktır. Çünkü birçok cinsiyet 

özelli�i ancak ergenlikten sonra tam olarak bireyde belirginle�ir. Çocuk 

iskeletlerinin önemi hem mezar tipinin anla�ılması hem de cinsiyetin bir infantisit 

veya çocuk kurban olayına ba�lı bir rolü olup olmadı�ı sorusuna yanıtı açısından 

önemlidir (Faerman et al., 1998:862). 

 

Çocuklarda cinsiyet tayinlerinin DNA analizleri ile nasıl farklı bir yorum getirdi�ine 

dair bir örne�i Ashkelon’da yapılan  bir ara�tırma vermektedir (Faerman. et al, 

1998). Bir hamam altındaki kanalizasyon kanalında bulunan 100 yeni do�an (1-2 

günlük) iskeleti, arkeologlara bir infantisit olasılı�ını dü�ündürmü�tür. Kemik 

örneklerinden alınarak yapılan DNA analizleri, alınabilen 43 örnekten 19’unda 

ba�arılı sonuç vermi�tir. Analiz sonuçlarında, örneklerin 14’ünün erkek, 5’inin ise 
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kız oldu�u ortaya çıkmı�tır. Roma döneminde di�er yerlerde yapılan kazılardaki 

buluntulara göre, infantisit olgusunun esas olarak kız bebeklere uygulandı�ı göz 

önüne alındı�ında ve ara�tırmacıların hamamın yerle�im yerini de dikkate 

aldı�ında vardıkları sonuç, bu hamamın bir genelev oldu�u ve bu bebeklerin 

genelevde çalı�an kadınların istenmeyen çocukları oldu�u yönündedir. Bir ba�ka 

sonuç da kadınların daha çok kız çocuklarını ileride genelevde çalı�maları için 

sa� tuttukları yönündedir (Faerman et al., 1998). 

 

 

3. Nüfus Hareketleri/Göç Sorunları 

 

Genetik ara�tırmaların nüfus topluluklarının hareketini inceleyen sayısız 

ara�tırma, özellikle son 15 yıldır pe� pe�e yayınlanmakta, bu ara�tırmalar hem 

mevcut nüfus topluluklarına hem de eski iskelet kalıntılarına bakarak, 

toplulukların kökeni, birbiri ile ili�kisi ve göçlerin toplulukların gen yapılarına 

etkileri gibi çe�itli sorulara yanıt vermeye çalı�maktadır.  

 

a. Orta Do�ulular Avrupalıların Atası mı? 

 

En önemli tartı�malardan biri Bereketli Hilal üzerinde geli�en tarımın, Anadolu 

üzerinden Avrupa’ya yayılırken bunun sadece kültürlerin de�il, aynı zamanda 

genlerin ve dillerin de yayılımına yol açması teorisi ile ortaya çıkan tartı�madır 

(Cavalli-Sforza et al., 1994, 1995; Richards et al., 1996, 2002;  Richards, 2003).  

 

1970’lerde ba�layan ve  Ammerman ile Cavalli-Sforza’nın  ileri sürdükleri “nüfus 

yayılımı” adı verilen bir model ile  yıllarca devam eden bir tartı�ma ba�lamı�tır: 

Bu modeli öne süren ara�tırmacılar, Avrupa’nın birçok yerinden, esas olarak kan 

örnekleri alınarak yapılan genetik ara�tırmalarının sonucunda, gen frekanslarına 

bakmı�lar ve gradyanları, esas bile�ke (PC) denen vektörlere göre 

gruplamı�lardır.  Birinci PC, diyagonal olarak Anadolu’dan ba�layıp, kuzeybatıya 

do�ru �skandinavya ve Britanya’ya uzanmaktadır. Ara�tırmacılar, bunu Orta 

Do�u’dan Avrupa’ya büyük bir göç dalgası  oldu�unun kanıtı olarak 

sunmu�lardır. O dönemdeki arkeolojik bulgulara da bakarak, bu göçle, ilk tarım 
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topluluklarının Avrupa’ya geldi�ini iddia etmi�lerdir. Orta Do�u’dan göçün nedeni 

olarak da ilk tarıma ba�layan toplulukların, nüfuslarının artı�ına ba�lı olarak 

kaynakların onları artık besleyemeyecek duruma gelmeleri nedeni ile yeni 

bölgelere göç etmelerini, göç eden toplulukların da yeni geldikleri yerlerdeki avcı-

toplayıcılarla soy alı�veri�inde bulunduklarını veya onları yerlerinden ettiklerini 

ileri sürmü�lerdir (Cavalli-Sforza,  2000; Cavalli-Sforza et al, 1994; Olson, 2003).  

 

Nüfus yayılımı modelini, matematikçi Arthur Mourant’ın matematik modelinin 

üzerine istatistik genetikçi R.A. Fisher bir merkezden herhangi bir �eyin (insan, 

hayvan, genler, fikirler) yayılımını gösteren bir denklemle temellendirmi�, bu 

matematik modele “ilerleme dalgası” adı verilmi�tir. 

 

Çiftçiler Avrupa’da yayılırken, kendi genetik özelliklerini de ta�ımı�lar ve bu 

özellikler Avrupalı mevcut genetik özelliklerin yerine geçmeye ba�lamı�tır. Yeni 

özelliklerin en fazla güneydo�u Avrupa’da görüldü�ü, çünkü Orta Do�u’luların 

kıtaya buradan girdikleri öne sürülmü�tür. En az görüldükleri yerin ise kuzeybatı 

olup,  bunun nedeninin de buradaki çiftçilerin DNA’larının evlilikler nedeni ile 

seyreldi�i iddia edilmi�tir. Pireneler ise göç edenlerin fazla ilgisini çekmedi�i için 

buralardaki DNA’larda bir de�i�iklik olmadı�ı söylenmi�tir (Olson, 2003). 

 

Büyük bir göç dalgası �eklinde tanımlanan bu yayılımı daha sonraları Colin 

Renfrew, lisanların yayılımını açıklarken temel olarak kullanmı�tır. Renfrew, 

bugün Avrupa’da en fazla kullanılan dillerin temelinde olan Hint- Avrupa dilinin 

esas olarak Anadolu’da konu�uldu�unu ve ilk tarımcılarla bunun Avrupa’ya 

yayıldı�ını öne sürmü�tür. Böylece bir grup genetikçi, dil bilimci ve arkeolog 

Neolitik çiftçilerin Avrupa’nın Mezolitik avcı-toplayıcı toplulukların yerine geçti�ini 

savunmu�tur (Renfrew  and Bahn, 2001).  

 

Cavalli-Sforza’nın hipotezine kar�ı görü� �ngiltere’den Martin Richards ve 

arkada�larından gelmi�tir (Richards et al., 1996, Richards, 2003). Richards ve 

arkada�ları, kaynak grup oldu�u ileri sürülen batı Asya (Orta Do�u dahil) ve 

Kuzey Afrika’daki topluluklarda mtDNA analizi yapmı�tır.  Daha sonra bu 

grupların mitokondrial haplotiplerini mevcut Avrupalı nüfuslarla kar�ıla�tırmı�tır. 

Richards, Avrupa ve Batı Asya’dan alınan 821 örne�in ara�tırıldı�ı ilk 
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çalı�masında, bugünün Avrupa mtDNA’sının birçok göç dalgasını yansıttı�ını 

ortaya çıkarmı�tır. Birinci dalga, Avrupa’ya ilk gelen modern insanların göçü olup,  

gelenlerin mtDNA’sı mevcut Avrupalıların % 5 - % 18’inde  görülmekte oldu�unu 

ileri sürmü�tür. �kinci büyük göçün ise, Buzul Devri sonunda, Orta Do�u’luların 

kuzeye göçleri sonucunda olup, ço�unluk mtDNA’nın bu dönemden gelenlerin 

izlerini ta�ıdı�ını iddia etmi�tir. Richards ve arkada�ları 2003 yılında, geçen süre 

içinde yaptıkları ba�ka ara�tırmaların da sonuçlarını göz önüne alarak, Orta 

Do�u’dan gelen çiftçilerin bugünkü Avrupalıların mtDNA’larının %20’sini te�kil 

etti�ini belirtmi�tir. Bu oranın, yapılan Y- kromozomu analizleri ile de örtü�tü�ü 

görülmü�tür (Richards,  2003: 135-162). 

 

Bugün gelinen noktada, Cavalli-Sforza Orta Do�u’nun tüm Avrupa’nın genetik 

yapısını olu�turmadı�ını, iddialarında bu oranın %26-28 oldu�unu söylemektedir. 

Kar�ı görü�tekiler ise, Orta Do�u ve Avrupa’nın birbirinden kesinlikle ayrı 

olmadı�ını, ancak hem Orta Do�u’dan gelenlerin hem de Avrupalı avcı 

toplayıcıların genetik yapılarının ortak olarak bugünün Avrupa gen haritasına 

katkısı oldu�unu belirtmektedirler. 

 

 

b. �lk Avrupalı Çiftçilerde Antik DNA Ara�tırması ve Tarımın 

Avrupa’da Yayılması 

 

Neolitik kadınların mevcut Avrupa topluluklarına katkısını bulmaya çalı�mak için 

yapılan ilk ara�tırma, Wolfgang Haak ve ark. (2005) tarafından yazılan bir 

makalede yayınlanmı�tır. Bu makaleye göre, Linearbandkeramik (LBK) ve Alföldi 

Vonaldiszes Keramia (AVK) kültürlerinin bulundu�u Almanya, Avusturya ve 

Macaristan’ın 16 bölgesinde bulunan GÖ 7500-7000’e tarihlenmi� 57 Neolitik 

iskeletten alınan aDNA örneklerine bakılmı�tır. DNA örnekleri kemik ve di�lerden 

alınmı�, incelenen 57 örnekten, 24 tanesi (%42) ba�arıyla amplifiye edilmi�tir. Bu 

ba�arılı örneklerin 18 tanesinin sekanslarının tipik Batı Avrasyalı mtDNA kollarına 

ait olup, içlerinde 7 tanesinin H veya V sekanslarına, 5 tanesinin T sekansına, 4 

tanesinin K sekansına, birinin J sekansına ve birinin de U3 sekansına ait oldu�u 

görülmü�tür. Bu 18 sekans Avrupalı, Orta Do�ulu ve Orta Asyalı’larda en sık 
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görülen sekanslar olmaktadır. Ancak bu örnekler zaman ve co�rafi olarak yeterli 

ve ayrıntılı kanıtlar sunmadı�ı için bu ara�tırmada ele alınmayarak kalan 6 örnek 

üzerinde yo�unla�ılmı�tır. 

 

Bu 6 örne�in ayırıcı ve nadir görülen N1a koluna ait oldu�u tespit edilmi�tir. 

Do�rulamak için 6 bireyin farklı yerlerinden ba�ımsız olarak alınan örneklerden 

517 tane klonlama yapılmı� ve N1a tipleri do�rulanmı�tır. Örneklerden iki 

tanesinin sekansları aynı, di�erleri farklı bulunmu�tur. N1a  soyu LBK bölgesinde 

çok görülmekte ve birbirinden ba�ımsız olarak Almanya ve Macaristan’dan alınan 

örneklerde bir veya daha fazla N1A tiplerine rastlanmaktadır. Tüm Neolitik LBK 

tipleri “Avrupalı” N1a alt koluna girmekte ve bu alt kol bugün nadir de olsa 

Avrupa’nın birçok yerinde ve kom�u Asya ve Kuzey Afrika’da görülmektedir.  

 

Ara�tırma, daha sonra modern Avrupalılarda 150 kez daha dü�ük frekanslarda 

görülen N1a’nın son 7500 yılda meydana gelen basit bir genetik sürüklenmeye 

mi ba�lı oldu�u sorusuna yanıt bulmaya çalı�mı�tır. Ara�tırmanın örneklerinde 

N1a’nın %25 oldu�u ele alınacak olursa, Neolitik LBK topluluklarında, bu 

frekansın %8 ile %42 oldu�u tahmin edilebilir ve bu en dü�ük oran olan %8 bile 

bugün Paris ile Macaristan arasındaki LBK bölgesindeki modern nüfus 

örneklerinde bulunan %0.2’den çok daha yüksektir. Bu da modern Avrupalıların 

ilk çiftçilerden gelmediklerinin bir kanıtı olarak sunulmu�tur. Ama e�er geldilerse, 

ara�tırmacıların iddiasına göre bir genetik sürüklenme neticesinde bugünkü 

sonuçlar alınıyor olabilir. Bunu ara�tırmak için Haak ve ark. bir bilgisayar 

simulasyonu yapmı�lardır. N1a’nın genetik bir sürüklenmeyle kaybolup 

kaybolmadı�ının ara�tırması için 2300 modern örnekte en az 74 N1a’ya 

rastlanması gerekti�ini simülasyon göstermi�tir. Halbuki modern örnekte 119-259 

N1a’ya rastlanmı�tır. Neolitik topluluklardan kom�u  topluluklara her ku�akta göç 

oldu�u taktirde ne oldu�una bakmak için simülasyona  devam edilmi�tir ve bu da 

�unu göstermi�tir ki, 7425 yıllık bir süre, N1a’nın bugünkü %0.2 seviyelerine 

inmesi için yeterli bir zaman de�ildir. Böylece simülasyonlar, modern 

Avrupalıların ilk çiftçilerin do�rudan alt ku�akları oldu�u ve N1alarını da bir 

genetik sürüklenmeye ba�lı olarak kaybettikleri hipotezini çürüttü�ü ileri 

sürülmü�tür. Simülasyonlar, Orta Avrupa’daki ilk çiftçilerin modern Avrupalıların 

di�ilerine sınırlı bir genetik iz bıraktı�ını gösterdi�i beliritilmi�tir. Ara�tırmacılara 
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göre, Neolitik kültür izlerinin var olup genetik izlerin az olmasının nedenlerinden 

biri kültürün, insansız olarak Avrupa’da yayılmı� olması olabilir. Bu da küçük 

grupların tarımı Avrupa’nın yeni alanlarına ta�ımı� oldu�unu ve teknik yerle�ince 

çevredeki avcı toplayıcıların bu kültürü almı� oldu�u ve bu küçük grupların 

eridi�i, dolayısı ile N1a frekanslarının modern seviyelerde görülen dü�ük 

de�erlerine kadar indi�ini açıklayan bir neden olabilir iddiasında bulunmu�lardır. 

Bu hipoteze göre Mezolitik Avrupalılarda N1a ya çok nadir ya da hiç yoktur 

sonucu, dünyada bu frekansın neden az oldu�unu açıklıyor olabilir denmi�tir.  

Aynı ara�tırmacılar, alternatif hipotez olarak erken Neolitik toplulukların 

Avrupa’ya yerle�mesinin birçok N1a tiplerini ortadan kaldırmı� olabilece�ini de 

öne sürmü�lerdir. Ancak bunun arkeolojik verilerinin hemen hiç olmadı�ı da 

belirtilmi�tir. Sonuç olarak ara�tırmacılar, incelenen Neolitik toplulukların genetik 

olarak Paleolitik kökenli oldu�unu öne sürmektedirler. Özellikle Orta Do�u’dan 

Neolitik göç olgusu dikkate alınmadı�ında,  bu hipotez güçlenmektedir.   

 

Antik DNA’nın kullanılarak nüfusların genetik yapılarını incelemeye çalı�an bir ilk  

olması açısından bu ara�tırma önemlidir. Ancak  Avrupalıların kökenine dair bu 

ara�tırma, gerek örneklerinin sadece belli bir bölgeden seçilmesi ve gerekse de 

örnek sayılarının hayli azlı�ı nedeni ile bazı bilim insanlarınca ele�tirilmi�tir 

(Ammerman et al., 2006).   Örneklerin azlı�ı özellikle tüm bir kıtayı ilgilendiren bir 

ara�tırma göz önüne alındı�ında ve sonuç olarak da bir genelleme yapması 

açısından yetersiz görünmektedir.  

 

Avrupa’da nüfus hareketlerini ve toplulukların genetik yapılarını inceleyen 

ara�tırmacılar, bir yandan da Avrupa’da tarımın yayılması ile ilgili görü�lerini 

geli�tirmektedirler. Bu konuda, arkeolojik bulgulara dayanarak verilerini sunmaya 

çalı�maktadırlar. Halen tartı�maların sürmekte oldu�u bu konuda ba�lıca iki 

görü� vardır:  

 

Bunlardan birincisi, Luigi Luca Cavalli-Sforza ve ark. tarafından savunulan ve 

yukarıda da de�inilen nüfus yayılımı modelinin, tarımın Orta Do�u’dan Avrupa’ya 

gelmesine de katkısı oldu�u biçimindedir. Cavalli-Sforza (2002),  kültürel 

yayılımın da nüfus yayılımıyla birlikte oldu�unu savunmakta, agro-pastoral 

ekonomi gibi bir tekni�in bulunmasının nüfus yayılımında  önemli bir faktör 
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oldu�unu söylemektedir Cavalli-Sforza, tarımın geli�mesinin buna ba�lı 

tekniklerin ve hayvan evcille�mesini de beraberinde getirdi�ini ileri sürmektedir. 

(Cavalli-Sforza et al., 1994:107). Bu�day tarımının yılda 1 km’lik  bir hızla, yava� 

yayılmı� olabilece�ini, ancak kıyılarda ve özellikle Batı Akdeniz ve Orta 

Avrupa’nın do�u ovalarında daha hızlı olabilece�ini öne sürmü�tür. Nüfus 

yayılımını açıklarken, erken tarımının insana ba�lı oldu�u için yava� ve düzenli 

ilerledi�ini, demografik bilgilerin nüfus yayılımıyla tarım yayılımının birbirine ba�lı 

oldu�unu gösterdi�ini, etnografik gözlemlerin avcı-toplayıcıların tarımcılarla 

ili�kiye geçti�inde çok az etkilendi�ini;  genlerin modern co�rafi da�ılımının Orta 

Do�u kökenli bir yayılımı gösterdi�ini ileri sürmektedir (Cavalli-Sforza et al., 

1994).  Cavalli-Sforza, tarımın Batı Asya’dan Avrupa’ya yayılımının neden 4000 

yıl sürdü�ü sorusuna nüfus yayılımı modelini �üpheyle kar�ılayanların  yanıt 

veremediklerini iddia etmektedir. Avrupa’da erken çanak çömlek kültürlerinin, 

kültürel yayılıma güzel bir örnek te�kil etti�ini ve LBK konusunda kar�ı görü�te 

olanların açıklamalarının da yetersiz oldu�unu savunmaktadır (Cavalli-Sforza, 

2002). 

 

Tarımın Avrupa’da yayılımını daha çok belli bölgelerde temaslar veya “birdirbir 

oyunu atlayı�ı” na benzeterek açıklayan ba�lıca ara�tırmacılar ise, Marek 

Zvelebil ve Martin Richards’dır. Bu görü�te olanlar, Avrupa Mezolitik toplulukları 

ile Neolitik çiftçilerin, öncü bölgelerde belli temaslarda bulunduklarını, aralarında 

bir gen alı�veri�i oldu�unu ve bunların sonucunda da LBK ve Trichterbecker- 

TRB (Kuzey Avrupa, Ilıman Ku�ak) kültürlerinin ortaya çıktı�ını savunmaktadır.  

 

Zvelebil (2000), tarımın esas olarak Macaristan’dan, bir yıldız patlaması gibi 

yayıldı�ını savunmaktadır. Martin Richards ve ark., nüfus yayılımı modelinin artık 

geçmi�te kalması gerekti�ini iddia etmi�lerdir. 

 

Tartı�malarda sıkça bahsedilen ve kültürlerin yayılmasına kanıt olarak verilen 

bulgulardan biri, Linear çanak çömlek kültürü ve Alföldi Vonaldiszes Keramia gibi 

kültürlerin Avrupa’da 7500 yıl öncesi gibi erken bir tarihte ba�lamasıdır. Bu 

kültürlerin Macaristan ve Slovakya’dan kökenlerini aldıkları ve daha sonra 

LBK’nin hızla Paris havzasına ve Ukrayna’ya yayıldı�ı görülmü�tür. LBK’nın 

yayılmasının 500 yıl gibi çok kısa zamanda olup yakla�ık bir milyon 
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kilometrekarelik bir alanda görülmesi, bu yayılmanın insanların göçüne ba�lı 

olarak hızlandı�ının ispatı olarak  gösterilmektedir.  

 

Esas olarak genetik ara�tırmalar temelinde yürütülen bu tartı�maya, Ron Pinhasi 

ve Mark Pluciennik (2004) salt genetik ara�tırmaların günümüzde nüfus hareket 

ve genetik karı�ımlar örüntülerini tespit edemeyece�i, bunun ancak genetik 

olmayan bilgilerin de katkısının olması gerekti�ini savunarak katılmı�lardır. 

Pinhasi ve Pluciennik’in ara�tırmalarında (2004), üç bölgeden topladıkları 231 

örnek üzerinden kraniometrik verilerini sunmu�lar ve bu veriler ile birlikte nükleer 

DNA ve Y-kromozom genetik marker’ların mekansal otokorrelasyon 

istatistiklerinin Avrupa’da tarımın yayılımına dair daha anlamlı sonuçlar 

verece�ini ileri sürmü�lerdir. Ayrıca tarımın yayılımının, karma�ık ve birden çok 

mekanizmayı içerdi�ini söylemi�lerdir. 

 

Pinhasi ve arkada�larının bir ba�ka ara�tırmasında (2005) ise, Avrupa, Orta 

Do�u ve Anadolu’da 735 erken Neolitik yerle�im yerinin belli merkezlere 

uzaklı�ının ölçülerek yapılan radyokarbon analizleri ve matematiksel istatistik 

modelleri ile, Neolitik yayılımın Avrupa’da yılda 0.6-1.3 km olarak tespit edildi�i, 

bu hızın Cavalli-Sforza ve arkada�ları tarafından öne sürülen nüfus yayılım 

hızıyla örtü�tü�ü gösterilmektedir.  

 

Tarımın Avrupa’da yayılması konusunda, yukarıda bahsedilen ara�tırmacıların 

yayınlarının dı�ında da birçok yayın görülmektedir. Ancak tartı�maların biraz 

daha netli�e kavu�ması için yeni arkeolojik bulgulara ve  genetik ara�tırmalara 

ihtiyaç duyulmaktadır. 

 

 

c. Neolitik Sibiryalılarda Nüfus Yakınlıkları Ara�tırması 

 

Pennsylvania Üniversitesi, ABD, Irkutsk Devlet Üniversitesi, Rusya ve Alberta 

Üniversitesi, Kanada‘lı ara�tırmacıların yürüttü�ü ve sonuçlarını 2006 yılında 

yayınladıkları Prehistorik Sibirya’nın nüfus tarihine bakan ara�tırma, arkeologlarla 

genetikçilerin birlikte çalı�malarının iyi bir örne�i oldu�u gerekçesiyle bu bölümde 

ele alınmı�tır (Mooder et al., 2006).  
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Ara�tırmanın amacı, Neolitik Kitoi ile Serovo-Glazkovo kültürleri, toplulukları 

arasındaki biyolojik mesafeyi mtDNA verilerini kullanarak, incelemekti.  Ayrıca 

ara�tırma, bugün Sis-Baykal bölgesinde ya�ayanların, Neolitik dönemde 

ya�ayanlarla aynı soydan gelip gelmediklerine bakmayı amaçladı.  

 

Bu ara�tırmada Baykal Gölü’ne akan, Angara Nehri’nin çevresinde bulunan iki 

Neolitik Sis-Baykal mezar toplulukları incelendi. Lokomotiv ve Ust’-Ida adlı bu iki 

mezarlı�ın arkeolojik kayıtlara göre kullanımları arasında 800 yıllık bir süre vardı. 

Maddesel kültürleri, ölü gömme gelenekleri, mezar alı�kanlıkları ve geçim 

stratejilerine bakıldı�ında bu topluluklar birbirinden çok farklıydı. Ayrıca kafatası 

incelemeleri sonuçlarına göre  biyolojik olarak da birbirlerinden farklıydılar.  

 

Lokomotiv mezarlı�ı, Kitoi adı verilen topluluk tarafından kullanılıyordu. Bu 

toplulu�un kültüründe görülen ba�lıca özellikleri, beslenmelerinin esas gıdasını 

balı�ın olu�turması, mezarlarında kırmızı a�ı boyası kullanmaları ve ölülerinin 

ba�larını kesmeleriydi. Bu toplulu�un ortadan kalkmasının en önemli 

nedenlerinden birinin seçici beslenme ve sosyal olarak izole bir ya�am sürmeleri 

olarak iddia edildi. Kitoi kültürü yakla�ık 6000 yıl  önce yok oldu. Ardından gelen 

800 yıl boyunca Sis-Baykal yöresinde ba�kaca bir mezar yerine rastlanmadı.  

 

Bu bölgede, günümüzden 5100 yıl önce Ust’-Ida adlı ba�ka bir kültür görüldü. Bu 

kültürün mezar yerleri ise Lokomotiv’den yakla�ık 100 km kadar kuzeydeydi. Bu 

mezar yeri, Serovo ve Glazkovo adlı iki toplulu�u temsil ediyordu. Bu iki 

toplulu�un mezar alı�kanlıkları birbirinden biraz farklı olsa da, hareket örüntüleri,  

geçim stratejileri gibi kültürel davranı�larının benzerli�inden dolayı ara�tırmada 

tek bir grup olarak ele alındılar. 

 

Serovo-Glazkovo ile Kitoi arasında, mezarlarında bulunan maddesel kültür 

ürünleri, hareket örüntüleri ve geçim stratejileri konularında belirgin farklar vardı: 

Örne�in Serovo-Glazkovo kültürü, gömme ritüellerinin bir parçası olarak ate� 

kullanmı�tı ancak mezar yerlerinde çok küçük bir miktar da olsa a�ı boyası da 

bulundu. Ayrıca esas gıdalarını av hayvanlarından aldıkları ortaya çıktı. Önceki 
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ara�tırmalar Serovo-Glazkovo topluluklarının Kitoi’de ya�ayanlardan daha 

sa�lıklı olduklarını ve daha büyük bir nüfusa sahip olduklarını gösterdi.  

 

Bu ara�tırmadan önce yapılan mtDNA ara�tırmaları modern Sibiryalı toplulukların 

mtDNA kompozisyonlarının birbirinden çok farklı olduklarını ortaya çıkarmı�tı. 

Güney Sibiryalıların anasoy yapıları co�rafi yerle�imlerine ba�lı olarak birbirinden 

çok farklıydı. Bu da bu toplulukların kom�uları ile gen alı�veri�inde olduklarını 

gösteren bir bulguydu. Ancak Sis-Baykal bölgesinde ya�ayan grupların, di�er 

bölgelerde ya�ayanlara göre, birbirleriyle biyolojik olarak daha yakın bir ili�kide 

olması bekleniyordu. Önceden yapılan çe�itli aDNA çalı�maları, Kuzey Amerika 

mtDNA topluluk yapısının binlerce yıllık süreklili�ini ortaya koymu�tu. Bahsi 

geçen bu ara�tırma ile, Güney ve Orta Sibirya’daki nüfus ve yerle�im süreklili�ine 

analog olarak geli�tirilen veri yorumlarındaki kaygıların, Sis-Baykal bölgesinin 

farklılı�ının aDNA analizleri ile açıklı�a kavu�masını da amaçladı.  

 

Ara�tırmada kullanılan iskelet örnekleri Lokomotiv ve Ust’-Ida mezarlıklarından 

Rus arkeologlar tarafından 20nci yüzyılın son 20 yılında çıkartılmı�tı. 

Lokomotiv’in kalibre edilmi� radyokarbon tarihi MÖ 6125-4885 olarak tespit edildi. 

Bu mezar yerinden 124 iskelet çıkartılmı�tı. 

 

Ust’-Ida’daki mezarlar,  kalibre edilmi� radyokarbon tarihlemesine göre MÖ 3710-

2020’e tarihlenmi�ti. Buradan 64 iskelet çıkartılmı�tı. Ust’-Ida’da iki mezar 

tipolojisi vardı. Serovo tipinde (n=37), iskeletler uzanmı� pozisyonda olup ba�ları 

güneye do�ru bakıyordu. Glazkovo (n=12) tipinde ise iskeletler ya uzanmı� ya da 

bükülmü� pozisyonlarda olup ba�ları kuzeye bakıyordu. Ust’-Ida’da bulunan bu 

iki grup, kemik özelliklerinin  ve maddesel kültürlerinin benzerlikleri nedeniyle tek 

grup olarak ele alındı. 

 

Sis-Baykal bölgesinin toprak yapısı ve iklim özellikleri  DNA’nın kemiklerde iyi 

korunmasına neden olmu�tu. Analiz için, Lokomotiv’den 40 örnek ve Ust’-Ida’dan 

42 örnek, gö�üs ve boyun omurga kemiklerinden alınarak Alberta 

Üniversitesi’nde incelendi.  
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mtDNA  analizleri, Lokomotiv bölgesinden alınan örneklerin 31’inde (%78) ve 

Ust’-Ida bölgesinden alınan örneklerin 39’unda (%93) ba�arılı sonuçlar verdi. Üç 

grupta incelen örneklerin HV1 motiflerine bakıldı�ında, bir alt grubun örneklem 

sayısının yetersizli�inden, di�er alt grubun ise örnekleri alan osteolog’un 

örnekleri, modern DNA ile bula�tırması nedeni ile sonuç analizlerine alınmadı ve 

sadece 10 Lokomotiv ve 17 Ust’-Ida örneklerinin oldu�u birinci alt-gruba dayalı 

olarak sonuçlara varıldı.  

 

Analiz sonuçlarında, Lokomotiv ile Ust’-Ida’da 5 Do�u Avrasya haplogrupları da 

görülmesine ra�men frekansları hayli farklıydı. Lokomotiv grubunda a�ırlıklı 

olarak D (%23)  ve F (%48) , Ust’-Ida’da ise A (%26)  ve C (%28) haplogrup 

frekanslarının daha fazla oldu�u bulundu. Her iki bölge örneklerinde B veya X 

mtDNA haplogruplarına rastlanmadı.   

 

Bu sonuçlar modern toplulukların haplogrupları ile kar�ıla�tırıldı�ında, �u anda 

aynı bölgede ya�ayan Ket’lerin en az %50 HV1 sekanslarının Kitoi’lerle aynı 

oldukları bulundu. 

 

Serovo-Glazkovo’da %26 kadar görülen A haplogrubu, Baykal Gölü yakınlarında 

ya�ayan toplulukların ancak %4’ünde bulundu. A haplogrubu en fazla kuzeydo�u 

Sibirya’da ya�ayan, modern Chukchi ve Yupik’lerde, % 67 ve %80 olmak üzere, 

bulunuyordu.   

 

�ki grubun haplogrupları kar�ıla�tırıldı�ında, Kitoi ile Ust’-Ida topluluklarının 

aralarında herhangi bir anasoy yakınlı�ının olmadı�ı görüldü. Arkeolojik kayıtlarla 

bu bulgular e�le�tirildi�inde, GÖ 7nci bin yılda Sis-Baykal bölgesinde biyolojik 

kesintiden sonra bir nüfus de�i�ikli�i olmasının çok muhtemel oldu�u dü�ünüldü. 

 

Arkeolojik kayıtlar, Kitoi’lerın sosyal ili�kilerinin göç ve cinsiyet dengesizlikleri ile 

�ekillendi�ini gösteriyordu. Bu faktörler, nüfusa ba�lı sorunlar veya iklim ko�ulları 

olmalıydı. Ara�tırmacılar tarafından, Kitoiler’in ba�ka bir yere, muhtemelen 

Yenisey Nehri havzasına göç etmi� olabilece�i iddia edildi. Serovo-Glazkovo 

toplulukları da daha sonra bu bölgeye gelmi� olmalıydı. Yine arkeolojik verilerle 
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e�le�tirildi�inde, bu toplulukların Yukarı Mo�olistan’da bulunan bir Hun 

mezarlı�ından çıkanlarla akrabalık ili�kileri bulundu.  

 

Henüz tamamlanmamı� analizlerin ilk sonuçlarına göre, ara�tırmacılar, Kitoilerin 

%90 ve Serovo-Glazkovo topluluklarının %85 mtDNA’larının Do�u Avrasya 

kökenli olduklarını tespit etti.  

 

Ara�tırma, hipotezin test edilmesinin yanı sıra, aDNA verilerinin arkeolojik 

bulgularla birlikte yorumlanmasının önemini ve yararlarını gösterdi.  

 

 

 

4. Akrabalık ve Soy �li�kilerine Özgü  Sorunlar 

 

Arkeolojinin DNA analizlerinin yardımı ile yanıt vermeye çalı�tı�ı ba�lıca 

sorulardan biri, kültürlerin geli�mesinde  ve yerle�imlerde aynı  soy (akrabalık) 

ili�kilerinin ne kadar oldu�una bakılmasıdır.  

 

a. A�ıklı Höyük ve Çatalhöyük 

  

Günümüz arkeolojisinde önemle tartı�ılan köken sorunu, ata kültü, soya ba�lı 

süreklilik, toplumsal bellek, kültür bölgeleri arasındaki ili�ki biçimleri gibi konulara  

DNA analizlerinin getirece�i somut veriler vardır. Bu tür tartı�maların farklı 

yakla�ımlarla ele alındı�ı iki örnek, ülkemizde, Orta Anadolu’daki iki Neolitik 

yerle�medir.  

 

Bunlardan Kapadokya Bölgesi’nin Çanak Çömleksiz Neolitik yerle�mesi A�ıklı 

Höyük’te akrabalık ve soy ili�kilerine bakmak için DNA ara�tırmaları 

yapılmamı�tır.   Ancak A�ıklı Höyük toplulu�unda “Akdeniz Anemisi”ni ara�tırmak 

üzere insan iskeletlerinden DNA örnekleri alınmı�tır. Bu örnekler,  Anadolu’daki 

di�er tarihöncesi yerle�melerden alınan örneklerde oldu�u gibi bula�maya ba�lı 

olarak sonuç vermeyince, çalı�malara bu sorun çözümleninceye kadar ara 

verilmi�tir (M. Özba�aran ile özel görü�me, Aralık 2006, �stanbul).   Konya Ovası 
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Neolitik yerle�mesi Çatalhöyük’te ise soy ili�kilerini ara�tırmak için analizler 

yapılmı�, ancak sonuç alınamamı�tır.   

 

A�ıklı Höyük’te yerle�me MÖ 9.bin yılda ba�lar (Esin ve Harmankaya, 1999). 

A�ıklı Höyük’ün bu eski tarihi, ortaya çıkarılanların Orta Anadolu’daki Neolitik 

yerle�melerle kar�ıla�tırılmaları, toplulu�un nereden geldi�i, kökeni, bölgeye 

yabancı olup olmadı�ı gibi soruların tartı�ılmasını ba�latmı�tır. Bir yandan 

Neolitik dönem geli�melerinin kendine özgü özelliklerle izlendi�i Güney ve Do�u 

Anadolu, Kuzey Suriye, Irak, Levant Bölgesi gibi bölgelerle, di�er yandan aradaki 

kronolojik farka kar�ılık kimi çarpıcı benzerliklerin ve/fakat aykırılıkların da 

görüldü�ü Konya Ovası ile yapılan kar�ıla�tırmalarla köken sorunu 

sorgulanmaktadır (Duru, 2003).  

 

A�ıklı Höyük yerle�mesi özelinde sürmekte olan tartı�maların bir di�eri ise, 

kültürel sürekliliktir. Özellikle 2. tabakada aynı alanda yapıların üst üste, yerleri 

de�i�tirilmeden 10 yapı evresi boyunca kendilerini tekrarlamaları (Esin ve 

Harmankaya 1999: Fig. 9A), toplulu�un atalarına ba�lılıkları, soya ba�lı süreklilik 

olgusu ile birlikte dü�ünülmektedir.  Her yapı evresinde bulunmamı� olmakla 

birlikte yapıların taban altlarında mezar çukurları yer almaktadır (Yılmaz, 2002). 

Bu bireylerden alınacak örneklere uygulanacak DNA analiz sonuçlarının, o 

yapının on yıllarca de�i�meksizin aynı yere tekrar tekrar yapılıyor olmasının 

gerçekten ataya ba�lılık ile açıklanıp açıklanamayaca�ı konusunda sa�lam 

veriler sa�layaca�ı kesindir.  

 

Çatalhöyük yerle�mesinde de aynı �ekilde toplumsal ili�kiler, akrabalık ili�kileri, 

toplumsal bellek üzerinde çalı�malar, tartı�malar sürmektedir (Hodder and 

Cessford, 2004). 2004 yılında Güney Alan’da ortaya çıkarılan bir eri�kin iskeleti 

ile kuca�ında tuttu�u sıvalı kafatası arasında oldu�u varsayılan akrabalık 

ili�kisinin belki de tek yanıtı DNA analizlerindedir.   

 

Aynı �ekilde yine güncel tartı�ma konularından toplumsal bellek, Çatalhöyük’te 

çok çe�itli açılardan ele alınan konulardan biridir (Hodder, 2006: 164-165). 

Mimari açıdan süreklilik gösteren, üst üste yapılmı� iki yapı (Bina 1 ve 5) 

arasındaki ili�ki, her iki yapıda bulunan iskeletlerin birbirleriyle ili�kileri (Hodder 
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and Cessford 2004:34-35), toplumsal belle�i olu�turmak için kullanılmı� 

olabilecek kafataslarının kimlere ait oldu�u, kafatası gövdesinden ayrılmı� 

bireylerin gövdelerinin nasıl bir i�leme tabi tutuldu�u gibi, önce Çatalhöyük’e, 

daha sonra bu bölgeye ve döneme özgü davranı� ve uygulamaların anla�ılması 

için DNA analizleri kaçınılmazdır. Çatalhöyük’te anasoya ba�lı ve anaerkil bir 

toplum oldu�unu ileri süren tartı�malarda ev yapılarının anneden kıza miras mı 

bırakıldı�ı gibi soruları da içine alan,  toplum yapısı ile sosyal örgütlenmesini 

ortaya çıkarmak amacıyla farklı zamanlarda kemik ve di� örneklerinden antik 

DNA analizleri yapılma�a çalı�ılmı�tır. Leuven ve Stanford Üniversitelerinde 

yapılan bu analizlerde,  alınan örneklere modern DNA bula�ması nedeni ile 

ba�arılı bir �ekilde amplifikasyon gerçekle�ememi�tir (Malhi  et al., 2005: 307-

311). Söz konusu çalı�malar, bu sorun çözümleninceye kadar  bir süre için 

ertelenmi�tir (Hodder ile özel görü�me, Temmuz 2006).  

 

 

b. Sagalassos Kazıları 

 

Sagalassos’ta 1994 ile 1997 yılları arasında yapılan kazılarda bulunan 24 

iskeletten alınan kemik ve di� örneklerinin mtDNA analiz sonuçları, 1997 yılında 

yayınlandı (Jehaes et al., 2000).  Bu ara�tırmada amaç, örnekler arasında 

herhangi bir soy ili�kisinin olup olmadı�ı ve bulunan bireylerin bilinen Avrupalı 

veya Avrupalı olmayan haplogruplar içinde filogenetik olarak yer alıp almadı�ına 

bakmaktı. 

 

Dört kazı sezonu sırasında ortaya çıkarılan insan kalıntıları, a�a�ı agoranın batı 

tarafındaki yamaçta bulundu. Roma �mparatorlu�u zamanında, bu bölgede bir 

portik  oldu�u ve bunun ilk önce 1nci yüzyılın  ikinci yarısında in�a edilmi�, MS 

518 depreminden sonra, tekrar in�a edilmi� oldu�u anla�ıldı. 7nci yüzyıl 

ortalarındaki büyük depremden sonra ise tamamen yıkılmı�tı. 1998 ve 1999 

kazılarında bu deprem felaketinden önceye tarihlenen ve batı portik’in arka 

duvarında yer alan bir nekropol alanı tespit edildi. Depremden sonra, tüm yıkılan 

yapılar kaldırılmadı�ı gibi bu alan mezar alanı olarak kullanılmaya devam edildi�i 

tespit edildi. Stratigrafi, insan kalıntılarının 7nci yy.ın ikinci yarısına ait oldu�unu 

gösterdi.  
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Sagalassos’ta, 1994 ile 1997 yılları arasında yapılan kazılarda, iki tanesi ikili 

mezar olmak üzere 23 mezar tespit edildi. Yapılan antropolojik incelemelerde, 

iskelet kalıntılarının 11 tanesinin yeti�kin olup, bunların ço�unun yirmili ya�larda 

oldu�u ispatlandı. Di�er mezarlar ise 2 ya� civarındaki çocuklara aitti. Sadece 

yeti�kinlerde yapılabilen cinsiyet tespitlerinde ise, dördünün erkek, be�inin kadın, 

birinin ise soru i�aretli olmak üzere yine bir kadın oldu�u anla�ıldı. Bir tanesinin 

ise cinsiyet tespiti yapılamadı.  Ya� ve cinsiyetlerine bakılarak ortalama bir kent  

nüfusunu temsil etmedikleri dü�ünüldü�ünden bu bireylerin ölümünün bir afete 

ba�lı oldu�u ileri  sürüldü. Ama bulunan insan kalıntılarında herhangi bir kırı�a 

rastlanmadı�ı için bu ölümlerin sebebinin do�rudan depreme ba�lı oldu�u ileri 

sürülemedi. 

 

Her iskeletten birbirinden ba�ımsız en az iki ve ço�unlukla üç tane olmak üzere 

kemik ve di� örnekleri alındı.  Örneklerdeki mtDNA analiz sonuçları elde edilen 

sekansların otantikli�i kriterlerine uygun �ekilde dört grupta toplandı. 

 

Grup A: �skeletlerden yeterli materyal alınamadı�ı için otantik sonuçlar elde 

edilemedi. Bu grupta çocuk iskelet örnekleri olup, incelenecek materyaller çok 

azdı.  Bu grupta “en az iki örnek kriteri” ne uyulamadı 

 

Grup B: Bula�ma oldu�u için otantik sonuçlar elde edilemedi. Örnek alan di� 

hekiminin DNA’sını bula�tırdı�ı dü�ünüldü. 

 

Grup C: Bu grupta bulunan be� iskeletten potansiyel otantik sonuçlar elde edildi. 

Bu grupta da bula�ma ve DNA yapısının bozulma problemleri olmasına ra�men, 

kısmi sekanslar elde edildi. 

 

Grup D: Toplam sekiz iskeletten, tüm kriterlere uygun olarak otantik mtDNA 

sonuçları elde edildi.  

 

Bunlara göre, Grup C ve Grup D’nin mtDNA sonuçlarına bakıldı�ında, bireylerde 

benzer sekanslar bulunmadı ve böylece aralarında herhangi bir anasoy ili�kisi 

olmadı�ı sonucu ortaya çıktı. Ancak ikili mezardan (bir yeti�kin ve bir çocu�un 
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birlikte bulundu�u) alınan örneklerde mtDNA sekanslarının sadece birinde 

farklılık görüldü. Bu farklılık  mutasyona ba�lı olabilece�i için,  iskeletlerin 

birbiriyle akraba olabilece�i ileri sürüldü. Di�er iskeletlerin de ileri mtDNA 

analizlerine ihtiyacı oldu�u görüldü.  

 

Cinsiyetlerine de bakılan iskeletlerin sadece üç tanesinin kesin cinsiyet tespiti 

yapılabildi. Di�er iskeletlerin analizleri ise sonuç vermedi. 

 

Yapılan filogenetik analizlerde, ikisi hariç di�er örneklerin Richards ve 

arkada�larının 1996’da tanımladıkları Avrupa ve Orta Do�u popülasyonlarının  5 

haplogrubundan birine uydukları görüldü (Richards et al., 1996).  

 

Sagalassos ara�tırmacıları, analize alınan 13 örnekten ikisinde mtDNA loop 

sekansı elde edemedi. Kalan örneklerden üçünün 1nci Grup içinde oldu�unu 

saptadı. Bu örneklerden birinin sekansı Anderson sekansı ile uyum içinde oldu�u 

bulundu ki bu sekans tüm Avrupa  topluluklarının içinde en sık bulunan olup 

ça�da� Orta Do�u topluluklarında görülmemektedir.  Bu sekansın Sagalassos’ta 

bulunması, bu sekansın kökeninin Orta Do�u oldu�u hipotezini destekledi�i 

ara�tırmacılarca iddia edildi.   

 

Bir di�er dört örnek Orta Do�u’da az sıklıkla görülen 2b grubuna uyum 

göstermekteydi. Ancak Grup 2’nin atalarının soyları sadece Orta Do�u’da 

bulunmaktadır.  

 

Bir örnekteki aDNA sekansı Grup 3a’ya uymaktaydı. Bu da Orta Do�u’da sıkça 

bulunmakta olup, en eski Kafkaslara özgü soydur. Mevcut Asya ve Afrika  

mtDNA varyasyonlarınının ço�unun ait oldu�u gruptur. 

 

�ki örne�in mtDNA sekansları 4ncü gruba uymakta olup Avrupa dı�ında hiç 

görülmemi�tir ve bu anasoyun ya�ının Grup 1’e uymakta oldu�u görüldü.   

 

Bir örne�in mtDNA sekansı da Grup 5’e uymakta olup bunun da Avrupa dı�ında 

hiç tanımlanmadı�ı iddia edildi.  
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Ara�tırmacılar, 4 ve 5nci grupların kökeninin Orta Do�u oldu�u hipotezini ileri 

sürdüler. Ancak ça�da� Orta Do�u  nüfuslarında hiç görülmemekte oldu�undan 

bu haplogrupların yok oldu�u veya çok nadir oldu�u ileri sürülebilir. 

Ara�tırmacılar, bu soy gruplarının eski Sagalassos nüfus topluluklarında 

görülmesinin, bu soy gruplarının Orta Do�u’dan kökenini almı� oldu�unu ve 

Avrupa’nın Orta Do�u tarafından Türkiye aracılı�ı ile kolonize edildi�ini 

gösterdi�ini iddia ettiler.  

 

2b, 3a ve 5 gruplarının ise anatomik modern insan tarafından erken Üst Paleolitik 

sırasında Avrupa’ya getirildi�ini öne sürdüler. 

 

Gruplamaya alınmayan iki örne�in mtDNA sekansları ise Avrupa ve Orta 

Do�u’nun 73ncü bölgede G ta�ıyan gen havuzunun dört grubuna da uymamakta 

oldu�u ara�tırmacılarca belirtildi.  

 

Pozisyon 73’ün Avrupa genetik kökeninde özel bir önemi oldu�u için otantik 

sonuçların alınmadı�ı örneklerde ileri analizler yapıldı ve sonuçta 15 iskeletten 

5’inde 73ncü  bölgede A, 10 iskelette G bulundu. Bu sonuçlar A73G Avrupalı ve 

Avrupalı olmayan  nüfuslarla kar�ıla�tırıldı�ında Türklerin sonuçları ile 

Sagalassos  nüfusunun A73G bölge da�ılımlarına bakılarak yapılan çe�itli 

analizlere göre benzerlik gösterdi�i ve bu  nüfusun Avrupalı ile Avrupalı olmayan 

nüfuslar arasında bir yerde oldu�unu gösterdi�i ileri sürüldü.  

 

Sagalassos ara�tırmacıları bu sonuçların Calafell ve ark. çalı�masının2 

sonuçlarına benzedi�ini ileri sürmekte ancak örnek sayılarının azlı�ına da dikkat 

çekmektedirler. Bu ara�tırmada alınan sonuçların daha ileri analizlere ihtiyacı 

oldu�u özellikle Y-kromozom analizleri ile kar�ıla�tırılması gerekti�i 

vurgulanmı�tır.  

 

Sagalassos ara�tırmaları,  DNA analizlerinin sayısal olarak az oldu�u Türkiye için 

çok önemlidir ve de�erlidir. Ancak, ara�tırmacıların da örnek sayısının azlı�ını  

                                            
2 Calafell ve ark,  Bulgarlar ve Türklerdeki mtDNA sekans farklılıklarına baktıkları 
ara�tırmanın sonuç raporunda, Avrupa’ya yayılımın, Orta Do�u’dan ve Türkiye üzerinden 
oldu�unu iddia etti (Calafell, et al 1996: 35-49).  
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vurguladıkları halde, sonuçların Avrupa’nın Orta Do�u tarafından Türkiye 

aracılı�ı ile kolonize edildi�ine dair bir hipotezi öne sürmesi oldukça iddialı 

görülmektedir. Bunun yanı sıra, yine ara�tırmacılarca ifade edilen, bazı örneklerin 

tam da aDNA otantik kriterlerine uymaması ve bunun da ötesinde raporda 

uyuldu�u belirtilen otantik kriterleri Ek-2’de belirtilen otantik kriterleri ile 

kar�ıla�tırıldı�ında, bazı kriterlere uyulmadı�ının görülmesi analizlerin niteli�ini 

de tartı�maya açmaktadır. Her ne kadar Sagalassos raporundakiler ile Ek-2’de 

belirtilen kriterler arasında 7 yıl fark varsa da,  bu kriterlerin gittikçe artması, daha 

önceki yıllarda yapılan bazı ara�tırmaların sonraki yıllarda geçersizli�inin ortaya 

çıkması nedeni ile olmu�tur.  

 

 

c. Tell Kurdu Kazıları 

 

Akrabalık ba�larını aydınlatmaya yönelik bir ba�ka DNA uygulaması, Amuk Vadi 

Bölgesi Projesi kapsamında yürütülmü�;  Tell Kurdu kazılarında 2001 yılında 

yapılan DNA analizleri, 2004 yılında yayınlanmı�tır (Özbal  et al, 2004). 

Analizlerde, kazı alanında bulunan 14 bireyin, mitokondrial genomlarındaki HVR1 

bölgeleri ile, X ve Y kromozomlarındaki amelogenin genlerine bakıldı. 

Ara�tırmanın amacı, bireylerin cinsiyet tayinleri ile yine bu bireylerin genetik 

farklılı�ına bakarak aralarında akrabalık ili�kilerinin olup olmadı�ının bakılması 

olarak belirtildi. DNA’lar, 14 bireyin 3 uzun kemi�inden alındı ve örneklere, gerekli 

kontrollerle birlikte, PCR amplifikasyonu uygulandı. Analiz sonuçlarında, 14 

bireyin 9’unun cinsiyetleri tayin edilebildi. Yine 14 bireyin 11’inde HVR1 

sekansları belirlendi. HVR1 sekansları belirlenen 11 bireyin, haplotipleri, bölgede 

yapılan di�er ara�tırma sonuçları ile kar�ıla�tırıldı�ında, Tell Kurdu insan 

topluluklarında az sayıda, sadece 3 çe�it haplotip tespit edildi. (Tablo 1)  
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Tablo 1: Tell Kurdu Nüfusunun De�i�ik Nüfuslarla, HVR1 Parametrelerine 

Göre Kar�ıla�tırılması 

Nüfus Örnek sayısı Haplotip 

sayısı 

Sekans 

farklılı�ı 

Nükleotid 

farklılı�ı 

Tell Kurdu 11 3 0.582 0.00672 

Türk(1) 45 40 0.994 0.0149 

Cezayirli(2) 47 27 0.957 0.0158 

Fas-Arap(2) 50 44 0.993 0.0195 

Tunuslu(2) 47 42 0.989 0.0171 

Bask(2) 173 71 0.942 0.0084 

O.  �spanya(2) 50 38 0.953 0.0128 

Galiçyalı(2) 103 62 0.939 0.0092 
(1) Comas ve ark. verileri, 1996, (2) Plaza ve ark. verileri, 2003 

 

Ara�tırmacılar, HVR1 sonuçlarının, Tablo 1’de gösterilen di�er bölge ara�tırma 

sonuçları ile kar�ıla�tırıldı�ında, Tell Kurdu nüfusunda az sayıda haplotipin 

görülmesini, bireyler arası muhtemel akrabalık ba�ları nedeniyle oldu�unu iddia 

ettiler. Nükleotid ve sekans farklılıklarının azlı�ının ise farklı soyların da birbiriyle 

akrabalı�ı olmasının kuvvetle muhtemel oldu�unu gösterdi�ini öne sürdüler.  

 

Tell Kurdu ara�tırmaları da soy ili�kilerinin tespit edilmesine çalı�an, Türkiye’de 

sayılı ba�arılı DNA analizlerinin yapılabildi�i ara�tırmalardan biri olması 

açısından çok önemlidir. Ancak, örnek sayılarının azlı�ı ve Tablo 1’de 

kar�ıla�tırma yaptı�ı iki ara�tırma örneklerinin en az 45 oldu�u göz önüne 

alındı�ında, örnek sayılarını arttırmaya ihtiyacı oldu�u görülmektedir. Tespit 

edilen haplotip sayılarının di�er ara�tırmalarla kar�ıla�tırıldı�ında azlı�ı ve 

sekans ile nükleotid farklılı�ının dü�ük olmasının  örnek sayılarının azlı�ına ba�lı  

olması muhtemel görülmektedir. 
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III. GENET�K ARA�TIRMALARIN B�L�N�RL��� ANKET� 

 

Genetik ara�tırmaların bilinirli�i, Türkiye’de yapılan kazılarda görevli 

arkeologların arasında yapılan  bir anket çalı�ması ile ara�tırıldı.  Bu nedenle, 29 

Mayıs-2 Haziran 2006 tarihlerinde, Çanakkale’de yapılan, 28nci Uluslar arası 

Kazı, Ara�tırma ve Arkeometri Sempozyumu’na katılan 29 kazı ba�kanı ve 

sorumlusuna Ek 1 deki anket uygulandı. 

 

Bu ara�tırmanın amaç, yöntem ve sonuçları a�a�ıda sunulmaktadır: 

 

 

A. Ara�tırmanın Amacı 

 

Bu  çalı�manın amacı, Türkiye’de yapılan kazılarda genetik ve DNA 

ara�tırmalarının yapılıp yapılmadı�ının sorgulanması ve kazı sorumlularının bu 

konudaki görü�lerinin alınmasıydı. 

 

 

B. Yöntem 

 

Yüz yüze  görü�me  �eklinde yapılan bu ara�tırmada  sorular bireylere birebir 

soruldu. Bu yöntemin seçilmesinin nedeni yorumların ve ayrıntılı görü�lerin 

alınmasının kar�ılıklı görü�melerde daha kolay olabilece�inin öngörülmesiydi. 

E�er bu sorular  posta veya e-posta yolu ile gönderilmi� olsaydı, yanıtların gerek 

nitelik gerekse nicelik yönünden yetersiz olması ihtimali söz konusuydu.  

 

Sorulan soruların sayısı on tane olup altı tanesi “Evet” ve “Hayır” �eklinde kapalı 

uçlu, dört  soru ise açık uçlu yanıtlar istenecek �ekilde düzenlendi. Kapalı uçlu 

soruların iki tanesinde “Hayır” yanıtı verenlerden “Neden” sorusu ile görü� alındı. 

Kazılarında DNA analizi yapılıp yapılmadı�ına dair sorulan ilk soruya evet diye 

yanıt verenlere anketin ilk be� sorusu soruldu.  Birinci soruya “Hayır” yanıtını 

verenlere ise, ilk 5 soru atlanarak, 6ncı sorudan itibaren sorular soruldu.  
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Görü�menin ba�langıcında, görü�meci kendini tanıtarak, çalı�manın amacını 

aktardı. Sorulan ki�ilerden kimlik bilgisi istenmedi ancak anket için seçilen 

ki�ilerin mutlaka bir kazının ba�kanı veya ba�kan yardımcısı olması gözetildi. 

�ngilizce ve Türkçe olarak düzenlene ankette, yerli yabancı toplam 29 ki�i ile 

görü�üldü ve her görü�ülen ki�inin ayrı bir kazıdan olmasına özen gösterildi.   

 

Görü�me için seçilen ki�ilerde uyruk, cinsiyet, ya� gibi özelliklere dikkat 

edilmedi�i gibi kazının süresi, bölgesi ve dönemi de not edilmesine ra�men bu 

ara�tırmanın sonuçları açısından bir önemi olmadı�ı için bulgularda 

bahsedilmemi�tir.  

 

 

C.Bulgular 

 

Toplam 29 görü�mede, bahsi geçen kazıda en kısa süre kazı ba�kanlı�ı veya 

yardımcılı�ı yapan 2 yıl, en uzun süre ise 36 yıl olarak tespit edildi.  

 

Ankete katılanların 25’i kazısında DNA analizlerinin yapılmadı�ını, sadece 4’ü  

yapıldı�ını belirtti.  DNA analizleri yapılmayan kazıların 4 tanesinde bugüne 

kadar herhangi bir insan iskeletinde rastlanmadı�ı belirtildi. Herhangi bir insan 

iskeletine rastlanılmayan kazıların biri 2, ikisi 10, dördüncüsü ise 12 yıllık olarak 

belirtildi.  

 

Analizlerin yapıldı�ı dört kazıda neden bunların yaptırıldı�ına dair sorulan 

sorunun yanıtlarında, üç kazıda amacın açılan  katmanlardaki insan 

topluluklarının birbiri ile aile ba�ı olup olmadı�ının ara�tırılması veya açılan 

katmandaki aile ba�larının ara�tırılması oldu�u belirtildi. Dördüncü kazıda ise 

amacın, çevre ile ili�kileri ve çevredeki hastalıklarla ili�kileri, demografik özellikler 

ve beslenme alı�kanlıklarının ara�tırılması oldu�u belirtildi. 

 

Yapılan analizlerin sonuçlarının ba�arılı olup olmadı�ı sorgulandı�ında bunların 

ikisinin ba�arılı oldu�u söylendi. Ba�arısız oldu�u belirtilen analizlerde neden 
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soruldu�unda birinin modern DNA’ya bula�maya ba�lı oldu�u söylendi. Di�eri  

ise nedenini bilmedi�ini belirtti. 

 

Bu analizlerin kazılarına katkıları olup olmadı�ı sorgulandı�ında ise, iki ba�arılı 

analiz sonucu olan kazılar konusunda görü� verenlerden “Evet”  yanıtı alındı. 

 

Analizlerin maliyeti konusunda yanıt verenlerin bu konuda herhangi bir bilgisi 

olmadı�ı ortaya çıktı.  

 

Kazılarında bu analizlerin yapılmadı�ını söyleyen 25 ki�inin 23 tanesi, DNA 

analizlerinin kazılarında yapılmasını arzuladıklarını, 1 tanesi  istemedi�ini, 1 ki�i 

ise  bilgisi olmadı�ını belirtti. Kazısında DNA analizi istemedi�ini belirten ki�i 

nedenini “yasalara aykırı” olarak açıkladı1. DNA analizlerini istedi�ini belirten 23 

ki�iden biri “hem de çok isterim” diye ayrıca vurgu yaptı. 

 

E�er bu analizlerin kazılarında yapılması söz konusu olsaydı kazılarına ne gibi 

katkıları olaca�ı sorgulandı�ında, görü�meye katılan 24 ki�inin (4 analiz yaptıran 

ve 1 yaptırmak istemeyen ki�i hariç)  yanıtları Tablo 2’de gösterilmi�tir.  

 

Tablo 2- DNA Analizlerinin Kazılara Sa�layabilece�i Katkılar 

Katkılar Sayı 

Akrabalık/aile ba�ları  5 

Nüfus hareketleri/göç 4 

Çevrede ya�ayan topluluklarla soy ara�tırması 5 

Bireylerde genetik yapı/patoloji 3 

Tür kökeni hakkında bilgilenme 1 

Kazıya özgü yanıtlar 2 

Veri tabanı olu�turma 1 

Yanıt yok 3 

  

Toplam 24 

 

                                            
1 Görü�meci 6ncı sorunun yanıtını “Hayır” olarak aldıktan sonra, görü�ülen ki�inin di�er 
soruların sorulmasını istemedi�i izlenimini aldı ve daha sonraki soruları sormadı. 
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Yanıt verenlerin içinde 5 ki�i, kazılarında bulunan iskeletlerin birbirleriyle 

akrabalık ve aile ba�larının olup olmadı�ının bakılmasını isteyece�ini belirtti. 

Yanıt verenlerden 4 ki�i ise kazı yapılan yöre ile farklı yöreler arasında 

kar�ıla�tırma yapılmasını,  göç/nüfus hareketlerinin ortaya çıkartılmasına 

yardımcı olaca�ını belirtti. Bu ki�ilerde Avrupa- Anadolu veya Balkan-Anadolu 

arasındaki ili�kilerin ortaya çıkartılabilmesinin bu analizlerle ortaya 

çıkartılabilece�i görü�leri öne sürüldü. Yanıt verenlerden 5 ki�i kazıda ortaya 

çıkartılan iskeletlerle o yörede halen ya�amakta olan ki�ilerin arasındaki 

akrabalık ba�larının olup olamayaca�ı ili�kisine bakılabilece�i görü�ünü öne 

sürdü. Dönem insanlarının genetik yapılarının veya patolojilerinin olup 

olmadı�ının bakılabilece�i görü�ü 3 ki�iden geldi. Türlerin kökeni hakkında 

bilgilenme isteyebilece�ini (Neandertaller ile Homo sapiens ili�kisini kurmak için) 

söyleyen bir ki�i oldu. Kazı yerinde bulunan iskeletlerin o yöreyi bir sa�lık 

merkezi olarak kullanıp kullanılmadı�ına bakılması için DNA analizlerinin 

yapılmasının iyi olabilece�ini söyleyen bir ki�i ve kur�unun, üzerinde çalı�tıkları 

kültürün sonunu hazırlayıp hazırlamadı�ı sorusuna yanıt alınabilece�ini öne 

süren bir ki�i oldu. (Bu iki ki�inin yanıtı tabloda, kazıya özgü sorular ba�lı�ı 

altında gruplandı). Görü�meye katılanlardan bir ki�i veri tabanı 

olu�turulabilece�ini öne sürdü ancak bu veri tabanının hangi amaçla 

kullanılabilece�ine dair irdeleme sorusu sorulmadı. Üç ki�i ise bu soruya 

herhangi bir yanıt vermedi.   

 

Kazılarında DNA analizleri yapılmadı�ını belirtenlerin yayınları izleyip 

izlemediklerine dair sorulan soruya 4 ki�i  “Evet”, 7 ki�i “Biraz”2, 13 ki�i ise “Hayır” 

yanıtını verdi.  

 

Bu analizlerin nasıl yapıldı�ı konusunda bilgi sahibi olup olmadıkları 

sorgulandı�ında ise, sorulan ki�ilerin 3’ü “Evet”, 7’si “Biraz”, 14’ü ise  “Hayır” 

yanıtını verdi. 

 

Bu konuda daha fazla bilgi sahibi olmayı isteyip istemediklerine dair sorulan 

soruya ise, tüm katılanlar “Evet” yanıtını verdi. 

                                            
2 Anket yanıtlarda “biraz” �ıkkı olmamasına ra�men, sayının çoklu�u nedeni ile ara�tırma 
bulgularına dahil edildi. 
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D.Ara�tırmacı �zlenimleri 

 

Bu ara�tırmanın sonuçlarına bakıldı�ında elbette Türkiye’de kazı yapan 

arkeologların DNA analizleri konusundaki bilgileri ve görü�lerine dair bir 

genelleme yapmak mümkün de�il. Ancak bana çok çarpıcı gelen birkaç soruna 

de�inmek isterim. Görü�me yapılanların hemen tümü  DNA analizleri hakkında 

bir �eyler duymu�. Çünkü “kazınıza ne katkısı olabilir “sorusuna hemen herkes 

genel aktüel bilgiler ı�ı�ında denebilecek yanıtlarını verdi.  Ancak, yanıt 

verenlerin 13 tanesi hiçbir yayın takip etmedi�ine ve sadece 4 tanesi yayın takip 

etti�ine dair kesin “Evet” yanıtını verdi�ine göre bu konunun içeri�inin tam olarak 

bilinip bilinmedi�i ku�kulu görünmektedir.  Bu nedenle kazılarına ne tür yararlar 

getirece�i konusunda da  çok özgün yanıtlar gelmedi. Elbette bu analizlerin 

yapılmasının zorlukları da bu soru sorulan ki�ilerce pek bilinen bir �ey olmaması 

beklenir, çünkü analizlerin nasıl yapıldı�ını bilenlerin sayısı 3 olarak tespit edildi.  

 

Bu arada bir izlenimimi de payla�mak isterim.  Görü�meyi yapaca�ım ki�ilere 

kendimi tanıtıp hangi konuda görü�me yapaca�ımı açıkladıktan sonra, 

bazılarında gerginlik hissettim. Kendilerine bu konuda “bilgi” sorulaca�ını 

sandıklarını, görü�me bittikten sonra da “bu kadar mıydı?” deyip, daha 

rahatlamı� olarak izledi�im beden dilleri ile  görü�lerini açıklamaya devam 

etmelerinden anladım. Bazı ki�ilerin “kazıya katkı” sorusuna yanıtlarının ben 

soruyu sorduktan sonra geli�tirdikleri izlenimini aldım. Bunu da verilen yanıtların 

ço�unlu�un kendi kazılarına özgü bir “sorunu” dile  getirmemelerinden, çok genel 

bir sorun dile getirmelerinden ve tereddütlü verilen yanıtlardan anladım.  

 

Bu konuda yayın takip etmeyen ama “daha fazla bilgi sahibi olmak isterim” diye 

yanıt veren herkesin yabancı yayın takip oranları sorgulanmadı. Ancak bu 

konuda yayınlanan oldukça az Türkçe yayın oldu�una göre, arkeoloji, antropoloji 

ve benzer konularda yapılan Türkçe yayınlarda konuya ili�kin makalelere yer 

verilmesi çok önemli.  

 

Bu görü�meler sırasında duyulan ve mutlaka ara�tırılması gereken bir konu da 

“DNA analizlerinin Türkiye’de yapılması yasaktır, bu konuda Bakanlık genelgesi 
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var” diyen iki ki�inin öne sürdü�ü görü�ler oldu. Bu ki�ilerin DNA analizlerini 

yapmak isteyen yabancılar olabilece�i ve bu taktirde Bakanlı�ı hemen uyarmaları 

gerekti�i konusunda verdikleri bilgiler de çarpıcıydı. Bu görü�melerden sonra, 

bahsedilen genelge veya yönetmelik Kültür ve Turizm Bakanlı�ı web sitesinde 

ara�tırıldı3. Bu konuda taranan, 2863 sayılı Kültür ve Tabiat Varlıkları 

Kanunu’nun ta�ınır varlıklar bentlerinde veya 3/5/1988 tarihli, Etnografik 

Nitelikteki Ta�ınır Kültür Varlıkları Hakkında Yönetmelik’te, sözü edilen konuyla 

ilgili herhangi bir maddeye rastlanmadı.    

                                            
3 Kültür ve Turizm Bakanlı�ı web sitesi, (çevrimçi) http//www.kultur.gov.tr, 1 Eylül 2006 
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Sonuç 

 

Arkeolojide biyolojik yöntemlerin kullanımı, birçok bulgunun yorumlanmasında  

önemli roller oynamaktadır. Bu yöntemlerin içinde gen sistemlerinin 

incelenmesine dayanan genetik ara�tırmalar ise, nüfus hareketleri, türlerin 

incelenmesi, tarımın yayılması gibi köken ve ili�ki odaklı çe�itli konularda çok 

önemli ipuçları vermektedir.  

 

1980’lerin ikinci yarısından itibaren hızla ilerleyen ve ara�tırmacıların heyecanla 

yayınladıkları birçok  yayından sonra,  aDNA analizlerinin  en ba�ta modern DNA 

ile bula�ma olmak üzere, özellikle  tekni�e ba�lı problemlerinden dolayı biraz 

daha ku�kucu yayınlara yerini bıraktı�ı görülmektedir. Bundan dolayı, aDNA’nın 

otantikli�i üzerine kriterler gittikçe geli�tirilmektedir. Yayınlanan ara�tırmaların, bu 

kriterlere uyup uymadı�ına bakılarak de�erlendirilmesinde ve bunların ı�ı�ında 

ara�tırma sonuçlarının dikkate alınmasında yarar vardır.  

 

Bununla birlikte, mtDNA’nın özellikle tek bir gen olması ve benzer türlerde çok 

etkili sonuçlar vermeyebilece�ine dair çıkan yayınlar da bir ba�ka özgün gen, Y-

kromozom analizlerine dikkatleri çekmi� durumdadır. 

 

�nsan genetik ara�tırmalarının bugün arkeoloji, antropoloji ve paleodemografi gibi 

bilim dallarına verdi�i en önemli katkılarından biri evrim ve türlerin kökenine dair  

yapılan ara�tırmalardadır. Afrika’dan Çıkı� ve Çok Bölgeli Evrim Teorileri’nin hala 

tartı�ıldı�ı günümüzde, Neandertal mtDNA örneklerinden alınarak yapılan 

sekanslar, ilk ba�larda günümüz insanı ile Neandertallerin farklı türler oldu�u 

iddialarını öne çıkarmı�tır. Ancak özellikle son iki yıldır yapılan yayınlarda,  

genetik sürüklenme ve gen akı�larının Neandertallerin genetik yapısını 

etkileyebilmi� oldu�u tartı�ılmaktadır. Bu nedenle �u anki görü�ler, Homo 

sapiens  ile  Neandertallerin ayrı türler oldu�una dair kanının tekrar sınanması ve 

bu yargıya kesin sonuç olarak bakılmaması yönündedir.  

 

Hayvanların evcille�mesi ve bitkilerin kültüre alınması konularında yapılan 

genetik analizlerin, insan genetik analizleri ve arkeolojik buluntularla birlikte 
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de�erlendirilerek, nüfus hareketlerinin nasıl etkilendi�ine bakan ara�tırmalara 

ihtiyaç vardır.   

 

�skeletlerde morfolojik ara�tırmalarla % 100 sonuç vermeyen cinsiyet tayin edici  

ara�tırmalar, genetik analizlerle  kesin sonuçlar vermektedir. Bu analizlerde 

amelogenin kullanımı ön plana çıkmaya ba�lamı�tır. Ancak bu analizlerin, 

zahmetli olu�u ve yüksek maliyeti göz önüne alındı�ında tek bir soruya yanıt 

vermesi için veya rutin  cinsiyet tespitinde kullanılması çok da uygun 

görülmemektedir. 

 

Nüfus topluluklarının hareketini ve göçler sonunda gittikleri yerlerdeki gen 

havuzlarına etkileri bugün en fazla sorulan sorulardan biridir. Cavalli-Sforza ve 

arkada�ları tarafından ileri sürülen nüfus yayılımı teorisi ile Orta Do�u’dan 

Avrupa’ya genetik etkilerin % 25’ten fazla oldu�u ileri sürülmektedir. Richards 

ba�ta olmak üzere bazı bilim insanlarınca yapılan çe�itli mtDNA ve Y-kromozom 

analizleri ile bu teori çürütülmeye çalı�ılmaktadır. Günümüz Avrupalısının 

Avrupa’da var olan Paleolitik ve Mezolitik toplulukların soylarının devamı 

oldu�unu ileri süren bu ara�tırmalarda, dı� göç etkilerinin var oldu�u ancak gen 

havuzuna katkılarının  öne sürüldü�ü kadar yüksek olmadı�ı yönündedir. Bu 

tartı�malarla birlikte günümüzde bu mekanizmaların herhangi birinin tek ba�ına 

do�ru olamayaca�ı, daha kompleks mekanizmaların söz konusu olabilece�ine 

dair ara�tırmalara da sıkça rastlanmaktadır.  

 

Nüfus yakınlıklarını ara�tıran ba�arılı bir DNA ara�tırmasına örnek olarak bu 

çalı�mada söz edilen Mooder ve arkada�larının Neolitik Sibirya’da yaptıkları 

ara�tırma, özellikle genetik bilimcilerin arkeologlarla birlikte çalı�tı�ı zaman daha 

etkili sonuçlar aldı�ını göstermektedir.   

 

Kültürler, soy ili�kileri ve yerle�imlere özgü sorunlara genetik ara�tırmaların 

önemli bir yanıt verece�i açıktır. Örne�in tarımın Avrupa’da yayılmasına dair 

ara�tırmaların sadece genetik ara�tırmalar temelinde yapıldı�ı taktirde bazı 

sakıncaları oldu�u, bu nedenle genetik olmayan verilerin de sorulara yanıt 

verirken birlikte yorumlanması gerekti�i bazı ara�tırmacılar tarafından 

savunulmaktadır.  
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Türkiye’de yapılan DNA ara�tırmalarının arasında bu çalı�mada daha ayrıntılı 

bahsedilen Sagalassos ve Tell Kurdu DNA ara�tırmaları, soy yakınlıklarını tespit 

etmeye çalı�maları açısından önemlidir.  Bu konuyu ara�tırmak için yapılan DNA 

analizleri henüz ba�arılı bir sonuç vermemi� olan Çatalhöyük ve yine bu konuyu 

ara�tırmak için henüz DNA analizleri yapılmamı� olan A�ıklı Höyük’te özellikle 

köken sorunlarını ve aynı tabakanın farklı evrelerindeki bireylerin birbirleri ile soy 

ili�kilerini ortaya çıkaracak ara�tırmaların yürütülmesi beklenmektedir.  

 

Bu zahmetli ve sonucunda her zaman da yüz güldürmeyen çalı�malar yapılırken, 

bu ara�tırmanın neden istendi�i ve bu zahmete (ve de maliyete) de�ip 

de�medi�ine iyi bakılması gerekmektedir. Öncelikle bu ara�tırmaya giderken 

sorulacak sorunun iyi sorulması çok önemlidir. �yi sorulan bir sorunun sonuçları 

da olumlu gelen bir analizle birle�ti�inde sadece oradaki kazıyla ilgili de�il, 

bölgenin ve hatta dünyanın nüfus hareketleri ile ilgili çok önemli bulgular sunup, 

prehistoryadaki insan hakkında bize de�erli ipuçları sa�layaca�ı açıktır. Ancak 

yapılan ara�tırmaların özellikle örnekleri çok az olan ara�tırmaların (bu çalı�mada 

ayrıntılı olarak bahsedilen Avrupalı Çiftçiler ve Sagalassos aDNA ara�tırmaları 

gibi), genellemeler yaparak insan tarihi hakkında yorum yapmaya çalı�ması çok 

uygun görünmemektedir.  

 

Tüm zorluklara  ra�men, teknik olanakların, ara�tırma sayılarının artması  ve  

ara�tırmalardan alınan derslerle, konunun uzmanlarının daha duyarlı sonuçlara 

ula�abilece�i ku�kusuz görünmektedir.  

 

Dünyanın farklı yerlerinde  genetik ara�tırmalar sürüp giderken, Türkiye’de bu 

ara�tırmaların azlı�ı ve bu konuda sadece birkaç yayının olması dikkat çekicidir. 

Bununla birlikte bu çalı�mada bahsedilen genetik analizlerin bilinirli�ine dair 

yapılan küçük anket çalı�ması da, Türkiye’de ara�tırma yapan arkeologların bu 

analizlerin genellikle kazılarında yapılmasını istedikleri ancak bölgelerinin hangi 

sorununa yanıt verebilece�i konusunda çok net bir görü�e sahip olmadıkları 

yönündedir.  
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Bu ara�tırmaların teknik olarak yapılması ve maliyeti elbette Türkiye’de özellikle  

ciddi anlamda mali destek almadan yapılan kazılar açısından önemli bir 

handikaptır. Ancak bu konuda yeterince ilginin  olmaması da söz konusu olabilir. 

Özellikle Avrupa  insan topluluklarının kökeni veya evcille�en türlerin yabani 

türlerle olan soy ba�larının bulunmasını amaçlayan  ara�tırmalar için Türkiye’nin 

içinde bulundu�u co�rafyada önemli ipuçları var gibi görünmektedir.  
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EK 1-  

 

ANKET SORULARI 

 

1) Kazınızda DNA analizleri yapılıyor mu? 

 

Evet  

Hayır      (Lütfen soru 6’ya  geçin) 

 

2) Neden DNA analizi yapılmasını istediniz? (Hangi soru veya sorunlar için?) 

 

3) Analizler sonuçlandı mı (veya) ba�arılı bir analiz yapıldı mı? 

 

Evet  

Hayır…….. 

 

  Neden?  

 

4) Analizler kazının genel sonuçlarına katkısı oldu mu veya oluyor mu? 

 

5) Bu analizlerin maliyeti ne kadar oldu? 

 

Yanıtlarınız için te�ekkür ederim 

 

 

6) DNA analizlerinin kazınızda yapılmasını ister miydiniz? 

 

Evet 

Hayır ……………………  

 

Neden istemezdiniz?                      

(Lütfen soru 8’e geçin) 
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7) Bu analizlerin kazınıza ne gibi katkılar sa�layaca�ını dü�ünürsünüz? 

 

8) DNA analizleri ve arkeolojide DNA’nın rolü ile ilgili yayınları  takip ediyor 

musunuz? 

 

Evet 

Hayır 

 

9) Analizlerin nasıl yapıldı�ı konusunda bilgili misiniz? 

 

Evet 

Hayır  

 

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

 

Evet 

Hayır 

 

 

Yanıtlarınız için te�ekkür ederim 
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EK-2 

 

ANT�K DNA OTANT�KL�K KR�TERLER� (Paabo S, 2004)  

 

1) Amplifikasyon ürünlerinin  klonlanması ve birden fazla klonun 

sekanslanması 

2) Örnek alınım kontrolleri ile PCR kontrollerinin yapılması 

3) Aynı veya farklı örneklerden tekrarlanan amplifikasyonlar yapılması 

4) Amplifiye edilen DNA molekül sayı miktarlarının ölçülmesi 

5) Amplifikasyon etkilili�i ile amplifikasyon uzunlu�unun tersine ili�kisi 

6) Makromoleküler korunma konusunda dikkatli olunması 

7) mtDNA’ya nukleer girdilerden arındırılması 

8) �kinci bir laboratuarda örneklerin analizi 


