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Turk milletinin bagimsizlik micadelesi, 29 Ekim 1923'te Cumhuriyetin ilani ile taclanmistir. Dinya
tarihine altin harflerle kazinan buytk bir micadele sonucu elde edilen sanli zafer; Turk milletinin
hir ve bagimsiz yasama kararliigi ile ¢ciktigi yolda; inang, cesaret, gliven ve sinirsiz fedakarlikla
gosterdigi essiz kahramanliklarin eseridir. Egemenligin kayitsiz sartsiz millete teslim edildigi Turkiye
Cumbhuriyeti, Milli Micadele'mizin onderi Gazi Mustafa Kemal Atatirk'in milletimize en buyik
armaganidir.

Cumhuriyetin  kazanimlarini koruma ve milletimizin muasir medeniyetler seviyesine ulasma
hedefinde, egitim ve bilim her zaman en buytk rehberdir. Bu hedeflerin gerceklestirilmesinde ise en
blytk sorumluluk kuskusuz tniversitelere dismektedir.

Ulkemizin kokli ve 6ncii niversiteleri arasinda yer alan istanbul Universitesi-Cerrahpasa; bilimsel
yaklasimi benimseyen, bilgi Ureten ve uygulamalariyla toplumun gelismesine katkida bulunmayi
ilke edinen bir arastirma uUniversitesidir. Cumhuriyet degderlerine bagli bir yliksekdgretim kurumu
olarak Cumhuriyetimizin 100. yilina ithafen akademisyenlerimizin is birligiyle “Cumhuriyetin
100. Yilina 100 Kitap™ projesini hayata geciriyoruz. Proje kapsaminda, akademisyenlerimizin kendi
uzmanlik alanlariyla ilgili kaleme aldiklari ve IUC Yayinevi tarafindan basilan kitaplar, acik erisimle
tim toplumun faydasina sunulmaktadir Sagliktan mihendislige, sosyal bilimlerden egitime kadar
pek ¢ok alanda hazirlanan 100 kitap; egditim-ogretim materyali, ders kitabi olarak kullanilabilecegi
gibi arastirma gelistirme kapsaminda yararlanilacak kaynak olarak da kullanilabilecek nitelikteki
kitaplardan olusmaktadir.

Istanbul Universitesi-Cerrahpasa olarak kékli gecmisimizden aldigimiz giicle Cumhuriyetimizi nice
ylzyillara tasimak icin var gicimuzle calismaya ve tretmeye devam ediyor, 100. yilini kutladigimiz
Cumbhuriyetin kurulmasinda emegi gecen tim kahramanlara adadigimiz “Cumhuriyetin 100. Yilina
100 Kitap” projemizi; tum akademisyenlerin, 6grencilerin ve arastirmacilarin kullanimina sunuyoruz.

Rektor
Prof. Dr. Nuri AYDIN
29 Ekim 2023
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Adli bilimlerde sucu ¢ozme ve delillerle iliskilendirmede birden fazla bilim dalinin isbirligi s6z
konusudur. Adli bilimler, multidisipliner olmasi nedeniyle delilden elde edilen bulgularla sucu
iliskilendirmede ve c¢6zmede birden cok bilim dalinin birlikte calismasiyla mumkindir. Hangi
bilim dallarindan yararlanilacagini suc ve sucun islendigi kosullar belirler. Son yillarda bilimin her
alaninda buyuk teknolojik gelismeler yasanmistir. Bu teknolojik gelismelerle birlikte suc unsurlari da
degiskenlik gostermistir. Adli sorusturmalarda olay yeri incelemelerinde elde edilen delillerin dogru
bir sekilde degderlendirilmesi hizli ve dogru bir sekilde ¢6zilmesi onemlidir. Olayla ilgili elde edilen
tim biyolojik deliller adli bilimlerin dnemli bir parcasini olusturan adli biyoloji kapsaminda incelenir.
Bu bilim dali sucla ilgili olarak olay yerinden toplanan insan, hayvan, bitki veya mikrobiyal kalintilar

gibi cok cesitli biyolojik orneklerden yararlanarak suca karisan kisilerin kimliklendirilmesi, 6lum
zamani, 6lum sonrasi cesedin yerinin degisip dedismedigi gibi sorularin yanitini arar.

Adli Biyoloji: Doganin Izleriyle Adaletin Pesinde kitabimiz adli bilimler ve adli biyoloji egitimi alan
lisans, yuksek lisans ve doktora ogrencileri icin kapsamli bir kaynak olarak sunulmaktadir. Kitabimizin
ilk cildinde hayvanlar, bitkiler ve mikrobiyoloji ikinci cildinde ise biyolojik delillerin toplanmasi, onci
analizler, adli DNA analizleri ve kimliklendirme konularini genis bir yelpazede sunmayi amacladik.
Adli biyoloji alanindaki uzmanlarimizin bir araya gelerek kaleme aldigi bu kitapta, okuyuculara hem
temel bilgileri hem de glncel yaklasimlari sunarak bu alandaki bilgi birikimlerini siz okuyuculara
aktarmaya calistik.

Doc. Dr. Goniil FILOGLU
Doc. Dr. Uyesi Ozlem BULBUL
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Adli biyoloji, adli sorusturmalarda olay yerinden toplanan biyolojik kanitlarin analizi ve
degerlendirilmesiyle ilgilenen bir bilim dali olup biyolojinin bircok alt dalini baridiran genis bir
yelpazaye sahiptir. Her tiirll biyolojik kanitlarin toplanmasi, karunmasi, analizi ve yorumlanmasininda
adalate katkida bulunur.

Bu kitap, adli bilimlerde lisans, ylksek lisans ve doktora egitimi alan o6grencilerin adli biyoloji
alaninda yararlanabilecekleri iki ciltten olusan kapsamli bir kaynaktir. Kitapta, adli biyolojinin farkli
alanlarina odaklanarak, uzman yazarlar tarafindan kaleme alinmis bolimlerle zenginlestirilmistir.
Kitabin birinci cildinde ele alinan konu basliklari adli bilimlerde hayvanlar ve entomolojik izler: Adli
bilimlerde evcil ve yaban hayvanlar ve adli entomoloji, bitkilerin gdlgesindeki sirlar: adli botanik, adli
bilimlerde zehir ve/veya psikoaktif madde iceren bitkiler ve mantarlar ve adli palinoloji ve mikroplarin
gizemli dinyasi: Adli mikrobiyoloji, biyoterdr, adli mikrobiyota ve metagenomik analiz uygulamalari ve
adli viroloji olmak tzere 3 temel modulde ve toplamda 10 bolimde ele alinmistir Kitabin ikici cildinde
ise adli bilimlerde biyolojik delil toplama ve incelenme siiregleri: Olim zamani ve ciiriime, olay
yerlerinden biyolojik delillerin toplanmasi ve saklanmasi, cinsel saldiri olgularinda biyolojik drnek
alma, adli seroloji ve son olarak da adli genetikte tarihsel gelisim ve glincel uygulamalar: Ge¢cmisten
glnumuze adli genetikte polimorfizm, adli bilimlerde yeni nesil dizileme, kayip kisilerin DNA bazli
yontemlerle kimliklendirilmesi, DNA veri bankalari, adli genetik istatistigi, adli laboratuvarlarda

standardizasyon ve akreditasyon, adli mikrobiyolojide metagenomik analiz uygulamalari ve adli
genetikte guncel yaklasimlarin yer aldigi 2 modul ve 11 bolimden olusmaktadir.

Bu kitap, konusunda uzman olan yazarlarin deneyimleriyle desteklenmis hem teorik bilgi hem de
pratik uygulamalar hakkinda bilgi sunmayi amaclamaktadir.
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Oliim Sonrasi Degisimler ve Molekiiler Genetik
Yontemlerin Tatbiki

Postmortem Changes and Application of Molecular Genetic
Methods

BOLUM HAKKINDA

Slpheli 6lim olaylarinda gerceklestirilen adli otopsilerin amagclarindan biri de 6lim zamaninin
belirlenmesi olabilmektedir. Ceset lizerinde gozlenen pek cok degisim ile postmortem interval
(PMI) tahmini yapilabilmektedir Cogu morfolojik gézlemlere dayanan bu parametreler disinda,
son yillarda kimyasal ya da genetik belirtecler Uzerinden PMI hesaplamasini amaclayan calis-
malarin sayisi artmaktadir. Rutin kullanima girebilmesi icin bunlari daha da artmasi gerektigi
gorulmektedir. Bu bolimde DNA ve cesitli RNA cesitlerinin PMI ile iliskilendirildigi calismalara
olan yaklasim ve cesitli 6rnekler hakkinda bilgi verilmektedir.

Anahtar kelimeler: Olim zamani, ctriime, DNA, RNA

ABOUT the CHAPTER

One of the purposes of forensic autopsies performed in suspicious deaths may be to determine
the time of death. Postmortem interval (PMI] estimation can be made by pbservation of changes
on the corpse. Apart from these parameters, most of which are based on morphological obser-
vations, the number of studies aiming to calculate PMI through chemical or genetic markers has
been increasing in recent years. It seems that these numbers need to increase further in order
to enter into routine use. In this section, information is given about the approach and various
examples of studies in which DNA and various RNA types are associated with PMI.

Keywords: Time of Death, decomposition, putrefaction, DNA, RNA

Giris

Bilindigi gibi 6lim, anlik bir olay olmaktan ¢ok bir siirectir. Olim &ncesinde, agoni de-
nilen ve vicutta patofizyolojik, biyokimyasal sapmalara yol acan kisa ya da uzun siire-
bilen, bir dénem izlenir. Bunu klinik anlamda kalp, solunum ve beyin fonksiyonlarinin
sona ermesi takip eder. Bu sistemlerin durmasiyla somatik 6limin gerceklestiginden
bahsedilir. Oysa 6limin gerceklestigini dile getirdigimiz bu asamada, kisinin bir varlik
olarak devami sona ermis olsa da, hiicresel bazda bir yasam halen devam etmektedir.
Metabolik faaliyetleri devam eden hiicrelerin katkisi sonucu, bedenin sergiledigi molekd-
ler profil stirekli olarak degisir. Kimi arastiricilar, “somatik 6lim” terimini, bu hiicresel
faaliyetlerin de sonlanmasini takiben kullanmayi tercih ederler.

Otopsi, stpheli olimlerin aydinlatilmasinda en 6nemli arastirma yontemi olma ozelligini
hala korumaktadir. Oliiniin sadece distan muayene edilmesi cogu durumda yeterli olmaz
ve Olime yol acan patolojik sirecin tespiti icin otopsi yapmak gerekebilir. Otopsi, 6lim
sebebinin yani sira kaza, cinayet, dodal 6lum gibi orjinlerden hangisine dahil oldugu-
nu belirilemeyi saglar. Otopsi incelemelerinde; olayla ilgili delillerin toplanmasi, kisinin
kimliginin belirlenmesi ve 6lim zamaninin tayini gibi amaclar da bulunmaktadir.

Olen kisinin kimliginin belli olmadigi durumlarda, kisinin fiziksel 6zelliklerinin kaydedil-
mesi yoluyla kimliginin belirlenmesi onemli bir hedeftir. Boy, kilo, viicut yapisi, sa¢ rengi,
biyik, sakal, sinnet gibi tanimlayici fiziksel 6zellikler mutlaka not edilir. Bunlar olasi kisi-
lerin dzellikleri ile karsilastirilip kimligin dogrulanmasina calisilin. Gerekli durumlarda,
gorsel kaydin yetersizligi ihtimalini ortadan kaldirmak icin parmak izi, dis 6zellikleri ve
DNA analizi gibi bireylere 6zglin oldugu disinilen yontemlere basvurmak gerekir.

Otopside bir baska nemli amac, 6limiin ne zaman gerceklestigini belirlemektir Oli-
min nasil ve ne zaman gerc¢eklestiginin bilinmedigi durumlarda yaklasik olim zamani
tayinini saptamak icin yapilan incelemeler, 6lim zamani [postmortem interval - PMI)
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tayini basligi altinda toplanmaktadir. Ceset Uzerinde asama asa-
ma ortaya cikan dedisimler zamanla iliskilendirilir ve 6lumin ce-
sedin bulunmasindan ne kadar siire 6nce gerceklestigi arastirilir
Her ne kadar bu incelemeler sonucunda tam kesin bir tarih ve
saat belirlemek mimkin degilse de, yaklasik bir zaman tahmini
yapmak muimkdin olabilmektedir. Bu tahmini zaman, olayin ye-
niden kurgulanmasi ve olaya karisan muhtemel taraflarin, etkili
faktorlerin analizinde kullanilabilir

Olimden sonra gerceklesen asamali dedisimler zamana bagli
bir gelisim gosterirler. Gecen bu zaman bir yandan 6lum zamani
tayinine yonelik ipuclari saglarken, bir yandan da ¢lrimenin dev-
reye girmesiyle cesedin kimlik 6zelliklerinin bozulmasina yol acar.
Konumuz baglaminda bakildiginda bu degisikliklerin, dzellikle de
cuirimenin, molekiler genetik incelemeleri olumsuz etkilemesi
mimkindir. DNA, RNA analizleri bilhassa ciriimeden ve ¢iri-
meye yol acan ortam sartlarindan olumsuz etkilenir. Bu bolimin
esas konusu, postmortem yikima ragmen yapilan molekdiler ge-
netik incelemelerin olasi kullanimi hakkinda bilgi vermektir. Ce-
sedin curimeye dogru gosterdigi degisimlerin genetik materyalle
iliskisini daha iyi aciklamak icin oncelikle 6lum sonrasi dedisim-
lerin kisa bir 6zeti verilecektir.

Oliim Sonrasi Degisimler

Ortamin ve bedenin kosullarina bagli olarak hizi ve siddeti farkli-
liklar gstermekle birlikte, 6limu takiben cesetlerde benzer de-
gisimler goruldr. Bunlarin bir kismi hemen olimden sonra, kisa
siire icinde izlenebilen degisimlerdir. Bir kismi ise saatler (daki-
kalar) icinde baslayip, aylara kadar uzayan bir zaman spektrumu
icinde ortaya cikarlar; hepsi ardi sira ya da es zamanli gelisim
gosterebilirler.

En erken degisim, kas gevsemesidir. Olimle beraber ya da hemen
oncesinde gerceklesen bilin¢ kaybi, kisinin kaslarinin Gzerinde si-
nir sistemi kontrolt kalkacagi icin kas gevsemesine neden olur.
Bunun pratik anlami kisinin pozisyonunu kaybetmesidir. Kas gev-
semesi bir stire sonra yerini (asagdida bahsedecegimiz) kas sert-
lesmesine birakacaktir

Yine kisa zaman icinde ortaya cikan sivi kaybi, viicutta agirlik azal-
masl ve kurumaya yol acar. Dudak, skrotum, parmaklar gibi ince
deri bolgeleri Gzerinde “parsémenlesme”adi verilen, kahverengi,
kuru bir gdriiniim ortaya cikabilir. Olen kisinin goz kapaklari agik
kaldi ise, ayni sivi kaybina bagli olarak goz sklerasinda acik kalan
yerlerde kahverengi degisim gorilebilin Bu degisim, “tache- noir”
olarak adlandirilir

Bunlarin disinda, kanda 6lim sonrasi pihtilasma (koagulasyon)
ya da tam tersi fibrinoliz gerceklesebilir Olime yol acan sebep,
ortam kosullari, distik pH, yiksek katekolamin seviyesi, 6limden
sonra gecen slre, vb. pek ¢cok faktor kanin pihtilasma ya da pihti-
larin erime egilimini etkileyebilir. Olimden sonra goriilen koagu-
lasyon durumunda, postmortem pihtidan (aleka) bahsedilir. Diger
yandan, bazen pihtilasma daimi olarak kalamaz ve postmortem
fibrinoliz baskinlik kazanabilir Bu durumda da, otopside kanin
akici bir kivam aldigi izlenir.

Su ana kadar sayilan bu degisimler; 6lum zamani hakkida bir
degerlendirme yapmak icin yetersizdir. Boyle bir degerlendirme-
de asil one cikacak degisiklikler, daha genis zamana yayilan ve
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Sekil 1

Oliim sonrasi viicutta meydana gelen degisiminlerin en énemlileri
gosterilmektedir. Ciirime digerlerine gore daha gec¢ evrede ortaya
ctkacaktir

genellikle daha gec ortaya ¢cikan degisimlerdir. Bunlarin en 6nem-
lileri 6lU lekeleri, 6lU katiligi, 6lG sogumasi ve cirtimedir (Sekil
1). Clrime son evrede ortaya cikan ve en uzun zamana yayilan
dedisimdir. Daha da dnemlisi, molekiler genetik analizlerin so-
nuclarini olumsuz etkileyebilecek asil asama, ¢irimedir. Tim bu
degisimlerle ilgili ayrintili bilgiye pek cok adli tip kaynagindan ula-
silabilir (Elmas & Ersoy, 2019).

Viicuttaki Postmortem Degisimler
Olii lekeleri (Livor mortis, Hipostaz)

Dolasimi durmus olan ve pozisyonu sabitlenmis olan cesette, da-
marlarin icindeki kan yer cekimine gore konumlanir. Bu nedenle,
cesedin aldigl son pozisyona gore viicudun yer cekimine uygun
bélgelerinde pembe - kirmizi renk degisimi olur. Eger yere temas
varsa ya da benzer sekilde bir cismin cilt Uzerine basisi mevcut-
sa, basi olan bélgede kilcal damarlara kan girisi engellenecegi
icin buralarda renklenme olmaz. Olu lekeleri, olustuktan sonra
bir siireye kadar, cesedin konumu degistirildiginde ya da olusan
lekelere baski uygulandiginda yer degistirirler. Bir slre sonra da
yer degistirme niteligi yok olur Olimden sonra yaklasik yarim
saat icinde gorilmeye baslayan 6lu lekeleri, ortalama 3-4 saatte
maksimum yogunluga ulasir Kaybolmasi ancak c¢iriimenin bas-
lamasi ile mimkin olur; zira clrdme bulgularinin carpiciligi bu
rengi izlenemez hale getirir. liman hava kosullarinda 36-48 saat
gibi bir stire bunun icin yeterlidir.

Olii Katiigi (Rigor Mortis)

Onceki baslikta, 6limle birlikte kaslarin hemen gevseyecedin-
den bahsedilmisti. Bu gevsemeden bir siire sonra, kaslarin ka-
silmaya basladigi gorulir. Kasilmanin temel sebebi, 6li bedende
depolanmis olan ATP molekdillerinin yavas yavas tiketilmesidir.
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Enerji kaynagi olan ATP molekili supravital hiicresel sirecler-
de tlkenince, kaslar kasilmaya baslar Bunun en dnemli sebebi,
kaslarin gevsek kalabilmesi icin ATP molekilintn gerekli olma-
sidir. Bu nedenle, ATP azaldiginda kaslar da kasili hale gecmeye
baslarlar. Oncelikle kiiciik kaslardan baslayan bu siirec, sonunda
asamali olarak tim cizgili kaslari, kalbi ve hatta diiz kaslari tutar.
Ortam kosullarina bagli olarak 2-3 saat gibi bir sirede baslayan
katilasma, saatler icinde maksimum yogunluga ulasacak ve ¢iiri-
me ile birlikte gevsemeye baslayacaktin Sozi edilen fizyolojik bir
reaksiyona degil, ciriimenin yol actigr yikima bagli gerceklesen
bir gevsemedir.

Olii Sogumasi

Olimden sonra cesetler isi kaybederler ve sicakliklari ortam si-
cakligr ile esitleninceye kadar diser. Bu sicaklik disisi gecen
zaman ile korele edilip 6lim zamani tayini yapilabilir. Isi kaybi
oncelikli olarak viicudun disindan baslar. i¢ kisimlarda sicaklik
disusi daha gec¢ olusur. Bu nedenle termometre ile yapilacak 6l-
cimlerin deriden degil, vicut icinden yapilmasi daha uygundur.
Bu amacla kullanilan cubuk termometrelerle rektumdan, kafa
icinden 6lctim yapilabilecedi gibi kulak zarindan yapilan ol¢timler
de kullanilabilmektedir. Olctilen sicaklik kullanilarak cesitli for-
mllerle ya da bu amacla diizenlenmis nomogramlar uygulanarak
PMI tayini yapilabilir. Ortam kosullarina bagli olmakla birlikte, vii-
cut ve ortam sicakliklari cogunlukla itk 24 saat icinde esitlenir. Bu
nedenle, sogumaya bagli PMI tayini 6limden sonraki 24 saatlik
stre icinde daha kullanisli bir yontemdir.

Clirime

Curume, putrefaksiyon (kokusma) ve otoliz streclerinden olusur®
Kokusmada i¢ ve dis organzimalar viicudu sindirirken, otoliz steril
sartlarda gelisen hiicresel bir parcalanma sirecidir. Otoliz, hiic-
resel denge bozulup enerji tikendiginde, hiicrenin kendi enzimle-
riyle parcalanmasina bagli olarak gerceklesir.

Olimden sonra hicreye oksijen girisinin kesilmesiyle hiicresel
karbondioksit artar ve pH diser. Kisa sire icinde anaeorbik gli-
kolizin yol acacag laktik asit artisi da bu asiditeyi arttirir. Olum-
suz etkilenen hicresel hemostazla birlikte zar bitinliklerinin
bozulmasi, lizozomal enzimlerin serbestlesmesine ve hiicrenin
kolayca parcalanmasina neden olur (Vass, 2001). Dahasl, otolizle
ortaya cikan karbonhidrat, protein, yag yikimi ve sivilar, ¢tritici
organizmalar icin enerji saglar.

Doku ve hicrelerdeki lizozomal enzimlerin ve iltihap hiicrelerinin
yogunlugu otoliz hizini da etkileyecedi icin clrimenin pankreas,
dalak, akciger gibi dokularda daha hizli gelismesi beklenir. Buna
bagli olarak, kisa siirede pankreas, dalak, bébrek tstl bezlerinde
yumusama goruldr.

Kokusma, dncelikle vicudun anaerobik bakterileri ile baslar
Curtmenin basinda, belki de ilk bulgu diyebilecegimiz karin bol-
gesinde gozlenen yesil renk dedisimi bu aktivite sonucu olusur.
Enfeksiyon hastaliklari ve sepsis gibi sebeplere bagli olimlerde,
mikrobiyal aktivitenin yogunlugundan dolayl kokusma daha hiz-
li gerceklesebilir. Yesil rengin ortaya cikisi, badirsak ve sindirim
sisteminde bulunan organizmalarin urettigi silfir bilesiklerinden

Sekil 2

Curiimenin sirasitla sirali asamalari ve bu asamalardaki degisimler

¥

« Erken donem postmortem degigiklikler mevcuttur.

* Deri soyulmalan, renk degigimi
* Karmn duvarinin agilmas: ile biter.

« Ig organlar biiyiik oranda kaybolmugsa da hala izlenebilmektedir. |
= Larva aktivitesi belirgindir.
« Kemikler goriilebilmektedir.

= Kemiklerin yaridan fazlas1 disandadir. Sona dogru dokular da kaybolur, kuru
iskelet kalir.

* Kemikler agik havada ise beyazlagmaya, sonra da ufalanmaya baglar. Gomiilii
kemikler daha fazla dayanabilir.

kaynaklanir. Bu Uretimin en onemli substrati ise kandaki hemog-
lobin bilesenleridir.

Curtme ilerledikce kisinin fiziksel 6zellikleri taninmaz hale gelir.
Demirli bilesiklerin ilerleyen yikimiyla birlikte, tabloya kirmizi ve
siyah renk degisimleri de eklenir. Damarlar cilt ylzeyinden goz-
lenebilecek sekilde boyanir Deride ve mukozalarda keselesme
ve soyulmalar baslar. Vicudun i¢ bdlgesinde organlarin erimesi
ile biylk miktarda cirime sivilari toplanir ve agizdan, burundan,
anusten sivi cikisi olur. Kokusmaya bagli gazlarin birikimiile ceset
siser ve karakteristik bir koku yayilmaya baslar. Bu sisme, zaman-
la karnin yarilmasi ile sonlanir. Artik ceset timden dis ortama
acilmistir.

Tdm bu siire¢ boyunca etkin bir entomolojik aktivite gozlenir. Bo-
cek ve sineklerin biraktigi yumurtalar, bu yumurtalardan ¢ikan
larvalar, yerlestikleri pupalarin incelenmesi istilaci bocegin ya-
sam donglsinidn hangi asamasinda oldugunu gosterir. Tespit edi-
len asamaya karsilik gelen yaklasik gin biliniyorsa, entomolojik
inceleme ile gin tayini yapilabilir

Curtmenin ilerlemesiyle, ic organlarin bir kismi kaybolmus ya
da cok kicilmis ve erimistir. Stingerimsi bir gorinimu vardir.
Kafatasi acildiginda beynin yumusadigr; hatta sivilastigi gorulir
Zamanla tim dokular kaybolsa da, kemik digerlerine gore daha
uzun slre dayanir. Bir siire sonra kemiklerin de kaybolmasi bek-
lenir (diagenez). Diagenez ¢ok uzun zaman alabilir, bazen gomuld
kemiklerin kaybolmadigi da gorilebilir (Galloway vd., 1989). Curu-

meye dair bes ayri asama Sekil 2'de verilmistir.

Curime, kendinden dnceki tim degdisimleri silen, baskin bir de-
gisimdir. Yesil, siyah, kirmizi renk degisimleri, doku ve cilt kayip-
lari gibi carpici dedisimlerle 6lu lekeleri izlenemez hale gelir, 6lu
katiligr yok olur. Iliman havada 1-3 giinde erken clrime asama-
sina varan degisimler, ortam kosullarina bagli olarak gecikebilir
ya da hizlanabilir Dahasi, sicak ve kuru ortamlarda kalan ceset-
lerde mumyalasma, nemli ortamda kalan cesetlerde sabunlasma
denilen 6zel ¢lirime bicimleri de gorulebilin Anne karninda dlen
ve bir siire bu steril ortamda kalan fetuslerde ise maserasyon

1 Curtme klasik olarak putrefaksiyon (kokusma) ve otoliz siireclerinden olusur. Ancak bu tanim icin farkli yorumlamalar (Elmas&Ersoy, 2019) bulunsa da

genellikle adli tip pratiginde klasik tanim kabul gormektedir.
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[salamuralasma] denilen bir ¢lrime bicimi gorilir. Maserasyo-
nun en onemli farki, ortam ve fetus steril oldugu icin siirecin sa-
dece otolize dayanmasidir.

Cirimeye etki eden cevresel kosullar ¢ok cesitlidin En dnemli-
si ortam sicakligi olmakla birlikte cesedin giysili, ortild olmasi,
hava akimlari, nem, cesedin suda bulunup bulunmamasi gibi pek
cok etkenin ciridme hizi Uzerinde etkisi vardir Ciurdme ile PMI
iliskilendirilirken bunun hesaba katilmasi gerekir.

Soguk hava ¢iriimeyi geciktirir Hava akimi, su akimi isiyr azalti-
ci etkisiile ¢ciriime siresini uzatacaktir. Cesetlerin ortild olmasi
iki yonlU etki yapabilir: bocek ve sinekler ulasamayacadgi icin bazi
degisiklikler gecikebilir ama sicakligi koruyucu etkisi ile hizlan-
dirmasi da mimkindur.

Suda bulunan cesetlerde c¢lrime, acik havada kalanlara gore
daha yavas gelisir Burada dikkat edilmesi gereken, bu dengenin
su sicakligin karaya gore daha dusik oldugu yaz donemi icin
gecerli olusudur. Kisin dengeler tam ters yonde olusur ve suda
clirime hizlanir Ote yandan, derin sularda sinek ve bocek aktivi-
tesinin azli§i, her durumda yavaslatici etki yapar.

Buna karsi, ggmilmis cesetlerde ¢clriime daha da yavas olur. Ka-
baca suda kalmanin iki kat, ggmilmenin ise sekiz kat yavaslatici
etkisi oldugu ileri strtlir Goémulme derinligi ortam sicakligini
degistirir ve oksijeni dusurir. Ortalama 1 metre derinlik dahi cu-
rime siresini yillara kadar uzatabilir (Mann vd., 1990).

Kisiye ait faktorler de clrime hizini belirler Daha 6nceden degi-
nildigi gibi, enfeksiyon, sepsis tablosu ile 6lenlerde hem mikroorga-
nizma say! ve yayginligi yliksek olacagindan, hem de viicut sicakligi
ylksek olacagindan clrime kolaylasir Benzer sekilde, kiside hi-
pertermiye yol acarak olime sebep veren bitin durumlar ¢irime-

yi hizlandirir. Obezite, 6lU sogumasini geciktirecek bir tampon rolu
oynayan yag tabakasi nedeniyle clriimeyi hizlandirabilir.

Vicudun nemli, ddemli olmasi c¢lrtmeyi kolaylastirirken dehid-
rate cesetlerde yavaslayacaktin Acik yara varliginda ise, sinek
aktivitesi kolaylasacagindan ciriimeye bagli degisimler hizlanir
Yenidogdan ve kiiclk bebeklerde bakteri sayisinin az olusu ve so-
gumanin hizli gerceklesmesi nedeniyle ¢clirime gecikecektir.

Postmortem Siireclerde Genetik Materyalin Kullanilabilirligi

Curlme basta olmak Uzere, PMI tayini icin yukarida sayilan degi-
simlerin cogu subjektif inceleme ve gozlemlere dayanir. Bu degi-
simler, cevresel ya da kisisel pek cok faktorden etkilenebilmek-
tedir. Yag kitlesi ylksek bir cesedin gec sogumasi, kan kaybetmis
bir maktil bedeninde 6lu lekelerinin belirsiz gorinim, gémulen
cesetlerin ¢lrimesinde yiizeydekilere gore gozlenen farkliliklar bu
etkilenmelere ornek olarak verilebilir Bu dediskenlik ve subjekti-
vite, gelisen teknoloji ile birlikte 6lim zamani tayininde molekiler
yontemlerin kullanimi fikrini dogurmustur. Bu alanda hayli kisitli
olan veri birikimini arttirmak icin cok sayida arastirma yapilmakta
ve 6lUm sonrasi molekiler sirecler ortaya konmaya calisilmakta-
dir. Oliim sonrasi molekiiler siireclerin belirlenmesinde DNA ve/
veya RNA analizleri yapilmaktadir ancak, DNA ve RNA'larin da ki-
rilgan olup cevresel sartlardan olumsuz etkilendigi gercegi de goz
oninde bulundurulmalidir Basta c¢liriime olmak Uzere postmor-
temn degisimlerin molekdler dizeyde de yikici etkileri olmaktadir.
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Genel olarak adli amacli DNA analizlerinin en sik uygulandigi
baslik STR, SNP insersiyon/delesyon (InDel] gibi markirlarin ana-
lizi ile kimliklendirme ve fenotip analizi yapilmasidir. Bilindigi gibi,
bu analizlerin yapilabilmesinin en 6nemli dayanagdi DNA dizisinin
kisilere 6zgun ozellikte olmasidir RNA analizleri ise kisilere 6z-
glin olmamalari nedeniyle etkin bir kimliklendirme araci degildir.
Buna karsi, RNA belirtecleri doku ve sivilara 6zglin yapilari ne-
deniyle dokularin taninmasinda kullanilirlar. RNA'nin adli amacli
umut vaad eden bir diger kullanimi ise 6lim sebebinin tayininde
kullanilmasidir. Bu bolimin amacr bu konuyu kapsamadigi icin
olum sebebi ile ilgili RNA analizlerine dedinilmeyecektir.

Hem DNA'nin hem RNA'nin gittikce dnem verilen diger bir kul-
lanimi ise bu molekdllerin parcalanmasi ile PMI siiresi arasinda
korelasyonun kurulmasidir. Boyle bir korelasyonun kurulabilmesi
degradasyon seviyesi tespit edilerek PMI hesabi yapilabimesi an-
lamina gelecektir (van den Berge vd., 2016).

Hicresel niikleotidlerin yikim sireci, genetik calismalari iki yon-
LU etkiler: Birinci etkisi, yikilan molekullerin tespitinin, ayirimi-
nin ve analizinin zor olmasidir. ikinci (ve belki de olumlu) etki ise,
DNA;RNA ailesindeki farkli molekullerin farkli kirilganliklari ol-
masil, farkli organlarda, farkli derecede yikima ugramasinin ayni
zamanda bir imkan sunmasidir: Bu farkliliklar kesin bir sekilde
ortaya konur, cevresel sartlar ve gecen zamanla iliskilendirilebi-
lirse PMI tayini yapmak mimkin olabilin Bundan sonraki boldm-
lerde once DNA ve RNA'nin 6lim sonrasi sartlara gére kirilganli-
gindan, daha sonraki kisimda da DNA ve RNA analizlerinin 6lim
zamani tayininde kullanim érneklerinden bahsedilecektir.

Molekiler dedisimler agoniden baslayip hiicresel 6lumun ger-
ceklesmesine kadar olan bir stirece yayilabilirler. Bu alandaki de-
neysel arastirmalarin cogunlugu, belli bir 6lim ani ve sonrasinda
gecen siredeki degisim hesaba katilarak yapilmistir Bu arastir-
malar, genellikle agoninin olasi etkilerini hesaba katmamaktadir.
Agonik sirecteki tibbi dedisimlerin varligi ve siddeti, 6lim ve son-
rasindaki biyolojik sirecleri de etkileyebilir Dolayisi ile yapilacak
arastirmalarin olim sebebine gore de cesitlendirilmesi bir ihtiyac
olarak gozikmektedir.

Hicredeki Uretim ve tiketim slirecini en basit sekilde soyle bir
cimle ile kodlayabiliriz: DNA sifreleri, RNA araciligi ile proteinler
sentezlenir. Sentezlenen proteinler kullanili, dontsir ve yikilir;
ortaya yikim Urunleri ¢cikar. Molekdiler arastirmada, DNA'dan bas-
layarak yikim Urinlerine kadar stiren bu stirecin herhangi bir ya
da birka¢ asamasi incelenebilir. Bu calismalar icinde protein pro-
filini (proteomic) ya da metabolit profilini (metabolomic) saptayan
pek cok arastirma bulunsa da, bu bolimde sadece DNA ve RNA
arastirmalari sunulacaktir.

PMI tayininde DNA'nin yikimini, RNA'nin tretimi ve yikimini tespit
etmek icin ekspresyon seviyelerinin artis ya da azalisina bakilir
Messenger RNA'larin [mRNA)] fonksiyonlarini kontrol eden mic-
roRNA'larin da [miRNA)] seviyeleri 6lgllebilmektedir Arastirma-
larin cogu DNA, mRNA ve miRNA Gzerinde yogunlasmistir. Bunun
disinda kicik niikleer RNA'larin (small nuclear RNA; snRNAJ,
transfer RNA'larin (tRNA] ya da ribozomal RNA'larin da (FRNA) in-
celenmesi mimkindur. Yine ayni sekilde, stabilitesinin yiksek ve
degradasyonunun PMl ile korele oldugu saptanan sirkiler RNA'lar
da (cRNAJ kullanilabilir (Tu vd., 2019).
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DNA’nin Parcalanmasi

Olimden sonra hicre icinde bulunan ATP miktari, hicresel pH
gibi pek cok faktor, hiicreyle beraber DNA'nin da parcalanmasina
yol acar. Ortaya ¢ikan DNA Urlnleri hiicre hasarinin ve dolayisiyla
parcalanma slrecinin tipine gore degisim gosterebilir. Hipoksi ile
olusan bir nekrozda hiicresel pH'nin dislsuyle lizozomal enzim-
lerin acida cikisi nedeniyle, DNA'nin rastgele bir paternde parca-
lanmasina sebep olur. Buna karsin, ATP bagimUl bir hiicre hasari
olan apoptozda endonikleaz aktivitesi ile dizenli bir kirilma olu-
sur. Bu kirilmalar elektorforezde “ladder patern veya merdiven
patern” olarak isimlendirilen merdiven seklinde gorulir. Jenning
ve ark. apoptozda ortaya cikan parcalarin 180 bg (baz cifti) uzunlu-
gunda oldugunu belirlemislerdir (Jennings vd., 1975).

Nekrozda ise daha belirgin olmak lzere gerek kalsiyum (Ca) pom-
palarinin bozulmasi, gerekse de yirtilan hiicre ici membranlardan
sizan kalsiyumla daha da yiikselen sitoplazmik kalsiyum seviye-
leri, yikict enzimatik yolaklari daha da tetikler (Kroemer vd., 2007).

DNA'nin parcalanmasi, enzimatik bir strecle hizli ya da non-en-
zimatik mekanizmalarla daha yavas bicimde olabilir. Yeterli stire
gectiginde, DNA'nin yiiksek molekil agirlikli bir parcasi kalmaya-
caktir Bu mekanizmalarin etkinlik derecesini cevresel (isI, rad-
yasyon gibi] ve hiicresel faktorler (pH, enerji, sividan zengin ortam
gibi) belirler. Enzimatik parcalanma endontkleazlarla olur. Bun-
dan once, hasara giden hiicrede proteazlarin ortaya cikisi histon-
lariuzaklastirip endonikleazlarin etkisinde artisa zemin hazirla-
yabilir. Genellikle daha dizenli bicimde yiiksek molekiler agirtikl
(high molecular weight, HMW] parcalar olusturan bu mekanizma,
DNA'yi parcalarina ayirmaya devam eder. Ortamdaki Ca ve mag-
nezyum (Mg) konsantrasyonlari, parcalarin uzunluguna etki eder.
Mg agirlikli ortamda HMW parcalar olusurken, Ca ve Mg yogun-
luklari beraber yiksekse Ca?/Mg? bagimli DNAaz aktivitesine
bagli olarak oligomerler olusacaktir (Giannakis vd., 1991). Bilin-
digi gibi son enzim [yani Ca?/Mg? badimli DNAaz], apoptotik par-
calanmada da ¢ok 6nemli rol oynayan bir endontkleazdir Buna
ragmen, postmortem bir jel elektroferez incelemesinde apopto-
zun klasik merdiven paterni yerine yayilmis, dizensiz bir kromatin
paterni gorilur. Bu diizensiz paternin 6nemli sebebi proteazlar-
dir Hatirlanacag gibi, bu enzim grubu lizozomlarda bolca bulunup
hiicre hasarinda lizozomal hasarla birlikte serbestlesmektedir.

Postmortem ddnemde, endonukleazlarin tek kaynagr hiicrenin
kendisi degildir. Clriime sirecinde dokularin ve hiicrelerin yikimi
ile olusan besleyici ortam pek cok mikroorganzimay cezbeder.
Gerek cesette, gerekse toprakta bulunan bu organizmalarin co-
gunda DNA'yi parcalayan enzimler bulunur.

Ote yandan, bir yerden sonra isin icine non-enzimatik sirecler
dahil olup parcalanma paternini degistirebilirler. Bunlar hem en-
doniikleaz aktivitesini bozabilir, hem de dogrudan DNA yikimina
sebep olabilirler. En 6nemli non-enzimatik mekanizmalardan biri
hidroksilasyondur. Baz seker baglari tzerinde etkili olan bu yikim
depurinasyona sebep olur. Amin, poliaminlerin ortaya cikmasi
bu reaksiyonlari kolaylastirirken, gecen zamanla birlikte pH'nin
artmasi ise bu reaksiyonu yavaslatir Pirimidin bolgelerinin yiki-
mi da cok daha yavas olur. Dolayisiyla, fizyolojik kosullara yakin
ortamlarda bile son derece yavaslayan bu yikim, 15 °C sicaklikta
(6rnegin toprak alti) yillar alabilir. Bir organizmadaki tim DNA'nin
yikiminin 100.000 yil alabilecedi hesaplanmistir (Barnes vd., 2013).

Pirimidinlerin daha duyarli oldugu non enzimatik yikim siireci ok-
sidasyondur. Benzer sekilde, dehidrate cesetlerde de hidroliz degil,
oksidasyon on plana gecer. Oksidasyonun 6nemli sebeplerinden biri
ultravioleye maruziyetle beraber ortaya cikan serbest oksijen radi-
kalleridir. Yine ceset ve ortamda ¢ogalan mikroorganizmalarin meta-
bolik aktiviteleri nedeniyle de radikaller olusabilir. Oksidasyona bagli
yikimin adli bilimler ac¢isindan en énemli olumsuzlugu, reaksiyonla
ortaya cikan hidantoinlerin DNA polimerazi bloke ederek PCR basa-
risini disirmesidir (Barnes vd., 2013; Paabo, 1989).

Non enzimatik reaksiyonlarin bir diger érnegi ise capraz baglan-
madir. Serbest DNA parcalarinin bir arada kaldi§i ortamlarda bu
tarz baglanmanin olmasi kacinilmazdir ve olusan baglarla DNA
parcalanir. Reaksiyon hizinin son derece distigu buzdolabi 1sisin-
da bile, glinler icinde bu baglar olusabilmektedir (Goffin & Verly,
1983). Yine ayni mekanizmanin devreye girdigi bir diger onemli
durum ise parafin bloklardaki doku 6rnekleridir. Formalin fiksas-
yonu, dokudaki tim komponentlerde capraz baglanmalara sebep
oldugu icin elde edilen DNA icerigi parcalanmis haldedir.

Postmortem Degisimlerin DNA Analizlerine Etkisi

Uzun siire beklemis ve kurumus kan drneklerinde, DNA elde et-
menin mUmkin oldugu 1980°lerden beri bilinir DNA'yI ¢irime
kosullarinda da saptamak ve analizde kullanmak mimkindir.
Gerek kan orneklerinde, gerekse de doku orneklerinde DNA el-
desi basarilmis; bunu takiben, DNA degradasyonu ile PMI kore-
lasyonunu inceleyen pek ¢cok calisma yapilmistir. Bu calismalarda,
cuiridme ile degradasyon iliskisi genellikle degradasyonun zaman-
la iliskisi seklinde gosterilmistir. Bu yaklasima gore, DNA parca-
lanmasi 6lim sonrasi gecen siire ile birlikte artacaktir. Parcalan-
manin derecesi ile postmortem siire arasinda korelasyona dair
bir formil elde edilebilirse, bu formil kullanilarak 6lctlen hasarli
DNA miktari ile 6ldm zamani tayini yapmak mimkin olabilecektir.

Postmortem incelemeler bazinda dislnirsek, ozellikle 6limden
sonraki ilk 3 giinde yapilan calismalarda DNA eldesinin oldukca
basarili oldugu bilinmektedir fakat daha uzun sirelerde de ba-
sarili analizler yapilmaktadir. DNA'nin postmortem dayanikliliina
dair ilk calismalarda dahi DNA'nin kas, beyin ve lenf nodlarinda
Uc haftaya kadar stabil kalabildigi gésterilmistir (Bar vd., 1988].
Bu slire bobrek ve dalakta bile bes giin kadardir. Gercekte, dalak
yuksek inflamatuar hiicre icerigi ve barsada yakin konumu ile deg-
radasyonun yiksek beklenecegi organlardan biridir.

Ilk calismalarda sozi edilen sonuclara, sinirlandirilmis uzunluk
parca polimorfizmi (Restriction Fragment Length Polymorphism,
RFLP] gibi nisbeten kisitli bir teknolojisiyle calisilarak ulasitmisti.
Teknolojik gelismelerin molekiler genetik calismalardaki katkisi
tespit olanaklarini cesitlendirmistir Glnimuze kadar olan su-
reclerde Feulgen boyama, imaj analizi gibi gorsel yontemler ve
tek hiicre jel elektroforezi (single-cell gel electrophoresis, SCGE],
flow sitometri gibi yontemler Uzerinden PCR’ye dogru devinmistir
(Midorivd., 2013; Williams vd., 2015). Cogu ratlar lzerinde yapilan
bu calismalarin arasinda postmortem elde edilmis insan dokula-
rinda yapilanlar da vardir.

Kostal kartilaj ve dental pulpada ilk dort giin icin degradasyon se-
viyesi dUslk bulunmustur ve PMI ile degradasyon arasinda negatif
bir korelasyon saptanmistir (Long vd., 2005). Real time PCR ile
yapilan analizlerde, disten elde edilen DNA miktarinin 10 giine
kadar analizler icin yeterli olabilecegi bildirilmistir.
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Yanik ve gomilu cesetlerde acikta iskeletlesenlere gore cok daha
iyl sonuclar alinmaktadir. Yine kapali ortam ya da acik havada
kalmis cesetlerden elde edilen DNA miktarlarinin, suda ya da
acik havada bekleyenlere gore daha ylksek oldugu belirlenmistir
(Mansour vd., 2019).

Beyinde degradasyonun yavas ve zamanla korele oldugu oldugu
gosterilmistir. Karacigerde ise DNA degradasyonu 48 saate kadar
PMI ile lineer iliski gostermektedir (Lin vd., 2000). Kasta da frag-
mantasyonun zamana kars! arttigi, bunun zamanla korele oldu-
gu belirtilmektedir (Zaki vd., 2017). Realtime PCR ile yapilan bir
calismada [standart ¢ozeltinin 5ng/pl'sinden elde edilen floresan
sinyalin glcl 100 RFU olarak tanimlandiginda) karaciger, kas ve
bobrek dokularinda DNA Relatif Floresan Unit degeri (RFU) 3 haf-
tada 10 RFU altinda kalirken, beyinde 6 hafta 10 RFU'nun Ustiinde
kalmistir (Itanivd., 2011).

Dis pulpasinda postmortem 144 saate kadar DNA saptanabilmis-
tir ancak bu gec donemde PMI ile korelasyon bulunamamistir
(Boy vd., 2003). Bir baska calismada ise bildirilen siire uzamis,
pulpadan 18 aya kadar anlamli miktarda DNA elde edilebilmistir.
Arkeolojik dis orneklerinde de DNA elde etmek mimkiin olmak-
tadir (Paabo, 1989; Rubio vd., 2013). Disten yapilan DNA analizle-
rinde, uzun postmortem sirelere ragmen DNA elde edilebildigi
ve cogu zaman kimliklendirme yapilabildigi belirtilmektedir. Ote
yandan, konu 6lim zamani tayini olunca, DNA'yi [ya da az sonra
bahsedecegimiz RNA'yi) bulmus olmanin tek basina bir anlami
yoktur. Bakilan belirtecin postmortem zamanla korelasyonunun
bilinmesi gerekir (Ugrappa & Jain, 2021).

Goriuldugu (ve bilindigi) gibi, 6limden sonra cesedin icinde bu-
lundugu fizikokimyasal kosullar clrime ve dolayisiyla DNA par-
calanma hizini etkilemektedir. Ortamin sicaklifi, nemi, cesedin
giysili olup olmamasi, hava ya da su akimi icinde bulunmasi, giy-
siliya da ciplak olmasi gibi pek cok faktor clrtime hizini degisti-
rir. Sicakligin yiksek olmasinin DNA bozunmasini ileri derecede
arttirdigr bilinmektedir. Bu ylzden, bu faktorleri hesaba katmayip
tim durumlarda gecerli bir DNA ya da RNA yikim hizi saptama-
nin dogru olmadigi sdylenebilir Bu baglamda, bir ¢6ziim onerisi
olarak ortaya atilan Birikmis Gun Sicakliklari (Accumulated Deg-
ree Days, ADD) yaklasimi, gecen zamana ek olarak sicakligi da
hesaba katan bir yaklasimdir. ADD, her giin icin, glin icindeki en
ylksek ve en dislk sicaklik derecelerinin ortalamasi ile glin sa-
yisinin carpimi ile bulunur. Aslinda ADD ile ¢lrime arasinda ko-
relasyon kurulmasi tanatoloji uygulamalari icin ¢cok yabanci bir
uygulama degildir. Ornegin, insektisitlerin gelisim asamalarinin
ADD ile korelasyonu entomoloji alaninda kullanilabilmektedir.
Yine bunun gibi, ciriimenin derecelerini de ADD ile korele eden
calismalar mevcuttur. Bu yaklasima gdre, belli ADD degerleri,
belli clirime evrelerine karsilik gelecektir Bu halde tersinden
gidilecek olursa, ortam sicakliklari biliniyorsa, clirime evresi be-
lirlenmis bir cesedin PMI siiresini hesaplamak mimkin olacak-
tir (Megyesi vd., 2005). Bu yaklasimlarin bir uzantisi olarak, DNA
parcalanmasi ile ADD degerlerini iliskilendiren bir arastirmada,
tavsan ve domuzlarda gerek beden parcalari, gerekse de bitin
cesetlerden elde edilen dokular, DNA parcalanmasi icin uygun
ortamda tutulmustur (Nazir vd., 2011). Arastirma sonucunda 112
ADD degerine kadar DNA elde etmek mimkin olmustur. Ben-
zer bir calismada, DNA'nin itk 64 ADD icin kis mevsiminde daha
stabil oldugu bildirilmistir (Larkin vd., 2010). Umut vaat eden bu
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calismanin arkasindan hentiz korelasyonu formile eden destek-
leyici arastirmalar gelmemistir.

RNA’'nin Parcalanmasi

RNA, DNA'ya gore cok daha kolay parcalanir Bu hasar RNA izo-
le edilirken iatrojenik olarak daha da artabilir RNA'y1 parcalayan
enzim grubuna ribontikleaz (ya da RNAaz) adi verilic RNAaz akti-
vitesinin, DNAaz'dan farkli olarak Mg*? iyonuna ihtiya¢c duymama-
sl, bu yikimi daha kolay hale getirir. Bakteriler Gzerinde deneysel
olarak saniyelere varan kisa sirelerde RNA parcalanmasi bildiril-
mistir (Nierlich & Murakawa, 1996).

Degradasyon, cekirdekte RNA retimindeki her asamada (basla-
ma, uzama, uglari birlestirme, sonlanma), cekirdekten sitoplaz-
maya aktarilista veya protein Uretimi sirasinda meydana gelebi-
lir Ribonukleazlarin yogunlugu ve aktivasyonu hiicreden hicreye
farklilik gosterebilir ve genellikle hiicrelerimizde geregdinden glc-
LU bir ribonlkleaz aktivitesi bulunmaktadir. Dahasi, hiicre tipine
gore farkli olan bu ribontkleaz profili, enzimler arasinda gecisler
gosterebilmektedir. Baska bir deyisle, cogunlukla bir RNAaz'in
bloke edilmesi RNA yikimini tam olarak durdurmaz, diger bir
enzim alternatifi devreye girip parcalanmayi devam ettirebilir. Bu
glcli yikim donanimina ragmen hiicresel RNA aktivitesinin yine
de saglikliyiriimesinin en dnemli sebebi, transkriptom aktivitesi-
nin genellikle ihtiyac duyulandan yiksek olmasidir.

Sunu da hatirlamak gerekir ki, RNAaz aktivitesi bazen aktif
RNAnin maturasyonunda rol oynayabilmektedir. Bu cifte fonksi-
yon sayesinde farkli kosullarda ayni enzimler, ayni RNAlar tzerin-
de yikici ya da yapici etki gosterebilmektedirler. Bu grubun icinde
endonikleaz ya da ekzonukleaz aktivitesi gosteren enzimler yer
alir. RNA parcalanmasindan once RNA'yi icten parcalayan bir
endoniikleaz aktivitesi izlenir. Bunu takiben molekilin 3" ucunu
parcalayan 3" endonikleazlar ya da 5 ucundan parcalayan 5" en-
dontikleazlar faaliyet gosterir [Houseley & Tollervey, 2009). Yuka-
rida bahsedilen esnek, iki yonld fonksiyonelligin kazanilmasi ve
bu sistemin isleyisi, yardimci faktorlerin katkisini gerektirir. Bu
kofaktorler helikazlar, polimerazlar ve saperonlar olarak grup-
lanabilir. Bunlara, mRNA'lar Uzerinde ¢ok onemli etkileri olan
small interference RNA (siRNA), microRNA (miRNA) gibi kiclk
RNA yapilarini da eklemek gerekir.

Oldm zamani tayininde RNA tirlerinin kullanilmasina zemin olus-
turan ilk calismalardan biri olan Inoue ve arkadaslarinin (2002)
calismasinda ortaya konan birka¢c 6nemli tespit, sonradan baska
arastirmacilarin ¢calismalarinda da tartisilmistir. Buna gore,

e RNA'yI postmortem tespit etmek mimkuindur

e Farkli mRNA'larin postmortem seviyeleri birbirinden farkli
olabilir

e RNA'larin stabilizasyon sireleri organlar arasinda degisim
gosterebilir.

Bu bdlimde, alandaki gelismeleri bu tespitlere dayanarak aca-
cagiz:

RNA’y1 postmortem tespit etmek mimkdindiir.

Inoue ve ark., RNA'nin postmortem tespit siresini "¢ glne ka-
dar” seklinde nitelendirse de, daha uzun olabildigi ve pek ala
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interval hesabinda da kullanilabilecedi kisa zamanda ortaya ¢ik-
mistir (Inoue vd., 2002). Ote yandan, s6z edilen hircok verinin hay-
van deneylerinden elde edildigini, bunlarin ancak bir kisminin in-
san Uzerinde postmortem calisma oldugunu vurgulamak gerekir.
ilk katkilardan biri 2005°te gelmistir; Xiao'nun calismasina gore
postmortem RNA c¢alisabilme slresi 12 giine kadar uzayabilmek-
tedir ve RNA ekspresyonundan interval hesabinda yararlanmak
mimkiindir (Xiao vd., 2005). Stre konusunda ulasilan en carpi-
ci calisma ise gdmild domuz disinden 84 gline kadar RNA elde
edilmesidir (Young vd., 2013). Her iki arastirmada calisilan RNA,
B- Actin mRNA'dir.

B- Actin mRNA, Uzerinde en sik calisilan RNA'lardan biridir. -
Actin, gliseraldehit-3-fosfat dehidrojenaz (GAPDH) gibi cok calisil-
mis mRNAlarin varligi calismalari birbiri ile kiyaslama imkani da
sunmaktadir. Dahasi, bu iki genin de kullanildigi ve 6lim zama-
ni tayini i¢in bir formilasyon ortaya koyan ¢alismalar mevcuttur.
Bunlardan birinde, hata payinin + 51 dakika oldugu gésterilmistir
(Lvvd., 2016; Sampaio-Silva vd., 2013).

Farkli mRNA’larin postmortem seviyeleri birbirinden farkli
olabilir.

“Farkli RNA'lar” terimi ile hem farkli RNA tirlerini, hem de fark-
li proteinlerin RNA'larini akla getirmek mimkiindir. itk bilese-
ni aciklamak adina, tRNA ve rRNA'larin, tek iplikli mRNA'lardan
daha uzun slre dayanabilmesi beklenecegi sdylenebilir. Yapisinda
bulunan urasil ve adenin gruplarinin vartiginin da mRNA'y1 kiril-
gan kildigi 6ne surdlir (Catts vd., 2005). Halbuki mRNA yapisinda,
ekzonUlkleazlara karsi dayanikliligi arttiran 5" cap ve 3" Poli(A] kuy-
ruklarinin varligi kirilganligr azaltmasi beklenir. Benzer bir celiski
ve tartisma, kicik RNA molekdilleri olan miRNA'lar icin de s6z
konusudur. Hicre ici protein yapilarina ve mRNA'lara baglandik-
lari icin stabiliteleri yliksek olmasini bekleyenlerin karsisinda,
5" cap ve 3" Poli(A] kuyruklarinin yoklugu nedeniyle stabiliteleri-
nin distik oldugunu savunanlar yer almaktadir (Paabo & Wilson,
1991; Zhang vd., 2013).

RNA'larin farkliliklarina dair ikinci onemli bilesen ise, RNA'nin
fonksiyonuna dair gériilen farkliliklardir. ilk tespitlerden biri Xiao
ve ark.nin calismasinda B- Actin ekspresyon seviyesi, GADPH se-
viyesinden ylksek bulunmustur. Bu genler, ayni zamanda house-
keeping gen olarak tanimlanan genlerdir (Xiao vd., 2005).

Postmortem RNA ekspresyonunun pek cok faktore gore degisken-
lik gosterebilmesi housekeeping gen ve referans gen kavramlarini
one cikarmistir Yapilan tim RNA calismalarinda, aktiviteleri di-
gerlerine gore daha sabit kaldigi ve dokularin cogunda bulundu-
gu bilinen (Housekeeping gene) genlerin RNA'lari, Referans Gen
olarak kullanilit Bu referans genler tUzerinde de dlcimler yapilip
arastirilan genlere ait degerlerle karsilastirilin f-actin protein
(Actb), B-2-microglobulin ([B2M]) ve GAPDH en fazla adi gecen re-
ferans gen RNA'laridir (Zhang vd., 2013).

Bazi arastirmalar referans genlerini kullanmadan, dogrudan
ribozom ve rRNA ekspresyonlari Gzerinden sonuca gitmeye c¢a-
lismislardir (Genro vd., 2006). DNA microarray teknigi ile 28s
Ribozomal RNA'nin parcalanmaya yatkin D8 domain alaniyla, par-
calanmaya direncli 5 terminal bdlge miktarlarini oranlandiginda
olum zamani ile korelasyon gordlmdistir. Tek bir RNA'nin kendi
icindeki komponentlerinin kullanilmasi, referans baska bir gene

ihtiyac duyulmadan guvenli dlcimler yapilabilecedi one siril-
mustir (Kim vd., 2017).

RNA calismasi yaparken siklikla referans genlerle karsilastirmali
bir analiz yapma fikrinden hareketle ulasilan énemli bir arac RNA
Butunlik Sayisini (RNA Integrity Number, RIN) saptamaktir. RIN
degeri, dlcilebilir RNA miktarini saptayarak RNA kalitesini belir-
leyen bir dederdir RNA'nin ne kadar yikildigi, onceleri ribozomal
RNA'nin 28s ve 18s parcaciklarinin oranina bakilarak saptanirken,
sonralari RIN hesabi seklinde modifitye edilerek daha glvenilir bir
hale getirilmeye calisilmistir. 28s ve 18s oraninin saptanmasi icin
kullanilan kapiller jel elektroforezi diagramlarinda yapilan goz-
lemler fazlasiyla 6znel nitelikler tasidigi icin teknolojinin gelisme-
si ile birlikte dijital dlcimlerin yapilabilir olmasi, RIN metodunun
en 6nemli avantaji haline gelmistir. Basit metoddan farkli olarak,
sedece egri ylksekligi degil egriler arasinda bulunan alanlarin
oranlari da hesaplamada kullanilir; 1 ile 10 arasi degerlerin 10'a
yakin olmasi RNA integritesinin yiksek oldugunu gosterir. Bir cok
parametrenin ayni anda kullaniliyor olmasi ve dlcime dayanmasi
bu yontemi daha guvenilir kilmaktadir (Schroeder vd., 2006).

Ik arastirmalarda referans genler Gzerinde durulurken, zamanla
calisilan RNA sayisi gittikce artmistin Cok sayida doku icin, genis
bir gen havuzunun calisildigi soguk iskemisi olusturularak yapilan
bir arastirmada riboniklezlar ailesinden RNASE?'de, alfa globin
genlerinden HBA1 ve HBA2'de, pek cok Histon geninde ve bir bii-
yime faktord olan EGR3'de postmortem zamanla korele bir atis
oldugu, Chemokine ailesinden CXCL2'nin ise azalma gosterdigi
bildirilmistir (Ferreira vd., 2018). Arastirmacilara gére, 94'U pro-
tein kodlayan 187 gen RNA'si soguk iskemi kosullarinda kullani-
labilecektir.

Soguk etkisi tiriinden bulgular, eksprese olan RNA tirlerinin oli-
me giden slrece gore dedisim gdsterebilecedine de isaret eder.
Hastalik siirecleri ve terminal agoni strecleri RNA ekspresyonunu
dnemli dlclde etkilerler Agonide pH degerlerinin disebilecedi,
bunun stres yanitina bagli oldugu 6ne sirilmektedir. Terminal
agoninin uzadigi (¢oklu organ yetmezligi, Respiratuar Distress,
koma, vs.) gibi durumlarda beyin pH'sini dustigu; beyin dokusun-
da stres yanit genlerinin ekspresyonlarinda artis, proteolitik akti-
vite ve enerji metabolizmasi ile ilgili genlerin mRNA seviyelerinde
azalma oldugu 6ne strilmustir (Livd., 2004). Bu bulgulari des-
tekleyen baska calismalar da mevcuttur. Cesitli hastaliklarin ve
agoni déneminin olasi degisikliklerine dair bilgimiz arttik¢a, 6lim
zamani tayininin yani sira olim sebebi tayini icin de imkanlar ar-
tacaktir.

RNA'larin stabilizasyon siireleri organlar arasinda degisim
gosterebilir.

Ribontkleaz aktivitesiyle olusan RNA yikimi, postmortem do-
nemde olcllen RNA miktarini etkileyen en énemli parametredir.
Postmortem RNAaz aktivitesinin bir diger kaynagi da, tipki DNAaz
aktivitesinde oldugu gibi postmortem bakteri ve mantar koloni-
zasyondur. Otopsi sonrasi elde eilecek kan ve dokularin goster-
dikleri ribonlkleaz aktivitesi birbirleri arasinda farklilik goste-
rebilir Bu aktivite, hem dokularin yapisal dediskenliginden, hem
de mikroorganizmalarla olan iliskisinden etkilenir. Dokular arasi
degdiskenlik acisindan bakilirsa, postmortem ilk 20 saat icin kalp,
akciger ve dalagin en yiksek; deri ve pankreasin en dusik RIN
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gosterdigini ileri surtilmistir (Sampaio-Silva vd., 2013]. Birinci
grup dokularda RNA fazla stabil, ikinci grupta ise fazla kirilgan
oldugu icin PMl ile korelasyonlari zayif olmustur. Buna karsilik en
fazla korelasyon, cizgili kas ve karaciger dokularindan elde dil-
mistir

Organ ve dokularin ekspresyon seviyeleri hakkinda yayinlanmis
diger calismalarda, beyinde DNA stabilitesinin uzun sirdiginu
one silren pek cok calisma oldugu gorilmektedir (Johnson vd.,
1986). Yine tendon, kikirdak dokularinda RNA dayanikliligi ve eks-
presyonu yuksektir. Yapilan bir calismada, ekspresyon kuvveti aci-
sindan en uygun dokular olarak glines géren deri bélgesi, deri alti
yagli doku, tiroit ve akcigerin kullanilmasi 6nerilmistir (Ferreira
vd., 2018).

Diger Faktorler

Ortam sicaklii RNA ekspresyonu tzerinde onemli etkiye sahip
oldugu defalarca gosterilmistir. Bir istisna olarak, deriye 6zgln
bir belirte¢c olan LCE1C nin (late cornified envelope 1C, LCE1C])
bes gline kadar PMI ile korelasyon gosterdigi ve bunun sicaklik-
tan etkilenmedigini bildiren bir calisma mevcuttur (Ali vd., 2017).
Deng ve ark.nin kalp ve beyin dokularindaki calismalarinda RNA
ekspresyonlari 37°C'de 48 saate kadar korelasyon gostermistir.
Ayni korelasyon, 4°C icin gozlenmemistir (Deng vd., 2013). Or-
tam sicakliginin postmortem interval tayininde kullanilan klasik
parametreleri (6l katiligr, ¢lrime, vs) etkilemesine benzer bir
etki burasi icin de s6z konusudur. Bu ilk bakista bir dezavantaj
gibi goziikse de, ADD yaklasiminda ya da Henssge Nomograminda
oldugu gibi, sicaklik bilgisi RNA degradasyonu ile birlikte bir he-
saplama araci olarak kullanilabilir. Bilinen ortam sicakliklari he-
saba katilarak, degradasyondan PMI tayini yapmak mimkin ola-
bilir. Nitekim, ayri ortam sicakliklarina gore pact ve GAPDH mRNA
seviyeleri Uzerinden 6lim zamani tayini yapabilen model dnerileri
yayinlanmistir (Lv vd., 2016).

Saklama ortamlarinin etkisi de onemlidir. Otoliz, otopsiden elde
edilen dokularda ekpresyon seviyelerini olumsuz etkiler. Bu doku-
lar, patolojik inceleme amaciyla formalin fiksasyonunden gecirilip
parafinicinde bloklandiysa olumsuz etkilerin artmasi beklenebilir.
Fikse dokularda RIN etkinliginin azaldigr vurgulanip, bu durumun
patoloji arsivinden yapilacak calismalarda hesaba katilmasi 6ne-
rilmistir (Staff vd., 2013). Buna ragmen, miRNA gibi kiiciik mole-
kUlld RNA’lar icin ylz gildiricl sonuclar elde edilmis; dzellikle
miR-191 ve miR26b icin ylksek seviyeler tespit edilebilece§i be-
lirtilmistir (Kakimoto vd., 2015).

Postmortem RNA calismalarini etkileyecek cok onemli bir olgu
postmortem gen aktivitesidir. Olimden sonra, hiicresel yasam
(supravital donem) bir stire daha devam edecegiicin, bu periyotta
bazi genlerin aktiviteleri artabilir. Olimden sonra yiizde birinden
azinda aktivasyon gorilebilmektedir RNA yikimina bakmaktansa
bu genlerin RNA aktivasyonlarina bakmanin daha etkili olacagi
one strtlmustur (Wilkins vd., 1996). Gercekten de, RNA'da gori-
len azalma yikim, baskilanma gibi cesitli faktorlere bagli olup, bu
sebeplerin ayrimina gitmek oldukca zor olabilmektedir Ote yan-
dan, halen supravital aktivitesi devam eden RNA’lar icin boyle bir
sorun yasanmauyacaktir.

Ozellikle apoptoz ile ilgili genlerin aktivitelerinde &lim sonrasi
bir artis olabilmektedir. Apoptoz, hiicrenin olumsuz kosullarda
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kendini 6ldirdigy, bunu yaparken genlerini calistirdigi aktif bir
stirectir. Olmis olan kiside solunum ve dolasimin durdugu disi-
nullrse, hicrelerin oksijen ve beslenme ihtiyacini karsilayama-
yacagi aciktir. Nitekim, Fosfataz ve Homolog Tensin (Phosphatase
And Tensin Homolog, PTEN], Fas Ligant (Fas Ligand, FasL) ve Cas-
pase-3 mMRNA ekspresyonlarinda dedisim, antiapoptotik gen eks-
presyonunda azalma oldugu saptanmistir (Zapico vd., 2014). Bu
degisimlerin olim zamani ile korele oldugu bildirilmistir. Degi-
sik bir yaklasim olarak, X Baglantili Apoptoz inhibitord (X Linked
Inhibitor of Apoptosis, XIAP) mRNA'sindaki artisin, postmortem
apoptotik ve antiapoptotik mekanizmalarin dengesini yansittigi
ileri strilmustir (Javan vd., 2015).

Benzer bir mantiktan hareketle, hipoksi iliskili faktorlerin de cali-
sildigini gériyoruz. Bu konuda yapilan calisma sayisi son yillarda
artis gostermektedir. HIF faktorleri, hipoksiye yanit olarak gelisen
transkripsiyonun hizli olmasinda rol oynayan araci molekdillerdir.
Hipoksi ile indiiklenebilir faktor 1 alfa proteini (Hypoxia Inducible
Factor 1 alfa, HIF1al, hipoksi ile indiiklenebilir faktor 2 alfa pro-
teini (hypoxia-inducible factor 2 alpha, HIF2a), hipoksi ile iliskili
faktor (hypoxia-associated factor, HAF), apoptoz indiikleyici faktor
(apoptosis-inducing factor, AIF) ve HIF'yi engelleyen faktor (factor
inhibiting HIE FIH) mRNA seviyeleri cesitli dokularda arastirilmis-
tir HIF2a'nin beyin ve kalpte 48 saate kadar gosterdigi korelas-
yon, HIF 1o icin dis etinde 5 giine kadar saptanabilmistir (Fais vd.,
2018: Montanari vd., 2021).

miRNA ile PMI Analizleri

miRNA'lar, tek zincirli, 21-25 nukleotidli kiicik molekiler yapilari
ile PMI analizleri icin uygun molekillerdir. Dahasi, miRNAlarin
doku stabilitesi ve 6zglnligi oldugu, hatta bunun canli tirle-
ri arasinda da izlenebilecedine dair bir goris savunulmaktadir
(Montanari vd., 2021). Bunun béyle oldugunun kesin olarak ortaya
konmasi, miRNA'y1 kimliklendirme, olay konstruksiyonu gibi pek
cok amacla kullanmayi saglayacaktir Yiksek stabilitesiyle miR-
NA, parafin bloklardan yapilacak calismalar icin de iyi bir mater-
yal olarak nitelenebilir.

miRNA ile yapilan itk calismalar viicut sivilarinin kimliklendirme-
sine yoneliktir Daha sonra giindiz ve gece ritminin ayirimiyla il-
gili calismalar yapilmistir. Buna temel teskil eden fikir, cesitli gen
ekspresyonlarinin glindiiz ve gece saatleri arasinda farklilik gos-
terdiginin (Sirkadyen ritm) bilinmesiydi. Bu tarz degisim gosterdi-
gi bilinen bir belirtecin yiksek bulunmasi halinde, ait oldugu gece
ya da glndiz diliminin belirlenebilecegi ve kabaca 6lim zamanini
gosterecedi diistinilmekteydi. Oncii calismalardan biri gz ici siI-
visinda yapilmistir (Odriozola vd., 2013). Bu ¢alismada miR-142-
op ve miR-541 analizinin bu ayirimi yapabilecegdi 6ne strilmustir.
Hem kan, hem goz ic¢i sivisinda yapilan bir baska calismadaysa
farkli sonuclara ulasitmistin. Buna gore giindiiz ve gece arasinda
gdz ici sivisiicin mir-106b and mir-96'nin, kan icinse miR-142-5p
ve miR-219'un seviyeleri 6nemli farklilik géstermektedir (Corra-
dinivd., 2015).

Daha sonralari, miRNA'nin PMI tayininde kullanimina ydne-
lik arastirmalar da yapilmaya baslanmistir 2014 yilinda yapi-
lan bir ¢alismada ribozomal 18s seviyelerinin PMI ile korelas-
yon gosterdigi saptanirken, miR1 seviyelerinin uzun sireler 96
saate kadar olan stabilligi nedeniyle endojen referans olarak
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kullanilabilecegi 6ne strtilmistir (Livd., 2014). Aslinda miR1'in
18s’e gore daha zayif olmakla birlikte PMI ile, orta derecede bir
korelasyonu bulunmaktadir miRNA'nin ylksek stabilitesi, bir
yanda PMI ile miRNA seviyeleri arasindaki iliskiyi zayiflatirken,
diger yanda RNA tirinin endojen referans olarak secilmesine
olanak saglayacaktir

Bunayonelik calismalarda, kalp icinmiR1’inyani siramiR133a'nin
referans gen olarak kullanilmasi 6nerilmistir (Lv vd., 2017). Be-
yin icin miR-9 ve miR-125'in  6zgln olduklari ve seviyelerinin
postmortem 144 saate kadar stabil oldugu bulunmustur (Ma vd.,
2015). Akcigerde miR-195, miR-200; ¢lrimeye nispeten direncli
dokulardan iskelet kasinda miR-133a, miR-1 ve miR-206'nin se-
viyeleri oldukca stabil bulunmus, endojen referans olarak kullani-
labilecekleri bildirilmistir (Lv vd., 2016; Tu vd., 2018). Karacigerde
postmortem miR-122 stabilitesini gdsteren bu calismada ayrica
circ-AFF1 stabilitesinden de bahsedilmektedir (Tu vd., 2018).

Son calismanin da gosterdigi gibi, mRNA, miRNA disi alternatif
genetik araclar Uzerinde de arastirmalar sirmektedir Sirkiler
RNA'lar, dokulara yiksek oranda 6zgtn, halkasal yapilari nede-
niyle oldukca dayanikli molekdllerdir Her ne kadar, bahsedilen
son calismada kalp ve iskelet kasinda stabil bulunduysa da, kara-
ciger gibi hizli postmorten yikima ugrayan bir organda, circ-AFF1
stabilitesinin cok onemli olduguna dikkat ¢cekilmistir.

Small nuclear RNA [snRNA), 6karyotik hiicre ¢cekirdeklerinde bu-
lunan bir RNA turtdir. SnRNA komponentlerinden biri olan U6,
kisa sac tokasl yapisiyla hayli dayanikli yapidadir Bu snRNAnin
uzun postmortem strelerde degrade oldugu ileri strilmustir (Tu
vd., 2018). Diger bir arastirmada ise U6'nin Ribozomal 18 prote-
inler yaptigi kompleksin kalp ve karaciger icin hedef belirtec ola-
rak kullanilabilecedi savunulmustur (Tu vd., 2019). Yine alternatif
yaklasimlar arasinda, bir calismada beyinde histon asetilasyonu-
nun metilasyona gore daha stabil oldugu gésterilmistir (Nagy vd.,
2015).

Sonu¢

Ozellikle RNA'larin dokuya, cevre sartlarina, dlim sonrasi de-
gisimlere bagli olarak gosterecegi farkli ekspresyonlari ortaya
koymak icin ileri arastirmalara ihtiyac vardir. Bu tip arastirmalar
farkli dokularda, farkli postmortem zaman dilimleri icin yapilma-
lidi. Bu calismalar su iki farkli sorudan en az birini mercek alti-
na almalidir: ‘Genetik materyalin referans gen olarak kullanimi
mdmkin mddir ve/veya "hedef molekiil olarak kullanimi olasi
midir?’. Bu tur arastirmalar, parafin bloklar seklinde saklanan
dokularda da tekrarlanmalidir DNA analizi ve cesitli RNA tirle-
rinin incelenmesi adli tip ve adli bilimlerin yanit aradi§i pek cok
soruyu cevaplama potansiyeline sahiptir. Bu alan, doku ayrim,
olay rekonstruksiyonu, 6lim sebebinin tayini gibi pek cok konunun
aydinlatabilecedi bir arastirma alanidir. Olim zamaninin net ola-
rak belirlenmesi konusundaki geleneksel problemin ¢6zimd icin,
hicbir kriterin olmadigi kadar umut vaat edicidir.

Bu bolim, amaci geregi 6lum sonrasi dedisimleri 6zetleyip, ge-
netik materyal Uzerinden yapilan arastirmalara odaklanmistir
Bunun disinda 6lim zamani ile mikrobiyatanin, biyokimyasal pro-
teinlerin (proteomic) ya da bunlarin metabolik triinlerinin (meta-
bolomic) iliskisine yogunlasan calisma alanlari da mevcuttur.
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Olay Yerlerinden Biyolojik Delillerin Toplanmasi ve
Saklanmasi

Collecting and Preserving Biological Evidence from Crime
Scenes

BOLUM HAKKINDA

Teknoloji ilerledikce ve uluslararasi kalite standartlari benimsendikce, adli tip laboratuvarlari da
delilleri daha yiiksek diizeyde inceleme, saklama ve analiz etme uzmanligiyla donatilmaktadir.
Bu gelismeler sayesinde adli bilim insanlari adaletin ihtiyaclarina daha iyi hizmet edebilir ve
kolluk kuvvetlerine cok dederli yardimlar saglayabilir

Suc mahallinden elde edilen bulgularin kalitesinin, adli tip laboratuvarlar tarafindan gercek-
lestirilen analizlerin dogrulugu ve glvenilirligi ile dogrudan baglantili oldugunu unutmamak
gerekir. Bu nedenle, dogru ve glivenilir sonuclar elde etmek icin toplanan bulgularin en yiksek
kalitede olmasini saglamak kritik 6neme sahiptir.

Olay yerinden toplanan kanitlarin davaya mimkin oldugunca katki saglamasi icin inceleme-
nin blylk bir dikkatle yapilmasi gerekmektedir. Numunelerin taninmasi, tespit edilen bulgula-
rin dogru bir sekilde toplanmasi ve uygun yontemlerle laboratuvarlara gonderilmesi 6nemlidir.
Bunu yaparak, delillerin dogru bir sekilde analiz edilmesini saglayabilir ve suctan etkilenenlere
adaletin yerini bulmasina yardimci olabilecek degerli bilgiler sunabiliriz. Bu boliimde olay yeri
inceleme yontemlerinin temelleri ele alinarak, olay yerinde yaygin bulunan biyolojik ornek tiirleri
ve Ulkemizde uygulanan delil toplama yontemleri ve prosedirleri anlatilacaktir.

Anahtar kelimeler: Olay yeri, bulgu, delil, biyolojik ornekler

ABOUT the CHAPTER

As technology advances and international quality standards are adopted, forensic laboratories
are equipped with the expertise to examine, preserve, and analyze evidence at a higher level.
Thanks to these advances, forensic scientists can better serve the needs of justice and provide
invaluable assistance to law enforcement.

It is important to remember that the quality of findings obtained from the crime scene is directly
linked to the accuracy and reliability of the analyses performed by forensic laboratories. Therefo-
re, it is critical to ensure that the findings collected are of the highest quality to obtain accurate
and reliable results.

The examination must be conducted with great attention to detail so that the evidence collected
from the scene can contribute as much as possible to the case. It is important to recognize the
samples, collect the detected findings correctly, and send them to laboratories with appropriate
methods. By doing this, we can ensure that evidence is analyzed accurately and provide those
affected by crime with valuable information that can help ensure justice is served. In this chapter,
the basics of crime scene investigation methods are discussed, the types of biological samples
commonly found at the scene after a crime is committed, and evidence collection methods are
explained.

Keywords: Crime scene, finding, evidence, biological samples

Giris

Bir olayin adli vaka olduguna karar verildikten sonra yapilmasi gereken islere baslanil-
dig1 noktaya olay yeri denir. Olay yeri; magdur, stpheli ve delillerin bir arada bulundugu
ve aralarindaki iliskinin en gticli oldugu yerdir. Olay yeri incelemesinin en 6nemli amaci
sucun aydinlatilabilmesi icin magdur, olay yeri ve fail arasindaki Ucgeni kuracak mad-
di delilleri ortaya ¢cikarmaktir Bu dinamik bdlgedeki iliskilerin ortaya ¢ikarilmasi su¢
sorusturmalarinin sonuclarini 6nemli derecede etkiler. Bu nedenle bircok adli vakanin
aydinlatilmasinda olay yerinin iyi incelenmesi hayati bir dneme sahiptir.

Olay yeri inceleme calismalarinin en dnemli basamadgi delili tanimaktir. Ozellikleri bi-
linmeyen bir maddenin korunmasi, tasinmasi, saklanmasi ve analizi mimkin degildir.
Sucun aydinlatilmasinda faydali olabilecek her tirli madde bulgu adini alir. Bu bulgular
mahkemece kabul edilip dava dosyasina girdiklerinde delil olarak tanimlanirlar. Ozel-
likle ceza davalarinda sorusturma ve kovusturma asamasinda olayin aydinlatilmasi ve
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faillerin cezalarinin kesin olarak belirlenmesi icin olay yerinden
elde edilen delillere ihtiya¢ duyulur. Bazi olaylarda onlarca tanik
yerine tek bir delil failin tespitinde cok daha fazla ise yarayabilir.
Ancak delilin hukuka uygun olmasi gerekmektedir. Hukuka aykiri
olarak elde edilen deliller ceza kovusturmasinda kabul edilmezler.

Olay yerinde elde edilecek maddi suc delillerini; biyolojik, kimya-
sal, fiziksel deliller veya izler olarak siniflandirmak midmkinddr
Canlilarin viicutlarindan kopan, diisen veya akan her tirli parca-
ya biyolojik delil denir. Biyolojik deliller; kan, ter; tiikirik, dis, deri,
kil, kepek, sag, kemik, idrar, gaita (diski), semen, vajinal akinti ve
mekonyum seklinde siralanabilir Bu biyolojik delillerden en sik
karsilasilani kandir: Cinayet ve yaralama olaylarinin neredeyse %
90" inda kan bulunmaktadir. Bu bélimde genel olarak olay yerin-
den biyolojik orneklerin toplanmasi, saklanmasi, paketlenmesi ve
tasinma kriterleri anlatilacaktir.

Olay Yerinin Tanimi ve Kapsami

Ceza hukukcularinin mesleki egitimlerinde “Olay yerini bilen avu-
kat davayl kazanir” sozd bircok davada dogrulugunu ispatlamistir.
Adli vakalarda olayin baslangic yeri olan olay yeri, ceza sorustur-
masil ile ilgili pek cok ayrintili bilgiyi barindirir Olayl dosyalardan
anlamaya calisan hukukcular icin olay yerine ait tek bir fotograf
bile dnemli bir delil olabilmektedir. Olay yerini kafasinda kurgula-
yamayan mahkeme heyeti icin de kesif yapilmasi karari olay yeri-
nin 6nemine isaret eder.

Olay yeri tanimlamasi yapilirken sinirlarinin belirlenmesi ¢cogu za-
man mumkin dedildir. Delillerin yogun olarak bulundugu yer ile
kacan sahsin giizergadhi ve magdurun, saklanan sug delillerinin
ve benzeri suca iliskin her yer bir olay yeridir ve olay yeri incele-
mesinin bir bolimudir. Bir olay yeri ey, isyeri, gokdelen, ucak gibi
kisitli ve kapali bir alan olabilecegi gibi cadde, park, dag, denizalti
ya da ada gibi genis ve acik bir alan da olabilir. Bu gibi durumlarda
olay yerinde bulgu arama yéntemleri (izgara, hat (serit], bélgesel,
dairesel (spiral) ve tekerlek] sistematiklestirilmistir (Sekil 1. Iz-
gara yontemi, serit yontemine benzer bir ydntemdir. Ozellikle bir
olay ile ilgili birden fazla olay yerinin bulundugu durumlarda kul-
lanilin. Arastirmacilar bir eksenden baslayarak, seritler halinde
once belirlenmis guizergahi (kuzey-giney istikameti gibi) tararlar
Bu bdlgeyi taradiktan sonra, ayni bolgeyi bu sefer ters istikamette
(dogu-bati) tararlar. Boylece her bélge iki kez taranmis olur. Serit
yontemi daha cok olayin acik ve genis alana yayildi§i durumlar-
da kullanilan bir yontemdir. Ornegin; suc failinin saklandigi, su¢
esyasini sakladigi veya attigi yol, failin kacis istikameti gibi alanin
arastirilmasi sirasinda basvurulabilecek bir arastirma yontemi-
dir. Genis alana yayilan olaylarda tercih edilen serit metodunda
oncelikle alanin biylkligl goz onine alinarak personel sayisi
belirlenir. Personel, incelenecek alanin yapisina gore belirli ara-
liklarla alana yerlestirilir ve bu pozisyonlarini inceleme siresince
korumalari saglanarak olay yerinin tamami incelenir. Bulgu tespit
edildiginde tim personel bulundudu noktada bekler. Bulgu fo-
tograflanir, isaretlenir, sonrasinda calismaya devam edilir. Bolge
yontemi, olay yerinin kare ya da dikddrtgen seklinde oldugu du-
rumlarda ideal bir arastirma ydntemidir. Olayin ¢ok genis alana
yayildigi ve kapali alanlarda gerceklestigi durumlarda tercih edile-
bilecek bir yontemdir. Taranacak alan bolgelere ayrilir ve her bol-
genin aranmasi icin bir personel gérevlendirilir Spiral yontemi,
olay yeri merkez noktasindan disa ya da distan merkez noktasina

12

Sekil 1
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Aciklama notu. Bertino, A. J., 2012, Forensic Science Fundamentals & Inves-

tigations. South-Western CENGAGE Learning kaynagindan alinmistir.

dogru yapilan inceleme ve arastirma yontemidir. Bu metotta bir
gorevli olayin merkez noktasindan disa dogru ya da dis noktadan
merkeze dogru spiral seklinde daireler cizerek arastirma yapar.
Tekerlek yontemi, daire bicimine benzeyen olay yerlerinin aras-
tirilmasinda kullanilin Arastirilacak alanda bir hareket noktasi
yani merkez belirlenir. Buradan kenarlara dogru gidilerek aras-
tirma yapilir. Bu islemin tersi de yapilabilir. Genellikle bombalama
olaylarinda uygulanmasi ideal bir arastirma yontemidir (Durmus,
2003).

lyi bir inceleme icin olay yerinin tedbirler alinarak korunmasi ge-
rekmektedir. Birkac saat sirebilecek bir inceleme bazen cevresel
etkenler ya da beklenmeyen baska durumlarin da gelismesiyle
glnlerce hatta haftalarca surebilir Bu nedenle olayin meydana
gelmesinden son delilin toplanmasina ve incelemenin bitirilme-
sine kadar gecen sirede olay yerinin bitinligunin korunmasi
zorunludur.

Bulgu ve Delil Kavrami

Bir olay yeri inceleme raporu okundugunda oncelikle olayin ta-
nimlandigi ve olay yerinin tarif edildigi gorulir. Raporun ekinde yer
alan bulgu listesinde de olay yerinde bulunan ve olayin ¢ozimun-
de etkisi olabilecek maddeler numaralandirilip fotograflandirilir
ve liste haline getirilir. Bu bulgular uygun kosullarda paketlendik-
ten sonra adli sorusturmanin amiri olan Cumhuriyet Savcisina
toplanan bulgularla ilgili bilgi verilir. Yetkili Cumhuriyet Savcisi
bazi bulgularin ilgili laboratuvara génderilip analiz edilmesini, ba-
zilarinin sorusturmanin ileri safhalarinda degerlendirilmek tzere
adli emanete teslim edilmesini, bazilarinin ise imha edilmesini
talep edebilir. Bu bulgulardan sorusturma icin énemli oldugu adli
makamlarca kabul edilenler delil adini alir (Ceylan, 2008).

“Her delil bir bulgudur ancak her bulgu delil degildir" stylemi
ezberlenmis olsa da bu iki kavram birbirinden net olarak ayrila-
mayabilir. Bulgu ve delil arasindaki nitelendirme tamamen hukuki
tanimlama olup olay yerinden toplanmalari veya siniflandiritlma-
lart ile ilgili degildir Her bulgu delil olabilir. Her delil de curiti-
lerek bulgu olarak kalabilir ve yargilamada dikkate alinmayabilir.
Ornedin; sorusturma asamasinin en dnemli delili olan bir sene-
din sahte oldugunun anlasilmasi ile o dosyada bulunan senet delil
niteligini kaybederek baska bir sucun (resmi belgede sahtecilik]
ana delili haline donisebilir.

Bulgu/Delillerin Siniflandirilmasi

Olay yerinden alinan her drnek farkli bir bulgu tiirl olsa da bazi or-
tak dzellikleri nedeniyle kategorize edilirler. Bu ayrimda bazen alinan
ornegdin yapisina gore siniflandirma yapilirken bazen de inceleme ti-
riine gore siniflandirma yapili: Ornegin; kan biyolojik bir materyaldir
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Aciklama notu. Karakus, O. ve Unal, B., 2013, Kriminalistik (2. Baski), Karakus, O. (Eds.), Olay Yeri inceleme (pp. 3-85), Ankara kaynagindan alinmistir.

Ancak kanda alkol tespiti kimyasal analiz yontemleri ile yapildigindan
bu kan ornegi kimyasal incelemeler laboratuvarina gonderilmelidir.
Bazi durumlarda bir materyal birden fazla incelemeye tabi tutula-
rak farkli laboratuvarlara génderilir Ornegin; olay yerinden alinmis
icinde bir miktar icecek olan bir bardagin dis ylizeyinde parmak izi
incelemesi, agiz kisminda biyolojik inceleme, bardagin icinde bulu-
nan siviya ise kimyasal inceleme yapilmasi gerekebilir. Bu durumda
bardagin kendisini herhangi bir delil kategorisine dahil edemeyiz. An-
cak bardakta yapilacak inceleme tirlerini belirtmis oluruz.

Ulkemizde, Emniyet Genel Midurlugu Kriminal Dairesi Baskanli-
ginin Olay Yeri inceleme Raporunun ek kisminda bulunan bulgu/
delil listesi formunda deliller: Parmak/Avuc izi, Viicut izi Lab., Kim-
yasal, Biyolojik, Iz Incelemesi, Belge, Balistik, Ses-Gériintii-Data
olmak Uzere 8 sinifa ayrilmislardir (Karakus ve Unal, 2013). Bu
ayrim her kurumun i¢ mevzuatinda degisiklik gosterebilmektedir
(Durmus, 2010) (Sekil 2).

Biyolojik Delillerin incelenmesinin Hukuki Prosediirii

Cumbhuriyet Savcisi, sorusturma asamasinin karar vericisi olarak
taraflarin lehlerine ve aleyhlerine olan delillerin toplanmasini ve

bu yolla gercegin aciga cikarilmasini talep eder (CMK md.160).
Ceza yargllamasinda polisin delil toplamasinin temel dayanagi
Ceza Muhakemesi Kanunudur. Polis Vazife ve Salahiyet Kanunu
(PVSK)'nun Ek 6. Maddesinde “Bir sucun islendigi veya islenmek-
te oldugu bilgisini alan polis, olay yerinin korunmasi, delillerin
tespiti, kaybolmamasi ya da bozulmamasi icin Cumhuriyet Savcisi
ile irtibata gecerek Cumhuriyet Savcisinin emirleri dogrultusunda
derhal olayin aydinlatilmasi i¢in sorusturma islemlerini baslatir”
hikmi bulunmaktadir.

Adli ve Onleme Aramalari Yénetmeligi'nin 9. maddesine gore,
herkesin rahatlikla girebilecedi ve kamuya acik bir alanda maddi
gercedin bulunmasina yonelik delil arama ve incelemenin yapil-
masl gibi islemlerde herhangi bir karara gerek duyulmamaktadir.
Ornegin; herkese acik olan bir sokakta meydana gelen yaralama
olayinda kaldirim tzerindeki bir su¢ aletinin muhafaza altina alin-
masi ve incelenmesi icin bir karara ihtiya¢ duyulmazken ikamet
ve isyeri gibi kapali alanlarda yapilan olay yeri incelemesi icin mut-
laka Cumhuriyet Savcisinin talimati gereklidir. Mal varligina karsi
islenen ve sikayete bagli olan suclarda mistekinin onayi ile rizaya
dayali islem yapilmaktadir. Misteki disinda stiphelinin kendi rizasi
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ile teslim ettigi deliller muhafaza altina alinmakta rizaen teslim
yapilmiyorsa mahkeme karari ile el koyma islemi yapilarak ilgili
malzemeler incelemeye gonderilmektedir (CMK 127. Madde).

Bir sorusturma kapsaminda sipheli veya diger taraflardan biyo-
lojik ve kimyasal incelemeler icin drnek alinmasi mahkeme veya
hakim karari ile kisinin acik rizasinin alinmasiyla olur. CMK'nin
75-82. maddeleri sipheli, sanik veya diger kisilerin beden mua-
yeneleri, vicuttan drnek alinmasi, molekiler genetik incelemeler
ve fiziki kimligin tespiti konularini icermektedir. Bu usuller ayrica
“Beden Muayenesi, Genetik Incelemeler ve Fizik Kimligin Tespi-
ti Hakkinda Yonetmelik"te de yer almaktadir Mevzuat geregince
analiz veya mukayese amaciyla sahislardan alinmasi gereken kan
veya benzeri biyolojik 6rneklerle sac, tirnak veya tikuruk gibi or-
neklerin alinmasi, hekim tarafindan veya hekim gézetiminde bir
saglik personeli tarafindan yapilmalidir.

Biyolojik Delillerin Genel Ozellikleri ve Adli Bilimlerdeki
Degeri

Biyolojik deliller hayata karsi islenen suclarda en sik rastlanan
kanit turleridir. Biyolojik numuneleri onemli kilan husus iclerinde
barindirdiklari ve kisiye 6zgi olan DNA molekdliudir. DNA saye-
sinde materyalin ait oldugu kisi ile bag kurularak kimliklendirme
yapilabilmektedir. (Evett ve Weir, 1998). Ayrica olay yerinden ali-
nan materyallerle kisiler arasindaki baglantilari ¢cozerek olayin
aydinlatilmasinda etkin rol oynarlar. DNA kisilerin tim kalitsal
ozelliklerini tasiyan bir molektldir. Bir kisinin tim hiicrelerinde
bulunan DNA aynidir (kimerik olanlar hari¢) ve o kisiye 6zgudur.
Kanda, spermde, deri kalintilarinda, doku ve organlarda, kaslar-
da, kemikte, vicut sivilarinda, diskida ve sacta ve bunlarin temas
ettigi her yerde DNA bulmak mimkindir (Ludes ve Keyser, 2005).

Delil tirleri arasinda maddesel yapisi itibariyla bozulmaya en
elverisli olan ve ortamdaki olumsuzluklardan en fazla etkilenen
delil turu biyolojik delillerdir. Biyolojik deliller genellikle mikro-
biyal kontaminasyona maruz kalirlar. Olayin taraflari disinda olay
yeriyle herhangi bir sekilde irtibati olan kisinin DNA'sI da olayla
alakasi olmamasina ragmen olaya dahil olarak hatali sonuclara
neden olabilir Olay yerinde maske, eldiven, bone, galos, gozlik,
siperlik vb. takmayan ve olay yeri inceleme tulumu gibi koruyucu
kiyafetler giymeyen bir personelin herhangi bir seye dokunmasi,
hapsirmasi ya da 6kslrmesi halinde kendine ait bir biyolojik delili
ortama bulastirmasi cok kolaydir. Ayrica biyolojik materyallerde
Hepatit B, AIDS ve COVID-19 gibi bulasici hastaliklara neden olabi-
lecek tehlikeli ve 6limcil mikroorganizma ve virisler olabilmek-
tedir. Bu nedenle olay yerinin hassasiyetle korunmasi ve kisisel
korunma tedbirlerinin delillerin bulundugu tim alanlarda dikkat-
le uygulanmasi gerekmektedir (Gunn, 2006).

Biyolojik deliller Gzerinde DNA analizi disinda farkli inceleme-
ler de yapilabilmektedir. Kisinin alkol ya da uyusturucu kullanip
kullanmadigr kimyasal analizlerle tespit edilebilmektedir. Otopsi
sirasinda alinan mide lavaji (icerigi) ile toksikolojik analizler ya-
pilabilmekte, kan lekesi sicrama modeli ile olayin nasil meyda-
na geldigi yeniden kurgulanabilmekte, tirnak altindan alinan deri
parcalari ya da ultraviyole i1sik altinda gorulebilen bir leke, kil ya
da lif tanesi ile de bir sucun ispati yapilabilmektedir. Bu nedenle
biyolojik bulgular suclunun tespiti ve olayin aydinlatilmasinda kul-
lanilan en onemli kanitlardir
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Olay yerlerinden toplanan biyolojik materyaller diger bircok de-
il tirtinde oldugu gibi mukayesede kullanilirlar. Ulkemizde tim
verileri kapsayan DNA veri bankasi kurulmamistir. Tim kurum-
lar kendi analiz sonuclarini korumakla beraber biyolojik ornekleri
mevzuat geregi belli bir stire sonra imha etmek zorundadirlar. Bu
nedenle olay yerlerinden alinan biyolojik ornekler ilgili laboratu-
varlara gonderilirken olayin taraflarinin da DNA ornekleri muka-
yese amaclyla alinarak delillerle beraber analize gonderilmelidir.
DNA yalniz suclarin aydinlatilmasinda degil diger hukuki davalar-
da da siklikla kullanilmaktadir. Babalik tayinleri ve akrabalik ilis-
kilerinin aydinlatitmasinda DNA testi glvenilir bir tespit yontemi-
dir (Acikgoz vd., 2002).

Adli bilimler alaninda molekdiler genetik yontemlerin kullanimi ile
glnimuzde ve gelecekte islenebilecek suclarin aydinlatilmasi yo-
lunda bir ¢igir acilmistir. Halihazirda var olan teknik olanaklarla,
kullanilmis bir dis fircasindan sigara izmaritine ve hicre icerebi-
lecek akla gelen her 6rnekten sucluya ulasmak mimkin olabil-
mektedir. DNA incelemelerinde olay yerinde bulunabilecek mini-
mal dizeydeki cok az baslangic materyali ile calisilmaktadir DNA
molekilu stabil oldugundan kan grubu antijenleri ve enzimler gibi
bozunmaya egilimli degildir ve teknik hata olmadigi stirece yanlis
kisilestirme yapilmaz. Adli bilimlerde kisilestirme, esasen iki bi-
yolojik drnegin genetik materyalinin karsilastirilmasi ile anlasilir
Bu tir karsilastirmalarin sonucunun mahkemede delil olabilme-
si ancak kullanilan tekniklerin kabul gormis bilimsel teknikler
olmasi durumunda mimkindir. Ginimizde basariyla DNA izo-
lasyonu ve tiplendirmesi yapilabilen biyolojik materyaller kan, kan
lekesi, doku, organ, kemik, dis, sac, tirnak, tlikurlk, idrar, semen
ve diger biyolojik sivilar seklinde siralanabilirken, bitki ve hayvan
DNA'si iceren, bitkisel liflerden Uretilen ve 6zellikle suc aleti ola-
rak kullanilabilen halat, urgan, ip, sicim, cuval vb. kanitlar ile ipek
kumas gibi ipek béceginin (Bombyx mori L.) salgisindan tretilen
materyallerin de tam ozellikleri belirlenerek nerede yapildiklarr,
kimlerin Uretip sattidl, hatta bunlari kimin satin aldigr da buluna-
bilir (Tepebas, 2019).

Biyolojik Delillerin Siniflandirilmasi
Kan

Kan, adam oldirme ve yaralama olaylari gibi hayata karsi islenen
suclarda siklikla karsilasilan deliller arasinda yer alir. Yapi itiba-
riyla mikroorganizmalarin Uremesi icin ¢ok elverislidir [Lyman,
2002). insan viicudunun agirliginin ortalama % 8,2’sini olusturan
kan sividir ve icinde 6zellesmis hicreler barindirir. Kanin ortala-
ma % 55'ini sivi kismi olan kan plazmasi ve % 45'ini mikroskobik
olarak gdrintilenebilen hicreler olusturur. Kan plazmasi, % 90
oraninda su, % 8 oraninda protein, % 1 oraninda organik asit ve
% 1 oraninda tuzdan olusur (Bevel ve Gardner, 2002). Kanin bol
miktarda su icermesi, pH seviyesi ve yapisinda bulunan proteinler,
mikroorganizmalarin Uremesi icin elverisli bir ortam saglarlar
(Gunn, 2006). Mikroorganizmalar salgladiklari enzimler ile hicre
zarini parcalayarak (sindirerek) hiicrenin bitinligini bozarlar
Korunmasiz hale gelen hicre ici organeller ve DNA'nin yapisi bo-
zulur (Dizdaroglu, 1991). Kanin icinde bulunan DNA molekild bu
mikrobiyal Uremeden zarar gorir ve parcalanir.

DNA parcalanip zarar gorirse ilgili ornekler sucun aydinlatilma-
sinda islevsiz hale gelerek delil kaybina neden olur. Bazen de DNA



kaniti sinirli miktarda olabilic Bu durumda da her tirlt érnekten
sonu¢ alinabilecek ylksek polimorfik dzellige sahip markirlar ve
teknikler kullaniliz Kan ve kanli delillere cok sik rastlanmakla be-
raber az bir miktarindan dahi sonu¢ alinabilmektedir. Uygun kosul-
larda bekletilmis ve bozulmamis bir kan lekesi yillar sonra bile adli
analizlerde sonug verebilir. Ancak uygun olmayan kosullarda (nem,
sicak, kir, toprak ile temas vb) bekletilen kan 6rnegi birka¢ gln
icerisinde bozularak delil 6zelligini yitirebilir (Karakus 0., 2009).

Silinmis Kan Lekelerinin Tespiti ve Analizi

Bazi olaylarda olay yeri inceleme dncesinde temizlendidi icin kani
gozle tespit etmek mimkin degildir. Luminol ve benzeri cozeltiler
kan kalintilarini gérinir hale getirilebilir. Bazi olaylarda stpheli
veya yakinlari tarafindan delillerin yok edilmesi amaciyla temizlik
yapilir. Kanli yizeyleri yikayip silebilir hatta bazen olay yerini tek-
rar boyayarak ve yeniden dekore ederek olaya ait delilleri tama-
men yok etmeye calisabilirler. Ciplak gozle goremeyecedimiz kan
lekelerini gorundr hale getirmek icin ticari kitler gelistirilmistir.
Siklikla kullanilan luminol, hemascein ve bluestar kimyasallari
benzer mekanizma ile islev gorir. Bu kitlerde bulunan hidrojen
peroksit (H,0,) kan ile tamas edince karanlik ortamda floresans
1sik yayarak gérinmeyen kani gorinir hale getirir (Yilmaz, 2013).

Tukiruk

Cogunlukla agiz svabi olarak toplanan tikirik ornekleri, kisiye 6zgu
olan DNA'yr barindirdigi icin ¢cok onemlidir. Sigara izmaritlerinde,
yemek artiklarinda, i1sirilmis gidalarda, sise ve bardak gibi kaplarin
agiz kisimlarinda, kasik, bicak, kiirdan gibi maddeler Gzerinde tika-
rik orneklerine rastlamak mumkundir Dil, dis ve dudak ile temas
eden cisimlerden pamuklu svap ile alinan tikirik 6rneginin yaninda
mumkin oldugu durumlarda materyaller dogrudan bitin olarak da
alinarak laboratuvara sevk edilebilir. izmaritler, pens ya da cimbizla
kild tamamen bosaltildiktan sonra alinmali, ayri ayri paketlenerek
gerekli bilgileri Gzerlerine yazilmali ve en kisa surede ilgili laboratu-
vara gonderilmelidir (Semizoglu, 2013).

Kil

Cinsel suclar, bogusmali kavgalar, intihar olaylari ve benzeri ha-
yata karsi suclarda olay yerlerinden kil 6rnekleri toplanir. Bazen
uyusturucu tespiti, zehirlenme ve siipheli 6lim vakalarinda da
kil érnekleri toplanmaktadir. Ancak bu drnekler sadece biyolojik
analizlerde kullanilmamakta, kimyasal analizler icin de ise ya-
ramaktadir. Kisinin oliminden yillar sonra bir zehirlenme iddia-
sinda fethi kabir yapilarak dlen kisiden alinan kil numunelerinden
zehirli bir maddeye maruz kalip kalmadigi anlasilabilmektedir.

Olay yerlerinde insanlar disindaki diger canlilara ait killara da
rastlanabilmektedir. Ozellikle evde hayvan beslenen konutlarda
veya bahceli mustakil evlerde hayvanlara ait kil ve tlylere de rast-
lanabilir. Kil 6rnekleri fiziksel olarak incelenip veri bankalariyla
karsilastirilarak hangi canliya ait olduklari anlasilabilmektedir.

insana ait oldugu belirlenen kil 6rneklerinde DNA analizi yapil-
masi isteniyorsa koklu killarin toplanmasi gereklidir. En degerli
kil 6rnekleri kok yapisini kaybetmemis olanlardir. Kil 6rneklerinin
kok yapilarinda hicreler ve dolayisiyla da DNA bulunur. Ancak kilin
kok disindaki kisimlarindan mitokondriyal DNA [mtDNA] analizi
yapilabilmektedir.
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Kil 6rneklerini, olay yeri veya kisilerin tzerinden toplarken gozden
kacirmamak gerektigi icin magdurun kiyafetlerinde, viicudunda,
tirnak aralarinda, genital organinin etrafinda ve i¢c camasirlarinda
bulunabilecek killar kisinin nakledilmeden dnce dikkatle incelen-
mesi gerekmektedir. Killar el degmeden, temiz bir pens kullani-
larak kok yapisina zarar verilmeden dikkatlice toplanmalidir. Kil
ornekleri eger vicut sivilari (kan, meni, tikirik, ter vb.) ile karis-
mis halde bulunuyorsa kuru ve serin bir ortamda kurutulmalidir.
Kil ornekleri kurutulduktan sonra kicik seffaf posetlere konu-
labilir. Olay yerinde delil kaybini onlemek amaciyla kil ornekleri
temiz kagit parcalari icine konulmali daha sonra da kagit zarflar
icine konularak zarfin Gzerine kilin sayisi, 6zellikleri (herhangi bir
vicut sivisi ile karisip karismadigi) yazilmalidir. Kil 6rnekleri olay
yerindeki konumlarina ve durumlarina gore tek tek ya da sac¢ gru-
bu olarak ayri paketlenmelidir. Toplanan 6rnekler kiclk torbalar
icerisine konularak agizlari bantla kapatilip Uzerleri etiketlenerek
muhurlenir ve laboratuvara gonderilir. Mukayese amacli alinacak
kil 6rnekleri, basin muhtelif yerlerinden, makas kullanilmadan,
elle koparilmak suretiyle, sacin kokleriyle beraber alinir (Semi-
zoglu, 2016).

Ter

Ter numunelerine codunlukla yaz aylarinda kullanilan pecete-
lerde, i¢c camasirlarinda, gomleklerin yaka ve bilek kisimlarinda,
eldiven, sapka, bere, gibi kiyafetlerin i¢c kisimlarinda, direksiyon,
bicak kabzasi, tetik, kapi ve tutunma kolu gibi elle tutulan yerlerde
rastlanir Ter hiicreleri sadece Urettikleri salgiyi saldiklarindan ter
salgisinda hicre, cekirdek ve dolayisiyla DNA bulunmaz. Ancak,
ter silinirken ve vicuttan ayrilirken sirtinme etkisiyle ter sivisi
ile beraber epitel ve deri dokuntileri de atilmis olabilir. Ter, diger
biyolojik deliller gibi mikrobiyal ve fiziksel bozunmaya maruz ka-
labilir. icerdigi DNA miktari az olabileceginden dikkatle toplanmali
delil kaybina sebep olunmamalidir

Burun Akintisi

Mendil, pecete, maske veya giysiler Uzerinde burun akintisi bulu-
nabilir. Ozellikle kis aylarinda olay yerlerinden toplanan kullanil-
mis mendil ve peceteler DNA barindirabilir. Genellikle baska bir
delilin bulunmadigi durumlarda olayin aydinlatilmasi icin bu tir
materyaller toplanip paketlenerek ilgili laboratuvarlara génderilir.

Cinsel Akintilar

Cinsel suclarda istismara ugrayan magdurun veya siphelinin
viicudunda, i¢ kiyafetlerinde, havlu, kagit pecete, yatak, carsaf,
prezervatif Uzerinde biyolojik sivilar cinsel akintilar olabilir (Ha-
zelwood ve Burgess, 2009). Bu tiir olaylarda delil ¢op kutularindan
toplanmaktadir. Prezervatifin hem ic hem dis ylizeyinde, vajinal ve
anal svaplar ile penis svabinda erkek veya kadina ait vicut sivila-
rina rastlanilabilir. Cinsel sucla alakali olmamakla beraber post-
mortem durumlarda da kaslarin gevsemesi ile meni serbest ka-
labilir. Meni veya diger cinsel organlardan salinan sivilar akiskan
halde ise temiz pamuklu beze veya ekivyonlu cubuga emdirilir.
Semen lekesi tasinabilir bir cisim Uzerinde ise kuru oldugundan
emin olunduktan sonra kagit zarflara veya karton kutulara alina-
rak paketlenir. Tasinmaz esyalar Uzerinde ise kesilerek veya leke-
nin buytkligine uygun steril emici ylzeye fizyolojik su yardimi ile
transfer edilebilir.

15



Kisim 1: Adli Bilimlerde Biyolojik Delil Toplama ve incelenme Siirecleri

Diski

Olay yerlerinden toplanan matteryaller arasinda en az tercih edile-
ni gaita ornekleridir. Baska bir delilin bulunmadigi durumlarda olay
yerinde bulunan diski orneklerinde stpheli veya magdura ait DNA
bulunabilir. Kanli ishal veya kabizlik gibi durumlarda kisinin bagirsak
duvarinda bulunan kan ve epitel dokular koparak diski ile beraber
atilir. Gaita ornekleri yiksek oranda bakteri barindirdigi icin bozul-
masi icin kontaminasyona ihtiya¢c duymazlar. Bu nedenle ¢cok hassas
delillerdir. iki saat zarfinda icerdigi DNA degrede olmaya baslar Bu
nedenle kicik miktarda alinan orneklerin hizli bir sekilde soguk
zincir kutusunda laboratuvara ulastirilmalari gerekmektedir.

idrar

Baska bir delil tiirli elde edilememisse idrar ornekleri delil olarak
toplanabilir Normal sartlarda steril olan idrarda DNA bulunmasi
zordur. Saglikli bireylerin idrarlarinda parcalanmis atiklar disinda
hicre mevcut degildir Ancak enfeksiyon veya metabolik hasta-
liklardan dolay idrarda da DNA bulunabilir. Kadinlarin idrarinda
vajinal epitel dokintlstinden dolayl DNA ¢cikma ihtimali erkeklere
gore daha fazladir. idrar numunelerinin kimyasal analizleri kisiler
hakkinda 6nemli bilgi verirler. Uyusturucu tespiti, sistemik toksi-
kolojik analiz, agir metal, pestisid ve ila¢ etken madde analizleri
yapilarak zehirlenme ve benzeri metabolik faaliyet sonucu atilan
atiklarin idrardan tespit edilmesi mimkindir.

Doku ve Kemik Parcalari

Ucak ve trafik kazalari ile patlama ve dogal afetler gibi toplu 6lim
ve yaralanmalarin oldugu olaylarda doku parcalarina siklikla
rastlanin Ormantlik alanlarda bulunan cesetler bazen hayvanlar
tarafindan parcalanarak sadece doku parcalarina ulasilabilir
Kemik, dis ve benzeri sert dokular ¢cok uzun yillar DNA analizi-
ne elverisli bir sekilde kalabilir Bazi kazi alanlarinda da kemik
parcalari yeniden yapilandirilarak (rekonstriksiyon) ait oldugu
kisiler ve irklari tespit edilebilmektedir. Kaynagi bilinmeyen doku
parcalarinin her biri, farkli eldiven ve pens yardimiyla toplanmali,
ayri ayri paketlenerek soguk zincir kutusunda olabildigince kisa
slrede laboratuvarlara ulastiritmalidir:

Deri Dokdintiileri

Omuz baslarinda, atki ve sal Uzerinde, basortisd, sapka, bere ve yaz-
ma icinde siklikla kepek ve deri dokintilerine rastlanir Yatak, batta-
niye, yastik Uzerinde genellikle bas derisi kdkenli; hali, corap, terlik ve
ayakkabi icerisinde de ayak derisi kdkenli epitel hiicrelere rastlana-
bilir. Olay yerlerinde bulunan kepek ve diger deri dokintileri kaybol-
mayacaklari kadar kiictk bir zarf icerisine, firca veya pens yardimiyla
toplanarak, agizlari mihurld sekilde laboratuvara ulastirilmalidir Bu
drneklerden yilksek miktarda DNA elde edilebilir:

Entomolojik Bulgular

Bocekler, siklikla 6lim olaylarinda cesetler tzerinde bulunabilen
ve 6lim zamani tespitinde ise yarayan énemli delillerdir (Dix ve
Graham, 2005). Bocekler, ceset Uzerine farkli ¢lirime evrelerin-
de yumurtalarini birakirlar Bu yumurtalar ve erginlesen yasam
formlari; larva (1. larva, 2. larva, 3. larva), pupa ve ergin bocek ola-
rak olim zamani hakkinda fikir sahibi olmamizi saglar (Karapa-
zarlioglu, 2010). Olim zamani tayininde; saat tahminleri cesedin
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genel yapisi, sogukluk, 6li morlugu ve katiligr ile Sl¢tlirken giin
tahminlerinde bdceklerden faydalanilin Ortamin sicaklik, nem,
yUkseklik ve iklim sartlari dikkate alinarak bdceklerin yasam
donglleri arasindaki zaman hesaplanarak 6lim zamani tahmin
edilmeye calisilir [Kondakei, 2009). Bazen tasinmis olan cesetler-
de (ikincil transfer), cesedin bulunamadigi durumlarda, bécekler
cesede ait doku ile beslendiklerinden kursaklarindan cesede ait
DNA bulunabilir (Kondakci vd., 2009).

Entomolojik bulgular yerinde incelenirken iyi bir fotograflama
sarttir Boceklerin alindiklari lokasyon, ortamin nem, riizgar, ra-
kim gibi iklim 6zellikleri ile diger kosullari, toprak 6zellikleri, za-
man, tarih, cesedin bulundugu toprak veya zemin, cesedin kiya-
fetleri not edilmelidir. Ergin sinek veya kin kanatlilar, atrap denen
bocek yakalama aletiyle yakalanmali, %70'lik etil alkol icinde adli
entomoloji laboratuvarina gonderilmelidir. Cesedin agdiz boslugu,
burun delikleri, géz cukurlari ve cinsel organlari gibi yumusak ve
nemli kisimlarinda siklikla rastlanan yumurtalarda %70'lik etil
alkol icine konularak etiketlenmeli, paketlendikten sonra olay nu-
marasl, orneklerin alindiklari yer, tarih, saat, gibi 6zellikleri pa-
ketin Uzerine yazilmalidir. En kisa surede deliller adli entomoloji
laboratuvarina gonderilmelidir.

Botanik ve Narkotik Bulgular

Bitkiler, cinayet, kaza, stpheli 6lim, insan ticareti, cinsel saldiri,
kacakeilik, uyusturucu ticareti, mihimmat saklanmasi ve ulus-
lararasi silah ticareti gibi farkli alanlardaki suclarin ¢6zimuinde
delil olarak kullanilirlar. Kok, govde, dal, yaprak, meyve, cicek ve
tohum gibi bitkilere ait parcalar bize olay yeri ve olay hakkinda bir-
cok bilgi verebilir (Graham, 1997). Ceza davalarinin yani sira hu-
kuk davalarinda da botanik ve narkotik Urtinin hangi bitki tirine
ait oldugunun belirlenmesi ve bitki kalitesinin dl¢tlmesi gereken
durumlarda adli botanik biliminden yararlanilin. Bitki tirlerinin
geleneksel siniflandirilmasi veya ileri biyokimyasal ve molekdler
yontemler kullanilarak bitki tirleri tanimlanabilir (Tepebas, 2019).
Bitki materyalleri, herbaryum yontemleri uygulanarak, iki kagit
zarf arasina tek kat olarak serildikten sonra nemden korunarak
kurutulmalidin Kuruyan ornekler kagit zarflarda muhafaza edil-
melidir. Uyusturucu ve uyarici etki yapan maddeler genellikle bit-
kilerden Uretilir. Bu nedenle narkotik madde imalatinda kullanilan
bitkilerin yetistirilmesinin yasal kisitlamalari vardir. Bu bitkilerin
yetistirildigi ile ilgili ihbar alan kollugun bitkileri tanimasi, uygun
sartlarda toplanmasi ve kurutarak analiz i¢in ilgili birimlere gon-
dermesi gerekmektedir.

Palinolojik Bulgular

Agaclarin belli donemlerinde etrafa yayilan polenleri inceleyen
bilim dali palinoloji, bu bilim dalindan adli bilimlerde faydalanilan
alan ise adli palinolojidir. Bazi bitkiler belirli bir yere 6zgi (en-
demik) olabilmektedir. Bu durumda olayin islendigi yerin ekolojik
ozellikleri goz oniinde bulundurularak palinolojiden yararlanilir
Her polenin belli bir salinma dénemi vardir.  Farkl bir dénem-
de toplanan polenler olay zamani hakkinda da fikir verebilirler.
Polenler mikroskobik boyutta olduklarindan kaybolmalari ¢ok
kolaydir. Olay yerinden alinan polenlerin kicik beyaz zarflara ko-
nularak nemden korunmasi ve ilgili laboratuvarlara gonderilme-
si gerekmektedir. Bozulma riski diger delillere nazaran daha az
olan materyallerdir.



Boliim 2: Olay Yerlerinden Biyolojik Delillerin Toplanmasi ve Saklanmasi

Sekil 3
Biyolojik Delil Toplama Diyagrami
OLAY YERLERINDEN KAN ALMA PROSEDURD
Olay yerindeki kan nasil alimir?
Kan Damlasi $eklinde Birikinti eklinde Taginabilir materyal Gizerinde Kesilerek parga alinacak,
| keltuk perde vs. tiiri
l W W taginamaz I'ﬂllli'r"ll dzerinde
Kuru mu? Kuru mu? Kuru mu? !,
P N i Kan lekesinin etrafi yaklagik
& 3 & Y g g | beser cm kalacak sekilde temiz
Evet Hayir Evet Heyw Svat Haywe bir aletle kesilir.
I |
ol
| Leke Kuru mu?

W L W W L -~ -~ -.\"\H
Kandamlasi  Bulgu 18 sasticinde | kan damlass 18 saat iginde Kanh materyal 18 saat iginde Evet Hayir
Sannh yiotemi Sabontiens kazima y&ntemi |aboratuvara alinarak kagit  laboratuvara 1
ile ahnur, kagst ulagtinlabilir mi? | ile alwur, ka@it ulagtinlabilic mi? | zarfakonur,  ulastinlabilir mi? ¥ ¥
zarfa konur, oda ; zarfa konur, oda i Kesilen kanli 18 saat iginde
sicaklifinda, en / \ sicakhfinda, en / \‘-._ sicaklifinda, e materyal almir,  laboratuvara
kisa sirede e 4 kisa srede K ] on knsa slirede / kagit zarfa ulagtinlabilir
laboratuvara  Evet Hayr | laboratuvara  Evet Hayw | laboratuvers - " | konur, oda mi?
goaderie: gonderilir. gonderilie. Evet  HMayr | scakhjnda, /|

/ / en kisa siirede |/ -
/ \ / laboratuvara ¥
¥ / Yaklagik 1 cc kan // gonderilit. Evet _
Kan damlasi Swap | swaba yada steril = A F v
Kan damlas: ile alinur, kitin icine| Kan damlasi  peze emdirilir, kagn Kanh Kanl materyal Fi Kanh materyal
swap ile alinir, konur, kurumas: swap ile zarf yada biyolojik materyal alirur, kagit zarf | " kafit zarf a
itin igine igin kurutma alirwr, kitin kit icing konus, alinir, igine konur, Materyal moRUE
s kabininde veya | lgine konut,  r¢ma kabininde | kurutmadan kurutma | untuimada oy
sicakhifinda oda sartlannda oda veya oda kafit zarfa kabininde veya | kadt 2arfa kabininde veya
laboratuvara bekletilir, en kisa |  sicakhfinda sartlarinda konur, oda oda sartlannda | Lonur oda oda gertiennda
gdnderilir. sirede laboratuvara  papdetilic, en kisa | sicakhfiinda, bekletilir, en kisa sicakhiginda, kurutulur. En
laboratuvara gonderilir. siirede laboratuvara sOrede e kisa slirede
gonderilir, it gonderilir. laboratuvara | oandeilir St
gdnderilir. gdnderilir g

Aciklama notu. 0gdiir, M., 2014, Olay Yerinden Biyolojik Delil Olarak Alinabilen Kan Orneklerinin Bozulmasina Sebep Olabilen Etkenlerin Arastirilmasi, [Yiiksek

Lisans Tezil, Istanbul Cerrahpasa Universitesi, Adli Bilimler Enstitiisi kaynagindan alinmistir:

Mikrobiyolojik Bulgular

Olay yerinden toplanan mikroorganizmalar c¢esitli suclarin aydinlatil-
masinda cok faydali olabilirler. Adli mikrobiyoloji laboratuvarina ge-
tirilen ornekler; biyosuclar, gida zehirlenmeleri, enfeksiyon kokenini
belirleme, delil giivenligi (biyolojik, kimyasal vb. delilleri bozan etken-
ler), stipheli hastaliklar, enfeksiyon sonucu meydana gelen Glimler
(sepsis), mikrobik kokenli yaralanmalarda stpheleri gidermek ama-
ciyla analiz edilirler. Mikroorganizmalar ayni zamanda olay yeri in-
celeme ve diger laboratuvar personeline de zarar verebileceginden
mikrobiyolojik 6rnek toplarken kisisel korunma tedbirlerine mutlaka
uyulmasi gerekmektedir. Pamuklu cubuga emdirme veya steril bir
kaba transfer edilen mikrobiyolojik drneklerin cok kisa sire icerisin-
de laboratuvarlara ulastirilmasi gerekmektedir.

Biyolojik Delillerin Genel Olarak Toplanma,
Saklanma, Paketlenme ve Tasinma Kriterleri

Bircok olayda olay yerlerinden toplanan biyolojik deliller diger
delillere gore daha az miktardadir Miktarin az olmasiyla bera-
ber bozulmaya elverisli olduklarindan dogru bir seklide alinma-
si ve kayiplara ugramamasi cok onemlidir. Bu nedenle biyolojik
ornekler, her tirll hasar ve kontaminasyona karsi iyi muhafaza

edilmelidir Clnku olay yeri incelemesinin tekrari bircok olayda
mimkin degildir. Bazen yeterli miktarda érnek alindigr zannedil-
se de incelemeye yetecek kadar DNA'ya ulasilamaz. Bircok du-
rumda da alinin érneklerin paketlenmesinde yapilan hatalardan
dolayr deliller kullanilamaz hale gelirler. Biyolojik deliller, direkt
ya da bantla alma, kesme, vakumlama, emdirme, kazima vs. gibi
bircok yontemle toplanabilir (Horswell, 2004). Siklikla kullanilan
toplama yontemleri ve olay yerinden kan alinirken izlenmesi gere-
ken yol Sekil 3'te sematize edildigi sekilde siralanabilir.

Kesme Yontemi: Tasinmaz bir ylizey lzerinde bulunan biyolojik
leke steril bir aletle kesilerek alinabilir. Yatak, carsaf, yorgan, kol-
tuk, hali, perde gibi tasinamayacak kadar buylk esyalarin Uzerin-
deki lekeli kisim temiz bir makas veya bisturi yardimiyla en az 5
cm capindaki temiz ve lekesiz kisim ile beraber kesilmelidir. Eger
ayni esya Uzerinde degisik noktalarda lekeler varsa, farkli makas
veya bisturi kullanilarak kesilmeli ve paketleme-nakil isleminde
bu detaylar belirtitmelidir (Horswell, 2004).

Kazima Yontemi: Olay yerinde bulunan kurumus biyolojik leke,
sert zeminler Uzerindeyse kazima yontemi ile alinabilin Kazinan
lekeler temiz bir kagitla alinarak kagit zarf icerisine dogrudan pa-
ketlenmelidir (Bell, 2004).
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Kisim 1: Adli Bilimlerde Biyolojik Delil Toplama ve incelenme Siiregleri

Emdirme Yontemi: Olay yerinde bulunan biyolojik delilin, birikinti
halinde ise temiz svap cubugu (pamuk], FTA karti veya gazli bez
lzerine 2-3 cm’lik bir alani kaplayacak sekilde emdirilebilir. Leke
islaksa dogrudan, kuru ise serum fizyolojik ile ¢cozllerek emdirilir.
Ancak islak materyallerin mutlaka dogal ortamda [gin 1siginda)
kurutularak laboratuvara gonderilmesi gerekmektedir (Karakus,
2009). Lekenin emdirildigi bezin cok buyik olmamasi gerekir.
CunkU laboratuvarda biyolojik leke bezle beraber 6zel kimyasal-
larla islatilarak transfer edilin  Kan &rnekleri yukarida sayilan
yontemlere ek olarak FTA karti adi verilen steril kagitlara emdi-
rilerek de alinabilir FTA kartlari hem olay yerindeki kanlar icin
hem de mukayese amacli olarak siipheli ya da mistekiden alinan
kan ornekleri icin kullanilabilir. FTA kartina emdirilen kan kuru-
tularak paketlenmelidir. Mikroorganizmalar kan icerisinde hizlica
cogaldigindan kurutulmamis kan hizla bozulur. Kurutma islemi
oda sicakliginda, herhangi bir isitici ya da fan kullanilmadan ken-
diliginden olmalidir (Gaensslen, 2007).

Materyali Dogrudan Alma Yontemi: Olay yerinde bulunan kan-
U kiyafet, silah, bicak, bardak, telefon vb. materyaller tzerinden
svap almadan dogrudan biyolojik incelemeler laboratuvarina
gonderilebilirler. Elbise, bez, bardak, silah, bicak gibi tasinabilir
ozelikteki materyallerin her biri ayri zarflarda paketlenmeli ve
kirilabilecek materyaller koruyucu kutulara alinarak sabitlemek
sartiyla mihir bandiyla kapatilarak dogruca laboratuvara ulasti-
rilmalidir. Dikkat edilmesi gereken en 6nemli husus kanli mater-
yallerin kesinlikle plastik posetlere konulup paketlenmemesi ve
tamamen oda sicaklijinda dogal olarak kurutulduktan sonra ilgili
laboratuvara ulastirilmasi gerektigidir. Biyolojik deliller toplanir-
ken deliller arasinda capraz bulas ve kontaminasyon olmamasi-
na 6zen gosterilmelidir Her delil mimkinse farkli bir eldivenle
toplanmali, ozellikle kil ya da lif gibi kiiclik ve hassas drnekleri
toplarken pens ve cimbiz gibi tek kullanimlik arac gerecler tercih
edilmeliveya her defasinda bu aletler steril hale getirildikten son-
ra kullanilmalidir Biyolojik delillerin basta mikroorganizmalar
olmak Uzere diger olumsuz etkenlerden korunarak laboratuvara
ulastirilmasi icin drneklerin kuru olmasi hayati 6nem tasir Mik-
roorganizmalar suyun ve nemin olmadi§i bir ortamda ¢ogalamaz
ve dolayisiyla biyolojik érnekleri ciiriitemezler (0gdir, 2014). Bir
hafta bekletilen paket tirlerindeki koloni gruplarina bakildiginda
siraslyla kagit, bez ve naylon paketlerde tireyen mikroorganizma

Ea/lr)l/?/;fta Bekletilen Paket Tiirlerinde Ureme Gériilen Plak Sayilari
Siire Ureyen Mikroorganizma Paket Tiir( Toplam
Gruby Kagit  Naylon Bez
Gram Pozitif Kok 3 18 6 27
% Gram Pozitif Comak 9 27 18 54
T Gram Negatif Comak 0 6 2 8
Kif ve Mantar Tirleri 14 20 16 50
Ureyen Plak Sayisi 26 71 42 139
Oran (%) 18,7 51,1 30,2 100

Aciklama notu. O(der, M., 2014, Olay Yerinden Biyolojik Delil Olarak Alinabilen
Kan Orneklerinin Bozulmasina Sebep Olabilen Etkenlerin Arastirilmasi, [Yiiksek
Lisans Tezil, istanbul Cerrahpasa Universitesi, Adli Bilimler Enstitisi kaynagin-
dan alinmistir
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Sekil 4
Bez Delil Torbasi (solda] ve Kagit Delil Torbasi (sagda)

oL TilRil:

OLAY TARIHI :......

OLY YERI 2veeennnnnn
BULGLINUYN TANIM] ;.

BULGU NO :.....TOPLAYAN

Aciklama notu. Ogdun M., 2014, Olay Yerinden Biyolojik Delil Olarak Alinabilen
Kan Orneklerinin Bozulmasina Sebep Olabilen Etkenlerin Arastirilmasi, [Yiik-
sek Lisans Tezil, istanbul Cerrahpasa Universitesi, Adli Bilimler Enstitiisu
kaynagindan alinmistir.

sayilarinin giderek arttigi gorilmektedir (Tablo 1).

Anal ve vajinal svaplar pamuklu cubuk (ekivyon) ile steril tiple-
re alinarak ayri ayri pakatlenmeli ve etiketlenmelidir. Nesep tayini
icin genellikle aile ve hukuk mahkemeleri tarafindan talep edilen
kan ornekleri en az 5 ml olacak sekilde EDTA'li tiiplere alinmali,
kapaklari iyice kapatildiktan sonra tlpler nazikce karistirilmali,
pihtilasmanin onlenmesi icin EDTA ile karismasi saglanmalidir.

Biyolojik ornekler toplanirken kesinlikle birbirleriyle temas etti-
rilmemeli ve ayri ayri paketlenmelidir. Biyolojik deliller icin en iyi
paket turi kagit zarflar ya da bez torbalardir (Sekil 4). Bu paketler
hava alabildikleri icin deliller Gzerinde kalan nem zamanla kurur.

Kurutulduktan sonra paketlenen biyolojik ornekleri toplayan bi-
rimin, olayin adini, suc ile bulgu numarasini, toplanan yeri, tarihi,
saati ve toplayan kisinin bilgilerini yazmasi gerekmektedir. Bulgu
paketleri Uzerinde olayla alakali olabilecek 6zel bilgilerin yazil-
mamas! sorusturmanin gizliligi acisindan dnemlidir. Paketlenen
deliller laboratuvarlara ulastirilincaya kadar mimkiinse kurut-
ma kabinleri icerisinde eder imkanlar buna izin vermiyorsa hava
alabilen normal ve kilitli dolaplarda saklanmali, gonderilinceye
kadar is1, nem, basinc ve benzeri olumsuz etkenlerden korun-
malidir. Delil teslim zinciri, bulgunun olay yerinden alinmasi ve
laboratuvara teslim asamasina kadarki siirecte devir teslim pro-
sedird ve tutanaklarini ifade eder. Tasinan her materyalin olayin
coziminde sagdlayacagi katki cok onemli olabilir. Bu nedenle her
bulgu ¢cok dederlidir ve cogu durumda herhangi bir kayip ya da
madde buttnliginde bir bozulma olusursa bu durumun telafisi-
nin midmkin olmayacagr unutulmamalidirz Bu nedenle delillerin
zarar gormesi veya kaybolmasi halinde ilgililer hakkinda yasal
sorumluluk dogacaktir (Fisher, 2004).

Mukayese amacli olarak siipheli veya olayla ilgili sahislardan ali-
nan kan ve benzeri numuneler FTA karti, EDTA'l tlpler ve ben-
zeri steril malzemelerle saglik personeli tarafindan alinmali ve
olay yerinden alinan delillerin gittigi ilgili laboratuvarlara gonde-
rilmelidir. Ulkemizde canli bir bedenden genetik inceleme icin



alinan biyolojik delillere mahkeme karari gereklidir. Gecikmesin-
de sakinca bulunan hallerde bu karari nébet¢i Cumhuriyet Savci-
si vererek 24 saat icerisinde Sulh Ceza Hakiminin onayina sunar.
Onaylanmayan ornekler derhal imha edilir. Polis sorumluluk ala-
ninda meydana gelen olaylardan alinan biyolojik delilleri, Anka-
ra ve Istanbul gibi illerde bulunan Kriminal Polis Laboratuvarlari
Biyolojik incelemeler Sube Miduirligine, Jandarma sorumluluk
alaninda meydana gelen olaylardan alinan biyolojik deliller ise en
yakin Jandarma Kriminal Laboratuvarlarina PTT kargo veya kurye
ile gonderilir (www.cigm.adalet.gov.tr).

DNA Analizi icin Yeterli Olmayan Ornekler ve
Kisitlamalar

icinde cekirdek olan her tirli biyolojik ornekten basarili bir se-
kilde DNA elde edilebilir Ancak icinde cekirdek olmayan veya ¢cok
az saylda cekirdek olan gdzyasl, ter; serum, prostat sivisi ve diger
cekirdek hicresi olmayan vicut sivilart DNA analizleri icin uygun
degildir.

Olay yerinde bulunan bir delilin olay yerindeki durumunun bel-
gelenmesi gerekmektedir. Bu ispat tiru fotograflandirma, ka-
mera kaydi ve olay yeri krokisinin cizimi ile olur. Nereden geldigi
ispatlanamayan bir drnekten DNA elde edilip mukayeseye elve-
risli olsa bile 6rnegdin olayla iliskisi kanitlanamazsa delil 6zelligi
kazanamaz. Bazi olaylarda atf-1 clrim (su¢ yikleme] amaciyla
olayla ilgisi olmayan kisilerin olaya dahil edilmeye calisildi§i ya da
mahkeme asamasinda bazi ifadelerin degistirilerek sucun islen-
digi zamanda olay yerinde olmadigini beyan eden birilerinin her-
zaman olabilecedi unutulmamalidir.

Olay yerinden elde edilen biyolojik materyaller baslangicta cok
kaliteli bir DNA ornegine sahip olabilirler. Ancak incelemeye gon-
derilecek numuneler yanlis tekniklerle toplanir; kontamine edilir
veya analiz slrecine kadar bozulacak bir ortamda muhafaza edi-
lirlerse delil kaybi mutlaka yasanacaktir Uzerinde kiif ve bakteri
tremis delillerde, madde bitinldgd korunmus olsa bile mikroor-
ganizmalarin sebep oldugu dizeltilemez DNA hasarlari meydana
gelebilir (Oztung, 2011).

Karisim (Mix) Ornek, Kontaminasyon (Bulas),
Capraz Bulas ve Sekonder Transfer Kavramlari

Olay yerlerinden toplanan tek bir drnek icinde birden fazla kisi-
ye ait DNA bulunabilir. Ornegin; cinsel bir saldiri olayinda alinan
svapta hem sipheliye hem de magdura ait DNA érnekleri olabilir.
Analiz sonucunda bu biyolojik delilin birden fazla kisiye ait DNA
barindirdidi anlasilirsa buna karisim (mix) érnek adi verilir. Bu 6r-
neklerdeki her bir DNA profili ayristirilarak sonuc elde edilir U
veya daha fazla kisiye ait DNA delillerin analizinde DNA profillerini
ayirmak ve dogru yorumlamak ¢ogu zaman pek mimkun degildir.

Biyolojik delil disinda genellikle adli kollugun veya hastane/la-
boratuvar calisanlarinin DNA'lari da delile karisabilir. Analiz so-
nucunda delil icerisinde ilgisiz bir DNA profili elde edilmesi kon-
taminasyon varligini gosterir. Cok sayida delilin oldugu olaylarda
iki farkli delil ayni delil zarfinin icine konulursa ya da daha dnce
baska bir olayda kullanilan ve steril hale getirilmemis bir malze-
me tekrardan kullanilirsa deliller arasinda 6rnek alisverisi olu-
sacaktin Bu durumda olayla baglantilari olmasa bile materyaller
tUzerinde birbirlerine ait drnekler olacagindan deliller kontamine
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olmus sayilir. Bu kontaminasyon tiri de adli bilimlerde capraz bu-
las olarak tanimlanir.

Kisilerin birtakim objelere ve farkli kisilere dokunmasi ile ylzey
Uzerinde biraktigi ya da disaridan Uzerine aldigi primer ve sekon-
der DNA ornekleri analiz edilerek olayin aydinlatilmasina katki
saglayabilir. A isimli sahis B ile tokalasirken A’ya ait DNA B'ye
gecebilinr Bu durumda B'nin elinde A'ya ait DNA vardir. B sahsi
C isimli sahis ile tokalastiginda B'nin elinde misafir olan A'ya ait
DNA, C kisisinin eline aktarilabilir. A ile C arasinda herhangi bir
bag olmamasina ragmen C'den alinan bir svapta A'ya ait DNA'nin
ctkmasi olayina sekonder transfer (ikincil tasinma) denmektedir.

Biyolojik Deliller Uzerinde Yapilan Cesitli
Incelemeler

Oldirme ve yaralama basta olmak Uzere bircok olayda yogun ola-
rak kan elde edilir Kan genellikle DNA analizi icin aliniz Ancak
kan damlalarinin sekilsel yapisi analiz edilerek kanin kaynagt,
yond, hizi, suc aletinin ozellikleri, olayda atesli silah kullanilip
kullanilmadigi, magdur ve fail arasinda yasanan olaylarin tahmini
gibi bir takim bilgiler kan model analizi ile tespit edilebilmektedir.

Olayla ilgili toplanan kil ve lif ornekleri icerdikleri DNA'dan do-
layl oldukca degerli delillerdir. Ancak DNA analizleri disinda da
mikroskobik incelemeler vasitasiyla bu orneklerin tanimlamalari
yapilarak mukayese ornekleri ile karsilastirilmaktadir Kafasina
sopayla vurularak yaralama olayinin oldugu bir aile ici siddet ola-
yinda magdur sahsin darp goren kisimdan alinan killardaki sa¢
kirilmalarindan kafasina kac¢ kere vuruldugu anlasilabilir Yine
benzer sekildeki bir olayda kafasina yastik bastirilarak ates edilen
maktullin otopsi sirasinda kafatasindan cikarilan mermi cekir-
degi Uzerindeki yastiga ait lifler olayin olus sekli ve yeri ile ilgili
cok dnemli ipuclari verebilin Ulkemizde Kriminal Polis Laboratu-
varlari'nda lif incelemeleri mikroskobik diizeyde olup liflerin DNA
analizlerini iceren bir olgu heniiz rapor edilmemistir. Ancak mik-
roskobik incelemeler de incelemeyi yapan analistin tecribesine
ve hatta yorumuna bagli olarak farkli sonuclar verebilmektedir.
DNA analizleri ile yapilan identifikasyon (tanimlama) ve mukayese
(matching) sonuglari ise %100°e yakin oranda givenilirdir (Tepe-
bas, 2019).

Uyusturucu kullanimi veya agir metal zehirlenmeleri sonucu
meydana gelen toksikolojik dlimlerde sac ve tirnak gibi biyolo-
jik materyaller Uzerinde kimyasal analizlerle etken madde tespiti
yapilabilir. Ayrica kil uzama hizi hesaplandiginda da sahsin hangi
tarihlerde kac kere zehirlendigi veya madde kullandigi da tespit
edilebilmektedir. Yine narkotik madde kullanimi veya trafikte al-
kollu ara¢ kullanilip kullanitlmadigi ile ilgili tespit de kan ve idrar
analizi ile yapilabilir.

Elleri kanli bir sahsin cesitli ylzeylere temasi sonucunda gozle
gorulir bir sekilde parmak izlerini elde etmek mimkin olabilir
Bu gibi kanli, yagli ya da boyali parmak izleri gérinir olduklarin-
dan fotograflama ile belgelendirilmelidir Daha sonrasinda DNA
analizi icin svap alinacaksa parmak izlerindeki papil hatlari tespit
edilip fotograflandirildiktan sonra svap alinmaya gecilmelidir.

Tarihte parmak iziyle aydinlatilan ilk olay 1892'de Arjantin’de ken-
di cocugunu oldirerek sucu baskasina atmaya calisan bir kadi-
nin olay yerindeki kapida bulunan kanli parmak izlerinin tespit
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edilmesiyle olmustur. Ginimtuzde viicut izi gelistirme laboratu-
varlarina olay yeri inceleme birimlerince getirilen materyallerden
bircogu latent yani gozle gorilemeyen parmak izleri olduklarin-
dan bulunduklari ylzey 6zelliklerine gore (gozenekli ve gézenek-
siz) cesitli kimyasal teknikler kullanilarak gortnir hale getirildik-
ten sonra fotograflandirilarak saklanmaktadir.

Adli bilimlerin alt dallarindan bir tanesi de adli androlojidir (trolo-
ji bilimi). Cinsel suclarda agirlikli olarak karsimiza semen [meni)
lekeleri cikabilir. Bu lekeler DNA analizi disinda mikroskobik ana-
lizile de incelenebilir. Yine adli bilimlerin bir dier alt dali olan adli
tekstil alaninda da cinsel istismar, tecaviz, aracla carpip kacma
ya da soygun gibi cesitli su¢ dallarinda karsimiza ¢ikabilecek en-
dustriyel Uriinlerin kendileri veya fotograf ya da kamera gorintu-
lerinden olayda kullanilan esyalar olup olmadiklari anlasilabilir
Ayrica kiyafetler ve halat, urgan, ip gibi bogma araci olabilecek es-
yalar Gzerindeki deformasyon ve kesikler de bize olayin intihar mi
yoksa cinayet mi oldugu hakkinda énemli ipuclari verebilir.

Biyolojik Delillerle ilgili Kolluk/Uzman Hatalari ve
Kolluk Disindaki Personelin Farkindaligi

Adli bir olayin meydana geldigi yere ilk yardim, itfaiye, AFAD, Afet
Kriminal inceleme Birimi (AKi), belediye personeli, cenaze isleri,
orman koruma gibi ¢ok farkli alanlardaki personel gelebilmek-
te ve her biri kendi acisindan gorevini ifa etmektedir. Hatta bazi
toplumsal olaylarda gonulli vatandaslar fiili memur sifati alarak
calismalara destek vermektedir. Her ne kadar iyi niyetle midaha-
le edilmek istense de olayin bir parcasi olan kisi ya da nesnelere
zarar gelebilmektedir. Ornegin; yarali bir kisiye miidahale etmeye
calisan saglik calisanlari, kanamasi olan bir hastaya midahale
ederken, birtakim delilleri yanlislikla yok ederek delil kararta-
bilmektedirler. Saglik personelinin onceliginin hayat kurtarmak
oldugu bir gercektir Ancak bu isi yaparken ayni zamanda adli bir
olayla alakali temasta bulunulan her seyin olayin bir parcasi oldu-
gu ve delillerin bazen hayati bir 6neme sahip olabilecekleri unu-
tulmamalidir. Ornegin, 0.J. Simpson davasinda pozitif DNA idanti-
fikasyonu bulundugu halde, delillerin toplanmasinda delil teslim
zincirinin kirilmasi ve hukuka uygunlugunun kesin olmamasindan
dolayr juri sanigi sugsuz bulmustur (Yilmaz, 2019).

Biyolojik deliller toplanirken olay yerinde bulunan bazi materyal-
ler; saglik calisanlari veya olaya midahale eden kolluk tarafindan
birakilmis olabilir. Eldiven, maske, enjektor, izmarit, su sisesi vb.
materyaller saglik calisanlari ve diger personel tarafindan or-
tama birakildiginda olay yeri inceleme uzmani tarafindan olayla
alakali olabilecekleri dislntlerek toplanabilir. Ayrica olay yerinde
kesinlikle bir seyler yenilip icilmemeli ve tuvalet ihtiyacr bu gibi
yerlerde giderilmemelidir Bu nedenle adli farkindalik egitiminin
adli olaylara midahale eden tim personele verilmesi delil gtiven-
ligi acisindan 6nem arz etmektedir.

Sonug

Biyolojik delillerin adli olaylarda ve hukuki anlasmazliklarda ¢cok
onemli oldugu konusu bircok adli vakanin ¢6ziminde ispatlan-
mistir. Elde edilen biyolojik delillerin amacina ulasmasi icin usi-
line uygun olarak toplanmasi, paketlenmesi, saklanmasi ve en
kisa strede ilgili laboratuvarlara sevk edilerek dogru bir sekilde
analiz edilmesi gerekmektedir.
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Bir bulgunun delil niteligi tasiyabilmesi icin glvenilir olmasi en
onemli sarttir Nereden geldigi belli olmayan bir numune mahke-
me tarafindan delil olarak kabul edilemez. Delil olarak kabul edil-
medigi icin de sucun aydinlatilmasinda kullanilamaz. Bu nedenle
delillerin olay yerindeki ilk durumundan analiz sonrasi imha su-
recine kadarki sirecte delilin sartlarina uygun olarak muhafaza
edilmesi hem yasal hem de vicdani bir sorumluluktur.
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Cinsel Saldiri Olgularinda Biyolojik Ornek Alma
Collection of Biological Samples in Sexual Assault Case

BOLUM HAKKINDA

Gerceklesmis cinsel saldiri olgularinin olduk¢a disik bir orani adli birimlere bildirilmektedir.
Bu disiik orana neden olan etkenlerden en dnelisi de magdurun olayi 1spatlayamama cekince-
sidir. Olgularin hukuki zemine tasinmasinda da engel olusturan bu durumun ¢oziimiinde, yapila-
cak etkin muayene ve drnek alimi oldukca 6nem tasimaktadir. Cinsel saldiri olgularinda mim-
kiin olan en kisa siirede muayenenin yapilmasi gerekir. Ozellikle saldiri sonrasi ilk 24-48 saat
icerisinde yapilan muayeneler delil olabilecek bulgularin tespitinde son derece etkili sonuclar
vermektedir. Magdurun ve/veya stiphelinin fiziksel muayenesi ile viicudundan ve viicut bosluk-
larindan alinacak ornekler, giysilerin analizi ile olgular erken donemde aydinlatilabilmektedir.
Kil, kan, semen, tikirik, deri parcalari gibi biyolojik ornekler, hem cinsel siddete maruz kalan
magdur hem de siipheli Gzerinde bulunabilir Saglik calisani, olayin dykisi ve hasta ile adli mua-
yeneden elde ettigi bilgiler dogrultusunda, olaya dahil olan kisilerden hangi érneklerin alinmasi
gerektigine karar vermelidir Hangi bélgeden nasil ornek alinacagi, nelere oncelik verilecegi;
olayin 6zelligine ve maddurun yasina gore dedismektedir. Ancak burada onemli bir nokta da,
muayeneyi yapan saglik calisaninin bu olgularda delil olabilecek bulgulari bilmesi ve tanimasi-
dir. Yeterli egitim ve deneyimi olmayan kisiler tarafindan yapilan adli tibbi dederlendirmelerde
delil olabilecek bulgularin taninmamasi, fark edilmemesi veya usuliine uygun toplanmamasi
delillerin kaybolmasina yol acmaktadir. Bu sebeple, yeterli egitimleri almis saglik personeli ve
bu personelin izleyebilecegi bir yonergenin olmasi ve cinsel saldiri kitlerinin bu olgularda rutin
olarak kullaniminin saglanmasi olduk¢a énemlidir.

Anahtar kelimeler: Cinsel saldiri, biyolojik drnek, delil

ABOUT the CHAPTER

A significantly low rate of sexual assault cases is reported to law enforcement. The primary fac-
tor contributing to this low rate is the victim's fear of being unable to prove the incident. Effective
examination and sampling are crucial in solving this problem, which also creates obstacles in
bringing cases to legal grounds. Examination should be conducted as soon as possible in cases
of sexual assault. Especially within the first 24-48 hours after the assault, examinations yield hi-
ghly efficacious results in identifying evidence. Samples taken from the victim’s and/or suspect’s
physical examination and body cavities, as well as analysis of clothing, can shed light on cases
in the early stages. Biological samples such as hair, blood, semen, saliva, and skin fragments
can be found on both the victim and the suspect of sexual violence. Based on the history of the
incident and information obtained from the medical examination of the patient, healthcare pro-
fessionals should decide which samples should be taken from those involved in the incident. The
choice of which area to sample from and what to prioritize depends on the nature of the incident
and the age of the victim. However, an important point here is that the healthcare professional
conducting the examination should be aware of and recognize the findings that could be evidence
in these cases. Failure to recognize, notice, or collect evidence in accordance with procedures in
forensic medical evaluations performed by individuals without sufficient training and experien-
ce leads to the loss of evidence. Therefore, it is crucial to have healthcare personnel who have
received sufficient training, and a guideline for them to follow, and to ensure the routine use of
sexual assault kits in such cases.

Keywords: Sexual assault, biological samples, evidence

Giris

Kisiye karsi islenebilecek en agir suclardan biri olmasina ragmen cinsel saldirilarilarin
ortaya ¢ikma orani oldukca diisliktir. Buna yol acan en onemli faktorlerden biri de “olayi
ispatlayamama korkusu“dur. Olgularin hukuki zemine tasinmasinda engel olusturan bu
durumun ¢oziminde, yapilacak etkin muayene ve drnek alimi oldukca 6nem tasimak-
tadir Bu asamada yapilan muayene sonucunda elde edilen bulgular ve toplanan biyolojik
ornekler bazen cinsel saldirinin varligini kanitlamanin ve failin kimligini tespit etmenin
tek yoludur. Bu bolimde muayenin 6nemli bir kismini olusturan biyolojik drneklerin top-

lanmasi ele alinmistir.
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Cinsel Saldiri Olgularinin Degerlendirilmesi

Cinsel saldirt; kisinin rizasi olmadan, zor kullanarak [fiziksel sid-
det uygulama, tehdit, magdurda bilin¢ kaybina yol acacak hileler,
kandirma gibi] cinsel icerikli dokunmadan, oral anal veya vajinal
penetrasyona kadar giden eylemleri kapsamaktadir.

Ulkemiz acisindan sorunun boyutunu gdrme noktasinda bilimsel
veriler yol gosterici olmaktadir. Kayi vd. tarafindan yaklasik 700
kadin katilimcr ile yirdtilen calismada; riza disi cinsel icerikli
dokunmaya maruz kalma orani % 39.4, zorla cinsel iliski girisi-
mine maruz kalma orani % 8 ve zorla cinsel iliski magduru olma
orani % 7.7'dir (Kayi vd., 2000). Bu oranlar sorunun biyukliginu
gostermekle birlikte, sorunu daha da agirlastiran durum, cinsel
saldiri olgularinin ortaya ¢cikma oranlarinin cok diistk olmasidir.
Cinayetten sonra kisiye karsi islenebilecek en agir suc olan cin-
sel saldirilarin ortaya ctkma orani % 5-10'dur (Dunn ve ark,1993;
Payne, 1992; Yavuz,2001; Sinclair vd., 2013; Spencer vd.,2020).
Toplumun olumsuz yaklasimi, iddianin ciddiye alinmayacagi kor-
kusu, saldirganin cezalandirilmayacagr disincesi, saldirganin
misilleme korkusu gibi nedenler olayin ortaya ¢tkma oranlarinin
distk olmasinda etkili olan unsurlar olarak sayilabilir Ancak bu
olgularin hukuki zemine tasinmasinda engel olusturan bunlar ka-
dar 6nemli bir baska etken de “olayi ispatlayamama korkusu” dur
(Yavuz & Yavuz, 1997; Golge vd. 2003; Golge vd., 2013; Jones vd.,
2009; Spencer vd., 2017).

Olayin ispatlayamama korkusu, olayda magdurun sorumlulu-
gunun aranmas seklinde kendini gosteren olumsuz toplumsal
yaklasim kadar olayin ortaya ¢ikarilmamasina yol acan bir etken
olarak kendini gostermekte olup c6zimd, adli tip ve adli bilim-
ler uygulamalari acisindan ele alinmalidir. Olay! ispatlayamama
korkusunun ¢ozUminde yapilacak etkin muayene ve ornek alimi
oldukca onem tasimaktadir. Yapilan muayenenin Uc temel amaci
bulunmaktadir:

1. Cinsel saldiri sonrasi olusan fiziksel ve emosyonel hasara
iliskin bulgulari saptamak,

2. Cinsel iliskinin varligi, derecesi ve sonuclarini belirlemek,

3. Saldirganin belirlenmesini saglamak

Cinsel saldiri olgularinda mimkin olan en kisa siirede muaye-
nenin yapilmasi gerekir. Her temas bir iz birakir yaklasimindan
hareketle 6zellikle saldiri sonrasi itk 24-48 saat icerisinde yapilan
muayeneler delil olabilecek bulgularin tespitinde son derece etkili
sonuclar vermektedir Magdurun ve/veya stiphelinin fiziksel mua-
yenesi ile vicudundan ve vicut bosluklarindan alinacak drnekler,
giysilerin analizi ile olgular erken donemde aydinlatilabilmektedir.

Cinsel Saldiri Olgularinda Muayene ve Biyolojik Orneklerin
Toplanmasi

Canlilarin viicudundan kopan, disen veya akan her tirli ma-
teryal biyolojik ornek olarak adlandirilin Ginimizde teknolojik
ve bilimsel alanda yasanan gelismelerle birlikte eser miktarda
biyolojik 6rneklerle bile kimliklendirme yapilabilmektedir [Swe-
et ve ark., 1997; Yildiz vd., 2003). Ancak biyolojik drnekler ozel-
likleri itibari ile dis midahaleler veya ortam kosullari nedeniyle
kolayca bozulabilecek veya kaybolacak ozelliktedir (Sullivan, vd.,
2004; Newton, 2013; Evrenkaya, 2019). O nedenle cinsel suc ol-

gularinda magdurun/failin viicudunda veya kiyafetlerinde siklikla
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karsilasabilecedimiz kan, tukirik, semen, doku parcasi, kil gibi
biyolojik delil niteligi tasiyabilecek drneklerin tespit edilmesi, uy-
gun kosullarda toplanmasi ve delil teslim zincirine uygun sekilde
adli laboratuvara gonderilmesi fail ile magdur arasinda iliski ku-
rabilmek veya dislama yapabilmek icin gnemlidir (Poy & van Qor-
schot, 2006: Johnson vd., 2012; Newton, 2013] .

Cinsel saldiri olgularinda, adli stirecte olayin aydinlatilmasi icin
oldukca belirleyici olan biyolojik drneklerin tespit edilmesi, top-
lanmasi ve uygun sekillerde adli birimlere veya laboratuvarlara
gonderilmesi isleminde onemli bir nokta da, muayeneyi yapan
saglik calisaninin bu olgularda delil olabilecek bulgulari bilmesi
ve tanimasidir. Yeterli egitim ve deneyimi olmayan kisiler tara-
findan yapilan adli tibbi degerlendirmelerde delil olabilecek bul-
gularin taninmamasi, fark edilmemesi veya usuliine uygun top-
lanmamasi delillerin kaybolmasina yol acmaktadir (Acosta, 2002;
Magalhaes vd., 2015).

Adli Tibbi dederlendirme; hastanin kabull, aydinlatilmis onam,
detayli anamnez, kisinin muayenesi (psikolojik ve fizik muayene),
genitoanal muayene, eser delillerin ve biyolojik delillerin toplan-
masl, yara ve bulgularin dokimantasyonu, delillerin givenlik ve
gizliliginin saglanmasi ve bulgularin incelenip raporlastiriimasi
asamalarini icermektedir (Acosta, 2002; Ozkok, 2016).

Anamnez Alinmasi

Cinsel saldiri olgularinda muayene oncesi ayrintili bir anamnez
alinmasi adli muayene ve ornek alim siirecinde yol gosterici ol-
maktadir. Kisinin yasi, kilosu, 6zge¢misi, gecirmis oldugu has-
taliklar, kullandigi ilaclar, jinekolojik ve obstetrik 6zgecmisi gibi
detayli sorularin yani sira cinsel saldiri olaymnin tarihi, saati, yeri,
penetrasyon olup olmadigl, zorlama olup olmadigl, saldiri sonrasi
dus alip almadigi, giysilerin olay anindaki giysiler olup olmadigr,
alkol veya herhangi bir madde kullanip kullanmadigi gibi detayli
sorularla ayrintili bir anamnez alinmalidir. Bu amacla Saglik Ba-
kanligi tarafindan hazirlanmis standart formlarin kullanilmasi,
olaya iliskin ayrintili ve eksiksiz bilgi alinmasini saglayacaktir.

Muayene

Cinsel siddet olgularinda magdur ve stipheli/sanigin muayenesi
ve delil elde etmek amaciyla viicudundan biyolojik drnek alinmasi
ile ilgili her Ulkenin kendi standartlari veya kanun maddeleri bu-
lunmaktadir Ulkemizde beden muayenesi ve drnek alma islemle-
ri Ceza Muhakemesi Kanunu'nun (CMK] 75. ve 76. Maddelerinde
ve Ceza Muhakemesinde Beden Muayenesi, Genetik incelemeler
ve Fizik Kimligin Tespiti Hakkindaki Yonetmelikle dizenlenmistir.
Buna gore; cinsel siddet olgularinda magdurun, sipheli veya sa-
nigin beden muayenesi ve delil elde etmek amaciyla viicudundan
biyolojik ornek alinmasi sadece hakimin talebi ile yapilabilmekte-
dir. Gecikmesinde sakinca bulunan durumlarda savcilik muayene
talebinde bulunabilir Ancak bu durumda 24 saat icerisinde haki-
min yazili onayinin alinmasi gerekmektedir. Bu onay alinmadan
yapilan muayenelerde elde edilen delil hukuki siirecte gecersiz
kabul edilir.

Biyolojik Orneklerin Toplanmasi

Cinsel su¢ olgularinda muayene genellikle Adalet Bakanlig
Adli Tip Kurumu'na bagli merkezler veya Universitelerin adli tip
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anabilim dallarinda ya da cesitli saglik kuruluslarinin acil servis-
lerindeki adli hekimlik uygulamalari cercevesinde gerceklesmek-
tedir.

Slpheli, magdur ve olay yerinin birbiriyle yakin temas halinde ol-
masil, delil olabilecek biyolojik drneklerin bu kisiler ve ortamlar
arasinda yer degistirmesi ile sonuclanir (Locard prensibi). Kil,
kan, semen, tikurlk, deri parcalari gibi biyolojik drnekler, hem
cinsel siddete maruz kalan magdur hem de sipheli tizerinde bu-
lunabilir. Saglik calisani, olayin dykisi ve hasta ile adli muaye-
neden elde ettigi bilgiler dogrultusunda, olaya dahil olan kisiler-
den hangi orneklerin alinmasi gerektigine karar vermelidir. Hangi
bolgeden nasil ornek alinacagl, nelere dncelik verilecegdi; olayin
ozelligine ve magdurun yasina gore dedismektedir. Cinsel sug ol-
gularinda biyolojik delil niteligi tasiyabilecek orneklerin baslica-
lari; kan, tikuridk, semen, kil, idrar, gaita ve doku parcalari olarak
sayilabilir (sweet vd., 1996; Newton,2013; Magalhaes vd., 2015;
Gonzalez vd., 2019).

Cok kicuk miktarlarda biyolojik orneklerden DNA izole edilerek
kimliklendirme yapilabilmektedir. Fakat biyolojik drnekler sadece
DNA analizleri icin kullanilmamakta, olgunun 6zelligine gdre bu
drnekler tzerinde makroskobik ve mikroskobik incelemeler, sero-
lojik, toksikolojik ve kimyasal analizler de yapilabilmektedir.

Gelismis Ulkelerde cinsel suc olgularinda biyolojik drnek topla-
mak icin cinsel saldir kitleri kullanilmaktadiz Bu kitler glini-
mizde cinsel saldiri tirine, stpheli veya magdura gore de ce-
sitlendirilmis ve ticari olarak da satilmaktadir. Kitlerin iceriginde
delil zarflari ve etiketler gibi d6kimanlarin yani sira muayene or-
tisd, steril numune kaplari, sirintld ornedi almak icin kullanilan
swap cubuklari, pens, pipet, makas, tirnak makasi, enjektor, kan
ornegi almak icin tlp, enjektor, sac ve kil 6rneklerini toplamak icin
kullanilan tarak ve steril su gibi érneklerin toplanmasi ve korun-
masi icin gerekli malzemeler bulunmaktadir (Sekil 1).

Ulkemizde kit kullanimi sinirli olmakla, saglik calisanlar ser-
vis kosullari dl¢lsiinde biyolojik 6rnekleri toplayarak laboratu-
vara veya adli birimlere gondermektedirler. Uygun kosullarda
toplanmayan ve delil teslim zincirine uygun sekillerde transferi

Sekil 1
Cinsel saldiri kit 6rnegi

Aciklama notu. Sex crimes Kkit, Forensi-Tech Limited, https://forensi-tech.
com/shop/forensic-evidence-collection/sexual-assault-collection-kits/sex-
crimes-kit-cc100/ kaynagindan alinmistir.

yapilmayan biyolojik drneklerin delil niteligini kaybettigi unutul-
mamalidir O nedenle, 6zellikle saglik kurumlarinin acil servis-
lerinde biyolojik ornek toplamak ve ilgili birime géndermek icin
gerekli olabilecek malzemelerin bulundurulmasi gerekir.

Cinsel saldiri olgularinda toplanan érnekler adli stirecte delil ola-
rak kullanilabilecegdi icin ornek toplama strecinde adli prosedir-
lere dikkat edilmelidir. Biyolojik ornekler toplanmadan 6nce mut-
laka kayit altina alinmalidir. Toplama ve transfer asamasinda da
capraz bulasin énlenmesiicin gerekli dnlemler alinmalidir. Bunun
icin, ornekler toplanirken el agiza ve buruna goturilmemeli, mut-
laka maske ve eldiven takilmali, islem sirasinda yiyecek ve icecek
tiketilmemeli ve orneklerin baska biyolojik 6rneklerle kontami-
nasyonu engellenmelidir (Sullivan vd., 2004; Raymond vd.,2009;
Bozzo vd.,2009).

Biyolojik 6rneklerin cesitli faaliyetlere bagli olarak (yikama, ye-
mek yeme vb] kantamine olma ve zamana bagli olarak kaybolma
ihtimalleri olmakla birlikte Diinya Saglik Orgiitii tarafindan cinsel
suc olgularinda biyolojik orneklerin toplanabilecedi maksimum
zaman araliklari asagidaki gibidir (WH0,2015):

e Cilt Uzerindeki isirik izlerinden: 72 saate kadar,

e Agizicinden: 12 saate kadar,

e Vajinal bolgeden: 5 gline (120 saat) kadar,

e Anal bélgeden: 48 saate kadar,

e idrar 6rnegi (toksikolojik inceleme icin): 5 giine (120 saat) ka-
dar,

e Kan ornekleri (toksikolojik analizicin): 48 saate kadar (sodium
fluoride ve potassium oxalate iceren tuplerde)

e Kondom, giysiler gibi esyalar Uzerinden alinacak drnekler;
sire siniri bulunmamaktadir.

Magdurun viicudunda ve Uzerindeki giysilerde sac, kil, semen gibi
supheliye ait biyolojik drnekler olabilecegi icin giysiler beyaz/kah-
verengi tek kullanimlik steril bir ortl tUzerinde ¢ikaritmalidir Kagit
lzerine dokulen 6rnekler steril bir penset ile toplanabilir ya da tim
ortd parcasl katlanip laboratuvara gdnderilebilir Boylece magdur
Uzerinden dokdilebilecek orneklerin kaybolmasi dnlenebilir.

Cinsel saldiri olgularinda giysiler biyolojik 6rnek barindirma ih-
timali acisindan onemlidir. O nedenle kisinin Uzerindeki giysile-
rin olay anindaki giysiler olup olmadigi anamnezde sorulmalidir
Giysiler kan, semen, vajinal salgilar vb. biyolojik 6rneklerin varlig
acisindan incelenmelidir. Giysilerde semen varligini saptamak
icin mor otesi (UV] 1sik kullanilic Semen varliinda leke mavi-ye-
sil floresans vermektedir. Giysiler silkelenmemeli, katlanmamali,
Ust Uste gelecek kisimlarina kagit yerlestirilmelidir. Boylece le-
kelerin giysinin diger ylzeyi veya delil zarfi ile temas etmesi on-
lemis olacaktir Tim giysiler islak-nemli olmayacak sekilde ayri
ayri kagit torbalara yerlestirilmelidir. ic camasirinda hijyenik ped
varsa c¢ikarilmamalidir. Cikarilmis ise yapiskanli olan kisim mum-
lu bir tabaka ile kapatilarak delil zarfina yapismasi onlenmelidir.
Giysiler islak ise delil zarflarina konulmadan 6nce oda isisinda
kurutulmalidir (Poy & van Oorschot, 2006; Burg vd.,2011; Newton,
2013; Gonzalez vd., 2019).

Viicut ylzeyindeki isirik izlerinde veya boyun, kulak alti, omuz Ust
bolimleri, kalcalar, gogusler ve meme basi etrafi gibi bélgelerde
gérilen emme lezyonlari (love kiss) tizerinde faile ait tikirik ka-
lintilari olabilecedi icin steril siridnti cubuklari ile strintd érnedi



alinmasi gerekir (Yildiz vd., 2003; Keating ve Higgs, 1994). Oral pe-
netrasyonun oldugu durumlarda agiz icine ejakilasyon dykusi var-
sa strlntl cubuklari ile ornek alinmalidin Spermatozoa ve meni,
dis ve alt cenenin gingival sinirlari arasinda toplanmaya meyilli ol-
dugu icin, 6zenli bir sekilde kuru bir strtintd cubugu ile bu hattan ve
ozellikle 1. premolar araliktan sirinti alinmalidir. Ardindan bu si-
rintl kurutulmali, kapatilmali ve etiketlenmelidir. Ek olarak, steril
distile su ile agiz ici calkalanmali, calkanti suyu sedimente edilmek
tzere steril bir kaba alinmalidir (Yildiz vd., 2003).

Sipheliyi tirmalama Gyklsi var ise, magdurun tirnak altlarinda
kan ve epidermal doku bulunma olasiligr nedeni ile, tirnak altla-
rindaki doku parcalari temiz bir kiirdanla alinmali, tirnaklar kesi-
lerek delil zarfina konulmalidir (Dowlman vd., 2010; De Bruin vd.,
2012; Newton, 2013).

Magdurunun pubis bolgesinde, siipheliye ait kil, kan, sperm gibi
ornekler bulunabilir. Kisinin pubik killari taranarak elde edilen or-
nekler steril bir delil zarfina alinmalidir Sperm veya kan lekesi
varsa steril strtntl cubugu ile 6rnek alinmalidir. Karsilastirma
icin magdurdan da kil 6rnekleri alinmalidir (Exline vd., 1998; La-
velle, 2005; Newton, 2013; Gonzalez vd.,2019).

Vajina veya anis bosluguna penetrasyonun varligi halinde bu bélge-

lerden de surldntl drnekleri alinmalidir Vajina muayenesinden dnce
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hymen acikligindan, vajina girisinden, vajina arka duvarindan ve arka
forniksten drnek alinmalidir Vajina duvarindan ve arka forniksten
steril strlintl cubugu ile 6rnek alimi sonrasinda vajenin 10 cc se-
rum fizyolojik ile ylkama yapilarak ornek alinmasi da etkili olacaktir.
Perianal bélge ve anisten de siirintt 6rnekleri alinmalidir.

Magdur bazi maddelerin etkisinde oldugunu belirtiyorsa veya
madde etkisi altinda goriniyorsa toksikolojik analiz icin basvuru
slresine bagli olarak idrar veya kan drnegi alinin Muhtemel ilag
veya madde alimindan sonraki 12-14 saat icinde yapilan basvuru-
larda kan ornegi alinmalidir. Daha uzun sire sonra yapilan basvu-
rularda idrar ornegi alinmasi uygun olacaktir.

Saclardan kimyasal veya toksikolojik analiz yapilacaksa en az 300
mg agirliginda yaklasik bir kursun kalem kalinliinda sac, dibe
en yakin mesafeden kesilerek alinmalidir. Alkol analizi icin olay
anindan itibaren en gec 2 saat icinde Sodyum florir veya EDTA'lI
tiplere kan ornedi alinmalidin  Kan alinacak bdlgenin cevresi,
alkol (etanol, metanol ve izopropanol] icermeyen dezenfektanlar-
la temizlenmeli ve steril kuru gazli bez ile kurulanmalidir (Weir,
2001: Hall vd., 2008; Hall ve Moore, 2008: Newton, 2013)

Magdurun muayenesinde oldugu gibi stipheli/failin muayenesinde
de adli prosedirler kapsaminda 6rnek alinmalidir. Giysilerde kan
ve diger biyolojik sivilarla olusan lekeler, sac¢ ve kil gibi drnekler

Tablo 1

Cinsel siddet olgularinda yaygin olarak alinan biyolojik ve fiziksel 6rnekler ve ornek alim teknikleri

Bélge Biyolojik Ornek Ornek Alma  Gereg Saklama Olay Sonrasi
Yontemi (steril) (serin ortam) Sire
Magdur  Vicut Ylzeyi  Tikidrik Kan Sirintd Suruntt Cubugu Kurutulup tip icerisinde 48-72 Saat
Semen
Pubik bolge ~ Kan Semen, Kil  Surinti Sdridntt Cubugu Kurutulup tlp icerisinde 48-72 Saat
Genital bolge Kan Sirintd Surdntt Cubugu, 10 cc enjektor  Kurutulup tip icerisinde & 48-72 Saat
Sperm, Kil Vajinal lavaj Lam Uzerinde
Anal bolge Kan Sperm, Kil  Sirintu Sirintt Cubugu Kurutulup tlp icerisinde 24 Saat
Anls Sperm Sdrintu Sirintt Cubugu, anoskop Kurutulup tlp icerisinde 24-48 Saat
Tirnak alti Epitel hiicresi  Kazima & Kirdan & tirnak makasi Steril kap icerisinde 1 hafta
kesme
Agiz ici Sperm hicresi  Sirinti Sirintl Cubugu & Kurutulup tip icerisinde &  12-24 Saat
Lavaj distile su Lam Uzerinde
Giysiler Kan Sirintu Slrintt Cubugu, bistiri,makas  Steril kap icerisinde >yil
Semen, Kil Kazima
Kan DNA analizi ve serolojik testler icin EDTA'li tipe ornek alinir
Stpheli  Vicut Yizeyi  Tukurik Sirintu Sirintt Cubugu Kurutulup tlp icerisinde 48-72 Saat
Kan, Kil
Genital bolge  Kan, Kil Suruntu Sirdntt Cubugu Kurutulup tup icerisinde 48-72 Saat
Penis Takuruk Suruntu Sirdntt Cubugu Kurutulup tip icerisinde 48-72 Saat
Kan, Vajina
epitel hic.
Giysiler Kan, Kil Sirdntd SUrintt Cubugu, bistiri,makas  Steril kap icerisinde >yil
Kazima
Tirnak alti Epitel hiicresi  Kazima & Kirdan & tirnak makasi Steril kap icerisinde 1 hafta
kesme
Kan DNA analizi ve serolojik testler icin EDTA'li tipe ornek alinir
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arastirilmalidir. Peniste kan, gaita, amilaz ve glikojenden zengin
vajinal epitel hiicrelerinin arastirilmasi icin strintd ornegi alinir.
Penisten alinacak sirinti drnedi, penis koki ile glans ve govde
birlesim yerinden, koronal sulkustan alinmalidir. Zorlamali oral
penetrasyon oykusl varliginda peniste magdura ait bukkal hiic-
re aramasi yapilmalidir. Tirnak icleri incelenerek drnek alinmali,
saclar; pubis killari, biyik ve sakaldan ornek alinmalidir DNA ince-
lemesi, alkol ve madde analizi icin de sipheliden, agiz ici strin-
tUsd, kan ve idrar ornekleri alinmalidin DNA karsilastirmasi icin
agiz ici striintisu yeterli olsa da kan 6rnedi alinmasi durumunda
EDTA'li (mor kapakli) tiplere yaklasik 2 ml olacak sekilde alinma-
li; kurumus lekeler; distile su ile hafifce islatilmis strinti cubuk-
lari ile alinmalidir (Salter ve cook, 1996: Acosta, 2002: Newton,
2013). Cinsel saldiri olgularinda yaygin olarak alinan biyolojik ve
fiziksel 6rnekler ve 6rnek alim teknikleri Tablo 1'de gosterilmistir.

Cinsel saldiri olgusu ile karsilasildifinda hangi bulgularin delil ola-
bilecedi ve bu bulgulari nasil belgeleyip toplayacaginin bilinmesi
onemlidir Bu cercevede; biyolojik drnekler mimkiin olan en kisa
slirede ve dogru sekilde toplanmali, drneklerin kontamine olmasini
onlemek icin gerekli onlemler alinmalidir. Toplanan érnekler uygun
kosullarda saklanmali ve transfer edilmelidir. Genel bir kural olarak,
sivilar buzdolabinda saklanmali; diger her sey kuru tutulmalidir

Delil toplamanin zamanlamasi ve sirasi kritik bir dneme sahiptir.
Olgunun 6zelligine, zaman araliina ve oncelik durumlarina gore
ornek alma adimlari yer degistirebilmektedir Ancak uygulama
adimlarinda sistematik bir siralama takip edilmelidir. Alinan her
ornedin hangi bolgeden alindigi delil zarfinin Gzerinde mutlaka
belirtilmelidir. Tum delil zarflarinin Uzerinde; ornek alinan kisi-
nin adi-soyadi ve dogum tarihi, 6rnegdi alan gorevlinin adi-soyadi,
ornegin tird, érnedin alinma tarihi ve zamanini icerecek sekilde
uygun ve acik bir sekilde yazilmalidir.

Ayni derecede dnemli olan bir diger husus da elde edilen bilgi ve
bulgularin kayit edilmesi gerekliligidir. Tim muayene, ornek alma
ve isleme prosedurleri kayit altina alinmalidir.

Sonuc

Cinsel saldiri olgularinda erken donemde yapilacak etkin mua-
yene ve ornek alimi olayin aydinlatilmasinda son derece etkili
olmakta ve adli slirecin saglikli islemesini saglamaktadir. Bu se-
beple yeterli editimleri almis saglik personeli ve bu personelin iz-
leyebilecedi bir ydnergenin olmasi ve cinsel saldiri kitlerinin bu ol-
gularda rutin olarak kullaniminin saglanmasi oldukca 6nemlidir.
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BOLUM HAKKINDA

Adli seroloji, su¢c mahallinde bulunan viicut sivilarinin analizleriyle ilgilenen adli biyolojinin bir
alt disiplinidir. Olay yerinde siklikla bulunan biyolojik kanitlar; kan, semen, vajinal salg, tikiruk,
idrar ve ter olarak sayilabilir Bu tir vicut sivilarinin dogru bir sekilde tanimlanmasi, fiziksel
ve kimyasal olarak benzer delillerden ayrilmasi ve kanitlar ile sucun iliskisini belirleyerek
adli vakanin ¢ozimlenmesine katki saglanmasi biyik dnem tasimaktadir Gerceklestirilen
biyokimyasal ve immunolojik analizlerle bir lekenin vicut sivisi olarak tanimlanmasinda
bazi kriterler bulunmaktadir. Bu kritelerin aciklandigi ve her yontemin birbirine gére avantaj
ya da dezavantajlarinin verildigi, metotlarin ayrintili bir sekilde anlatildigi bir kaynaga ihtiyac
bulunmaktadir Bu bolimde ilk olarak, vicut sivilarinin tanimlanmasinda kullanilan mevcut
geleneksel biyoanalitik ydntemler ayrintili olarak anlatilacaktir ilaveten, adli serolojik
incelemeler icin kullanilan adli isik sistemleri, raman spektroskopisi, adli proteomikler gibi son
yillarda adli bilimlerde yer alan yeni gelismeler ve yonelimler isiginda gelistirilmekte olan yeni
metotlar tanitilacak ve adli bilimlerdeki kullanim alanlari kapsamli bir sekilde irdelenecektir.

Anahtar kelimeler: Adli serolojik yontemler, adli 1sik sistemleri, adli proteomikler

ABOUT the CHAPTER

Forensic serology is a sub-discipline of forensic biology that deals with the analysis of bodily
fluid evidence encountered at the crime scene. Biological evidence commonly encountered at
the crime scene includes blood, semen, vaginal secretions, saliva, urine, and sweat. It is crucial
for these types of bodily fluids to be accurately identified, distinguished from physically and che-
mically similar evidence, and contribute to the resolution of forensic cases by establishing their
connection to the crime. There are certain criteria for identifying a stain as a bodily fluid through
biochemical and immunological analyses. A source detailing these criteria, providing advantages
and disadvantages of each method, and explaining the methods in detail is needed. In this secti-
on, firstly, the existing traditional bioanalytical methods used for the identification of body fluids
will be described in detail. Additionally, new methods being developed in the field of forensic
science, such as forensic light systems, Raman spectroscopy, forensic proteomics, and other
recent advancements and trends, will be introduced in light of recent developments in forensic
science. Furthermore, their comprehensive applications in forensic science will be examined.

Keywords: Forensic serological methods, forensic light systems, forensic proteomics

Giris
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masinda ve suclu/suclularin kimliklendirilmesinde cogu zaman en giiclu delillerden bi-
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rutin adli serolojik yontemlere basvururlar. Adli serolojik calismalar, viicut sivilarinin ve Hiseyin Cakan?

dokularinin belirlenmesi ve tanimlanmasi icin kullanilan bir grup biyokimyasal ve immt- Beytullah Karadayr®

nolojik incelemeleri ifade eder. Genellikle de sonraki asamada DNA profilleme analizine

oncllik eder. Adli serolojik yontemlerin en onemli avantaji, delilin orijininin belirlenme- " Altinbas Universitesi, Saglik Hizmetleri
sinin yani sira dg_lil niteligi taslmgyan_drneklerin elimine gdilmesini saglayarak gereksiz D";;zi::lkesgt:]soeﬁztuMgikbr:gye::Tta\enst:ul
yere gerceklestirilecek DNA analizlerinin 6niine gecilmesi ve boylece zaman kaybinin ve Fen Fakilltesi, Biyoloji Blumu, Temel ve
ekonomik kayiplarin 6nlenmesidir. Rutin uygulamalarda her bir viicut sivisinin tespitinde XE‘»”d“S“‘Ve»lM'krOb'VOIOJ‘A”a Bilim Dal.

) ) : . - B : ) o ) ) stanbul Universitesi-Cerrahpasa,
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Bu bolimiin ilk kisminda viicut sivilarinin tanimlanmasinda kul-
lanilan mevcut geleneksel biyoanalitik yontemler; ikinci kisminda
ise adli serolojik incelemeler icin son yillarda adli bilimlerdeki
yeni gelismeler ve yonelimler isiginda gelistirilen ve gelistirilmek-
te olan yeni metotlar irdelenmistir.

Biyolojik Delillerin Tanimlanmasinda Kullanilan
Rutin Adli Serolojik Yontemler

Kan Tespit Yontemleri

Kan, kirmizi kan hicrelerinden [(eritrositler), beyaz kan hicre-
lerinden (lGkositler) ve protein agisindan zengin bir sivi olan kan
plazmasinda asili olarak bulunan trombositlerden olusan hiic-
resel bir fraksiyondan meydana gelir. Kirmizi kan hicreleri, ha-
cimce tam kanin yaklasik %40-45'ini olusturur. Bununla birlikte
(okositler ve trombositler, her biri kan hacminin sadece %1'inden
daha azina katkida bulunur. Kanda DNA iceren tek hiicre l6ko-
sitlerdir; kirmizi kan hucreleri DNA icermez. Genel olarak tam
bir DNA profili elde edebilmek icin yaklasik 0,1 ml kan yeterlidir
(Byard ve Payne-James, 2015). Son yillarda yeni gelistirilen kitler
yardimiyla eser miktardaki drneklerden de identifikasyon amacli
basarili DNA izolasyonlari gerceklestirilebilmektedir

Kirmizi kan hiicrelerinin ayirt edici rengi, hemoglobin (Hb) tara-
findan verilir Hemoglobin, kirmizi kan hicrelerindeki proteinin
%95'inden fazlasini ve kandaki toplam proteinin yarisindan fazla-
sint olusturur. Normal yetiskin hemoglobini ikisi a zinciri ve ikisi
B zinciri olmak Uzere dért polipeptit zincirden meydana gelir. Her
bir polipeptit zinciri, bir protoporfirin halkasi ile bir koordinasyon
kompleksi icindeki bir demir iyonundan olusan hem kismina sa-
hiptir. Demir iyonuoksidasyon durumuna gore Fe? veya Fe* olarak
bulunur. Fe?*, 0,'nin baglandigi durumdur. Hem, hemoglobine ren-
gini veren pigmenttir ve kirmizi rengin tonunu, demirin oksidasyon
durumu belirler. Oksijenli hemoglobin [oksiHb) parlak kirmizidir,
deoksiHb daha mordur ve hemoglobinin oksitlenmis Fe® duru-
mundaki demir ile (methemoglobin, metHb) kahverengimsi bir
renkte bulunur. Bu formlarin her biri, gorinir aralikta (400-700
nm) tanisal bir absorpsiyon spektrumuna sahiptir.

Kanin adli acidan tespiti ve tanimlanmasi icin kullanilan ve cogu
rutin uygulamalara gegcmis pek ¢ok yontem vardir. Bunlarin biyik
kismi, kandaki hemoglobinin varligina dayanir.

Kanda Mikroskobik Incelemeler ve Kristal Testleri

Ortamda sipheli taze bir kan lekesi mevcutsa geleneksel preparat
boyama yontemleri yardimiyla kan icindeki sekilli elemanlarin tespi-
tine yonelik dogrudan mikroskobik incelemeler yapilabilir. Daha eski
stipheli kan lekeleri icin mikroskobik inceleme temelli cesitli kris-
tallendirme testleri kullanilir Bunlardan en bilineni Takayama testi-
dir. Klordr veya piridin varliginda hemoglobinden hem ekstraksiyonu
sonucu mikroskobik inceleme ile tanimlanan belirgin kristallerin
olusumu ile karakterizedir (Saferstein, 1982). Katalitik testlerin aksi-
ne, kristal testleri kimyasal oksidanlarla yanlis pozitif sonu¢ vermez.
Ancak diger hem proteinleri ile yanlis pozitif sonu¢ verebilir. Bununla
birlikte kristal testlerin duyarsizligi géz 6niine alindiginda, yanlis po-
zitif reaksiyon gorilme orani daha disiktir.

Katalitik Testler

Hemoglobinin, hem gruplari katalitik peroksidaz aktivitesine
sahiptir. Hidrojen peroksit ile katalitik oksidasyonuna dayanan,

Boliim 4: Adli Seroloji

renkli bir oksidasyon urini vermek Uzere peroksidaz aktivitesi
icin bir dizi hassas test gelistirilmistir (Gaensslen, 1983). Bu test
prosedirl su basamaklardan olusmaktadir. Stpheli leke Uzeri-
ne bir damla renksiz indikator boya eklenir ve spesifik olmayan
oksidasyonu test etmek icin bir dakika beklenir. Daha sonra H,0,
eklenir ve pozitif peroksidaz reaksiyonu ile renk degisimi gozlenir.
Bazi adli laboratuvarlar, diski érneklerinde gizli kan tespiti icin ge-
listirilmis, ticari test kitlerini kullanir.

Kan buylk alanlar icerisinde aranacaksa, yerini belirlemek icin,
kemiliminesans bir indikator boya olan luminol reaktifi veya flo-
resan indikator boya kullanilir Her iki reaktif de arama yapilacak
alana puskdurttlerek uygulanir Luminol reaksiyonundan kaynak-
lanan liminesans tam karartilmis ortamda kisa bir sire i¢in go-
rilur. Streli pozlama kullanan fotograf makineleri ile kaydedile-
bilir. Kan, floresein floresansi ile de en iyi 450 nm dalga boyunda
alternatif bir isik kaynagi yardimi ile saptanabilir ancak bazen arka
plan floresansi sorun olusturabilir Tartismali olmakla birlikte,
bazi calismalarda kan tespiti icin kullanilan katalitik testlerin co-
gunun, DNA tiplemesine olumsuz bir etkisinin olmadigi bildiril-
mistir (Tobe, vd., 2007).

Katalitik testlerin hassasiyeti oldukca yilksektir Ancak kanin
tespitinde bazen yanlis pozitif sonuclar gozlenebilir (Gaensslen,
1983). Yanlis pozitif sonuglara cesitli bitki materyalleri, kimyasal
oksidanlar ve katalizérler (agartici ve bazi demir, bakir ve nikel
bilesikleri] neden olabilmektedir. Yukarida 6zetlenen iki asamali
test prosedird, bu kategorideki ajanlar tarafindan yanlis pozitife
karsi koruma saglar. Luminol ve floresein ile yapilan piskirtme
testleri tek adimli testler olup, kimyasal oksidanlar nedeniyle
yanlis pozitif verme olasiliyi daha ylksek testlerdir. Diger viicut
swvilari semen (meni), tikirudk, ter ve idrar, kan icermedikce bu
katalitik testlerle pozitif reaksiyon gostermezler.

Katalitik testler tarama testleri olarak kabul edilir Ancak bazi la-
boratuvarlar kanin gorsel gorinimunin, gicld bir pozitif katalitik
testle birlestiginde, kan icin dogrulayici bir test gerceklestirme
zorunlulugu olmaksizin DNA analizine devam edilebilecegini be-
lirtmektedir (Byard ve Payne-James, 2015).

Hemoglobinin Spektrofotometrik Yontemlerle
Tanimlanmasi

Hemoglobinin ¢esitli formlari (oxyHb, deoxyHB, metHB, vb.] karak-
teristik absorpsiyon spektrumlarina sahiptir (Gaensslen, 1983).
Bunlar; 400-425 nm aralijinda cok glcld bir absorpsiyon tepe nok-
tasi (Soret bandi) ve 500-650 nm araliginda bir veya iki daha zayf
absorpsiyon tepe noktasidir (0 ve [ bantlari). Dar spektral araligi ile
Soret bandinin giicli tek piki, hemoglobin icin karakteristiktir. Bu
yontemle 1T ml" lik 6rnek ekstraktlari, bir mikro spektrofotometre
(nano-drop) kullanilarak degerlendirilebilir ve yéntem olay yerinde
kullanim icin uygundur (Hanson ve Ballantyne, 2010).

Kan Tanimlamasi icin immiinolojik ve immiinokromatografik
Testler

immiinolojik testler siipheli numunenin tiir kokenini belirlemeye
yardimci olur. Kanin tdr orijiniicin kullanilan geleneksel presipitin
testleri, bir eritrosit membran proteini olan glikoforin A'yi veya
hemoglobini hedef alan immuinokromatografik analizler ile blyik
oranda gelistirilmistir Hemoglobin testinin tir 6zgulligu mutlak
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degildir; primat hemoglobinleriyle beklenen ¢apraz reaksiyonlara
ek olarak, yaban gelincigi ve diger bazi primat olmayan tirlerden
gelen hemoglobinlerde yanlis pozitif sonuclar gézlenmistir. Gliko-
forin A testiicin hicbir capraz reaksiyon bildirilmemistir (Byard ve
Payne-James, 2015).

Son yillarda gelistirilen imminokromatografik temelli hizli kart
testleri de ticari olarak bulunmaktadir. Bu testlerin yukarida bah-
sedilen tarama testlerine gore kullanimi daha kolay ve pratiktir.
Bunlardan bazilari, primat kanini identifiye etmek icin kullanilan
Hema Select, ABAcard Hema Trace ve Hexagon OBTI gibi immii-
nolojik temelli testlerdir. Hexagon OBTI ile eski ya da degrade ma-
teryallerden sonu¢ almak mimkinduir. Fakat yanlis negatif sonuc
verebilecedi de gozden kacirilmamalidir (Johnston, vd., 2008).

Adli Bilimlerde Kan ve Kan Lekeleri Uzerinde Serolojik
inceleme Gerektiren Bazi Ozel Durumlar

Menstriel kan ve periferik kanin ayrimi; kan iceren bir semen le-
kesi ile karsilasildiginda, kanin menstriel kaynakli kan mi yoksa
bir travma sonucu olusan periferik kan mi oldugunu belirlemek
konusunda dnemli bilgiler saglayabilir. Ayni sekilde, bebek oldir-
me veya bebek istismari vakalarinda, kan lekelerinin cenin kay-
nakli olup olmadiginin tanimlanmasinda da yararlanilabilinir.

Menstriel kan, periferik kana ek olarak endometriyal doku ve
servikal mukus icerir. SUpheli bir menstriel kan lekesinde en-
dometriyal dokunun varligi mikroskobik inceleme ile saptanabilir.
Ayni sekilde fibrin bozunmasinin bir Grind olan D-dimer, immi-
nolojik analizle saptanabilir. Klinik olarak tromboz tanisi icin kul-
lanilan bu analiz, menstriel kaninin tespitiicin de kullanilmak-
tadir (Baker, vd., 2011).

Fetal hemoglobin tespiti, fetal kanin kesin olarak gostergesi-
dir. Fetal hemoglobin, hamileligin ilk birkac hafta icinde ortaya
cikar ve dogumdan sonra 4-6 ay boyunca devam eder. Fetal Hb,
imminoassay ve elektroforetik hareketlilikteki farklilik ile eriskin
Hb'den ayirt edilebilir (Gaensslen, 1983).

Sekil 1

Menstruel ve periferik kan varligi ve ayrimi icin kullanilan immi-
nokromatografik temele dayanan hizli kart testi. Testin yorumlan-
masinda C c¢izgisi testin calistigini, P ¢izgisi numunenin periferik
kan érnedi icerdigini, M ¢izgisi ise numunenin menstriiel kan érne-
gi icerdigini gbstermektedir Ornek resimler. yazarlarin bu konuda
yaptiklari calismalar kapsaminda (retilmistir ve gorintilerdeki dort
test icin de analiz edilen numunenin periferik kan érnegi oldugu go-
rilmektedir.

Periferik kan ve menstriel kan ayriminda mikroskobik yontem-
lerin yani sira gelistirilen immunokromatografik temelli hizli kart
testleri de son yillarda kullanima sunulmustur. Bu testlerin en
bilineni SERATEC® PMB testidir (Sekil 1). Test 10 dakika icinde
stpheli bir kan lekesinin periferik kan mi, yoksa menstriel kan
mi oldugunu ylksek bir hassasiyetle gosterebilir.

Bazi olgularda, bir su¢ mahallindeki veya bir siiphelideki kan le-
kesinin suc olayindan dnce mi sonra mi olustugu sorulari ortaya
cikabilir. Bu ve buna benzer durumlarda kan lekesinin yasi sorgu-
lanabilir. Eskidikce kan lekelerinde meydana gelen en belirgin de-
gisiklik, rengin kirmizidan kahverengiye déntismesidir. Bu durum
hemoglobinin hemikroma gecis yapan metHb’ye oksitlenmesiy-
le olusur. Bu degisiklikler; 500-650 nm'de Soret bant bolgesinde
spektral kaymalarla gosterilir temsil edilir. Soret bant kaymasi,
415 nm’deki (oxyHb) absorpsiyon pikinden 406 nm’ye gecis yap-
maslyla karakterizedir. Pik kayma orani, leke birikimini izleyen ilk
24-48 saat boyunca en ylksektir. Fakat bu spektral degisimin hizi
sicaklik ve nemden etkilenebilir [Hanson ve Ballantyne, 2010).

Kan lekesi yasini belirlemek icin baska yontemler de onerilmistir
(Bremmer, de Bruin ve van Gemert 2012). Bunlardan en umut ve-
rici olani, zamana bagli bozunan haberci RNA (mRNA] molekdille-
rinin geri kazanimini 6lemektir (Anderson, vd., 2005). Bu yontem
kan lekelerinin yasini hafta dizeyinde ayirt etme potansiyeline
sahiptir.

Semen ve Seminal Sivinin Tespiti icin Kullanilan Serolojik
Yontemler

Cinsel saldirilarin adli analizinde en c¢ok iki soruya odaklanir
Bunlardan ilki “cinsel aktivite kaniti var mi?” ikincisi “saldirgan
kimdir?” sorularidir. ilk soru, muayene sirasinda magdurdan ali-
nan vajinal strtntiler, oral sirtntiler, anal strintiler veya vicut
sUrintileri Uzerinde semen tespiti yapilmak suretiyle ele alinir
Giysilerde, yatak carsaflarinda veya diger ylzeylerde semen le-
kelerinin saptanmasi da cinsel temasin kaniti olabilir Semenin
spermatozoa icerdigi tespit edilirse, DNA pro$Sllemesi yapilabilir.

Semen, seminal plazmada siispanse edilmis spermlerden olusan
hicresel bir fraksiyondan olusur. Seminal plazma, erkek Greme
sisteminin yardimci bezlerinden, esas olarak seminal vezikil-
lerden ve prostattaki salgilardan olusur. Normal erkek ejakila-
tr ortalama hacimce yaklasik 3-4 ml" dir ve yaklasik 200 milyon
sperm icerir. Ejakilat hacimleri ve sperm sayilari dnemli dlciide
degisebilir ve bezlerin salg aktivitesi ve dnceki bosalmadan gecen
zaman araligi gibi faktorlere baglidir.

Spermatozoa, insan spermindeki ana DNA kaynagidir. Her sperm
hicresi, erkek genomunun haploid bir tamamlayicisini ve yaklasik
3 pg DNA" yi tasir. Boylelikle birkac yiz sperm iceren bir numu-
neden tam bir DNA profili elde edilebilir (Byard ve Payne-James,
2015).

Diger vicut bolgelerinden alinan vajinal sirintid veya surinti
drneklerinin analizinde, mevcut herhangi bir semenin kurbanin
sivilari ve skuamoz epitel hiicreleri ile karisacagi varsayilabilir
Sperm DNA'si, epitel hiicre DNA'sindan farkli sekilde ekstrakte
edilebilir, bu da ayrilmis sperm ve epitel hiicre DNA fraksiyonla-
rinin bagimsiz olarak profillenmesine izin verir. Diferansiyel eks-
traksiyon islemi rutin bir protokolle yapilabilir.



Spermatozoanin Mikroskobik Tespiti

Spermatozoanin tespiti, semen varliginin kesin kanitidir. Sperma-
tozoa, DNA'yriceren oval bir bas ve kuyruktan olusan karakteristik
bir morfolojiye sahiptir Normal bir spermin morfolojik 6zellikleri
Kruger strict parametreleri ve DSO (Diinya Saglik Orgiiti) kriter-
leri ile belirlenmistir. Belirlenen kriterlere gore bas uzunlugu 5-6
pm, genisligi ise 2,5-3,5 mikron olmalidir. Kuyruk boyu yaklasik 45
mikron civarindadir. Bas ve kuyruk, kirilgan bir boyun ile birbirine
baglidir. Vajinal surinti orneklerinin mikroskobik incelemesinde
genellikle spermlerin kuyruk kisimlarinin kaybedildigi gozlenir
(Allard, 1997). Spermatozoa konvansiyonel ve faz-kontrast mik-
roskopu ile tespit edilebilmesine ragmen, histokimyasal boyama
ile daha kolay gorintilenebilin Bu yontem &zellikle vajinal epi-
tel hiicreleri ve diger hicresel kalintilari iceren mikroskobik bir
alanda sperm ararken degerlidir (Jones, 2005). Sperml lekeleri
histokimyasal incelemeler icin yaygin olarak hematoksilen/eozin
(H&E) ve nikleer hizli kirmizi/pikroindigokarmin (Noel agaci leke-
si) boyalariile boyanir. Yeni gelistirilen floresan ile etiketlenmis bir
monoklonal antikor yardimiyla sperm baslarinin boyanarak, flo-
resan mikroskobu ile otomatik sperm aramalari yapilabilmektedir
(Byard ve Payne-James, 2015).

Semen Testleri

Cinsel saldiri kaniti, genellikle mikroskopi ile sperm aramasi ya-
pilmadan once meni varligi acisindan taranir. Bu amacla menide
vlicudun baska yerlerinde oldugundan cok daha yiksek seviyeler-
de bulunan seminal plazma bilesenlerinin saptanmasina dayanan
bir dizi tarama testi gelistirilmistir. Hali hazirda kullanilan belir-
teclerin en onemlilerine asagida kisaca deginilecektir Bu belir-
teclerin bircogu, spermatozoa tespit edilemediginde semen icin
bir dogrulama testi olarak kullanilmaktadir [Jones, 2005).

Kolin: Semen bir potasyum iyodir-iyot cozeltisi ile karistirildi-
ginda belirgin kahverengi kristallerin olustugu gozlenir. Florence
testi, semen icin hizli bir tahmin testi olarak kullanilir (Hardinge,
vd., 2013).

Asit fosfataz (AF): AF androjen kontroli altinda prostatta sen-
tezlenir insan seminal plazmasinda, diger viicut sivilarindan
100-1000 kat daha ylksek seviyelerde bulunur. AF’ler, vajinal si-
vilar dahil olmak Utzere bircok dokuda disik seviyelerde gorilur
(Sensabaugh, 1979]). Bazi insan dokularinda, bitki ekstraktlarinda
ve mikroplarda tartaratla inhibe edilmeyen diger AF'ler bulunur;
ancak bunlar tipik olarak semenden cok daha diisik seviyelerde
bulunur.

AF aktivitesi semen icin bir tarama testi olarak kullanildiginda,
substrat hidrolizi, bir renk reaksiyonu olusturur (Brentamin tes-
ti). Renk degisimi belirli bir zaman i¢inde olustugunda test pozitif
olarak degerlendirilir (Lewis, vd., 2013). Bu test carsaf gibi esya-
lardaki meni lekelerini bulmak icin de kullanilabilir Test icin bir
parca filtre kagidi steril su ile islatilir ve semen varligi arastirilan
lekeye uygulanir, sonrasinda reaktif eklenmesiyle yogun bir mor
rengin belirmesi testin pozitifligini gdsterir. (Sensabaugh, 1979).

Prostat spesifik antijen (PSA): PSA (p30 proteini olarak da bili-
nir) androjen kontroli altinda prostatta sentezlenir. Seminal plaz-
mada diger vicut sivilarindan ¢ok daha yiksek seviyelerde (410
000 kat) bulunur. Diger vicut sivilarinda cok distk ekspresyonu
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nedeniyle, prostat kanserinin saptanmasi icin rutin olarak klinik
bir belirtec olarak da kullanilir Bu 6zgulluk goz 6ntine alindigin-
da, saptanan dizeylerin diger vicut sivilarinda bulunan dizeyleri
asmasl kosuluyla, PSA semen icin dogrulayici bir belirte¢ olarak
kabul edilir (Hochmester, vd., 1999).

PSA'nin tespiti, lateral akis immino analizlerine dayali hizli kart
testleri gelistirilmistir. Bu yonteme ek olarak, ELISA test kitleri
ile PSA kantitatif olarak da analiz edilebilir. Yontem nadir olarak
tikurik ile zayif yanlis pozitiflik verebilir (Byard vd., 2015).

Seminogelin: Seminogelin, ejakulasyon sonrasinda spermatozo-
ayi cevreleyen ve seminal viskositeyi olusturan baslica proteindir.
Bosalmayi takiben, pihti, proteoliz ile sindirilin Seminogelin i¢in
immiunolojik testin, diger vicut sivilarindaki antijenlerle ¢apraz
reaksiyon gostermedigi rapor edilmistir (Pang ve Cheung, 2007).

fliskiden Sonra Gecen Siire - Koital Sonrasi Aralik (KSA)

Iliski sonrasi, bir stpheli iddia edilen saldiri anindan dnce rizaya
dayali bir cinsel eylemde bulundugunu iddia ettiginde veya mag-
durun iddia edilen saldiriya iliskin ifadesinin dogrulugu kesin
olmadiginda 6nem tasiyabilin KSA'yi tahmin etmeye ydnelik her-
hangi bir girisim, 6zellikle cinsel iliski sirasinda vajinada biriken
semen miktari ve vajinal sivilarla drenaj ve seyreltme nedeniyle
vajinadan semen kaybi orani gibi bilinmeyen degiskenleri icerme-
si nedeniyle karmasiktir Potansiyel KSA gostergeleri arasinda,
sperm sayisi ve kalitesindeki degisiklikler, AF aktivitesi ve PSA

seviyeleri sayilabilir (Jones, 2005)

Spermatozoa sayisi ve kalitesi: Vajinal yaymalarin mikroskobik
incelemesi bazen hareketli spermatozoayi tespit etmek icin mag-
durun tibbi muayenesi sirasinda yapilin Hareketli sperm, yakin
KSA'larda bile vakalarin sadece kicik bir kisminda gozlenir. Ha-
reketli sperm tespit edildiginde, genellikle 0-12 saat KSA kabul
edilebilir [Allard, 1997). KSA uzadikca, sperm sayisinda genel bir
disus ve kuyruksuz olarak ortaya c¢ikan sperm oraninda bir artis
gozlenir (Allard, 1997).

Asit fosfataz (AF) aktivitesi: Asit fosfataz aktivitesi, artan KSA ile
genel bir disls gosterir (Sensabaugh, 1979). Ancak, aktivite sevi-
yeleri her KSA'da 100 kat kadar degistiginden, herhangi bir kesin-
lik ile bir KSA tahmini yapmak mumkin degildir. Sivap AF aktivite
seviyelerinin, cinsel birlesmeden 3-6 saat sonra endojen vajinal
AF icin esik seviyesinin altina distigu kaydedilmistir.

Prostata 6zgl antijen seviyesi: PSA dizeylerinin nicel 6l¢imd,
artan KSA ile AF'de gozlemlenenle ayni disis modelini sergiler
(Graves, vd., 1985). AF'de oldugu gibi, PSA seviyeleri her KSA'da
100 kat kadar degisir. Ancak semendeki PSA seviyesi tespit limi-
tinden yaklasik 100.000 kat daha yuksek oldugu icin, cok ylksek
veya cok duslk degerler tespit edildiginde kantitatif PSA bulgulari
belirleyici olabilir.

Tiikurak

Takirdgun yaklasik %99°u su, geri kalani elektrolitler ve prote-
inlerden olusur. Tukurik ayrica bukkal hicreler icerir. Bu hiicre-
lerden de DNA proSllemesi yapilin. Sigara izmaritleri, ¢cignenmis
yiyecekler ve icecek kaplari gibi cesitli kaynaklardan elde edilen
tikuruk lekeleri, tam bir DNA profili elde edilmesine olanak verir.
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Kisim 1: Adli Bilimlerde Biyolojik Delil Toplama ve incelenme Siirecleri

Ozellikle, bircok cinsel saldirida gogislere, boyuna ve agiz cevre-
sine gerceklestirilen oral temasin kanitlanmasi acisindan tikdu-
ruk sivisinin tespiti onemlidir (Byard ve Payne-James, 2015).

Tikirdk icin yaygin olarak kullanilan laboratuvar testleri, tiku-
rikte en bol bulunan bir protein olan a-amilaz enziminin saptan-
masina dayanir. Alfa-amilaz nisastalarin hidrolitik parcalanmasi-
ni katalize eder. insanlarda tiikiiriik tipi (AMY1) ve pankreas tipi
(AMY2] olmak Uzere genetik olarak farkli iki o -amilaz tipi vardir.
Her iki tip de diger dokularda cok distk diizeylerde bulunur. Ay-
rica a-amilaz aktivitesi hayvanlarda, bitkilerde ve mikroplarda da
bulunur. a-amilaz enzim aktivitesinin saptanmasina dayali test-
lerle AMYT'i AMY2'den ayirt edilemez ve insan ile insan olmayan
a-amilazlar arasinda ayrim da yapilamaz (Jones, 2005). Bunun-
la birlikte, a-amilaz aktivitesi tiikirikte diger viicut sivilarindan
yaklasik 1000 kat daha ylksektir ve bir esik seviyesinin Uzerinde
a-amilaz aktivitesinin tespiti (genellikle 1:100 seyreltilmis taze
tikarik), tukiragin mevcut oldugu kabul edilir Tukirik lekele-
rindeki a-amilaz aktivitesi zamanla bozularak testlerin basarisiz
olmasina neden olur. Bazi durumlarda, saptanabilir bir amilaz
aktivitesi icermeyen lekelerden DNA profilleri elde edilebilmekte-
dir. Bu nedenle negatif bir amilaz testi tikurigin olmadigini gos-
termez. a-amilaz enzim aktivitesini saptamak i¢in yaygin olarak
iki yontem kullanilir (Jones, 2005). Radyal diflizyon analizi, klasik
nisasta-iyot testi kullanilarak agar icine emdirilmis nisastanin
hidrolizini 6lcer. Phadebas testi ise ¢ozinmeyen bir boya etiketli
nisasta substratindan boya salinimini dlger. Her iki yontem de ba-
sittir ve olasi tukurik varligini tespit eder.

Ticari olarak temin edilebilen iki tikurik tespit test kiti, dzellikle
adli uygulamalarda siklikla kullanilmaktadir Bu testlerden SA-
LIgAE © ve RSID™ tiikirik kitlerinin her ikisi de 10 dakika icin-
de sonug verir. SALIGAE® kiti ile renksiz, tescilli bir soliisyona az
miktarda tikuruk lekesi 6zl eklenir; amilaz varsa, renksiz cozelti
parlak sari renge donusir. RSID™ tikirik testi, insan AMY1'iicin
bir yanal akis imminokromatografik formatta hizli kaset testidir.
Bu test, diger testlerle karsilastirildiginda daha duyarli ve 6zgiin-
dir (Pang ve Cheung, 2007).

Diger Biyolojik Sivi ve Dokular (idrar, Diski, Vajinal Sivi, Deri
Dékiintiisii vb.)

idrar, %95'in lizerinde su icerir ve geri kalan kismi esas olarak
inorganik tuzlardan ve cézinir metabolik atiklardan olusur. idra-
rin karakteristik rengi, Grobilin ve hemoglobin yikiminin diger pig-
mentli Griinlerinden olusur. idrarda en bol bulunan protein béb-
rek kaynakli Tamm-Horsfall glikoproteinidir. idrar, epitel hiicreleri
icerir ve idrar lekelerinden DNA profilleri elde edilebilir (Nakazo-
no, vd., 2005). Ure, kreatinin ve idrar aminleri, idrarin ana bilesen-
leridir ve idrarin olasi tanimlamasini saglayan renkli nokta test-
leri ile saptanabilir (Jones, 2005). Tamm-Horsfall glikoproteininin
saptanmasi ise, idrar icin en spesifik testtir (Akutsu, vd., 2012).

Diski, sindirim sistemi yoluyla atilan viicudun kati atigidir. Kiva-
mi, rengi ve kokusu hem diyet hem de saglik durumunu yansitir.
Goridnidm ve koku tek basina diski lekelerinin tahmin edilmesini
saglayabilir Mikroskobik inceleme, trobilinler ve bunlarin dncil
urobilinojenleriicin uygulanan testler ve diskiya 6zgti mikroplarin
saptanmaslyla daha kesin tanimlama elde edilebilir.

Bazi durumlarda, bir nesne veya bir kisi lzerinde vajinal sivi
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izlerinin tespit edilmesi degerlidir. Vajinal sivilarin saptanmasina
yonelik geleneksel yaklasim, vajinal epitel hiicrelerinin mikrosko-
bik yontemle incelenmesidir (Jones, 2005). Bu hiicreler glikojen
acisindan zengindir ve lugol iyot ¢Ozeltisi ile giicli bir sekilde bo-
yanir. Ancak, agiz epitel hicreleri de benzer sekilde boyandigin-
dan ligol iyot testi vajinal sivilar icin kesin bir test olarak kabul
edilemez. Vajinal sivilarin saptanmasina yonelik yeni iki yaklasim
bulunmaktadir. Bunlardan ilki vajinal sivilarda belirgin bir sekil-
de ifade edilen mRNA'larin tanimlanmasi (Hanson ve Ballantyne,
2010) ve vajinal mikrobiyal floraya 6zgu Lactobacillus tirlerinin
saptanmasi ile belirlenir (Fleming ve Harbison, 2010].

DNA profili, cok cesitli vicut sivilarindan ve dokularindan basarili
bir sekilde cikarilabilmektedir. Bu dokulari belirlemek icin bugline
kadar cok az test tanimlanmistir. Ancak her birinin, gerektiginde
bir tanimlama testi gelistirmek icin kullanilabilecek karakteristik
bir biyokimyasi bulunmaktadir. ilaveten, adli bilimlerde son yillar-
da, bizim viicut alanimizi paylasan simbiyotik, kommensal ve pa-
tojenik mikroorganizmalardan olusan mikrobiyotalar ile ilgili leke
identifikasyonu ve kimliklendirme ile ilgili calismalarin sayisininin
da hizla arttigi gérilmektedir (Karadayi, vd., 2021, Karaday, 2021,
Gul, vd., 2022). Mikrobiyota calismalarinin adli bilimlerdeki vaka
coziimleriicin gelecek vaat ettigi gorilmektedir (Gursoy, vd., 2023,
Karadayi, vd., 2023).

Adli Serolojik incelemeler icin Yeni Teknikler

Adli bilimler, ceza ve adalet sisteminin sirekli gelisen birimidir.
Bu alanda teknolojik gelismelere paralel olarak yeni yontemler
gelistirilmekte ve eski teknolojilerin iyilestirildigini gormekteyiz.
Adli serolojide yukarida anlatilan klasik testler genellikle onci
testlerdir ve bir ornegin viicut sivisi veya doku orijini hakkinda ke-
sin bilgi vermezler (Johnston, vd., 2008) Bu nedenle son yillarda
adli seroloji alaninda, mRNA ydntemleri, kompleks isik kaynagi
sistemleri, spektroskopik teknikler (Raman spektroskopisi), biyo-
sensorler ve proteomik dahil olmak tzere farkli yeni teknolojiler
gelistirilmistir (Alvarez, vd., 2004, Juusola ve Ballantyne, 2005, Ju-
suola ve Ballantyne, 2007, Haas, vd., 2009). Bu bolimde gelecek
vaat eden yeni gelistirilen 1sik kaynagi sistemleri, Raman spekt-
roskopisi ve adli proteomiklerin adli bilimler alanindaki son uygu-
lamalari irdelenecektir.

Gelismis Adli Isik Sistemleri

GinlUmizde delil niteliindeki biyolojik lekelerin yerinin tespitin-
de kullanilan bircok yontem olsa da, bunlarin cogu ornekte DNA
hasari olusturabilme potansiyelinden otird dzellikle numunenin
az oldugu olgularda delilin kullanilmasini tehlikeye dustire-
bilmektedir (Szeremeta, vd., 2019, Virkler ve Ledneyv, 2009). Adli
Isik Kaynaklari [AIK] 300-900 nm dalga boylarinda isik bantlari
ureten kuvvetli 1sik kaynaklaridir (Sheppard, vd.,). AlK'lar; lekel-
erin yeri gorsellestirildikten sonra bunlarin belgelenip basit bir
sekilde mahkemeye sunulmasina olanak tanimaktadir (Sheppard,
vd., 2017). AIK'lar, incelenen biyolojik lekelerin sogurucu ve fo-
toliminesans ozelliklerine dayanan, delili bozmayan ve invazif
olmayan bir yontemdir (Lee ve Khoo, 2010). Ayrica, olay yerindeki
genis ylzeylerde daha hizli tarama gerceklestirebilecedinden il-
eri dogrulama yontemlerinden once kullanilmasi zaman tasar-
rufu saglamaktadir (Szeremeta, vd., 2019). Ozelikle cok az mik-
tarda DNA'nin bulundugu orneklerde, lekenin yerinin tespitinde



kullanilan yontemin lekede tahribat olusturmamasi biyiik onem
tasimaktadir Bu baglamda AlK'larin tahribatsiz yontem olmasi
sebebi ile DNA bitunligine zarar vermemesi ve su¢ mahalinde
harcanan zamani azaltmasi bu yontemi digerlerine gore tercih
edilebilir kilmaktadir. Cinsel saldirilar sonrasinda 6nemti bir delil
grubunu olusturan biyolojik lekelerin giysiler Uzerindeki yerlerinin
tespit edilmesinde gelistirilmis AIK sistemleri dnemli bir arac
olarak kullanilmaktadir (Karadayi, vd., 2018).

Olay yerinde ve laboratuvar ortamindaki biyolojik lekelerin aras-
tirilmasinda kullanilan AIK sistemlerinin farkli dalga boyu ve filt-
re opsiyonlarinin effektif kullanimina imkan saglayan teknolojiye
sahip olmasi dnemlidir. Leke yerinin tespitinde AlK'lar yillardir
kullanilmaktadir, fakat ilk kullanilan adli isik kaynaklari olay yeri
kulanimina uygun degildi. Ancak tek bir dalga boyu verebilen bu
1stk kaynaklari ve filtreli gozlikler ile lekelerin yeri tespit edilmeye
calisiliyordu. Daha etkili kullanim icin farkli lekelerin ayni anda
taranabilmesi ve leke yeri tespit edildikten sonrada dahili kamera
sistemleri ile kaydedilmesi mimkdin degildi. Yillardir laboratuvar-
larda biyolojik lekelerin tespitinde kullanilan geleneksel adli 1sik
kaynaklari sistemlerinin gelistirilmesi bu acidan onem tasimak-
tadir (Oner-Kaya, vd., 2023). Bu dogrultuda son yillarda teknolo-
jideki gelismelere paralel olarak yeni gelistirilen genis spektrum
araliginda isik yayabilen, 6zellestirilmis farkli filtrelerin kullanimi-
na imkan saglayan, kendi gorintileme ve kayit sistemleri olan ve
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olay yeri kullanimina uygun portatif cihazlar on plana ¢ikmaktadir.
Bu yeni cihazlar sayesinde kanitlar olay yerinde kalici olarak go-
rinurlestirilebilmekte ve dijital fotograf delilin, adli arastirmaciya
ve mahkemelere basit ve ayrintili bir sekilde sunulmasi saglan-
maktadir (Sheppard, vd., 2017). Yeni kullanima sunulan bu cihaz-
larin tasinabilir olmasi, ek bir ekipman gerektirmemesi, kendine
ait gelismis goruntileme ve kayit sistemlerinin olmasi ve IR dalga
boyunda da isik verebilmeleri gibi 6zellikleriyle geleneksel olarak
kullanilan AIK sistemlerine gore pek cok kullanim avantajlari bu-
lunmaktadir (Sekil 2).

Cinsel siddetin her gecen giin artis gdstermesi olay ile ilgili biyolo-
jik delillerin de dnemini artirmaktadir. Giysiler tGzerindeki semen
lekelerinin yeri semenin floresans ozelliginden yararlanilarak
AlK sistemleri ile tespit edilebilmekte, bazen de ¢iplak gozle dahi
lekenin yeri gérilebilmektedir. Miranda ve ark. (2014) biyolojik
bir leke kuruduktan sonra, floresan ozelliginin en az 60 glnlik
bir siire boyunca sabit kaldigini belirtmektedirler (Miranda, vd.,
2014). Fakat cinsel saldiri sonrasi 6zellikle bildirimi gecikmis
olgularda, giysilerin cesitli sebeplerle yikanmis olma olasiligi-
nin goz éninde bulundurularak semen lekeli kumaslar Gzerinde
AIK sistemlerinin test edildigi bazi ¢alismalar gerceklestirilmis
ve yeni gelistirilmis AlK sistemlerinin yikanmis kumaslar tzerin-
deki semen lekelerinin tespitinde etkili oldugu gosterilmistir (Ko-
bus, vd., 2002, Jobin ve De Gouffe, 2003, Fiedler, vd., 2008, Noél,
vd., 2019, Karadayl, vd., 2020, Karadayi, vd., 2021). Karadayi, vd.,
(2021) tgerceklestirdikleri calismada semen lekelerini degerlen-
dirdikleri goriintilerin % 80'ninde yikama sonrasinda seminal le-
kenin lokasyonunu tespit edebildiklerini bildirmislerdir (Karadays,
vd., 2021) (Sekil 3).

Noel ve ark. tarafindan beyaz koton kumaslar Uzerindeki ince-
lemelerde bir kac yitkama sonrasinda bile semen lekelerinin ge-
lismis AIK sistemleri ile belirlenebildigi gosterilmistir (Nogl, vd.,
2019). Su ana kadar yapilan sinirli sayida arastirmada yikanmis
giysiler Uzerindeki semen lekelerinin yerlerinin tespit edilebilme-
sinde AIK sistemlerinin daha efektif kullanimmin basta yitkama
sicakligi, kumas rengi ve kumas tipi olmak Uzere birden fazla fak-
tore bagli oldugu bildirilmistir (Kobus, vd., 2002, Fiedler, vd., 2008,
Sheppard, vd., 2017, Karadayi, vd., 2021).

Raman Spektroskopisi

Raman spektroskopisi, neredeyse 90 yil once kesfedildiginden
beri bircok farkli uygulamada kullanilan bir analitik aractir Ra-
man spektroskopisi, b Numunenin gorinir veya yakin kizilotesi
bolgesinde radyasyonun esnek olmayan sacilimina dayanan yik-
sek enerjili fotonlari iceren bir titresim teknigidir [Doty ve Ledney,
2018). Bir numudeki molekiil ile etkilesime giren 1sigin dalga boyu
temel alindiginda, sacilan isigin dalga boyunda farklar olusur ve
spektrum olcllir. Spektrum, degisen yogunluktaki bir dizi tepe
noktasindan olusur. Bu son derece secici ve neredeyse her bile-
sigin farklilasmasina izin veren parmak izi benzeri spektrumlar
olusturur.

Adli bilimler uzmanlari, sipheli ile olay yeri arasinda bir ilis-
ki kurabilmek ya da bu iliskinin bulunmadigini gdsterebilmek
icin kanitlarin analizinde cok disiplinli teknikler kullaniz Raman
spektroskopisi, diger spektroskopik tekniklerin sinirlamalari-
nin ¢cogunu ortadan kaldiran cok cesitli adli 6rneklerin analizi ve
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karakterizasyonu ic¢in kullanilan ¢ok yonli bir tekniktir Birkag
yeni lazer kaynaginin bulunmasi, holografik i1zgaralarin gelistiril-
mesi ve verimli Rayleigh filtrelerinin kullanimi dahil olmak Uze-
re son yillarda Raman spektroskopi cihazi teknolojisinde bircok
onemli ilerlemeler gerceklesmistir.

Bircok teknigin aksine, Raman analizi numuneyi bozmaz ve nu-
mune hazirligr gerektirmez. Bu nedenle DNA ekstraksiyonu gibi
sonraki analizlerin uygulanmasina imkan tanir Bunlarin hepsi
adli acidan son derece onemlidir. Bunun yanisira, herhangi bir
(kati, sivi ve gaz) numune analiz edilebildiginden teknik, numune
tipi ile sinirli degildir. Daha da onemlisi, elde tutulan ve tasinabi-
lir oldugundan dogrudan bir su¢c mahallinde, polis karakolunda
veya kanitin bulunabilecegdi veya analiz gerektirebilecedi baska bir
yerde analiz gerceklestirilebilir Tasinabilir Raman spektroskopi
cihazlarinin tezgah Ustu cihazlara kiyasla daha az hassas oldu-
gu bilinmektedir. Bununla birlikte, iki kan tiri arasinda ayrim
yapmak icin hala yeterli varyasyon oldugu gercedi, olay yerinde
kullanilmak tzere Raman spektroskopisinin yliksek potansiyelini
gostermektedir.

Raman spektroskopisinde, farkli dalga boylarina sahip lazer isi-
ginin belirli avantajlari ve dezavantajlari vardir. 415-nm ve 532-
nm gibi UV-gérinir lazer cizgileri tipik olarak bu spektral aralikta
elektronik gecislere sahip molekillerden Raman sinyalinin rezo-
nans artisina neden olabilir. Ayrica Raman spektral kitiiphanesi
hicbir sekilde MS analizi icin kullanilan bazi kitiphaneler kadar
kapsamli veya yaygin olarak kullanilabilir degildir. Bu, gelistirilme-
si gereken onemli bir eksikliktir (Doty ve Ledney, 2018). Adli ila¢
analizi, toksikoloji ve iz kanit analizinde rutin olarak yapildigi gibi,
bilinmeyenleri bilinenlerle eslestirmek icin spektral kitiiphane-
lerin olusturulmasi onemlidir

2015 yilinda Zapata ve ark. (2015) spektrometrik teknikler kulla-
nilarak vicut sivilarinin adli analizi icin cesitli calismalari gézden
gecirdi (Zapata, de la Ossa & Garcia-Ruiz, 2015, Zapata, Gregdrio
Martins & Garcia-Ruiz, 2015). Sikirzhytski ve ark. (2010], ilk ola-
rak periferik kan, tukdrik, meni, ter ve vajinal sivi dahil olmak
Uzere bes ana vicut sivisinin farklilasmasini gostererek Raman
spektroskopisi ile vicut sivilarmin analizine oncilik ettiler (Si-
kirzhytski, Virkler & Lednev 2010). Arastiricilar ilk asamada viicut
sivilarini en disik % 96.4 tahmin dogrulugu ile ayirt edebilirken
sonraki asamada daha karmasik istatistiksel analizlerin kullani-
mi ile 2016 yilinda yontemi daha da gelistirdiler ve tahminlerde
neredeyse tam dogruluk oranlarina ulastilar. Periferik kan (Virk-
ler ve Lednev, 20104, Virkler ve Ledney, 2010b), tiikiirik (Virkler ve
Ledney, 2010b), semen (Virkler ve Ledney, 2009), ter (Sikirzhytski,
vd., 2012] ve vajinal sivinin (Sikirzhytskaya, vd., 2012) spektrosko-
pik isaretlerini olusturmak icin cok degiskenli istatistiksel analiz
kullandilar. Lednev'in arastirma grubu, bu bes viicut sivisini ta-
nimlamaya ve ayirt etmeye ek olarak yontemin, insan ve hayvan
kanini (McLaughli, Doty & Lednev 2014a, McLaughli, Doty & Led-
nev 2014b) ve menstirel kani periferik kandan (Sikirzhytskaya,
Sikirzhytski & Lednev 2012] ayirt edilebilecedini gosterdi. Ayrica
arastiricilar toz, kum ve toprakla (Sikirzhytskaya, vd., 2013 konta-
mine olmus viicut sivilarini tanimlayabildiler ve kan (McLaughlin,
vd., 2013) veya semen (MclLaughlin ve Lednev 2015) Gzerinde bi-
rikebilecek cesitli substratlarin ve ayrica kan karisimlarinin ayri-
minda basarili oldular.
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Su¢ mahalli bircok kirletici unsurun yer aldigi ortamlardir ve bu
nedenle de kontaminasyonlar yaygin olarak gordlidr. Bir calisma-
da, gercek vakalardaki adli ornekleri taklit etmek icin kan lekeleri
toz, kum ve toprak ile kirletildi ve bu 6rnekler raman spektromet-
risi ile analiz edildi. Calisma sonunda arastiricilar, leke kontamine
oldugunda bile kanin Raman spektroskopisi ile basarili bir sekil-
de tanimlanabilecegini gésterdiler (Sikirzhytskaya, vd., 2013).

Kan lekeleri eskidikce belirli spektral degisiklikler meydana ge-
lir Bu degisimlerin incelenmesi leke yasinin tespitinde yeni bir
yaklasimdir. Doty ve ark. (2016) tarafindan yapilan calismada, Ra-
man spektroskopisi ile bir kan lekesinin bir ylizeyde ne kadar stire
kaldigini belirlemeye yonelik iki farkli calisma gerceklestirilmistir.
Arastirmacilar yontemin bir haftaya kadar ve daha da sasirtici bir
sekilde iki yila kadar kan lekesinin yasininin tahmin edilebildigini
bildirdiler (Doty, vd., 2016, Doty, vd.,2017).

Bir leke eskimis olsa bile, orta IR bdlgesinde Raman spektrosko-
pisive ATR-FTIR kullanarak insan semen ve kanini karakterize et-
mek gibi bazi calismalar yapilmistir (Zou, Xia & Yang, 2016). Feine
ve ark. (2017) Raman spektroskopisi kullanarak prostat spesifik
antijen [PSA] tespiti ile idrar bulasmis bir seminal sivida semen
varligini dogruladilar (Feine, vd., 2017). Ayrica, insan ve hayvan
kani, tasmnabilir bir Raman cihazi kullanilarak ayirt edilmistir (Fu-
jihara, Fujita & Yamamoto, 2017). Raman spektroskopisinin vicut
sivilarinin ve murekkeplerin analizinden elyaflara, patlayicilara ve
atesli silah kalintilarina kadar adli uygulamalar icin olagantstu
bir teknik oldugu son calismalarla kanittanmistir (Doty ve Ledney,
2018).

Gelecekte, Raman spektroskopik yontemlerinin rutin vaka analizi
calismalarina dahil edildigini gorebiliriz. Ancak bunun icin yonte-
min ve metodolojilerin olusturulabilmesi icin zamana ihtiyac var-
dir Bununla birlikte son on yilda kaydedilen dnemli ilerlemeler
gostermektedir ki Raman spektroskopisi, adli bilimler icin olduk-

ca guvenilir ve avantajli bir teknik olma yolundadir.
Adli Proteomik

Proteomik, proteomlarin (bir doku veya bir organizmanin toplam
proteinleridir] cevresel veya fizyolojik kosullara yanit olarak mey-
dana gelen degisimleri inceler (Tyers & Mann, 2003). Proteomik
calismalar; mikrobiyoloji, hiicre ve molekdiler biyoloji, botanik, de-
niz bilimleri, gida bilimleri, kanser ve immiinoloji calismalarinda
yaygin olarak kullanilmaktadir [Aebersold ve Mann, 2003). Proteo-
miklerin gelisimi, sivi kromatografisi - kiitle spektrometrisi/ kiitle
spektrometrisi (LC-MS/MS], istatistiksel ve biyoinformatik araclar

dahil olmak Uzere bir dizi teknolojiye dayanir (Pedrioli, vd., 2004).

Proteomik calismalari son yillarda, biyolojik sistemleri incelemek
icin cok guclu bir yontem olarak karsimiza ¢ikmaktadir. LC-MS/
MS teknigindeki son gelismeler, numunelerdeki peptitlerin ve pro-
teinlerin yeni nesil dizileme ydntemleri ile karsilastirilabilir di-
zeyde hizli analizlerine olanak saglamistir. Spesifik primerler ge-
rektiren polimeraz zincir reaksiyonu (PZR] ve antikor ihtiyaci olan
immiunolojik yontemlerle karsilastirildiginda, proteomikler, daha
az zaman ve maliyetle analiz yapilabilmektedir. Ciinkd bu yontem-
le yeni antikorlar veya primerlerin gelistirilmesine gerek yoktur
(Merkley, vd., 2019). Proteomik, cesitli peptitlerin ve proteinlerin
tek bir calismada ylksek 6zgullikle tanimlanmasini ve miktari-
nin belirlenmesini mimkin hale getirmistir (Duong, vd., 2021).



Proteinleri ve onlarin bagil bolluklarini ifade eden bir proteom
profili, bir 6rnedin DNA bilgisinden cok daha iyi bir kiresel pro-
filini olusturur. Baska bir deyisle, proteomik, meydana gelen bi-
yolojik stirecleri etkin bir sekilde belirleyebilir (Akcan, vd., 2020).

Geleneksel jel bazli proteomikler emek gerektiren, yogun ve
zaman alici calismalar olsa da son yirmi yilda LC-MS/MS bazli
proteomiklerin gelistirilmesi, birkac saat icinde binlerce peptit ve
proteinin ayrilmasina ve analizine imkan saglamaktadir (Zhang,
Wu & Stenoien, 2014). Ayni zamanda, daha yiiksek 6zgullik, tek-
rarlanabilirlik, zaman ve maliyet acisindan iyi bilinen immunolojik
testlerle gore daha avantajlidir (Pedde, vd., 2017). Adli bilimler-
de kan, deri, idrar ve sac gibi cesitli orneklerden DNA tiplendi-
rilmesiyle kisilerin kimliklendirilmesi en etkin yontem olmakla
daha 6nce de sdylendidi gibi DNA degradasyonunda profilleme
yapilamaz (Merkley, vd., 2019). Bazen DNA, kullanilir halde olma-
masina ragmen proteinler kullanilabilir durumda olabilir (Moini,
2018). Proteomik, heniiz adli bilimlerdeki uygulamalari agisindan
oldukca yenidir. Son yillarda bu alanda doku ve vicut sivilarinin
tanimlanmasi (Legg, vd.,2017, Kamanna Henry ve Voelcker, 2017),
protein toksinlerinin tanimlanmasi ve miktar tayini (Abd El-Aziz,
vd., 2020, Sauvage ve Hardouin, 2020), kimliklendirme (Adeola,
vd., 2018, Parker, vd., 2016) ve yabani suslarin ve laboratuvara
uyarlanmis bakteri suslari arasindaki ayrima (Leiser, vd., 2018)
odaklanan yeni calismalar yayinlanmistir.

Bu bolimde, dzellikle viicut sivilari (kan, idrar, meni, vajinal sivi,
tikirik), sac, kemik gibi insan érneklerinin analizi icin kullanilan
adli proteomiklerin son on yildaki yeni uygulamalari analtilacaktir.

Viicut Sivilarinin ve Dokularinin Tanimlanmasinda
Proteomlar

Geleneksel DNA analiz yontemleri ile olay yerinden toplanan in-
san vicut sivilarindan veya dokularindan sdphelinin kimligi belir-
lenebilir Bununla birlikte, bir genetik profil tek basina vicut sivi-
sini veya numunelerin doku tipini (6rnegin sivilarin kan, tikurik,
vajinal sivi, meni veya adet kani olup olmadigini) ayirt edemez.
Bazen spesifik viicut sivilarinin veya doku kaynaklarinin orijininin
belirlenmesi olayin ¢oziimiinde olduk¢a 6nemlidir. Proteomik, tek
bir deneyde cesitli proteinlerin saptanmasina izin veren ve yalniz-
ca az miktarda numune gerektiren bir yontem olarak ortaya ¢ik-
mistir. Ayrica, hedeflenen proteomikler ve geleneksel DNA analizi
icin kullanilan numune hazirlama prosedurleri birbirine oldukca
benzerdir (Whiteaker, vd., 2011).

Vicut sivilarinin kaynaginin belirlenebilmesi icin dncelikle prote-
inlerin materyallerden ekstraksiyonu yapilir daha sonra protein-
lerin sindirimi gerceklestirilir ve son olarak da peptitlerin LC-MS/
MS yontemi ile analiz edilin Proteomik sonuglarina dayanarak,
Van Steendam ve ark. (2013) tarafindan 2003 yilinda referans bir
kUtUphane gelistirmislerdir. Bu referans veri tabani, farkli biyolo-
jik sivilar icin bir dizi isaretleyici protein icermektedir (Van Steen-
dam, vd., 2013).

Hemoglobin kanda biylk miktarda ve yiiksek 6zgullikte bulundu-
gundan kan icin bir biyolojik belirteci olarak kullanilir (Wild, vd.,
2001). Semenin belirte¢ proteinleri semenogelin 1 ve 2, prostata
0zgu antijen ve prostat asit fosfataz iken, kornilin, involukrin ve
kornifin vajinal biyobelirteclerdir. Alfa-amilaz 1 tikirikte bulunur
ve alfa-amilaz 2 meni ve vajinal sekresyonda bulunur. Bu nedenle

Boliim 4: Adli Seroloji

alfa-amilaz 1, yuksek miktarda ve 6zgulligu nedeniyle tikirik
belirtec proteini olarak kullnilir Menstriel kanin biyobelirtecleri
ise kandan gelen hemoglobin ve vajinal salglardan gelen korni-
lindir (Van Steendam, vd., 2013). Plunc-protein, nazal sekresyon-
lara 6zgi oldugu icin Ust solunum yolu salgisinda bir biyobelirte¢
olarak kullanilin Normal insan idrarinda en bol bulunan protein
tromodulin iken, alfa-1-mikroglobulin/bikunin énclst idrarda da
saptanabilir. Bu proteinler kanda bulundugundan, hemoglobinin
yoklugunda idrari tanimlamak icin kullanilabilir (Sun, vd. 2005,
Doykov, vd., 2020). immiinoglobulinler diskida saptanabilirler ve
hemoglobin yoklugu ile birlikte bu matrisin icin belirtec proteini
olarak kullanilmasi mimkindir (Van Steendam, vd., 2013). Olus-
turduklari veri tabanina dayanarak Van Steendam ve ark. (2013)
menstriel kan, periferik kan, meni, vajinal sivi, tikuruk, burun
salgisi, idrar ve diskiyr dogru bir sekilde tanimlayabildiler. Ayrica,
karisim haline getirdikleri bazi numuneleri (meni + vajinal s,
meni + insan kani, meni + tikirdk, insan kani + tikirik ve sigir
kani + tikurik gibi) ve gercek adli 6rnekler kullanarak bu sivilarin
cesitli karisimlarini tespit edebildiler (Van Steendam, vd., 2013).
Bununla birlikte, bu teknigin, belirli bir hedef viicut sivisi icin ce-
sitli aday biyobelirteclerin disik 6zgulligu ve tutarsiz sonuclar-
dan dolayi bazi dezavantajlari vardir. Bu sinirlamalari ¢cozmek icin
baska calismalar gerceklestirilmistir (Legg, vd., 2017).

Yakin zamanda yapilan baska bir calismada, protein verilerine ya-
pay zeka teknikleri uygulanarak ylksek dogrulukla farkli doku ve
organlar ayirt edilebilmistir (Kushner, vd., 2018).

Proteomiklere ek olarak, enzimatik sindirim olmaksizin vicut si-
vilarinda dogal olarak bulunan peptitlerianaliz etmek icin peptido-
mikler de uygulanabilir (Duong, vd., 2021). Bu peptitler genellikle
endojen proteolitik enzimlerden tiretilin Bu nedenle kiitleleri ve
yukleri genis bir aralikta degisebilir, bu da geleneksel proteomik
veri tabani arastirmasinda zorluklara neden olur. Bununla birlikte
adli proteomiklerin vicut sivilarinin tanimlanmasinda yukarida
bahsedilen basarilarina dayanarak, peptidomiklerin vicut sivi-
larindaki potansiyel peptit biyobelirteclerini belirlemek icin kul-
lanilabilir ve adli bilimlerde uygulanabilir oldugunu sdyleyebiliriz
(Vitorino, 2018).

Yakin tarihli bir calismada, svaplar Gzerindeki az miktarda (0.5-5.0
pL) seminal sivinin glvenilir bir sekilde geri kazanildigi ve saptan-
digr bildirilmistir (Brown, vd., 2021). Semenogelin | ve Il, prostata
6zgl antijen ve prostatik asit fosfataz gibi iyi bilinen seminal pro-
tein biyobelirteclerine karsilik gelen seminal sivi peptit biyobelir-
tecleri de belirlenmistir.

Adli proteomik, organ tanimlamasi icin dekullanilabilir Ornegin,
Dammeier ve ark.(2016) belirli bir merminin hangi organlara ni-
fuz ettigini belirlemek icin mermilerden doku kalintilarinin pro-
teomik analizini yaptilar (Dammeier, vd., 2016). Bu calismada,
mermiler farkli sigir organlarina (bobrek, akciger, karaciger, kalp
ve iskelet kasl) ateslendi. Daha sonra doku kalintilari toplandi ve
proteomik analize tabi tutuldu. Belirlenen proteinlerin listeleri,
ilgili organlari tahmin etmek icin bir yapay zeka algoritmasi ile
desteklendi. Ancak yontem, yalnizca tek organdan gecen ornek-
ler icin basarili oldu. Gergek cinayet vakalarinda, bazi mermiler
birden fazla organdan gecebilmektedir. Bu nedenle, bu yontemle
birden cok organ tahmin edilemedi.
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Yakin tarihli bir calismada, otopsi esnasinda 46 normal doku ve
organdan alinan 117 ornedin proteomik profilinin ¢ikarilmasi icin
LC-MS/MS analizi gerceklestirildi (Di Meo, vd., 2020). Arastirma-
cilar, yedi biyolojik sivinin (idrar, seminal plazma, servikal vajinal
sivi, ter, beyin omurilik sivisi, eklem sivisi ve meme basi aspirat si-
visi) proteomik verilerini birlestirdi ve 13.028 tane benzersiz insan
protein kodlayan genlere karsilik gelen MS/MS spektrumlarini
belirlediler. Bu veri seti, her viicut sivisi ve dokusu i¢in protein bi-
yobelirteclerini belirlemek icin dnemli bir veri tabani olarak kabul
gormustur.

Sac Proteomu

Sac genellikle olay yerlerinde siklikla bulunur. Epidermal kerati-
nositlerin keratinizasyonu ile olusur. Sac, esas olarak molekdller
arasi disulfidli sarmal proteinler olan bilesenleri nedeniyle fizik-
sel olarak esnek ve saglamdir (Lee, vd., 2012). Genellikle farkl
cevresel kosullara karsi dayaniklidir Bununla birlikte DNA analizi
icin uygun bir ornek olmayabilir, clinkl DNA, keratinizasyon sireci
nedeniyle bozunabilmektedir (Bengtsson, vd., 2012). Adli bilimler-
de sac farkli uygulamalarda kullanilabilir. insan saci izerine yapi-
lan dnceki calismalarda, Laatsch ve ark.(2014) Kafkasyalilar, Afri-
kali-Amerikalilar, Kenyalilar ve Koreliler dahil olmak tzere farkli
etnik gruplar arasindaki etnik temelli farkli proteomik profilleri
tanimlamak icin proteomikleri kullandilar (Laatsch, Durbin-Joh-
nson & Rocke, 2014). Etnik gruplar arasindaki farkliliklarin esas
olarak sactaki keratin ile iliskili protein seviyelerine bagli oldugu
tespit edildi.

Baska bir calismada, kisilerin ayimiminda kullanilabilcek etnik ve
biyocografik bilgiler elde etmek icin 66 Avrupa-Amerikali kiside
sac¢ govdesi proteinlerini karakterize etmek icin Shotgun proteo-
mikleri kullanilmistir (Parker, vd., 2016).

Optimize edilmis proteomik bir yontemde, sac kullanimiyla bi-
reysel tanimlama gerceklestirilebilir. Catlin ve ark. (2019) yaptigi
calismada, ozellikle mitokondriyal genom ve proteom profillert,
ylksek uyumlulukla kombine bir is akisi kullanilarak sa¢ 6rnek-
lerinden elde edilebilmistir (Catlin, vd., 2019). Son yillarda gercek-
lestirilen baska bir calismada, farkli vicut bélgeleri killari ile sa¢
proteom profilleri karsilastirilarak sa¢ ve viicut bélgesi kdkenine
bakilmaksizin, killarin bireyleri ayirt etmek icin kullanilabilecegini
ortaya koymustur (Milan, vd., 2019).

Zhang ve ark. (2020], sac 6rneklerini yiiksek hassasiyetle analiz
etmek icin jel bazli bir proteomik yaklasim dnerdi ve sactan tire-
tilen tUm tanimlanmis peptitleri iceren bir kitiphane olusturdu-
lar (Zhang, vd., 2020).

Nasir ve ark.[2020] tarafindan yapilan calismada, insan sacinda-
ki keratin peptitlerinin, cinsiyetin (tip Il-keratin K81, K83 ve K86
peptitlerini kullanarak) ve etnik kokenin (tip | ve tip Il keratin K33b,
K81, K83 ve K86 peptitlerini kullanarak) ayirt edilebilmesiigin kul-
lanilabilecegdini gostermislerdir (Nasir, vd., 2020).

Kemik Proteomu

Kemik proteinleri hiicre disi matriste bulunur ve cogunlukla ko-
lajen proteinlerden olusur. Kemik kolajenleri, capraz bagli yapi-
lari ve kemik matrisinin korunmasi nedeniyle son derece stabildir
(Choi, vd., 2018). Bu nedenle, Buckley ve ark. (2010) koyun ve kegi
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kemigi arasinda ayrim yapmak icin kullanilabilecek kolajenden
turetilen 33 amino asitli bir peptit oldugunu gosterdiler. Bu pepti-
din iki tlr arasinda iki konumda farklilik gosterdiklerini belirledi-
ler (Buckley, vd., 2010).

Wadsworth ve ark. [2014) kemikteki pek cok distik miktarda pro-
tein zamanla bozulurken, eski kemikte kolayca geri kazanilabile-
cegini tespit ettiler (Wadsworth ve Buckley 2014). Bu ¢calismanin
bulgulari arkeolojik ve paleontolojik kemiklerdeki tirleri tanimla-
mak ve filogenetik cikarimlar icin faydali olabilir. Sawafuji ve ark.
(2017) insan kemik Grneklerinde alfa-2-HS-glikoproteinin biyolo-
jik yas arasinda giiclu bir negatif korelasyon oldugunu ortaya koy-

dular (Sawafuji, vd., 2017).

Prokopio ve ark. (2018) hem PMI hem de biyolojik yasi arastirmak
icin domuz kemikleri Uzerinde bir proteomik calisma gercekles-
tirdiler ve ilerleyen PMI ile belirli plazma ve kas proteinlerinde
bir azalma tespit ettiler (Procopio, vd., 2018). Bu bulgulara da-
yanarak, arastirmacilar alfa-2-HS-glikoproteinin 6lim yasinin
tahmini icin potansiyel bir biyobelirtec¢ olabilecegini one sirdiler.
Prieto-Bonete ve ark. (2019) 40 farkli kadavradan 40 femur kemi-
gi Uzerinde proteomik analiz gerceklestirdi ve 5-12 yillik PMI ve
13-20 yillik PMI arasinda ayrim yapilmasina izin veren 32 protein
tespit ettiler (Prieto-Bonete, vd., 2019).

Johnston ve ark. (2020) tarafindan yapilan bir baska ¢alisma-
da (Johnston ve Buckley, 2020), biyolojik yasi tahmin etmek igin
sicanlar ve belirlenen protein biyobelirtecleri kullanilarak tim
iskelet parcalarinin proteomunu degerlendirdiler. Arastiricilar vi-
mentin, osteopontin, matrilin-1, apolipoprotein A-I ve protrombin
dahil olmak Uzere yas tahmini icin kullanilabilecek bes yeni ta-
nimlanmis protein buldular. Protrombin, yasla birlikte artarken,
vimentin, osteopontin, matrilin-1 ve apolipoprotein A-1 ters bir
egilim gosterdigini rapor ettiler. Bu proteinlerin, daha dnce bildi-
rilen proteinler (fetuin-A, alfa-1 antitripsin, kromogranin-A, albi-
min, KNG1, IGFBP5, SERPINF1 ve biglikan] ile iskelet numuneleri
icin yas tahmin araci gelistirme potansiyeline sahip oldugunu bil-
dirildiler.

Sonuc¢

Vicut sivilarinin tespiti, cezai sorusturmalarda énemli bir hu-
sustur ve teknolojideki ilerlemeler arttikca, viicut sivilarini tespit
etme ve tanimlama calismalari da gelismektedir. Olay yerinde, de-
lil olma potansiyeli bulunan viicut sivilarinin yerini belirlemek ve
tanimlamak icin hizli ve kullanimi kolay varsayimsal tarama test-
leri kullanilmaktadir. Sonraki asamada ise dzellikle laboratuvar
inceleme safhasinda yillardir kullanilan ve pek cogu kullanilmaya
devam eden dogdrulama testleri mevcuttur. Son yillarda gelenek-
sel olarak kullanilan mevcut tarama ve dogrulama yontemlerinin
bir kismi gelistirilmis ve bunlara bazi yeni yontemler de eklen-
mistir. Ozellikle yeni teknolojik imkanlar dogrultusunda gelistiri-
len genis spektrum araliinda isik yayabilen, 6zellestirilmis farkli
filtrelerin kullanimina imkéan saglayan, kendi gérintileme ve ka-
yit sistemleri olan ve olay yeri kullanimina uygun portatif AlK sis-
temleri, olay yerindeki delillerin mahkemelere ayrintili bir sekilde
sunulmasina imkan vermektedir. Ayni sekilde tasinabilir spekt-
rometrelerin ve yorumlama yazilimlarinin gelisimi ve Raman
spektroskopisi yontemlerindeki ilerlemeler daha delilin olay ye-
rinden baslayarak yorumlanmasi konusunda alternatif ¢oztimler



sunmaktadir. Adli serolojik yontemlere yeni yaklasimlar sunan
proteomik araclarin kullaniminin yayginlasmasi ile de gelecekte
yeni tanimlama yontemlerinin gelistirilmesine ve benimsenmesi-
ne imkan saglanacagi dusinilmektedir.
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Gecmisten Gunimiuze Adli Genetikte Polimorfizm

Polymorphism in Forensic Genetics from Past to Present

BOLUM HAKKINDA

Adli genetikte, akrabalik iliskilerinin belirlenmesi, kayip kisilerin bulunmasi ve bir sucla ilgili fa-
ilin/faillerin tespitinde polimorfik markirlar kullanilmaktadir. Kisileri birbirinden ayirmak veya
iliskilendirmek icin kullanilan bu polimorfik markirlar, kan gruplarindan baslayarak eritrosit en-
zimleri, serum proteinleri ve en nihayetinde DNA diizeyinde cesitli polimorfizmlere kadar uzanan
bir gecmise sahiptir. Polimorfik gen drlinlerinin sinirli diizeyde kimlik tespiti yapabilmesi ve her
tur ornekte celisilamamasi gibi dezavatalari bulunmaktadir. Uzun bir donemden sonra polimor-
fik varyasyonlarin DNA diizeyinde calisilmaya baslanmasiyla beraber VNTR (Variable Number
Tandem Repeat) ve STR (Short Tandem Repeat] gibi tekrar eden dizilerin adli kimliklendirmede
kullanilmasi bir donim noktasi olmustur. Ancak cevresel faktorlerle bozunmus 6rneklerde tam
profil elde edilememesi ve karsilastirilacak referans érnegdin bulunamamasi durumunda STR
yetersiz kalmaktadir Bu nedenle, hem daha fazla bilgi veren hem de daha basarili profilleme
yapabilmek icin farkli polimorfik lokus arayisina gidilmistir. SNP’lerin kesfiyle birlikte biyolojik
kalintilardan kisinin dis goriintstine ait 6zelliklerin tespit edilebilmesi ile kimliklendrimeye yeni
bir boyut kazandirilmistir. Epigenetik markirlarinin adli alanda kullanilmaya baslanmasiyla da
kimliklendirmeye yeni bakis acisi kazandirmistir Bu bolimde, adli genetigin zaman icerisinde
onemli gelismelere sahne olmus polimorfik markirlarin gecmisten glinimtiize olan gelismeleri
ele alinmistir,

Anahtar kelimeler: Adli genetik, polimorfizm, kimliklendirme, genetik isaretler

ABOUT the CHAPTER

In forensic genetics, polymorphic markers are used to determine kinship relationships, find mis-
sing persons and identify the perpetrator(s) of a crime. These polymorphic markers, which are
used to distinguish or associate individuals, have a history starting from blood groups to erythro-
cyte enzymes, serum proteins and finally to various polymorphisms at the DNA level. Polymorp-
hic gene products have the disadvantages of limited identification and cannot be used in all types
of biological samples. After a long period of time, the study of polymorphic variations at the DNA
level and the use of repetitive sequences such as VNTR (Variable Number Tandem Repeat) and
STR (Short Tandem Repeat) in forensic identification has been a turning point. However, STRs are
inadequate when a complete profile cannot be obtained in samples degraded by environmental
factors and there is no reference sample to compare. Therefore, different polymorphic loci have
been sought to provide both more information and more successful profiling. With the discovery
of SNPs, a new vision has been added to identification with the ability to identify features of a
person’s appearance from biological remains. The use of epigenetic markers in the forensic field
has also brought a new perspective to identification. In this chapter, the developments of poly-
morphic markers, which have witnessed significant developments in forensic genetics over time,
from past to present are discussed.

Keywords: Forensic genetics, polymorphism, identification, genetic markers

Giris

Adli genetikte DNA'nin polimorfik bélgeleri veya polimorfik gen trinleri (kan gruplari,
eritrosit enzimleri vb.] kullanilarak akrabalik iliskilerinin belirlenmesi, kayip kisilerin bu-
lunmasi ve bir sucla ilgili faillerin belirlenmesi mimkindir. Bunun icin gecmiste kanda
bulunan antijenik yapilar (kan gruplari), polimorfik eritrosit enzimleri (EAR PGM vb.) ve
serum proteinleri (GC, TF vb.) kullanilmistir: Teknolojinin gelismesiyle birlikte, kullanilan
konvansiyonel yontemler, yerini DNA analiz yontemlerine birakmistir Kimliliklendirme

amaciyla 80'li yillarin ortalarindan itibaren degisken sayida tekrar eden diziler (Variable G6nil Filoglu
Number Tandem Repeat, VNTR) kullanilmistir. 90'larin basinda ise kisa ardisik tekrar
dizileri (Short Tandem Repeat, STR] kesfedilmistir. Cevresel faktérlerin (isi, nem, UV ve Istanbul Universitesi- Cerrahpasa, Adli Tip
. . o . L ve Adli Bilimler Enstitiist, Fen Bilimleri
mikroorganizmalar] etkisiyle bozunmus biyolojik 6rneklerde, STR lokuslariyla tam pro- Anabilim Dali, istanbul, Tirkiye
fil elde edilemedigi icin son yillarda hem bu tiir sorunlardan istesinden gelmek hem E-posta: gfoglul@iuc.edu.tr
de kisinin dis goriinislne ait daha cok bilgi edinmek amaciyla farkli polimorfik lokus- Bu bélimii alintila / Cite this chapter as:

Filoglu, G. (2024). Gecmisten giinimize adli
genetikte polimorfizm. G. Filoglu & O. Bilbil
(Ed). Adli biyoloji: Doganin izleriyle adaletin
@ ® CC BY 4.0: Telif hakki yazarlardadir. Bu kitabin icerigi Creative Commons Atif 4.0 Uluslararasi pesinde Il icinde (s. 41-50). istanbul: iUC Uni-

lisans altinda lisanslanmistir. versite Yayinevi.

lar arastirilmistir. 2000°li yillara gelindiinde ise kesfedilen tek nikleotid polimorfizmi
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Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

(Single Nucleotide Polymorphism, SNPJ ile biyolojik kalintilardan
kisilerin robotik gorintisi elde edilmeye calisitlmaktadir. Bu bo-
limde adli genetikte kullanilan bu polimorfik markirlardan bah-
sedilecektir.

Polimorfizm ve Genetik Markirlar

Polimorfizm, kisiler ve poptlasyonlar arasinda farkliiga neden
olan ve popullasyonun en az %1’inde gorilen genetik degdisim-
lerdir. Bu degisimler, evrim siresince olusmus ve kimidilatif bir
sekilde atalarimizdan aktarilan genetik ozelliklerdir. insan geno-
munun yaklasik %1-2'si protein kodlayan genlerden, geriye kalan
kismi ise RNA genleri, dizenleyici gen bolgeleri ve intronlardan
olusmustur. Genlerin kodlanan bolgelerindeki dizi degisiklikleri
farkli protein cesitliligine ve fenotiplerin olusumuna neden olur.
DNA'nin kodlanan bélgeleri organizmanin temelini olusturan
protein ve enzimlerin aminoasit dizilerini belirler. Bu bolgeler
nesilden nesile ya hi¢c degismezler ya da cok kicuk degisimler
gosterirler. Evrim silresince meydana gelen degisimler, bir gen
lokusunda birden fazla alelin ortaya ¢cikmasina neden olur.

Polimorfizme neden olan DNA varyasyonlari, tek nikleotid po-
limorfizmleri (SNP'ler], degisken sayida ardisik tekrar dizileri
(VNTR'ler), transpoze edilebilir elementler (Alu tekrarlari), yapi-
sal degisiklikler ve kopya sayisi varyasyonlari dahil olmak Ulzere
bircok sekilde bulunabilir DNA polimorfizmleri, tipta, adli kim-
liklendirmede, DNA baglanti analizlerinde, antropolojide ve insan
popllasyon yapilarinin arastirilmasinda kullanilmaktadir (Teama,
2018).

DNA  polimorfizminin calisitmadigi dénemlerde (1990'lardan
once) adli kimliklendirme ve nesep tayininde konvansiyonel gene-
tik markirlar kullanilmistir Bu markirlar, genel olarak; kan grubu
antijenleri, eritrosit izoenzimleri, serum ve plazma proteinleri, he-
moglobin varyantlari ve HLA antijenleri olmustur (lkemoto, 1995).

Kan Gruplari ve Genetik Polimorfizm

ABO, Rh, Luteheran, Lewis, Kidd, Kell, Duffy, MNSs gibi bircok kan
gruplari bulunmasina ragmen en iyi bilinen ve yaygin kullanilan
ABO sistemi ilk kez 1901°de Karl Landsteiner tarafindan tanim-
lanmistir. Landsteiner, insan kanmin yapisindaki farkliliklari bu-
larak, uygun olmayan kan nakillerinin tehlikelerini ortaya cikar-
mistir (Qwen, 2000). Alyuvarlarda hicre zarinin dis katmanina
bagli bulunan antijenlerin tirine gore insanda en az U¢ kan grubu
oldugunu gostermistir. Bu gruplari A, B ve O olarak adlandirmistir.
Kisa bir stire sonra bu sistemin dért fenotip (A, B, 0, AB) icerdigini
tespit etmistir (Cartron & Rouger, 1995). Diger en cok bilinen kan
grubu olan Rh, 1940'ta kesfedildigi Rhesus (Rh) maymun tirinden
adini almistir

Kan gruplari, adli bilimlerde bircok olgunun ¢oziimiinde kulla-
nilmistir. Hem babalik davalarinda hem de olay yeri veya magddur
Uzerinde bulunan kan lekelerinin kan gruplari tiplendirilerek ki-
silerin farklilastirilmasi ve ayirt edilmesi mimkdin hale gelmistir
(Geserick & Wirth, 2012). ABO kan gruplarinin adli alanda kulla-
nilmasiyla, kan gruplarinda goriilen Bombay fenotipi ve sekretor-
LUk 0zelligi 6nem kazanmistir.

ABO kan gruplarinda gorilen Bombay fenotipi, annelik/babalik ta-
yininde onemlidir. Homozigot hh genotipine sahip kisilerde H geni
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ifade edilmedigiicin bu genin Grini olan enzim de Uretilememek-
tedir. ABO kan grubu antijenlerinin ara 6n molekild (H antijeni)
olusamayacagi icin bu kisiler A ve B genlerine sahip olsalar bile A
ve B antijenlerini olusturamayacaklardir. Bu genotipe sahip kisi-
ler Bombay fenotipi olarak adlandirilir (Dean, 2005) ve insanlarin
% 0.1'i Bombay genotipine sahiptir. Nesep tayininde babanin veya
cocugun kan gruplarinin 0 olmasi durumunda Bombay tipi arasti-
rilmalidir (Suraci vd., 2016).

Sekretorlik ozelligini tasiyan kisilerin kan disinda diger biyolo-
jik sivilarinda kan grubu antijenleri belirlenebilmektedir. ABO kan
grubunun sadece kandan degil viicut sivilarindan da tespit edil-
mesi kimliklendirme icin cok dnemli olmustur. Se genini homo-
zigot veya heterozigot olarak tasiyan bireylerde ABO antijenleri
eritrositler haricinde vicut sivilarinda da (ter, gozyasl, tikiruk,
sperm gibi) bulunmaktadir. Se geni sekretér hiicrelerin calismasi-
ni saglayan H geninin dizenleyici genidir. Sekretér olmayan (sese)
kisiler ise ABO antijenlerini kan haricinde diger vicut sivilarinda
bulundurmazlar (Metgud, 2016).

ABO ve Rh haricinde daha sonraki tarihlerde bircok kan grubu
(Lewis, P Kell, Kidd, Duffy, MNS ve Lutheran) bulunmustur. Kim-
liklendirme ve nesep tayininde ABO, Rh ve diger kan gruplari bir
arada calisilarak dahil olma olasiligr artirilmistir.

Kan gruplari antijenik yapida olduklarindan antijen-antikor etki-
lesimine dayali aglutinasyon yontemiyle belirlenmektedir Anti-
jenik yapilar cevresel kosullardan kolayca etkilendiklerinden adli
orneklerde kullanimi sinirli kalmistir. Kan lekeleri icin absorbsi-
yon-inhibisyon yontemi gelistirilse de uzun stre kullanilmamistir.
Ayrica sekretor olmayan kisilerde her biyolojik sivi ve dokularda
da kan gruplari belirlenememektedir. Kan gruplari, dislamada iyi
olmalarina ragmen dahil etme olasiliklari disik oldugundan di-
ger genetik markirlarla beraber kullanilmistir.

Eritrosit Enzimleri ve Polimorfizm

1949°da kan grubu antijenleri disinda kanda, farkli varyasyonlar
gosteren polimorfik protein ve enzimlerin de oldugu bildirilmistir.
Genetik isaret olarak tanimlanan bircok immiinolojik ve biyokim-
yasal sistemler bulunmasina ragmen ancak bir kismi adli amag-
U kullanitmistin En ¢ok kullanilan polimorfik serum proteinleri;
hemoglobin haptoglobin, D-vitamini baglayici protein ve transfe-
rin olmustur. En ¢cok kullanilan polimorfik eritrosit enzimleri ise;
Eritrosit asid fosfataz (EAP), Fosfoglukomutaz (PGM), Fosfogluko-
nat dehidrogenaz (PGD), Adenilat kinaz (AK], Adenozin deaminaz
(ADA), Glutamat piruvat transaminaz (GPT), Esteraz D (ESD), Gli-
yoksalaz (GLO) ve Peptidaz D (Pep D) olmustur (Jonakait, 1982).

Polimorfik proteinler, 1955 yilinda gelistirilen nisasta jel elekt-
roforezi ile tespit edilmis, daha sonra kagit elektroforezi veya
jel elektroforezi ile tanimlanmasi yapilmistir (Grunbaum, 1977).
Ornegin; bir eritrosit enzimi olan fosfoglukomutaz (PGM] enzimi,
karbonhidrat metabolizmasinda dnemli rol oynayan bir transferaz
enzimidir. Glukozun 1 ve 6 pozisyonundaki fosfat grubunun trans-
ferini hizlandiran bir fosfotransferazdir (Jonakait, 1982). PGM'nin
birkac izozimi (PGM1, PGM2, PGM3 ve PGM4) bulunmaktadir. Bu
izozimlerden sadece PGM1 izozimi insanlar arasindan varyasyon
gostermektedir. Buna gore: bazi kisilerde 1-1, bazilarinda 2-1 ve
bazilarinda da 2-2 olarak toplumda birbirinden ayrilabilen alelle-
re sahiptir PGMT1, farkli kisilerde farkli molekiler formda oldugu



halde ayni fizyolojik reaksiyonu katalizlemektedir PGM1 alelle-
rinin molekiler agirliklari ve yik farkliliklarindan yararlanarak
elektroforezde tiplendirilebilmektedir.

Polimorfik proteinler veya kan gruplari olay yerinden gelen adli
ornekler icin uygun degillerdir. Cinki bu tur 6rnekler uygun ol-
mayan cevresel kosullara maruz kalabilmektedirler S6z konusu
sistemler de proteinlerden yapilmis olduklarindan uygun olma-
yan cevresel kosullarda kolayca degrade olabilmektedirler. Bu ne-
denle beklemis biyolojik drneklerde calisilamamaktadirlar. Ayrica
sadece kanda bulunduklariicin kan disinda diger biyolojik ornek-
lerde de calismak mimkin degildir (Jonakait, 1982).

Kan gruplari ve polimorfik enzimlerin birlikte kullanildigi olgular-
da dahil etme glicl %90-95'lerin Ustline cikamamaktadir. Bu ne-
denle bu sistemler haricinde daha ylksek polimorfik 6zellige sa-
hip baska polimorfik markirlarla bir arada calisilarak dahil etme
olasiligi artiritabilmistir. Bunun icin doku transplantasyonunda
kullanilan ve cok polimorfik olan Insan Lokosit Antijeni (Human
Leukocyte Antigen, HLA] sistemi kullanilmistir. DNA polimorfiz-
mi, adli olgularda kullanilana kadar HLA, kan gruplari polimorfik
enzim ve proteinleri bir arada calisilmistir.

insan Lokosit Antijeni (HLA)

1958'yilinda Dausset tarafindan tanimlanan HLA, doku organ ba-
gisinda verici ve alici dokularinin uygunlugunu belirleyen bir test
markiri olarak kullanilmistir. 1962°de Rood ve Payne HLA antijen-
lerinin birden fazla lokus tarafindan kodlandigini belirlemislerdir.
Bu lokuslara A ve B lokusu, sisteme ise HLA veya MHC (Major
Histocompatibility Complex , Biyiuk Doku Uygunluk Kompleksi)
adini vermislerdir. 1975'de HLA C ve 1977°'de D ve DR lokuslari
bulunduktan sonra bu lokuslarin bircok varyasyonu daha tespit
edilmistir. HLA lokuslari, cok yiksek polimorfizm gosterdikleri
ve toplumda eslesme olasiliklari cok disik oldugu icin adli kim-
liklendirmede ve babalik belirlenmesinde kan gruplariyla birlikte
kullanilmistir. HLA, dahil olmak lzere tim polimorfik sistemlerle
birlikte bir olgudaki dahil olma olasiligi >%99'90°un Ustline ¢ik-
mistir Ancak sadece kan drneklerinde bulunduklari ve serolojik
yontemlerle belirlendikleri icin cevresel kosullara karsi dayanik-
sizdir Bu nedenle olay yeri drneklerinden cok babalik testlerinde
kullanilmistir DNA tekniklerinin gelismesiyle birlikte HLA DQAT'i
iceren ticari test kiti Uretilerek bir sire adli kimliklendirmede
kullanitmistir (Thorsby, 2009).

DNA Polimorfizmi
DNA Parmak Izi

1970'lere kadar molekiler biyolojide, Sanger dizileme teknigi ve
Southern blotlama yonteminin gelistirilmesi ile DNA dizi analizi ve
DNA polimorfizmlerinin tespiti mimkdin hale gelmistir. 1978'de, B
globin geni ile ilgili itk insan DNA polimorfizmi, bir genetik hasta-
Ugr tanimlamak icin kullanilmistir 1980°de, sinirlandirilmis parca
uzunluk polimorfizmi (RFLP Restriction Fragment Length Poly-
morphism] yontemi gelistirilmistir. RFLP teknigi ile insanlar ara-
sinda farklilik gosteren kiclk varyasyonlarin oldugu kesfedildi.
1980'de Southern blotlama teknigine dayali ilk polimorfik lokus
tespit edildi (Roewer, 2013). 1984'te Alec Jeffreys minisatellitler
olarak adlandirilan DNA polimorfizmini tanimlayarak adli alanda
kullanilabilecegini gosterdi (Auton vd., 2015; Jeffreys vd., 1985).

Bolim 1: Gegmisten Giinlimiize Adli Genetikte Polimorfizm

Sekil 1
Southern blot yontemi
A,
il \\*
(7 gﬁb

1]
1] €
;; §< _—r
S

R“triklix:n
enzimi
sindirim

=== Problar
(3, 4 Membrana transfer __ e

DNA'nin
" pna elektroforezi

Yikama ile fazla
problar otamdan
uzaklagtinhr

X-ray film ile bantlar
goriniirlestirilir

Jeffreys’in uyguladigi yontem; DNA izolasyonu ve restriksiyon en-
zim sindirimi sonrasinda agaroz jel elektroforezinde, DNA parca-
ciklarinin biyukliklerine gore ayrilarak naylon veya nitroseliloz
membrana transfer (Southern blotlama) edilmesi ve radyoaktif
probla hibridize edilmesi ile otoradyograf ile DNA bantlarinin go-
runtilemesine dayaniyordu (Sekil 1). Bu yonteme “DNA parmak
iz’ adi verildi (Jeffreys vd., 1985).

Bu polimorfizmle olay yerinde bulunan her tirlu biyolojik drne-
gin calisilmasi mimkin hale gelmistir. Bir lokusta bulunan alel
sayisi fazla oldugundan ayirt etme gicleri yiksek ve toplumdaki
eslesme olasiliklari da oldukca dustktir. DNA, itk kez 1986°da bir
ceza davasinda delil olarak kullanildi. Bu davada iki sene aray-
la Ingiltere, Leicestershire'da iki genc kiza tecaviiz ederek 6ldi-
ren Colin Pitchfork’in mahkum edilmesine neden olmustur. Bu
olayda magdurlardan alinan semen orneklerinde saldirganin kan
grubunun A oldugu belirlenmisti. Ancak kasabadaki erkeklerin
%10'nu bu gruba sahipti. O dénemde yeni kesfedilen ve heniiz hic-
bir olayda kullanilmamis olan RFLPye dayali VNTR polimorfizmi-
nin 5000 erkekte calisilmasi sonucunda saldirgan Colin Pitchfork
yakalanarak mahk{m edilmisti.

DNA'nin benzersiz olma 6zelligi anlasildiktan sonra adli genetik-
ciler tim ilgilerini DNA'ya ¢evirmis oldu. Parmak izi gibi benzersiz
bir DNA profili elde etmek artik hayal dedildi. DNA'nin bir sucla
ilgili olarak sipheliyi dislamanin yani sira olasi bir stpheliyi dahil
etmede de ¢cok basarili oldugu gdsterildi. Bu tarihten sonra DNA
Uzerindeki diger polimorfik markirlar kesfedilerek adli olgularin
¢6zUimi sadece DNA'ya dayali bir sekilde yapilmaya baslandi.

Tekrarlayan Dizi Polimorfizmi. DNA'nin kodlama yapmayan bol-
geleri rekombinasyona daha duyarli oldugu icin evrimsel olarak
mutasyonlara ve varyasyonlara da acik bélgelerdir. Kodlama yap-
mayan bolgelerde cok sayida tekrar eden diziler bulunmakta-
dir. Bu diziler; makrosatelitler; minisatellitler ve mikrosatellitler
olarak siniflandirilin Makrosatellitler, ¢ok biylk tekrarlardan
olustuklari icin adli analizler icin uygun degillerdir. Bu tekrarlar
cogunlukla kromozomlarin sentromer ve telomer bolgelerinde
bulunurlar. Minisatellitler; uzun tekrarlara (1-30 kb) ve cok sayida
alellere sahip VNTR lokuslaridir. Bu nedenle polimorfik dizeyleri
ve ayrim gicleriylksektir ve birkac lokusla bile benzersiz bir DNA
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profili elde etmek mimkindir. DNA parmak izi olarak adlandiri-
lan bu sistemler, 1980’lerin ortalarindan 1990°larin basina kadar
adli bilimlerde kullanitmistir (Nakamura vd., 1987). Mikrosatellit-
ler; 2-6 baz ¢iftinin art arda tekrar etmesiyle olusmus ve 1 kb" den
kicik STR dizilerdir

VNTR lokuslarinin ayrim gugleri ¢cok ylksek olmasina ragmen
yiksek miktarda ve degrade olmamis DNA'ya ihtiya¢c duymalari,
zor ve uzun zaman alan laboratuvar prosedirlerine (Southern
blotlama) gerek duyulmasi ve standardize olmadiklari igin labora-
tuvarlar arasi karsilastirmalari mimkin olmadigr icin adli kim-
liklendirmede kullanitmamistir (Wyman & White, 1980).

VNTR lokuslarinin ayrim gucleri ¢cok ylksek olmasina ragmen
uzun sure adli kimliklendirmede kullanilmamistir Bunun nedeni,
DNA Uzerinde ¢ok uzun yer kaplamalari, yiksek miktarda ve kali-
tede DNA'ya ihtiya¢ duymalarti, zor ve uzun zaman alan yontemle
calisilmalari ve standart olmadiklari icin de laboratuvarlar arasi
karsilastirmalari mimkin olmamasi olarak sayilabilir.

1990'larin baslarinda laboratuvar uygulamalarinin yetersiz olmasi
ve istatistiksel verilerin yetersiz olmasi yiizinden DNA, mahkeme-
lerde kanit olarak kabul edilip edilmemesi konusunda kararsiz bir
donemden gecmistir Ticari sirketler tarafindan belirli DNA bal-
gelerinin calisilmasi ve patentlenmesi nedeniyle, laboratuvarlar
arasinda karsilastirmalar mimkin olmuyordu. Bu da kalite gi-
vencesi ve standardizasyonu ciddi sekilde tehlikeye sokmustu. DNA
polimorfizminin toplumda eslesme olasilifinin hesaplanmasinda,
alt populasyonlarin veri tabanlarinin bulunmamasi 6zellikle olayla
ilgili yakalanan supheli kiiclk bir etnik gruptan oldugunda sorunlar
yasanabiliyordu. Ozellikle olayla ilgili yakalanan stpheli kiigiik bir
etnik gruptan oldugunda, alt populasyonlarin veri tabanlarinin bu-
lunmamasi nedeniyle DNA polimorfizminin toplumda eslesme ola-
siliginin hesaplanmasinda, sorunlar yasanabiliyordu. Bu da DNA'ya
karsi olan guveni sarsmisti. Farkli etnik gruplarin yasadigi Amerika
da gorulen davalarda saniklarin ait oldugu etnik grubun gen sik-
ugr kullanitmadigi icin DNA, kanit olarak kabul edilmemistir DNA
parmak izi hakkindaki bilimsel tartismalar, 1990'larda da devam
etti. Bu donemde STR lokuslari kesfedildi ve bundan sonra DNA,
mahkemelerde kanit olarak kullanilmaya baslandi.

PCR Teknigine Dayali ilk Uretilen Kitler. DNA'nin belirli bdlge-
lerini ¢cogaltabilen polimeraz zincir reaksiyonu (PCR, Polymerase
Chain Reaction) kimyager Kary Mullis tarafindan gelistirildi. Mul-
lis, bu c1§ir acan bulusu ile 1993'te Nobel Kimya Odiili'ni aldi.
PCR ile DNA'dan milyonlarca kopya yapilabilmesi, adli bilimler-
de ozellikle olay yerinden elde edilen degrade olmus veya cok az
miktardaki DNA'dan kimliklendirme yapilabilmesine olanak sag-
lamistir (Mullis, & Faloona, 1987). PCR'nin RFLP'ye gore tekrarla-
nabilirligi oldukca yliksek ve otomasyona uygundur.

PCR’ ye dayali adli genetikte Uretilen ve uygulanan itk polimor-
fik DNA lokusu, HLA-DQA1 (AmpliType DQA 1Perkin Elmer Corp,
Foster City, CA.) lokusudur. Daha sonra bir VNTR lokusunu iceren
AmpliFLP™ D1S80 PCR (Perkin Elmer Corp, Foster City, CA) kiti
Uretildi. Ayni donemde DNA Uzerinde 6 polimorfik bdlge iceren
AmpliType® PM (PolyMarker) kiti (Perkin Elmer Corp, Foster City,
CA.) Uretildi. Bunu takiben STR lokuslari kesfedildi, ticari olarak
once tek ve iki lokuslu sonra da bircok lokusu bir arada iceren
multipleks STR kitleri Uretildi.
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DNA Calismalarinin ilk Dénemlerinde Standardizasyon ve Ak-
reditasyon Calismalari. DNA calismalarinin baslangicinda birgok
laboratuvar patentlerle korunan 6zel tek lokuslu VNTR problari
kullandigindan, kalite kontrol prosedirlerini/programlarini diizen-
lemek ve laboratuvarlar arasi karsilastirmalari yapmak imkansizdi.
Suclar arasinda baglanti kurulabilmesi, ayni kisi veya kisiler tara-
findan islendigini ortaya koymak icin, olay yerinden toplanan 6rnek-
lerin ister Ulke sinirlariicerisinde olsun, ister farkli Glkelerde olsun
ayni DNA bélgelerinin c¢alisitmasi, yapilan analizlerin birbirleriyle
glvenilir bir sekilde karsilastirilmasi saglanmalidiz. Bunun ic¢in
diinyada farkli sirketlerin DNA tiplendirme kitleri olsa dahi hepsinin
ortak DNA lokuslarini icermesi gerekir. Ticari kitlerin gelismesiyle
birlikte hem kalite kontrolleri hem de laboratuvarlar arasi karsilas-
tirilmalar mimkdin hale gelmistir. 1996- 1997 yillarinda DNA tek-
nolojisi kullanilarak incelenecek delillerin ne sekilde toplanacagt,
transferi ve saklanmasi gerektigi, analiz yontemleri ve arastirma,
gelistirme konusunda bir standart olusturulmaya calisildi. Bu ta-
rihten sonra DNA verileri deneysel olmaktan ¢cikmis, hukuka uygun
delil olarak kabul edilmistir.

DNA laboratuvarlarinin akredite olmalari ve elde ettikleri DNA
profillerinin glvenilir olmasi icin laboratuvarlarin yeterlilik test-
lerini yaptirmasi ve sertifikalarini almasi gerekir. 2009 yilinda, Av-
rupa birligi ve Amerika Bilesik Devletlerinde genetik test yapan
laboratuvarlarinin I1SO IEC 17025: 2005 akreditasyon standardina
gore akredite edilmelerini zorunlu hale getirdi. Bunun icin tim
diinyada bir¢ok teknik ve bilimsel DNA ¢alisma gruplari kuruldu.
Bu gruplardan DNA Analizi Bilimsel Calisma Grubu (Scientific
Working Group on DNA Analysis] ve DNA Advisory Board (DNA
Danisma Kurulu)'un yaptigi ¢alismalar sonucunda olusturulan
standartlar ile buglin gelinen seviyenin temelleri atilmis oldu. Gu-
nimuzde adli genetik laboratuvarlari, raporlarinin givenilirligini
mahkemelere akreditasyon belgelerini sunarak belgelemektedir
(Decorte, 2013).

STR Polimorfizmi

Mikrosatellitler veya STR'ler, DNA'nin kodlama yapmayan bolgele-
rinde 2-10 b¢'nin ardisik tekrarlariyla olusmus bir polimorfizm ce-
sididir. Kisiler arasindaki varyasyonunun nedeni ayni dizinin kisiler
arasinda farkli sayida tekrar etmesiyle olusmaktadir (Edwards
vd., 1991: Al Edwards vd., 1992). STR alelleri, tekrar eden birimin
sayisi temel alinarak adlandirilin STR lokusu bir gen icerisinde ise
o genin ismiyle (THO1, tirozin hidroksilaz genin 1. intronu) adlandi-
rilir. Ancak gen disindaki bir STR lokusu (D125391, D: DNA,12. Kr.
S: single ve 391 lokalizasyonuunda) ise 0 zaman lokusun bulundu-
gu nokta isaret edilerek bir adlandirma yapilir.

STR'ler, tekrar eden dizinin biyikligine gore ikili, G¢lu, dortld
(di, tri, tetra) olarak siniflandrilir Tetranukleotid lokuslari hem
en az artefakt gostermeleri hem de diger STR lokuslarina gore
daha distk mutasyon oranina sahip olduklari icin adli genetikte
tercih edilir STR lokuslarinin mutasyon oranlari (10 ¢ ile 10 -
diger polimorfik markirlara (SNP ve InDel] gore daha ylksektir.
Bu nedenle babalik tayininde baba-cocuk uyumsuzluklari goriile-
bilmektedir. Bu tiir uyumsuzluklarda diger polimorfik markirlarla
calisilarak babalik teyit edilmelidir. Ayrica bu lokuslar ¢ok sayida
alele sahip olduklari icin heterozigotluk (>0.8) oranlari yiksektir.
Bu nedenle ayirim glcleri yiiksek ve toplumda eslesme olasilik-
lari da distktir (Fan & Chu, 2007).



STR polimorfizmi 90°l yillardan beri tim dinyada adli kimliklen-
dirmede ve nesep tayininde kullanilmaktadir. Bu lokuslarin uzun
yillardir kullanilmasinin nedeni polimorfik giclerinin oldukca
ylksek olmasi, rutinde kullanilan her bir lokusun ozelliklerinin
(6zgtinlikleri, mutasyon oranlari, alel varvasyonlari vb.) cok iyi bi-
linmesi, blylk popiilasyonlarda alt poptlasyonlarda calisitmis ol-
masl ve glivenilir sistemler olmalaridir. Ayrica Diinyada olusturu-
lan tim DNA veri bankalari bu sistemlere dayali olarak yapilmistir.

STR'lerin kesfinden sonra 2000°li yillarda genom projesinin ta-
mamlanmasiyla birlikte yeni polimorfik sistemler (SNP ve InDel
gibi) bulunmasina ragmen bu lokuslar, STR lokuslarina tamamla-
yici veya ek markirlar olarak kullanilmaktadirlar. istenmeyen ko-
sullara [UV, nem vb.) maruz kalan biyolojik drneklerde bozunma
derecesine bagli olarak DNA'da kiriklar meydana gelerek daha
kicik parcalara ayrilin Bu tir 6rneklerde STR lokuslariyla tam
profil elde edilemeyebilir Bu nedenle amplikon boyu daha kicik
olan yeni mini-STR lokuslari tasarlanmistir (Coble & Butler, 2005;
Hill vd., 2007). Boylece daha dusiik DNA &rnekleriyle tam STR
profili elde edilebilmektedir. Bu lokuslar DNA veri bankalari icin
calisilan cekirdek ana STR lokus setine eklenmistir.

STR Lokuslarinin Analizi. STR profili, DNA izolasyonu, PCR ve
elektroforez sonrasinda belirlenmektedir. Elektroforez olarak, ilk
donemlerde poliakrilamid jel elektroforezi kullanilmistir Bu yon-
temle en fazla Uc lokus bir arada calisilabilirken zamanla multip-
leks PCR sistemlerinin gelistirilmesi ve optimizasyonun yapilma-
sl ile 15-25 lokus bir arada calisilan ticari STR kitleri gelistirildi
(PowerPlex® Fusion 6C System Kit, GlobalFiler™ PCR Amplifi-
cation Kit vb.). Bu kitlerde FAM, HEX, NED vb. floresan isaretli
primerler kullanilarak, PCR Urlnleri lazer tarayicili ABI genetik
analizér cihazinda (Applied Biosystems, Foster City, CA] yuriti-
lerek GeneMapper™ gibi analiz programlarinda genotip analizi
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yapilabilmektedir. Sekil 2 de 15 STR lokusu ve Amelogeninden olu-
san AmpFLSTR™ Identifiler™ PCR kitinin (Thermo Fisher Scienti-
fic) kapiler elektroforezinde yirutilmus bir STR elektroforegrami
gorilmektedir (Butler vd., 2010). Tim dinyada birkag ticari fir-
manin hakim oldugu ve piyasada temel olarak CODIS lokuslarini
iceren cekirdek STR lokuslari veya daha fazla STR lokusu iceren
kitler Uretilmektedir. Farkli laboratuvarlar tarafindan ayni ticari
kitler kullanildigi icin DNA profil verileri farkli laboratuvarlar ara-
sinda karsilastirabilmektedirler. Bu da i¢/dis kalite kontrol calis-
malarinin yapilmasini saglamistir (Butler, 2015).

Son yillarda STR lokuslarini iceren yeni nesil sekanslamaya (Next
Generation Sequencing, NGS) dayali kitler (The Illumina® Foren-
Seq™ DNA Signature Prep Kit, Precision ID GlobalFiler NGS STR
Panels gibi) gelistirilmistir Bu yontemle fragman analizi yerine
dizi analizi yapildigi icin STR lokuslarinin dizi varyasyonuna bagli
olarak alel sayisi da artmustir (Filoglu vd., 2017) NGS ile ilgili daha
fazla bilgi Kisim 2 Bolim 2'de bulunmaktadir.

STR polimorfizmi ve DNA Veri Bankalari. STR lokuslari ¢alisil-
maya basladiktan kisa bir stire sonra Avrupa ve Amerika'da DNA
calisma gruplari (EDNAP SWGDAM vb.] kurularak hem laboratu-
varlarin akredite olmalari hem de standart STR lokuslarinin ¢a-
lisilmasi konusunda fikir birligi saglandi. Bu tarihten sonra DNA
teknolojisi, yarg sistemi Uzerinde blylk bir etkiye sahip oldu.
1995 yilinda, Birlesik Krallikta cesitli suclardan mahkum olan
kisilerden kil ornekleri veya agiz ici sirintl ornekleri alinarak
DNA profillerinin ¢ikarilmasi ve arsivlenmesi yasal hale getirildi
ve bundan kisa bir stire sonra itk DNA veri tabani kuruldu. 1996'da
FBI, adli DNA profilleri icin Birlesik DNA indeks Sistemi DNA
veri tabani (Combined DNA Index System, CODIS) olusturmaya
basladi. CODIS, yerel, eyalet ve federal sorusturmalara yardim-
ct olan ulusal bir DNA veri bankasidir (Norrgard, 2008). itk once
CODIS'te; hikim giymis suclular ve olay yerinden alinan ve kime
ait oldugu bilinmeyen suclularin orneklerinden olusmustu. Daha
sonra bu veri tabani kayip kisilerin akrabalari ve kimligi belirsiz
insan kalintilarini icerecek sekilde genisletildi. DNA veri banka-
lari sayesinde hem siphelisi bulunmayan olay yeri drneklerinin
failinin belirlenmesi hem de CODIS’te sadece kriminal amacli
olmayan hayati tehlikesi bulunan asker vb. meslek gruplarinin da
kimliklendirme amaciyla DNA profilleri arsivlenmektedir. Olay ye-
rinden gelen ve faili belirlenemeyen drneklerde alel paylasimi ve
aktarimindan yararlanarak kisilerin akrabalarina ulasilabilmek-
tedir. Tabii ki bu durum etik haklarin ihlali olarak gorilmekte ve
bunun icin birtakim endiseler duyulmaktadir.

CODISte kullanilacak STR lokuslarinin ozellikleri ve hangilerinin
olmasi gerektigi ve bir kisiyi essiz kilacak sekilde ayirt etme giicline
sahip olabilmesi icin en az ka¢ tane STR lokus icermesi gerektigi
belirlenmistir. Buna uygun olarak dretilen kitler de calisma grup-
larinin 6nerileri dogrultusunda standartlastiritmistir (Butler, 2010).
Bundan sonra tim ticari sirketler tarafindan bu lokuslari iceren
kitler Ureterek, dinyada tim kriminal laboratuvarlarinin kullandigi
global STR kitlerini olusturdular. itk basta 13 olan STR lokus sa-
yisi [CSF1PO, FGA, THO1, TPOX, vWA, D3S1358, D5S818, D75820,
D8S1179, D13S317, D165539, D18S51 ve D21511), 2017 yilinda
20'ye (D1S1656, D2S441, D251338, D10S1248, D12S391, D195433
ve D2251045) cikartilarak toplumda eslesme olasiliklari (1 trilyon-
da 1'e) da dismis oldu. Yeni eklenen 7 lokus &zellikle degrade 6r-
neklerde basarili profilleme kabiliyeti bulunan, DNA Uzerinde daha
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az yer kaplayan mini-STR lokuslarindan secilmistir (Amankwaa,
2020). Yeni nesil sekanslama cihazlari ve son dénemde bu sistem-
lere yonelik olusturulan kitlerle az miktardaki DNA ornegi ile bir-
cok polimorfik sistem tek bir is akisinda calisabilmektedir. DNA veri
bankalarr ile ilgili daha fazla bilgi Kisim 2. Bolum 4'de verilmistir.

Yeni Nesil Genetik Markirlar

Adli bilimciler, kriminal amacli veya kayip kisilerin kimliklendiril-
mesinde ele gecen biyolojik ornekten tam profil elde edebilecek
ve kislyi tanimlayabilecek yeni polimorfik markir kesfetme caba-
sindadirlar insan genom projesinin tamamlanmasiyla kesfedilen
yeni nesil genetik markirlar olarak adlandirilan InDel ve SNP
markirlari kiiclik amplikonlara sahip olduklari icin her tirld bi-
yolojik ornekten tam profil elde etmek mimkindir. SNP mar-
kirlari ile kislyi tanimlayabilecek fiziksel ozellikler hakkinda bilg
edinmek mimkundir. Epigenetik markirlardan yararlanarak da
kisinin yasi ve biyolojik érneklerin orijini belirlenebilmektedir.

SNP Lokuslari. SNP'ler, tek baz cifti dedisiminden olusan bi-al-
lelik varyasyonlar olup, DNA'nin kodlama yapan ve yapmayan
bélgelerinde bulunurlar. Kodalama yapmayan bélgedeki SNP’ler
fenotipte bir degisiklik olusturmazken kodlama yapan bolgedeki
SNP’ler anlamli ve anlamsiz etkiler olusturabilirler. SNP'lerin et-
kiledikleri bolgeye ve yarattiklari etkilere gore degisik alanlarda
kullanim alanlari bulunmaktadir (Zhao, 2003).

SNP’ler, STR lokuslarina alternatif olarak kimliklendirmede, biyo-
cografik soy analizinde ve fenotip belirlemede (g6z, sag, ten rengi,
kellik vb.) kullanilmaktadirlar. STR’lere oranla daha dislk gene-
tik cesitlilige sahip olmalarina ragmen amplikon boyutlari kiictk
oldugundan, parcalanmis veya eser miktardaki orneklerde amp-
lifikasyon basarisi yiiksektir.

SNP markirlari otozomal kromozomlarda bulundugu gibi cinsi-
yet kromozomlarinda da bulunmaktadir. 6zellikle Y kromozomu-
na 0zgu Y-SNP haplotipleri calisilarak baba soyundan akrabalik
belirlenmesi ve atasal soy hakkinda bilgi edinmek mimkuindur.
SNP’ler, mt DNA'da da bulundugu icin gerek mt DNA'nin kodlan-
mayan (HV1, HV2 ve HV3) bélgeleri gerekse kodlanan bélgelerin-
deki SNP polimorfizmi calisilarak anne tarafindan akarabalik be-
lirlenlenmesi veya annelik tayini yapmak mimkuindir.

SNP analizinin, uzun strmesi ve ugrastirici olmasindan dolayi
kriminal laboratuvar rutinde kullanimi sinirli kalmistiz Bununla
birlikte kisilerin dis gdrtnuslerine ait bilgi vermesinden dolayi
diger markirlarda olmayan &zelliklere sahiptirler (Bulbul, 2020).
NGS, cihazlarinin kullanilmaya baslanmasiyla birlikte hem SNP
hem de diger polimorfik markirlarin bir arada tek bir is akisiyla
calisilmasi mimkindir. SNP markirlari ile ilgili daha fazla bilgi
Kisim 2. Bolim 7'de verilmistir.

InDel Polimorfizmi. Son yillarda yeni nesil polimorfik markirlar
olarak adlandirilan InDel’ler; bir veya birden fazla nikleotidin ge-
noma eklenmesi (insersiyon- In) veya cikarilmasi (delesyon -Del)
sonucu olusmus bir polimorfizm cesididir. insan genom projesiy-
le birlikte 2002 yilinda Weber ve ark. tarafindan 2000 InDel lokusu
kesfedilmistir Daha sonra Mills ve ark. tarafindan (2006) bu lokus-
larin genomdaki siklik ve yapilarini ortaya koyan InDel genom hari-
tasi cikartildi (Mills vd., 2011). Adli genetikte kimliklendirme amacli
kullanilan InDel polimorfizmi kodlama yapmayan bdlgelerde bu-
lanan InDel markirlaridir Indel polimorfizmi ¢ogunlukla bi-allelik
olmalarina ragmen multi-allelik de olabilmektedirler.

Adli kimliklendirmede uzun yillardir STR polimorfizmi kullanil-
maktadir. Bu lokuslarin ayirimlama gucleri dislama glgleri ¢cok

Tablo 1
InDel markirlariyla ilgili adli amacli gelistirilen paneller
Biyocografik InDel paneli Otozomal InDel paneli X -Indel Paneli
Lokus sayisi Kaynak Lokus sayisi Kaynak Lokus sayisi Kaynak
40-InDel (Bastos-Rodrigues 38- InDel (Pereira vd., 2009) 13-X InDel (Ribeiro-Rodrigues
vd., 2006). vd., 2009).
48- AIM InDel (Santos vd., 2010) 40-1nDel (Pimenta & Pena, 33-X InDel (Freitas vd., 2010).
2010)
46-AIM InDel (Pereira, vd., 2012) 29-Indel (Livd., 2012) 32-X InDel (Pereira, vd., 2012)
21-AIM InDel (Zaumsegel vd., 2013]  20-InDel (Huang vd., 2014) 18-X InDel (Zhang vd., 2015)
39-AIM InDel (Lan vd., 2019a). 17-InDel (Shu Zhangvd., 2018) 27-InDel, 16 X-InDel  (Tao vd., 2019)
ve 2YInDel
39-AIM InDel (Zhang vd., 2021) 50-Indel (Chenvd., 2019) 22-Indel (Ozyer, 2023)
56-AIM InDel (Lan vd., 2023) 32-InDel (Huang vd., 2020) 38-X InDel (Chen vd., 2021)
43-InDel (Jin vd., 2021) 36-X InDel (Du vd, 2024)
57-InDel (Chen vd., 2022)
35- InDel (Tong vd, 2023)
59-InDel (Fang vd, 2023
36-Indel (Filoglu vd., 2024)
33-InDel (Avellaneda vd, 2024)
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yiksektir. Ancak olay yerinden gelen drneklerde siklikla basarili
DNA profili elde edilememktedir. InDel’lerin en dnemli ozelligi
PCR drinlerinin STR'ye gore kicik olmasi ve STR ile tam profil
elde edilemeyen biyolojik drneklerde basarili profilleme yapabil-
mesidir. STR'lerin mutasyon oranlari InDel’lere gore daha yiksek-
tir (Fondevila vd., 2011; Weber vd., 2002). Bu da babalik tayininde,
baba cocuk uyumsuzluguna neden olmaktadir. InDel’lerin mutas-
yon oranlari distk oldugundan STR'lerle birlikte veya alternatif
olarak calisilabilmektedir. InDel, SNP gibi kiicik amplikonlara sa-
hip olmasi ve STR gibi basit prosedirlerle calisilabilmesi acisin-
dan STR ve SNP ozelliklerini bir arada barindirmaktadir.

InDel markirlari, popllasyonlar arasinda gen siklik farklilari icer-
diginden biyocografik soy belirlenmesinde de kullanilabilmekte-
dir. Bircok arastirmaci tarafindan biyocografik soy analizinde ve
kimliklendirmede kullanilmak Uzere gerek somatik gerekse X
kromozomu Uzerinde bulunan InDel polimorfizminden yararlana-
rak bircok panel gelistirmistir. Tablo 1'de gelistirilen bu panellerin
ozellikleri yer almaktadir

Son donemlerde gerek kapiller elektroforeze gerekse NGS plat-
formuna uyumlu biyocografik , kimliklendirme ve cinsiyet kro-
mozomlarini (X veY) bir arada iceren cok sayida lokustan olusan
paneller gelistirilmistir (Yuvan vd, 2024; Yang vd, 2023)

Epigenetik Markirlar. Adli bilimciler, stphelisi bulunmayan vaka-
larda faile ait oldugu duslnilen biyolojik kanittan kisinin fiziksel
gorinimdne ait bilgi edinmek isterler. Son yillarda, insanlar ara-
sinda ve dokular arasinda farklilik gdsteren epigenetik markirlar-
dan yararlanilarak, monozigotik ikizlerin ayrilmasi, yas tahmini ve
dokunun kaynag! belirlenebilmektedir Epigenetik mekanizmalar-
dan DNA metilasyonu sayesinde déllenmeden itibaren hiicrelerin
farklilasmasi, blylime gelisme doneminde belli genlerin sustu-
rulmasi veya anlatiminin zayiflamasi ve diger genlerin ifadelerinin
aktif hale getirilmesi ile epigenetik modellemelerle saglanmakta-
dir DNA metilasyonu, gen ifadesinin diizenlenmesinde rol oynayan
onemli bir epigenetik markirdir ve adli alanda genis bir kullanim
alanina sahiptir DNA metilasyonu; sitozin bazinin 5 karbonuna me-
til grubunun eklenmesiyle olusur. Metillenmis DNA, genin promo-
tor bélgelerinde CpG adaciklari seklinde bulunur. CpG bdlgelerinin
metillenme miktarlarina (hipometilasyon veya hipometilasyon)
gére bir metilasyon profili olusturulur (Vidaki & Kayser, 2018). DNA
metilasyonuyla ilgili daha fazla bilgi Kisim 2 Bélum 7°de verilmistir.

Cinsiyet Kromozomlari ve Genetik Polimorfizm

Polimorfik markirlar (STR, SNP InDel vb.) hem somatik kromo-
zomlarda hem de cinsiyet kromozomlarinda bulunmaktadir. in-
sanlarda 23 cift kromozom bulunur bu ciftlerden bir tanesi cin-
siyet kromozomlari olup kadinlarda XX erkeklerde XY seklindedir.
Bu kromozomlarin aktarim ozelliklerinden yararlanarak bazi 6zel
olgularin aydinlatilmasi mimkuindur.

Y kromozomunun biyik bir kismi (%95) rekombinasyona ugra-
madigr (NRY, non-recombining region of Y] icin babadan ogula
mutasyon haricinde dedismeden aktariir Onun icin baba tara-
findan akraba tim erkeklerde Y kromozomu DNA profili aynidir. Y
kromozomu, rekombinasyona ugramadigi icin insan goc yollarinin
belirlenmesi, antropoloji ve soy belirlenmesi ve soylar arasi iliski-
lerin belirlenmesi ile ilgili calismalarda kullanilmaktadir (Kayser,
2017).

Bolim 1: Gecmisten Giiniimiize Adli Genetikte Polimorfizm

Y kromozomunda daha once belirtildigi gibi SNR STR ve nadir
olarak da InDel polimorfizmi calisabilmektedir. STR lokuslariyla
daha cok adli olgular calisilarak akrabalik iliskilerinin teyidi veya
cinsel saldiri olaylarinda bir veya baba tarafindan akraba degiller-
se birden fazla erkegdin varligi belirlenebilmektedir. Y-STR haplo-
tipleri, cografi atalari belirlese de cok daha disik mutasyon oran-
larina sahip farkli popilasyon gruplarindaki karakteristik SNP’ler
calisilarak, evrimsel iliskiler modellenir.

Y kromozomu ile ilgili dinyada ¢alisilan haplotip verilerinin bulun-
dugu acik erisilebilir bir Y kromozomu haplotip veri tabani (Y Chro-
mosome Haplotype Reference Database, YHRD) olusturulmustur
(www.yhrd.org). Bu veri tabani 1999'da Charité Universitesi'ndeki
akademisyenler tarafindan 31 adli ve antropolojik kurumla birlik-
te olusturulan ve ilk olarak 5000 erkek haplotiple baslatilan Avru-
pa capinda bulunan ¢evrimici Y kromozomu haplotip referans veri
tabanidir ilk olarak 13 Y-STR ile baslayan veri tabani giinimizde
27 Y-STR ve cok sayida SNP lokusu haplotip verisi icermektedir.
Arastirmacilar tarafindan gonderilen haplotip verileri veri tabani-
na yliklenmeden ve yaymlanmadan dnce kontrol edilerek sisteme
yUklenir. Buglin 1.262 popilasyona ait 269.383 SNP ya da STR
profiline cevrimici ulasilabilmektedir YHRD sisteminde cografi
ve etnik bilgiler nedeniyle sorgulanan ve bilinmeyen bir erkegin
atalari hakkinda ¢ikarimda bulunmak tizere yararlanabilecek bir
kaynak olarak kullanilabilir (Syndercombe Court, 2021).

Y kromozomunun aktarim seklinden yararlanarak, baba-erkek
cocugun sorgulandigi babalik vakalarinda mutasyona bagli 1 ve 2
lokusta gorilen dislamalarin gercek dislama olup olmadigini teyit
etmek icin Y-STR markirlari calisilabilir Ayrica babanin ulasila-
madigi olgularda (babanin vefati ve kaybolmasi gibi) baba tarafin-
dan erkek akrabalarindan birinin Y kromozomunun calisilmasi ile
cocugun ilgili aileye dahil oldugu soylenebilir. Cinsel saldirilarda
erkek ve kadindan olusan karisim DNA orneklerinde kadin DNA's)
erkedin profilini maskeleyebilir. Oysaki sadece Y kromozomuna
0zgu primerlerin kullanildigi profillemede kadin DNA ornedi ma-
jor durumda olsa bile erkegin profili belirlenebilmektedir. Boyle
bir vakada birden fazla sipheli erkek varsa, baba tarafindan ak-
raba erkeklerin Y kromozomu DNA profili ayni olacagindan suca
karisan akrabalarin Y kromozomuna dayali bir ayirimi yapilmasi
mimkin degildir

Rutin olgu calismalariicin gelistirilen ticari kitler, Y-STR polimor-
fizmi ile ilgili olup floresan deteksiyona dayali kapiler elektrofo-
reze dayanan kitlerdir Glinimizde bu kitler NGS'ye uyarlanarak
diger polimorfik markirlarla da (ForenSeq™ DNA Signuture prep
kit, Illumina gibi) calisitlmaktadir (Filoglu vd., 2021). Y kromozomu
NGS calismalariyla ile ilgili daha fazla bilgi icin "Kisim 2 Bolim
2'ye bakiniz.

X kromozomu, insandaki iki cinsiyet kromozomlarindan biridir.
Adli genetikte, aktarim 6zellijinden yararlanarak bazi 6zel olgu-
larda kullanilabilmektedir Ornegin; kiz kardeslerin ayni babadan
olup olmadiklari belirlenebilmektedir. Clnkl babada var olan ve
annesinden ona aktarilan tek X kromozomunu kiz ¢cocuklarina ak-
tardigiicin her iki kiz kardes babanin tek X kromozomu DNA profi-
lini tastyacaklardir: Diger bir drnekte ise; baba ve kizi arasinda bir
ensest iliski varsa ve bu iliskiden bir kiz olmasi durumunda en-
sest iliski belirlenebilir Ayrica babaya ulasilamadigi vakalarda da
yine X kromozomu aktarimindan yola ¢ikarak baba olmadigi halde
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babaannenin X kromozomu profilinden yararlanarak kiz torunun
babasi tahmin edilebilir.

X kromozomu icin Uretilen cesitli ticari kitler bulunmaktadir. Bu
kitler daha ¢cok STRile ilgili olup son yillarda teknolojik gelismeye
paralel olarak NGS cihazlarina uyumlu kitlere dahil edilmistir (Fi-
loglu vd., 2021). STR polimorfizmi disinda InDel polimorfizmi ile
ilgi son yillarda X-InDel panelleri gelistirilmistir (Tablo 1).

mtDNA ve Polimorfizm

Mitokondri organeli, tim ylksek organizasyonlu canli hiicrelerin-
de bulunur. Mitokondrilerin temel gorevi oksijenli solunum yapa-
rak hicre icin gerekli enerjiyi saglamakti. Mitokondri bolinerek
cogalir ve hiicrenin enerji gereksinimine gdre sayisini artirabilir
(Cardamone vd., 2018). Genellikle her mitokondride 1-10 arasin-
da degisen sayida mtDNA bulunur. Her hiicre de ise 1-10 000 ara-
sinda degisen sayida mtDNA bulunur. mtDNA'nin kopya sayisinin
yiksek olmasindan yararlanarak cesitli adli olgularin cozimu
mimkin olabilmektedir mtDNA polimorfizmi kullanilarak insan
go¢ yollarinin saptanmasi ve atasal DNA hakkinda bilgi edinilmeye
calisitmaktadir. Ayrica felaket kurbanlarinin kimliklendirilmesin-
de anne tarafindan akraba ve annelik saptanmasi amaciyla kim-
liklendirme yapilabilmektedir.

insan mtDNA'si ilk olarak Anderson ve ark. (1981) tarafindan di-
zilenmis ve her bir ntkleotid numaralandirilarak tanimlanmistir.
Buna gore mtDNA 165659 baz cifti uzunluguna sahip cift zincir-
li (agir ve hafif] dairesel bir yapiya sahiptir (Anderson vd., 1981).
mtDNA'nin adli genetikte kullanilan bolgeleri; kodlama yapmayan
kontrol bolgesi (Displacement-loop, D-loop), HV1, HV2 ve HV3 ol-
mak Uzere Uc ¢ok dedisken bdlgesidir. Bu bolgelerin baz uzunlugu
HV1: 16024-16383, HV2: 73-354 ve HV3: 438-574 tir. mtDNA ana-
lizinde genellikle sadece kontrol bolgelerinin (HV1, HV2 ve HV3)
dizi analizi yapilir Bunun yani sira kodlayan bdlge veya kontrol
bélgesinde bulunan SNP polimorfiziminin analizi de ek bilgi verici
olarak yapilmaktadir. Ginimizde ise NGS ile tim mtDA genom
analizleri de yapilmaktadir

mtDNA analizlerinde Cambridge referans dizileri (Revised Camb-
ridge Reference Sequence, rCRS) veya Anderson referans dizileri
alinarak, test edilen kisinin mtDNA dizisinin referans diziye gore
farklitiklari tespit edilir. Bu farkliliklarin hem sorgulunan hem de
istenen kisinin mtDNA diziyle karsilastirilin. Farkliliklarin gordl-
mesi dislama, gozlenmemesi kisilerin anne tarafindan akraba
olduklarini gosterir.

Nikleer DNA'nin kimliklendirmedeki potansiyeli mtDNA ile kar-
silastirilamayacak dizeyde yuksektir Ancak mtDNA'nin sahip
oldugu bazi 6zgiin ozellikler onu adli bilimlerde essiz kilmakta-
dir Bunlardan en 6nemlisi cevresel kosullara karsi daha direncli
olmasi ve hiicredeki kopya sayisinin ¢cok yiksek olmasidir. Ayrica
tirnak ve sac gibi dokularda niikleer DNA'nin eldesinin zor oldugu
dokularda mtDNA tiplendirilebilmektedir. Kayip kisilerin kimlik-
lendirlmesinde, toplu olimlerde ve toplu mezarlarda anne veya
anne tarafindan akraba erkek veya kadinlarla karsilastirilarak
aranilan kisinin tespiti mimkdndir. Clinktd mtDNA rekombinas-
yona ugramadigi icin anne tarafindan tim akrabalarda birbirinin
aynidir [Nilsson M, 2016).

mtDNA nikleer DNA'ya oranla daha sik mutasyona ugrama ve
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replikasyon sirasinda meydana gelen hatalari daha az dnleme
kabiliyetine sahiptir Bu nedenle mtDNA'da mutasyon olasigi
yUksektir. Mitokondriler bolinerek sayilarini artirirlar. Bélinme-
si sirasinda mutasyon iceren yavru mitokondriler ve. mutasyon
icermeyen yavru miokonriler (homoplazmi) ya da hem mutasyonu
icerenler hem de icermeyen mtDNA’lar ayni mitokondride (hete-
roplazmi) bulunabilir. Heteroplazmi dizeyi korunarak sonraki ku-
saklara aktarilin. Heteroplazmi seviyesinin tespit edilmesi kimlik-
lendirmede biylk 6nem tasimaktadir (Gonzélez vd., 2020] (Daha
fazla bilgi icin Bkz. Kisim 2 Bslim 2} Heteroplazminin ilk olarak
tespit edildigi ve kullanildigr vaka Rus cari Il. Nicholas'in kimlik-
lendirilmesinde olmustur. Carin kemik ornekleri erkek kardesinin
kemik ornekleri ile karsilastirilmasi sirasinda belli bir seviyede
heteroplazminin varligi tespit edilmistir

Popiilasyon Calismalarinda Polimorfizmin Onemi

Olay yerinde bulunan drneklerin stiphelilerden hangisine ait oldu-
gunun belirlenmesinde ve akrabalik iliskilerinin ortaya konmasin-
da, DNA profillerinin bilinen ve sorgulanan kisilerle karsilastiril-
masl yapilarak ilgili 6rneklerin kisiye ait oldugunu veya akrabalik
bagi (babalik, annelik vb.) olup olamadigi belirlenmektedir. Bunun
icin karsilastirilan iki 6rnek arasinda ayni genotiplerin gorilme-
si durumunda bu genotiplerin benzersiz oldugunun kanitlanmasi
onemlidir. Karsilastirmadaki eslesmelerin tesadifi mi yoksa or-
nedin sahibi olup olmadigi yliksek olasilikla tespit edilir Bunun
icin genotipi olusturan markirlarin ilgili poptilasyondaki siklikla-
rini bilmek gerekir.

Gen sikliklari kullanilarak istatistiksel olarak iki ornegin ayni kay-
naktan gelip gelmedigi soylenebilir Kullanilan istatiksel hesaplama-
larin temel olarak “Product Rule” yaklasimi ile ciftlesmenin rastgele
oldugunu ve coklu STR markirlariicin alellerin birbirinden bagimsiz
ayrildigini yani baglanti dengesinin oldugu kabul edilerek hesaplama
yapilir. Gerek kimliklendirmede gerekse akrabalik tayinlerinde yapi-
lan istatiksel degerlendirmelerde kisilerin ilgili olduklari populasyon
veya alt populasyonlarin gen sikliklari kullanilmalidir. STR lokuslari-
na dayali olarak alt popllasyonlarla karsilastirmalar yapmak icin ye-
terli DNA veri tabani bulunmaktadir: izole olmus popiilasyonlarda bu
cok daha onemli hale gelmektedir. Popilasyon genetikcileri, etnik
gruplar arasindaki gen sikliklari farkliliklarindan kaynakli olusacak
etkilerin minimum oldugunu diisinmektedirler.

Sonuc¢

Adli bilimlerde kisileri birbirinden farklilastirabilmek veya iliski-
lendirebilmek icin kisiden kisiye varyasyon gosteren polimorfik
markirlar kullanilmaktadir Bu markirlar ge¢cmiste kan gruplari
ile baslamis DNA Urinleri diye adlandirdigimiz polimorfik en-
zim ve proteinleri ile devam etmis en nihayetinde DNA diizeyinde
calisitmaya baslanmistin DNA'nin ¢ok kicik bir bolimu kisiler
arasinda varyasyon gostermesine ragmen kisileri birbirinden
ayirabilecek ve hatta benzersiz kilabilecek nitelikte sonsuz bilgi-
ye sahiptir. Her gecen gin yeni bilgilere ulasilarak olaya taniklik
eden molekiler gorgli sahitlerinden yararlanarak kisilerin, mole-
kiler robotik resmini ortaya koyabilecek yeni polimorfik markir-
lar kesfedilmektedir. Yakin gelecekte hemen hemen her kriminal
laboratuvarda olacak olan NGS cihazlari kullanilarak tim genom
analizleri ile ayni DNA'ya sahip monozigotik ikizler dahil olmak
tzere kimliklendirmede en (st seviyeye ulasilacaktir
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Adli Bilimlerde Yeni Nesil Dizileme

Next Generation Sequencing in Forensic Sciences

BOLUM HAKKINDA

Yeni Nesil Dizileme (YND) teknolojisinin kullanimi, saglik ve yasam bilimlerinin 6tesine gecerek
adli bilimlerde de yerini almistir Bu bolimde, YND teknolojilerinin ve metodolojilerinin kapsamli
bir analizi, adli incelemelerdeki uygulamalari ve glinimizde karsilasilan sinirliliklari ile birlikte
sunulmaktadir.

Anahtar kelimeler: Molekdler genetik, varyant, yeni nesil dizileme, molekdler kimliklendirme

ABOUT the CHAPTER

The use of NGS technology has extended beyond health and life sciences and has made its way
into forensic sciences. A thorough analysis of NGS technologies and their methodologies is pre-
sented in this chapter, along with an examination of their application in forensic investigations and
the limitations they currently face.

Keywords: Molecular genetics, variant, next generation sequencing, molecular identification

Giris

DNA'nin yapisinin belirlendigi 1953 yilindan bugiine kadar gecen zaman icerisinde mole-
kiiler genetik alaninda cok hizli teknolojik gelisimler yasanmistir. Ozellikle insan genom
projesinde kullanilan DNA dizileme teknolojisi bunlarin basinda yer almaktadir. Birinci
nesil dizileme olarak adlandirilan zincir sonlandirma yontemine dayali Sanger dizileme,
1977 yilinda Frederick tarafindan gelistirilen ve 1980 yilinda Nobel Kimya Odiilii'ne layik
gorilen bu yontemde, in vitro DNA replikasyonu esnasinda DNA polimeraz tarafindan
sentezlenen zincire rastgele bir dideoksinikleotid eklenmesiyle meydana gelen frag-
manlarin analizi ile nikleotid dizilimi belirlenmektedir (Sanger ve Coulson, 1975). 1985
yilinda, Sanger dizileme yontemi gelistirilerek floresan boyalarin kullanildigr otomatik jel
sistemleri kullanilmaya baslanmistir. 1986 yilinda DNA dizilemesi icin kapiller elektrofo-
reze (KE) dayanan otomatik sistem gelistirilmistir. Bu dizileme cihazlari sayesinde DNA
dizilemesi yapmak daha hizli hale gelmistir. 2000 yilinda ikinci nesil dizileme (second ge-
neration sequencing) olarak ifade edilen ve fragmanlarin ayni anda dizilemesine imkan
veren yeni nesil dizileme [YND] (Next Generation Sequencing, NGS) kullanima girmistir.
YND litaretirde alternatif olarak kitlesel paralel dizileme (MPD] (Massive Parallel Sequ-
encing, MPS] olarak da isimlendirilmektedir YND platformlari yiksek hacimde paralel
dizileme yaparak milyonlarca DNA fragmanini eszamanli bir sekilde dizilemektedir. Bu
sayede tim genomun bir glinden kisa sirede dizilenmesi mimkindur. Jel kullanilma-
yan ve nikleotid dizilemenin eszamanli yapilabildigi YND platformlarinda farkli teknikler
kullanilabilmektedir. Uclincii nesil dizileme (third generation sequencing) olarak sinif-
landirilan daha ylksek verimle daha kiiclk baslangic materyaliyle amplifikasyona ihtiyac
duymadan uzun dizi okumalarina imkan veren “tek molekil dizileme” yaklasimi ile dizi-
leme teknolojilerindeki gelismeler devam etmektedir (Kchouk, 2017). Evrim Kémirct-Bayrak'
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(Janitz, 2008). Ginumizde YND teknolojisi, tibbi genetik alani da-
hil olmak Uzere tim saglik ve yasam bilimlerinin neredeyse tim
alanlarinda uygulanmaktadir.

Adli bilimler alanina YND teknolojilerinin girisi nispeten yavas ol-
mustur. Bunun nedenlerinden biri yeni nesil dizileme cihazlari ve
kitlerinin akredite olmamasi ve Sanger dizileme ile karsilastiril-
diginda yeni nesil dizileyicilerin daha yiksek dizileme hata oran-
larina sahip olmasidir. Diger bir neden ise adli laboratuvarlarda
altin standart olarak kabul edilen PCR- KE'nin kullanildigi kisa
ardisik tekrar dizileri (Short Tandem Repeat, STR) analiz sistemi-
nin otomotize olmasidir Son gelismeler niikleik asit analizlerin
kalitesini dnemli dlctide iyilestirmis ve YND, arastirma laboratu-
varlari yaninda, tani laboratuvarlari ve adli laboratuvarlarinda uy-
gulamaya girmistir. Bu bolimde, adli incelemelerde kullanilan ve
gelistirilmekte olan YND yaklasimlari hakkindaki glincel bilgiler
verilmistir.

Yeni Nesil Dizileme Teknolojileri

insanda kalitimi aktaran materyal olan DNA'nin yapisinin 1953'de
kesfedilmesi ve 1977 yilinda Fredrick Sanger ve arkadaslarinin
zincir terminasyon yontemi ile ayni yil Allan Maxam ve Walter Gil-
bert'in kimyasal degradasyon yontemi ile iki yeni DNA dizileme
teknigini yayimlamasi (Sanger ve Coulson, 1975; Maxam ve Gil-
bert W, 1977) genetik calismalarda DNA'nin yapisinin kesfinden
sonraki yeni molekiler cadi baslatmistin Sanger dizileme uygu-
lamasinin daha basit olmasi, ticari firmalarin sonraki yillarda KE
ve dizileme sistemlerini bu teknik Uzerine gelistirmeleri nedeni
ile bu yontemin halen ortalama 700 bazlik gen bolgesinin dizilen-
mesinde yaygin olarak kullanilmasini saglamistir Maxam-Gilbert
teknigi arastirma calismalarinda nadiren kullanilan bir teknik ol-
dugu icin kullanimi sinirli kalmistir. insan Genom Projesinde, 3
milyar baz iceren insan haploid genomu Sanger dizileme teknigi
kullanilarak uzun bir stirede dizilenebilmistir (https://www.geno-
me.gov/human-genome-project/Completion-FAQ).

insan genom dizisinin okunmasi genetik bilgiye dayali arastirma-
larda ci1gir agmistir Ancak, insan genomunun buytkligi sebebiyle
dizileme calismalarinda, Sanger dizilemenin izin verdigi maksi-
mum 800 b¢'lik okumalarla uygun kalitede diziler elde edilebildi-
ginden kullanimi pratik olmamistir. Dolayisiyla bu teknik, 1990°U
yillarin basindan itibaren yari otomatik KE sistemleriyle kolay hale
gelmis, glnimuzde de yiksek verimin gerekmedigi ya da kicik
bélgelerin dizilenmesinde ve fragman calismalarinda halen altin
standart olarak kullanilmaya devam etmektedir Sanger dizile-
menin otomatik olarak yapilabildigi KE cihazlari maksimum 96
kapiller iceren sinirli kapasiteleri nedeni ile ayni anda 96 farkl
dizi okunmasina olanak vermektedir. Bu sinirlama genom biyuk-
lUgu icin cok dnemli bir problemdir. Dizilenecek bolge buyldik-
ce isglict, sarf maliyeti ve dizileme zamani artmaktadir. Sanger
dizileme ve Maxam Gilbert dizileme teknolojileri “birinci nesil
dizileme " olarak adlandirilmaktadir. 90U yillarda insan genom di-
zilemesinin ~2.7 milyar dolar tutan blyiik maliyeti bilim insanla-
rini dizileme teknolojilerinin gelistirilmesine yonlendirmistir. Bu
calismalar, iki farkli dizileme metodolojisi olarak Urin vermistir.
iLki, hibridizasyon yontemi ile dizileme tekniklerinin birlikte kul-
lanitmasidir. Bu yontemde dizisi bilinen hedeflere 6zgin hazir-
lanan sentetik oligonlkleotidlere 6rnek DNA'sinin hibridizasyo-
nu ve bu bilginin islenmesi ile tek nikleotid polimorfizmi (Single
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Nucleotide Polymorphism, SNP] ya da delesyon duplikasyon gibi
blyuk boyutlu genomik doz degisiklikleri hakkinda bilgi edinilme-
si saglanmistir (Mirzabekov, 1994; Drmanac, 2002). Hibridizasyon
yontemi ile dizi bilgisine ulasmak halen mikrodizin (mikro-array)
calismalari ve revers dot blot tekniklerinde kullanilmaktadir. Di-
ger gelisme, nikleik asit dizisinin her bir bazinin sentez sirasinda
okunmasina olanak saglayan sentez yolu ile dizileme yontemidir.
Bu yaklasimda, Sanger dizilemede oldugu gibi 75 baz ile 600 baz
arasinda parcalar halinde DNA dizi okumalari saglanmaktadir.
Teknolojinin nanometrik boyutlarda tasarimlara ve piko-litrelik
miktarlarda reaksiyonlar olusturulabilmesine olanak tanimasi,
ek olarak da bilgisayar sistemlerinin GB (GigaByte] ve TB (TeraBy-
te) seviyesindeki verileri hizla ¢6ziimlemesi sayesinde, ayni anda
milyonlarca kicuk parcali dizi bilgisinin 6zel tasarimli cihazlarla
olusturulmasi ve incelenebilmesi mimkin olmustur. Bu tekno-
lojik atiima, “Yeni Nesil Dizileme teknolojileri” adi verilmektedir.
YND teknolojileri, dizileme 6ncesi amplifikasyonla dizilenecek or-
nedin cogaltildigi ikinci nesil dizileme ve amplifikasyona ihtiyac
duymayan Uclnci nesil dizileme olarak ayrismaktadir (Kchouk,
2017).

Sanger dizilemede her bir baz, reaksiyondaki ayni pozisyonda
sonlanmis tim fragmanlarindan derlenmis konsensus baz bilgi-
sinden elde edilmektedir Ornek icerisinde ayni pozisyonda farkli
bazlar varsa sonu¢ IUPAC (The International Union of Pure and
Applied Chemistry) kodlari (Johnson, 2010) ile miks baz olarak
adlandiriliz. Oysa YND ile her okunan dizideki baz bilgisi ayri frag-
manlardan (Gclnci nesil dizileme) ya da bu fragmanlardan elde
edilmis monoklonal dizilerden (ikinci nesil dizileme) elde edilir.
Bu durum, ornekte bulunan farkli alel ya da hiicrelerden gelmis
tim degisimlerin ayri ayri okunmasini saglamaktadir. Bu nedenle
her bir okunmus dizi Uzerindeki baz, A, G, C ve T bazlarindan biri
ile isimlenmis olur. Her bir fragmanin ayri okunmasi %1'den di-
sk orandaki mozaiklikleri saptamaya olanak saglar. Oysa Sanger
dizilemede, heterozigotlugu saptama orani 0zel ayarlamalar ile
dahi %15'in altina inememektedir. Bunun yani sira Sanger dizile-
mede tek bir ornekten okunabilir kalitede 800 bazlik bir konsen-
sus dizi bilgisi alinirken ikinci nesil dizileme teknolojisinde 75-600
baz boyundaki milyonlarca dizi okumasi, ticiinci nesil dizilemede
ise 5-75 kilobaz uzunlugunda milyonlarca okuma bilgisi elde et-
mek miumkindir. YND teknikleri Sanger dizileme ile karsilasti-
rilmayacak kadar yiksek hizda milyarlarca baza kadar cikabilen
dizileme bilgisi dretebilmektedir YND, birkac kilobaz uzunluktan
sonraki dizileme maliyeti Sanger dizilemeye gore oldukca ucuz-
dur. Bu bu avantaj dizilenecek bdlgenin buyuklugu arttikca daha
onemli hale gelmektedir.

Yirmibirinci ylzyilin baslarinda kullanima giren YND teknolojile-
ri her gecen gin gincellenmektedir. YND'de ilk gelistirilen ticari
platform, Roche 454 sistemidir. Bu sistemde polimerazin niikleo-
tidleri baglamasi esnasinda ortaya cikan pirofosfatin saptanmasi-
ni temel alan dizileme yontemine yonelik bir teknoloji Gzerine ku-
rulmustur ve bu sistemde pirosekanslama yontemi kullanilmistir
(Margulies, 2005). Birkac yil sonrasinda daha giincel ve maliyet
olarak daha uygun teknolojilerin ortaya cikmasiyla piyasadan
cekilmistir. Ayni yil icerisinde Applied Biosystems'in gelistirdigi
ligasyon tabanli dizileme teknolojisi iceren SOLID sistem kulla-
nima sunulmustur (Janitz, 2008). Ancak bu sistem de kisa bir d6-
nemden sonra maliyet yiksekligi nedeni ile piyasadan cekilmistir.
Benzer sekilde tUclincl nesil dizileme sistemi olarak kabul edilen


https://www.genome.gov/human-genome-project/Completion-FAQ
https://www.genome.gov/human-genome-project/Completion-FAQ
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Tablo 1
Ikinci nesil dizileme platformlarinin temel teknik ézelliklerinin karsilastirilmasi
OZELLIK ILLUMINA ION TORRENT (THERMO FISHER MGl QIAGEN
SCIENTIFIC)
iSeq MiseQ Nextseq  Novaseq PGM Genexus Sb S5XL  DNBSEQ- DNBSEQ- DNBSEQ- Gene
550-1000- 6000 G50 G400 T7 Reader
2000
Maksimum 2x150  2x150 2x300bp  2x250bp 400 400 400 400 150 bp 200 bp 150 bp 100bp-150
okuma bp bp -400 bp bp
uzunlugu
Teorik olarak 1.2Gb 7,5Gb 120- 80Gb- 2 Gb 6 Gb 26 Gb 26 Gb 150 Gb 1,44 Tb 6Thb 7,2 Gb
okunabilecek 360Gb 6TB
baz sayisi
Calisma 9,5-19 4-24  4-55saat  12-30 2,5-5 2,5-5 25-5 25-5 9-40saat 37-109 24-30 45 saat
slresi saat saat saat saat saat saat saat saat saat
Template Solid faz amplifikasyon Emiilsiyon PCR Solid faz amplifikasyon Emilsiyon
yontemi PCR
Dizileme Sentez sirasinda solid ylizeyde Baz baglanmasi sirasinda aciga Sentez sirasinda solid ylzeyde Sentez
yontemi dizileme cikan hidrojen iyonu 6lcimi ile dizileme sirasinda
dizileme solid
ylizeyde
dizileme

Aciklama notu. https://www.illumina.com/systems/sequencing-platforms.html, https://www.thermofisher.com/tr/en/home/life-science/sequencing/next-genera-
tion-sequencing.html, https://en.mgi-tech.com/products/, https://www.giagen.com/kr/resources/resourcedetail?id=8381fae0-6819-4182-ab5d-d045533c3387&lang=

en kaynaklarindan uyarlanmistir.

Helicos Biosciences’'in Helicos dizileme sistemi, tek molekul di-
zileme tabanli olup isaretli nikleotidlerin sinyal okumasina dayali
bir teknolojiye dayanmaktaydi. Ancak bu sistem de okuma hatala-
rinin yiksekligi ve rekabeti karsilayamamasi nedeni ile Uretimden
kalkmistir.

Ginumuzde Roche, Solaris ve Helicos'un ¢ekilmesi sonrasi YND
teknolojilerinde ikinci nesil dizilemede Illumina, lon Torrent, MGI
ve Qiagen Gene Reader sistemleri, Uclincl nesil dizileme tekno-
lojisi olarak da PacBio ve Nanopore sistemleri kullanilmaktadir.
Her iki nesil icin de temel teknik karsilastirmalar, Tablo 1 ve Tablo
2'de verilmistir.

Ikinci nesil ve Gc¢iincii nesil dizileme sistemleri arasinda iki temel
fark bulunmaktadir. Bunlardan ilki, kitiphane hazirligi asama-
sinda ikinci nesil dizilemelerde amplifikasyon basamadgi vardir
Calisilacak ornek DNA template asamasinda klonal amplifikas-
yona tabi tutulmaktadiz Bu durum polimeraz hatalari ve genetik
diziye bagli olarak gozlenen amplifikasyon veriminin degiskenli-
gi gibi nedenlerle teknik problemler olusturma potansiyeli tasi-
maktadir. Oysa Uclincl nesil dizilemede, 6rnek 6n amplifikasyona
alinmadigindan dizilemede amplifikasyona bagli hatalardan ka-
cinilmaktadir. YND nesillerindeki diger fark okuma uzunlugudur.
ikinci nesil dizilemede, maksimum 600 baz uzunlugunda (Thermo
Fisher Scientific- lon Torrent Cihazi) fragman okumasi alinabil-
se de calismalarin cogunun yapildigi [llumina sisteminde mak-
simum 300 baz uzunlugunda okuma yapmak mimkindir Bu
okuma uzunluklari teorik uzunluklar olup bir can egrisi seklinde
daha uzun diziler oldugu gibi kisa diziler de elde edilebilmektedir.
Okunan dizilerin kisa olmasi ya da okuma sonrasi gerceklestiri-
len diisik kalitedeki bazlarin 3" uctan baslayarak yeterli kalitede
okuma alanina kadar kirpitmasi nedeni ile islenmis kisa dizilerde
oldugu gibi farkli uzunlukta fragmanlarla biyoinformatik asamaya

gecilmektedir. Kisa dizilerin haritalanmasinda, farkli sistemler-
de farkli algoritmalar kullaniliyor olsa da her zaman problem
olabilmektedir. Uclincii nesil dizileme teknolojileri ile cok daha
uzun fragman okumalari gerceklestirmektedir Bu uzunluklar
ornedin parcalanma (degradasyonu) orani ile ters orantilidin Ne
kadar bozunmamis ornek elde edilirse dizi okumalari da dogru
orantili olarak uzun olmaktadir. Teorik olarak, Oxford Nanopore
teknolojisinde -4 Mb’a kadar, PacBio sisteminde 200 Kb'a kadar
tek parca fragmanlar okunabildigi bildirilmistir (https://nanopo-
retech.com/products/comparison; Kraft ve Kurth, 2019). Okunan
dizi parcalari ne kadar uzun olursa genomik haritalama o kadar
yuksek ozglnlukte yapmak muimkindir. Ayrica lokasyon degi-
sikliklerinde uzun okumalarin hassasiyeti cok yiiksektir Uctincii
nesil dizilemede temel problemlerden birisi yliksek hata oranlart,
kitlerin glincellenmesi ve uygulamada yapilmis olan akilci teknik
gelismelerle %10'lardan %1'lerin altina dismustir. Bu durum,
Uclncd nesil dizilemenin yavas yavas rutin uygulamalarda kulla-
nimini arttiracaktir.

Yeni Nesil Dizileme Metodolojisi

YND calismalari planlama sonrasi uygun o6rnekleme gerektir-
mektedir Ornedin, uygun dokudan uygun miktarda niikleik asit
materyalinin elde edilmesi zorunludur. Eger yeterli miktarda or-
nek yoksa (6rnegin tek hicre calismalari, blastomer vb.) kittp-
hane asamasindan dnce amplifikasyon basamagi eklenebilmek-
tedir. Bu basamak, polimeraz hatalari ve kullanilan amplifikasyon
yontemine gdre hata olasiligr tasimaktadir Ayrica, tim genom
dizeyinde yapilan calismalarda dizi icerigine bagli polimeraz per-
formansi dedisken olabilmektedir RNA temelli calismalarda, RNA
izolasyonu, zenginlestirme ve cDNA cevirimi islemleri, kiitiphane
basamagindan dnce hedeflenen RNA dizilemesine uygun yontem-
lerle yapilmis olmalidir Benzer sekilde metilom calismalarinda,
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Tablo 2

Uclinci Nesil dizileme platformlarinin temel teknik 6zelliklerinin karsilastirilmasi

PacBio Oxford-Nanopore
OZELLIK Sequel System  Sequel Il Sequel lle MinION GridION PromethlON  PromethlION 48
System System 24
Fragmanbasina 8-15 Kb* 4 Mb*
maksimum okuma
uzunlugu *
Teorik olarak 15Gb* 100Gb* 100Gb* 50 Gb 250 Gb 7Tb'akadar Upto14Tba
okunabilecek baz kadar
sayisi*
Calisma siresi 20 saat 30 saat 72 saat

Dizileme teknolojisi Nukleotidlerdeki farkli floresan isaretli
nikleotidlerin polimeraz reaksiyonu sirasinda

okunmasi

Nanometrik porlardan DNA'nin gecmesi sirasinda olusan
elektrik akim farkina bagli okuma

*Hazirlanan ornegin kalitesi ile ilskili olarak degismektedir.

Actklama notu. https://www.pacb.com/sequencing-systems/, https://nanoporetech.com/products/specification kaynaklarindan uyarlanmistir

ornedin yakalama [capturing] islemi, restriksiyon enzim kesimi ya
da bi-sdlfit cevrimi ile hazirlanmis olmasini gerektirmektedir. Te-
orik olarak herhangi bir dn islemden gecmis ya da gecmemis tek
ya da ¢cok kaynaktan elde edilmis bir niikleik asit materyalinin ki-
tiphane asamasina alinip YND ile dizilenmesi miumkindir. YND
calismalarinda temel olarak iki tip calisma yapilmaktadir. Bunlar;

¢ Hedeflenmis dizileme (targeted sequencing)
e Hedef gozetmeksizin dizileme (Non-targeted sequencing)

YND ek olarak, 4 ana basamak icermektedir. Bunlar;

¢ Kitiphane hazirlanmasi (library preparation)
¢ Taslak hazirlanmasi (template preparation)

¢ Dizileme [sequencing]

e Biyoinformatik analiz

Bu basamaklar calisilan platforma, kullanilan kitlerin versiyo-
nuna gore degiskendir. Uclincii nesil dizilemede amplifikasyon
basamagi bulunmaz, taslak (template] hazirligi yoktur, ancak
kitiphane hazirligr hem ikinci hem de Uciinci nesil dizilemede
bulunmaktadir.

Kiitiiphane Hazirlanmasi

Kutiphane hazirligr, ornekten nikleik asit materyalinin eldesi,
platforma ve dizilenecek blyuklige uygun parcalara ayrilmasi,
uclarina her drnege 6zgin barkod olarak gorev yapan oligontk-
leotidlerin sistemde taslak hazirligi ve dizilemede kullanilacak
adaptor oligonlkleotidlerin ve calismanin biyoinformatik deger-
lendirmesinde gerekli ek bilgilerin toplanacagi oligonikleotidlerin
eklenmesi basamaklarini icermektedir.

Kutuphane hazirliginda hangi basamaklarin kullanilacagi konu-
sunda asagidaki sorular cevaplanmalidir. Bunlar;

e Dogru 6rnek ya da dokuya karar verme
e Uygun izolasyon teknigine karar verme

Calismanin yapilacagr érnek, hazirlik basamaklari icin belirle-
yicidir Basamaklar asagidaki senaryolar goz oniine alinarak ve
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istenen dizileme planina gore olusturulmaktadir. Bunlar;

e Ornegin tek kaynaktan (birey ya da genom) olup olmamasi,

e Tek ya da cok kopya olmasi, hiicreler (tim genomu icerir]

e Hicre disi sivi ya da materyallerden (parsiyel ve parcalanmis
genom) elde edilmesi

Kuttphane;

e Gerekli ise DNA'nin fragmantasyon basamagi, amplifikasyon
ya da yakalama (capturing) ile istenilen bélge ya da dizilerin
ornekteki diger kisimlardan ayrilarak zenginlestirmesi

e barkod ve adaptor gibi 6zgiin dizilerin eklenmesini ve

e Gerekli ise istenilen boyutlardaki fragmanlarin digerlerinden
ayristirilmasi (size selection) basamaklarini icermektedir

Calismada hedeflenmis dizileme yapilacaksa genomik bilginin
istenmeyen dizilerinden kurtulmak icin ya hedefe 6zgiin yaka-
lama islemi ya da hedefe spesifik primerler ile amplifikasyon
islemi yapilarak genomik havuzdan istenilen bolgenin cogaltila-
rak zenginlestirilmesi saglaniz Amplifikasyon basamagi bir daha
fragmantasyon gerektirmeyen tek tek ya da coklu kisa polimeraz
zincir reaksiyonu (PCR, Polmerase Chain Reaction] ya da uzun
PCR ve arkasindan istenilen buyUklikte parcalama islemi kulla-
nilarak hedeflerin zenginlestirilmesi yapilmaktadir Uciincii nesil
dizilemede hedeflenmis dizileme yapilacaksa direkt yakalama ya
da uzun PCR islemi ile hedefi diger genomik bolgelerden ayir-
ma yoluna gidilmektedir. Uzun PCR'nin temel avantaji olan uzun
okumalari kaybetmemek icin parcalama isleminden ya da drne-
gin herhangi bir asamada parcalanmasindan kaciniliz Bu nedenle
izolasyon teknikleri nikleik asidin mimkin oldugunca biitin kal-
masl saglanacak sekilde secilmektedir.

YND islemi yapilan ornedin coklu kaynak ya da genomdan gel-
mesi durumunda ornek havuzundaki tim genetik materyal dizi
bilgisine yansiyacagindan ya hedeflenmis dizileme yapilmali ya
da biyoinformatik olarak ayrim yapilmalidir Ornegin birden fazla
genom iceren bir DNA havuzundan hedef gozetmeksizin dizileme
yapilirsa havuzdaki her genoma ait bilgi okunacaktir. Bu durum-
da dzellikle kisa okumalarda yanlis haritalama riski tasimaktadir.


https://www.pacb.com/sequencing-systems/
https://nanoporetech.com/products/specification
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Ancak bu islemin 6zellikle uygulandigr NIPT (Non-Invasive Pre- ¢ Yakalama teknigi: Cip olarak adlandirilan mikrodizin teknik-

natal Test) calismalari gibi calismalar da bulunmaktadir (Srebni- lerinde oldugu gibi solid ylizeylere ya da boncuklara, hedef di-
ak, 2020). Genomik bilgileri ayirt edebilecek dizi bilgisi varliginda zilere eslenik sentetik DNA parcalari baglanmaktadir. Ornek,
haritalama mimkundur. Bircok bakteri kaynagindan elde edilmis bu metaryallerle hibridize edilerek havuzda bulunan istenen
bir DNA havuzunda 165 RNA dizilerinin haritalanmasi ile metage- dizileri iceren DNA parcalari istenmeyenlerden ayrilarak zen-
nomik calismalar yapilabilmekte hatta molekiler barkodlamanin ginlestirilmis olur (Sekil 2).
klonal olarak kullanilmasi ile kantitatif olarak 6rnek havuzundaki ~* PCR amplifikasyonu: Tek ya da coklu PCR primerleri, dizi-
her bakteriya da benzer sekilde viral bilginin toplanmasi mimkdn lenmek istenen hedeflere spesifik olarak tasarlanmaktadir
olabilmektedir (Borthong, 2018). Calisilacak 6rnek cok kaynakli (birden fazla genom vb.) DNA
materyali iceriyorsa primer tasarimlarinin istenen genoma
Hedef gozetilmeden YND: Ornekteki niikleik asit havuzu direkt spesifik olmasi gerekir. Yapilan PCR isleminde istenilen bol-
olarak barkod ve adaptér kullanilarak dizilenmektedir. ikinci ne- geler cogaltilarak zenginlestirme saglanmaktadir. Bilgisayar
sil dizilemede, barkod ve adaptér dizilerin eklenmesinden dnce tabanli tasarimlarla yapilan coklu PCR tasarimlari, ginimuz-
ornek parcalanma islemine alinmaktadir Uciincii nesil dizileme- de tek bir PCR reaksiyonunda 24.000 hedefin ayni anda ¢og-
lerde parcalama islemi yapilmamakta, érnek barkod ve adaptér latilmasina (24k plex) olanak verecek sekilde gelistirilmistir.
eklendikten sonra direkt barkod ve adaptor baglanmasi gercek- Bu tasarimlar kisa amplikon elde edilecek sekilde tasarlan-
lestirilip dizileme islemine gecilmektedir (Sekil 1). missa, PCR Urtnlnde parcalanma islemi yapilmadan direkt
adaptor ve barkod baglanarak taslak hazirlama (ikinci nesil)
Hedeflenmis YND: Dizilenmek istenen hedef bolgelerin 6rnek ha- asamasi yapllmaktadir Uclincli nesil dizilemede uzun oku-
vuzundan ayristirilmasi gerekmektedir. Bunun icin kullanilan iki ma istendiginden ya da hedef bdlgeye 6zgiin kisa PCR tasa-
temel yol (McCombie, 2019); rimlarinin yapilmasi mimkin degilse uzun PCR (long PCR)

Sekil 1

Hedef gbzetilmeden YND isleminde ikinci nesil dizileme yapiliyorsa, drnek niikleik asit havuzu parcalama islemi uygulandiktan sonra zenginles-
tirme yapilarak dizileme islemine alinirken, lciinci nesil dizilemede amplifikasyon basamagi atlanarak dizileme islemine gecilir:

Hedef gbzetmeksizin YND
Fragmantasyon (2. nesil) + Direkt ya da yakalama

Tek kaynak Cok kaynak ve ¢oklu kopya

Tiim genom
amplifikasyon
+

Pargalama Pargalama

(fragmantasyon) Fragmantasyon (fragman}asyon)

SSEE NPT

'\( _\

- (_:JFS‘LL_
S 80N .
RIS
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Solid yuzeyde képrii
amplifikasyonu

Dizileme
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Sekil 2
Hedeflenmis YND isleminde ikinci nesil dizileme yapiliyorsa, drnek niikleik asit havuzu parcalama islemi uygulandiktan sonra hedef bélgeler

boncuk, ¢ip ya da dizin yontemi ile hibridizasyon temelli ayristirma uygulanarak istenmeyen dizilerden arindirilir ve ikinci nesil dizileme yapiliyor-
sa taslak olusturlularak, tclncl nesil dizilemede amplifikasyon basamagi olmadan dizileme islemine alinir Zenginlestirme yapilarak dizileme
islemine alinirken, lclincl nesil dizilemede amplifikasyon basamadi atlanarak dizileme islemine gecilir:

Yakalama (capturing) ER

o \ /

Hedeflenmis YND
Fragmantasyon (2. nesil) + yakalama

Tek kaynak Cok kaynak ve ¢oklu kopya
Tek kopya
Tiim genom
amplifikasyon
+ s 3
Pargalama W Pargalam,
(fragmantasyon) Fraggnqaqn;asym (fragmantasyon)
.58
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Cip dizin vb

b, Solid yiizeyde ko
amplifikasyom

Emiilsiyon PCR E,ﬁ% Taslak hazirligi (2. nesil dizileme’

l

Dizileme

tasarimlari ile de hedef bélge zenginlestirilmektedir (Sekil 3
ve 4) (Slatko, 2018).

Taslak Hazirlanmasi

ikinci nesil dizileme sistemlerinde kiitiphane hazirligi sonrasi
ornekten elde edilen her bir DNA fragmani icin calisilan platforma
uygun klonal amplifikasyon islemi gerceklestirilir Bu islem dizile-
me sirasinda polimeraz enzimi tarafindan gerceklestirilen her bir
bazin baglanmasi ile ortaya cikan reaksiyon Grininin (floresan
1sik, iyon yikl, kemiliminesan isik) 6lcilebilir siddette elde edil-
mesini saglamak icin gereklidir. Her bir fragmandan elde edilen
klon ayni anda ayni baz baglandigi icin cogaltilmis olcllebilir bir
tepki ortaya cikmaktadir. Bu islem Illumina sisteminde solid yu-
zeyde tek bir klonun tepkisi, lon Torrent sistemlerinde ise boncuk
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Uzerinde cogalmis tek bir klonun tepkisine karsilik gelmektedir.

Boncuklar Uzerinde emilsiyon PCR islemi kullanilarak yapilan
amplifiye edilmis klonal taslak olusturma yénteminde (lon Tor-
rent, Gene reader), belirli sayida sisteme 6zgiin adaptorlere es-
lenik olan kiclk oligontkleotidlerin baglandigr boncuklar kulla-
nilmaktadir. Bu boncuklarla optimal dansitede dizilenecek DNA
fragmani birlestirilmekte ve bir yag emdilsiyonu ile PCR islemi
reaksiyon cozeltileri (polimeraz, dNTP tampon vb) karistirilmak-
tadir Bu islemde kullanilan cihaz, ya§ icerisinde her birine orta-
lama 1 adet boncuk ve bir adet fragman sigabilecek kicuklikte
kopuk olusturur. Kopugin icinde PCR karisimi, boncuk ve frag-
man oldugu halde 1sil dongu islemi baslatilarak her bir kopuk
icerisinde, ayri bir PCR islemi gerceklesen reaktor olarak calis-
maktadir Isil dongl asamasindan sonra her bir kdpuk icerisine
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Sekil 3
Uzun PCR kullanilarak yapilan hedeflenmis YND isleminde ikinci nesil dizileme yapiliyorsa, PCR islemi sonrasi PCR (rtinleri érnek niikleik

asit havuzu parcalama islemi uygulandiktan sonra barkod adaptor baglanir ve ikinci nesil dizileme islemi yapiliyorsa taslak hazirligi ve sonrasi
dizileme islemine alinir: Uclincli nesil dizilemede parcalama ve amplifikasyon basamagi olmadan dizileme islemine alinir:

Hedeflenmis YND
Uzun PZR+fragmantasyon
Ornek DNA

Uzun PZR

Parcalama (2. nesil dizileme)

Barkod adaptor

= = thwadat Tl
s " o azlama

o

_ 3 R Solid yiizeyde kpri

Emilsiyon PCR E~%j—» Taslak hazirligi (2. nesil dizileme) Qﬁ& o =2 o
l M /

Dizileme

Sekil 4
Kisa PCR kullanilarak yapilan hedeflenmis YND isleminde ikinci nesil dizileme yapiliyorsa, PCR islemi sonrasi PCR (riinlerine barkod adaptor

baglanir ve ikinci nesil dizileme islemi yapiliyorsa taslak hazirligi ve sonrasi dizileme islemine alinir: Uciincii nesil dizilemede amplifikasyon ba-
samagi olmadan dizileme islemine alinir

Hedeflenmis YND
Kisa PZR

Omek DNA
R — T~ s ) e AL ) — Kisa PZR
. " m—a B_—a m_a S_8 . . s _—a s = —a Barkod adaptér
—at S e —a g, 1, (= ~— — baglama
-—a

Solid yiizeyde képrit
amplifikasyonu

Emiilsiyon PCR E *%% Taslak hazirlig1 (2. nesil dizileme)

Dizileme

ilk giren fragmanin, boncuklarda binlerce kopyasindan olusan  amplifikasyonu yapilmaktadir (Sekil 6) (Zhong, 2021; Toksoy, 2020).
klonu elde edilebilmektedir (Sekil 5). Solid ylizeyde amplifikasyon

yonteminde ise lam ya da cip ylzeyi gibi 6zel olarak hazirlanmis Dizileme

ylzeylere sisteme 0zglin adaptorlere eslenik olan oligonikleo-
tidler baglanmakta ve uygun yogunlukta ornek DNA fragmanlari
hibridize edilmektedir. Optimal araliklarla dagilim saglanmis ve ~ da boncuk Gzerinde (Thermo Fisher Scientific, lon Torrrent) ya-
hibridize olmus 6rnek DNA'lari bu ylzey tUzerinde PCR ile klonal  pilan taslak (template] amplifikasyon islemi sonrasinda dizileme

ikinci nesil dizileme platformlarinda solid ylizeyde (Illumina) ya
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Sekil 5
Emtilsiyon PCR islemi ile taslak olusturma.

Barkod ve adaptor
eklenmis tek iplik ormek

~

l | ow
Bir boneuk 1le bir Yag emilsiiyonu
fragman eglesmesi igerisinde iiretilmis

kapiiklerde PZR
reaksiyonu

Emiilsivon PZR

Uzerinde adaptor
spesifik oligo tagiyan
bos boncuk

reaksiyon
cozeltisi

Bir fragmandan kéken
alan klonal fragmanlar
tastyan boncuk

Her bir boneuk tizerinde
gerceklesen klonal
amplifikasyon

islemine gecilmektedir. Uzun okuma yapan Uclnci nesil dizileme
platformlarinda kitiphane hazirligi sonrasi taslak olusturulma-
makta ve direkt dizileme islemi uygulanmaktadir.

[llumina teknolojisinde dizileme, dort farkli renkte floresan boya
ve tekrar c¢ozilebilir 3" sonlandiricilar ile modifiye edilmis dort
ayri ntkleotidin, taslak diziye eklenmesi ile elde edilen dizi bil-
gisinin saptanmasi ile gerceklestirilmektedir (Guo, 2008; Bentley,
2008] (Sekil 7).

Thermo Fisher Scientific lon Torrent teknolojisinde ise, klonal
amplifikasyonla ayni dizi kopyasini iceren boncuklarin Gzerinden
nukleotidler sirasiile gecirilerek dizilenmektedir. Bir boncuk Uze-
rindeki dizi klonuna uygun baz baglandiginda tim klonda bir H*
iyonu cikist olmaktadir Sistem, boncugun bulundugu kuyucuktaki
sensor ile bu H* iyonunu algilamakta ve ilgili bazi o kuyucuga not
etmektedir. Her nikleotid arasinda yikama yapilmakta ve ortamin
H* yiki (yani pH'yi] notralize edilmektedir Yikama sonrasinda,

Sekil 6
Solid yiizeyde klonal amplifikasyon

Adapiér ve barkod baglannuig
ormek DNA fragmanlan

1
I P

Adaptére Hzgiin
oligoniikleotidler

)

Solid yiizey

Solid yiizeye optimal uzaklikta dagilnus
ek DNA fragamanlan

PZR i5lemu-( koprit amplifikasyonu)

o
i

i

Solid yiizeyde birbirinden optimal uzakhkta amplifikasyon klonlan

sirasi ile diger Uc baz ile ayni islem tekrar edilmektedir. Bu 4'lu
sikluslarla her kuyucuk icin baz baglanmasi gerceklestiginde, dizi
bilgisi derlenmis olmaktadir (Sekil 8) (Zhong, 2021).

Biyoinformatik Analiz

YND calismalari ile elde edilen veriler ¢ok fazla oldugundan, ve-
rilerin isleme, orneklere gére ayirma, haritalama, filtreleme ve
analiz gibi dizileme sonrasindaki tim biyoinformatik asamalarda,
konvansiyonel calismalara gore cok daha fazla bilgisayar destegi-
ne ihtiyac duyulmaktadir YND calismalarinda verinin islenebilir

Sekil 7

Her bir klon baglanan niikleotidin floresan renginde isima gosterir
Her bir nikleotid eklenmesi ile derlenen baz bilgisi o klon icin dizi
bilgisini verir:

Her bir klon baglananniikleotidin renginde 131ma gésterir. Her bir
niikleotid eklenmesi ile derlenen baz bilgisi o klon i¢in dizi bilgisini
Verir.

Sekil 8
Her bir kuyucukta klonal olarak cogalmis fragmanlari tasiyan bon-

cuklar dNTP baglandiginda H+ iyonu aciga cikarir ve kuyucuk altinda
bulunan algaclar iyon 6lcimdi yaparak o kuyu icin dizi bilgisini derler:

Her bir dNTPnin sirayia
ozeyden gegirilmesi

Milyonlarca luyucuk

“Hon tasvan boncuk
igeren kupcuk




hale gelmesi ve sonuclarin yorumlanmasindan once bir dizi bi-
yoinformatik analiz yapilmasi gerekmektedir. Bunun icin ham ve-
riden baz adlandirmasi, okunan fragmanlarin kalite analizi ve
3" uctan 5" uca dogru kotu bazlarin kirpilmasi, okunan dizilerin
haritalanmasi ve sonrasinda ilgili genotiplerin belirlenmesi (var-
yant belirleme) basamaklari bulunmaktadir. Bu islemler; belli is
akisi dahilinde otomatik ve platformlara 6zgin olarak gercekles-
tirilmektedir. Bu islem sonrasi elde edilen genotip verisi, 6zellikle
adli tip uygulamalarinda ticari olarak kullanilan kite 6zgtin analiz
programlari ile yorumlanmaktadir. Kurumsal (in house) tasarla-
nan ve optimize edilen adli tip uygulamalarinin analiz algoritmasi,
gelistiricinin tecribesi ve calisma optimizasyonu ile iliskili oldugu
bilinmektedir (Bulbul ve Filoglu, 2018; Kwon, 2021; Jager, 2017;
Pang, 2020).

Kimliklendirme amacli yapilan calismalarda, varyantlarin ya da
STR bolgelerinin fragman calisilan popilasyon frekansi bilgileri-
nin kullanildigr istatistiksel hesaplamalar ile sonuca gidilmektedir.
Soy ve fenotip calismalari ¢calismaya 6zgiin kullanilan varyantlar,
veri setlerindeki fenotipik ya da atasal bilgiler isiginda yorumlan-
masi gerekmektedir (Hiroaki, 2015; Pang, 2020; Salvoro, 2019).
Kimliklendirme calismalarinda YND yaklasimlari, konvansiyo-
nel fragman tabanli elektroforez calismalarina gore bircok farkli
avantaj saglamaktadir. Bunlar;

e STR tekrar sayisi farklarinin olctldigi ve fragman uzunluk-
larina bagli yapilan elektroforez tekniklerinde, tekrar dizisi
icerisinde ve komsu alanlarinda bulunan motiflerin olasi in-
sersiyon ve delesyonlarin maskelenmesi olasiligi bulunmak-
tadir YND teknolojisi kullanildiginda hem STR bdlgeleri hem
de bu bolgelerdeki her bir dizinin baz icerigini gdrme olanagi
verdiginden maskelenmis baz dedisimlerinin de gdsterilmesi-
ni ve daha etkin bir ayrim glicline erisilmesini saglamaktadir
(Devesse, 2020).

e Bircok drnegin ayni anda calisilabilmesine olanak vermekte-
dir

e Klasik fragman tabanli STR analizlerinde karisik érneklerin
ayrimini yapmak zordur. YND ile ornek karisiminda bulunan
farkli kaynakli DNA 6rneklerinin cok disik karisim ornekle-
rinde bile saptanabilmektedir (van der Gaag, 2016).

e Kotu kalitede, degrade olmus, dusik miktar ya da mikrobiyal
karisimlariceren orneklerden genomik profil ve metagenomik
analizler yapmak mimkundir (Jordan ve Mills, 2021).

Adli tip calismalarinda baz belirleme, distk kaliteli bazlarin dizi
parcalarindan cikarilmasi (kirpilma), haritalama ve varyant belir-
lenmesi basamaklari kit markalarindan ve tasarimindan bagim-
sizolarak kullanilan dizileme platformuna 6zeldir (Bersting, 2015).
Ancak, anotasyon ve son analiz asamasinda calisma kitleri ve he-
deflerine gore yaklasim degismektedir. Genel olarak bu calisma-
lar ticari kitler ile yapilmakta, bu kitlere 6zel analiz ¢cozimleri ile
verilmekte ve uygulanmaktadir (Muller, 2020). Az da olsa kendi
“in-house” tasarimiile calisan merkezler de mevcuttur. In-house
adli tip calismalarinda, lokus tasarimindan analiz asamasina ka-
dar basarili bir optimizasyona ve validasyon gereksinimine ihtiyac
duyar (Kwon, 2021; Jager, 2017; Pang, 2020). Ticari kitler; analiz
asamalarini kendi analiz program ¢ozimleri ile sunmaktadir. An-
cak basarili bir in-house ya da acik kaynakli yaziimlar kullan-
mak da mimkindur (Huszar, 2021; Wang, 2020). STR ve/veya SNP
tabanli ticari kitlerde Avrupa ya da Amerika populasyonlarinda
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siklikla polimorfik 6zellik gosteren lokuslar tercih edilmektedir.
Ancak bu lokuslarin bir bolimi farkli popllasyonlarda yeterli
ayrim glcl tasimayabilin. Bu nedenle calisilacak populasyonun
genotipik varyasyonlari ile olusturulmus in-house kitler etkin bir
ayrim gicu gosterebilirler. YND ile yapilan ve farkli SNP lokusla-
rinin tasariminin kullanildigr mikrohaplotip yaklasimi adli uygula-
malarda fragman analizlerine gore Ustinlik tasimaktadir (Kidd,
2013; Kidd, 2014; Kidd, 2018; Hiroaki, 2015; Pang, 2020) (detayli
mikrohaplotip bilgisi icin Bkz. Bélim 5.7).

STR lokuslarinin hedef alindigi bir kitte analiz sonrasi ilgili 6rnek
de bulunan tim profiller otomatik olarak verilmektedir. Boylece,
farkli 6rneklerdeki ortak profiller karsilastirilabilmektedir. Dizile-
me sonrasi STR tekrarli dizilerin basarili bir sekilde ayristirilma-
st i¢in Converge (Thermo Fisher Scientific), ForenSeq Universal
Analysis Software (Verogen) gibi bircok analiz programi gelistiril-
mistir.

Adli Bilimlerde Yeni Nesil Dizileme Teknolojisinin
Kullanim Alanlari

YND teknolojisinin adli tip alaninda kullanima girmesi, bu alanda
yeni bilimsel stratejilerin ortaya ¢cikmasina neden olmus ve adli
olaylardaki ¢6zlm siiregleri icin bir devrim yaratmistir YND'nin
kullanilmasi ile olay yerinden toplanan biyolojik drneklerden ce-
sitli tipte onemli bilgiler elde edilebilmektedir. YND teknolojisi
uygulanarak, tek bir alandan toplanan farkli kaynaktan gelmis
karisik icerikteki biyolojik orneklerden elde edilen dizileme bil-
gilerinde farkli analizler ile ayrim ve tanimlama yapilabilmektedir.
Ayrica ayni 6rnekte STR'ler; SNP'ler; cinsiyet kromozomlari ve mi-
tokondriyal genomlar hatta epigenetik bilgilere ait birden fazla so-
nu¢ elde edilebilmektedir. Biyolojik delillerden elde edilen nikleik
asit dizileme bilgileri ile diger verilerin entegre edilmesiyle, sip-
helinin STR ile kimliklendirimesinin yaninda stphelinin biyocog-
rafik soyunun ve fenotipinin de belirlenmesi mimkin olmaktadir
(Syndercombe Court, 2021a; Syndercombe Court, 2021b; Guan,
2021; Haddrill, 2021). SNP'ler adli genetikte dort fakli amacla kul-
lanilmaktadir. Bunlar; kimliklendirme, nesep tayini, biyocografik
soy ve fenotip tahminidir (Budowle ve van Daal, 2011). Ayni za-
manda, vahsi yasamda hayvanlar lzerinden islenen suclarin ay-
dinlatitmasi gibi érneklerde oldugu gibi insan disi canlilarda da
kriminal amacli kullanilabilmektedir (Kitpipit, 2017). insan dbS-
NP veritabaninda alel frekans bilgilerinin genis kapsamda olmasi
SNP’lerin adli tip uygulamlarinda kullanimina olanak vermistir.
Tarlere 6zgin SNP’lerin kullanimi icin her bir tirin SNP veri-
tabani bilgilerinin olusturulmasi gerekir (Jordan ve Mills, 2021).
Kimliklendirme amacli SNP lokuslarini iceren kitlerin tasarimin-
da kullanilan SNP'lerin secimi 6nemlidir. Bu secimde alelik fre-
kanslarin belli oranda olmasi, dialelik olmasi, farkli kromozomlar
da bulunmasi ya da 10 Mb’dan uzak olmasi, intronik bolgelerden
secilmesi Hardy-Weinberg kurallarina uygun ve baglanti denge-
sizligine uyan SNP'lerin secilmesi istatistiksel acidan kitin ayrim
glclni yikseltmesi acisindan 6nem tasimaktadir (Lan, 2020).

YND yontemleri temel olarak, standart analizlerle elde edilebilen
DNA, mRNA ve kiicik RNA dizilemeleri ile bitin bir genom veya
hedeflenmis yaklasim kullanilarak tim niikleik asit tirlerinin di-
zilenmesini saglamaktadir. Ek olarak, uzun kodlamayan RNA’lar
ve snoRNA'nin (kiiciik niikloelar RNA) gibi spesifik RNA alt tipleri-
nin yani sira metillenmis DNA'nin daha buyik 6lcekli dizilemesi,

59


https://www.frontiersin.org/people/u/838654
https://www.frontiersin.org/people/u/990350
https://www.frontiersin.org/people/u/838654
https://www.frontiersin.org/people/u/990350

Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

YND yontemleriile mimkindir. STR ve SNP gibi cok sayida gene-
tik belirtecin eszamanli olarak analiz edilmesine paralel olarak
hedeflenen mRNA ve kiicik RNA'larin da analizlerinin mimkin
olmasi, YND'yi adli laboratuvarlarda cok glicli ve nispeten kolay
uygulanabilir bir arac haline getirmistir (Sekil.9) (Ballard, 2020).
Son on yilda ise RNA analizinin, doku ve viicut sivisi tanimlama-
sl, 0lim zamaninin belirlenmesi gibi pek cok uygulamada, adli
analizlere imkan yaratmistir RNA calismalari, esas olarak her
ortamda bulunan RNAaz'lar tarafindan degradasyona yatkinli-
g nedeniyle daha zor olsa da, kullanisliligr sebebiyle daha fazla
onem kazanmuistir. Ozellikle son teknolojik gelismelerle ve cok az
miktarlardaki érneklerin dzel amplifikasyon teknikleri ile zengin-
lestirilebilmeleri sayesinde, adli incelemelerde YND kullanimlari
ile ilgili calismalarin sayilari glin gectikce artmaktadir (Ballard,
2020). Daha da onemlisi, yiksek verimli YND dizileme teknikleri
blyik miktarda veri Uretmektedir. Bu verilerin ¢oziimlenmesi de
molekdler bilesenler arasindaki iliskilerin sistematik olarak an-
lasilmasini kolaylastirmaktir Boylece arastirma alanlarinda farkli
sorularin cevabini bulmamiza olanak saglamaktadir.

Bugiin insan drneklerinin yaninda insana ait olmayan orneklerde
DNA, RNA ve epigenetik analizleri uygulanarak elde edilen nik-
leik asit analiz sonuglari, delil olarak adli olaylarda kullanilmak-
tadir. Insan kaynakli olan ve olmayan &érnekleri iceren adli alan-
daki DNA analizi uygulamalari arasinda; kimliklendirme, babalik
tayini, soy tayini, antik DNA ile kemik ve dislerden kimliklendir-
me, nesli tikenmekte olan tirlerin ve yaban hayati konu alan adli
olaylarin ¢oztimd, cevresel orneklerdeki DNA Uzerinden cesitli
kanitlarin degerlendirilmesi, postmortem interval belirlenmesi,
mikrobiyom DNA analizi, viris, bakteri gibi organizmalarda tiplen-
dirme, DNA Uzerinden goz rengi gibi fenotip belirleme, biyocogra-
fik soy tayini, RNA tiplemesi ile viicut sivilarinin tayini, metageno-
mik-pangenomik calismalar yer almaktadir.

Y Kromozom Analizleri

Y kromozomu, insan hicrelerinin c¢ekirdeginde bulunan insan
cinsiyet kromozomlarindan biridir. Erkege 6zgl Y kromozomunun

Sekil 9

Adli tip testlerinde niikleik asit analizinin en yaygin uygulamalari.

Niikleik Asit Analizleri-Adli Test Uygulamalar:

DNA mRNA kiigiik RNA
viieut sivisi viicut sivist viicut sivist
kan semen kan semen kan semen
z sekresyon sekresyon sckresyon
=
g tiikiiriik tiikiiriik menstriial nazal idrar ter  titkiiriik menstriial
=)
== doku ve organ doku ve organ doku ve organ
deri vajinal mukoza beyin kalp beyin deri
babrek karaciger
akeiger vajinal mukoza
kas deri
*  suni DNA tespiti «  Bliim sebebi + ilag yanit
« monozigotik ikizlerin ayrinn -+ dermal hasarin zamanlamasi » fertilite testi _
* dondr tammlamast » fertilite testi + postmortem araliginin

+ ilag yamiti * organ tammlamasi belirlenmesi

test

+ etnik koken testi + postmortem aralign belirlenmesi ~ +  gebelik testi

+  soy testi + gebelik testi + ornek yast

*  babalik testi +  ornek yasi +  Kan lekesi kalintisinin
« fenotipleme zaman

Aciklama notu. Ballard, D., Winkler-Galicki, J., Weso v, J., 2020, Massive pa-

rallel sequencing in forensics: advantages, issues, technicalities, and prospe-
cts. Int J Legal Med. 134(4):1291-1303 kaynagindan uyarlanmistir.

yaklasik %95'i rekombinasyona ugramaz ve bu nedenle babadan
ogula korunmus bir sekilde kalitiir Bu nedenle, genetik bilgi ile
soy agacl arasinda glclu bir baglanti sagladigi icin disiplinler
arasi genetik-soy agaci arastirmalari icin gucld bir belirtectir. Y
kromozomu tek ebeveynli dogasi nedeniyle cinsel saldiri; kayip ki-
siler; afet magddurlarinin kimliklendirilmesi; karmasik akrabalik
analizi gibi adli olgularda kullanilmaktadir (Jobling ve Tyler-Smith,
1995).

Adli genetikte en yaygin olarak hizli mutasyona ugrayan (10 ila
102 mpg) coklu alelik varyasyonlar gosteren Y-STR belirtecleri
kullanilmaktadir (Gettings, 2015; Butler ve Hill, 2012). Y-STR dizi
varyantlarinin, adli vaka calismasinda babayla iliskili erkeklerin
belirlenmesinde yardimci olup olmayacagini belirlemek icin ya-
pilan pek ¢ok calisma bulunmaktadir Bu ¢alismalarda YND tek-
nolojisi de yerini almistir. Yakin zamanda 64 baba-ogulun Y-STR
lokuslarr, YND teknolojisi ve KE yontemi ile ¢calisilarak karsilasti-
rilmistir. KE ile gozlemlenen 13 mutasyon YND ile dogrulanmis ve
akrabalik iliskisi olmayan erkekler arasindaki izometrik dizi var-
yantlari saptanarak, YND kullanarak Y-STR'leri dizilemenin ayrim
glcund artirabilecedi gosterilmistir (Bredemeyer, 2021).

Adli bilimlerde kullanilan bir diger Y-kromozomu belirteci olan
Y-SNP'ler ise yavas mutasyona (gen basina ortalama 10®ila 107
mutasyon, mpg) ugrayan, insan soyunu tahmin etmenin yani sira
evrimsel go¢ kaliplarini incelemede kullanilan tek baz varyasyon-
lu bi-alelik belirteglerdir (Balanovsky, 2017; Butler, 2012; Nach-
man, 2000). Bugline kadar, Uluslararasi Genetik Geneoloji Der-
nedi insan Y-kromozom Tarayicisi veri tabanina gore 700.000°den
fazla Y-SNP belirlenmistir (International Society of Genetic Gene-
alogy Human Y-chromosome Browser, ISOGG YBrowse) (ybrowse.
org/gb2/gbrowse/chrY). YND gibi ylksek verimli analiz teknikleri,
bu sayinin strekli artmasini saglamaktadir.

Son on yilda yiksek verimli yeni YND teknolojisinin hizla ilerleme-
si genetik arastirmalarda devrim yaratmistir YND kullanilarak ya-
pilan CSY-Seq analizi ile, hem Y-SNP hem de Y-STR analizleri ile
ayni anda birden fazla ornekte calisilabilmektedir. Yakin zamanda
evrim belirtecleri olarak yavas mutasyona ugramis Y-SNP’leri ve
baba-soylu (patrilineage) belirtecleri olarak hizli mutasyona ug-
ramis Y-STR'lerini eszamanli olarak tanimlayan itk kapsamli Y
kromozomu-spesifik hedefli yeniden dizileme panelini (CSYseq)
kullanima sunulmustur (Claerhout, 2021). CSYseq paneli, 1.279
nesli kapsayan 65 koklu soy agacina dagitilan 130 erkegin eslesti-
rilmis uc dizilimi ile dogrulanmis olup, diinya ¢apinda 1.443 insan
evrimsel Y-subhaplogrup soyunu tanimlamak icin 9.014 filoge-
netik bilgilendirici Y-SNP de dahil olmak tzere 15.611 Y-SNP'yi
icermektedir. Ek olarak, CSYseq paneli, yakin baba akrabalarini
bireysellestirmek icin 81 yavas, 68 orta, 27 hizli ve 26 hizli mutas-
yona ugramis Y-STR dahil olmak Gzere 202 Y-STR'yi hedef almak-
tadir Bu panelindeki belirtecler, yliksek ortalama okuma sayisini
(Y-SNP = 717, Y-STR = 150), kolay yorumlamay, gicli ayrimcilik
kapasitesini ve Y kromozomu 6zgulliginu kapsamaktadir CSY-
seq, farkli zaman olceklerinde yapilan evrimsel soylari tanimla-
mak, uzak aile bulmak ve yakindan iliskili erkekleri ayirt etmek
icin onemlidir. Bu nedenle, bu panel, evrimsel, popiilasyon, mole-
kiler, tibbi ve adli genetik alanindaki disiplinler arasi arastirma-
larda cok cesitli genetik-soy uygulamalari icin degerli benzersiz
olarak hizmet vermektedir.



Mitokondriyal DNA Analizleri

Tum okaryotik hicrelerde (eritrositler haric) enerji saglayan bir
organel olarak bulunan mitokondrilerin sayisi hiicrenin enerji ih-
tiyacina gore degdiskendir. Her bir mitokondri ise yaklasik 2-5 adet
histonsuz, cift sarmalli ve dairesel mitokondriyal DNA (mtDNA)
molekiiliine sahiptir (Sekil 10). Hicre icerisinde sayisinin fazlali-
g1 ve kendi replikasyon sistemine sahip olmasi, mtDNA kopyalari
arasinda degiskenlik saglayan yeni varyantlarin ortaya cikmasini
saglar. Bu nedenle, bir hiicrede, dokuda veya bireyde farkli mito-
kondriyal genotipler bir arada bulunabilir; bu durum heteroplaz-
mi olarak bilinir. Adli 6rneklerin eslestirmelerinde mitokondriyal
heteroplazminin analizi kimliklendirmede onemlidir. MtDNA dizi-
lemesi kullanilarak mitokondriyal heteroplazmi ile ilgili en iyi bili-
nen adli arastirmalarindan biri, son Rus Cari Il. Nicholas Roma-
nov da dahil olmak Uzere Rus kraliyet ailesinin tanimlanmasidir
(lvanov, 1996).

Adli genetik laboratuvarlarinda klasik mtDNA analizlerinde mtD-
NA'nin kodlama yapmayan kontrol bélgesinin (CR) konvansiyonel
Sanger dizilemesi yapilmistir. Adli analizde en yaygin olarak dizi-
lenen CR bélgesi icinde hiperdegisken (hipervariable, HV] G¢ alan
mevcuttur, 16024ten 16365'e uzanan HV1 bdlgesi, 73'ten 340'a
kadar olan HV2 bélgesi ve 438 ile 574 arasindaki ise digerlerin-
den daha fazla degiskenlik gosteren HV3 bélgesidir (Syndercombe
Court, 2021a) (Sekil 10). Ancak, Sanger dizileme yontemi uygula-
ma hizi, verimlilik, ¢cdzinurlik ve maliyet sinirlamalarina ve esza-
manli olarak cok sayidaki ornegin analiz edebilme kisitliliklarina
sahiptir (Gonzalez, 2020; Syndercombe Court, 2021a). Artik gi-
nimuzde, adli vakalarda, YND'ye dayali paralel kisa dizilemeler,
bir referans ornek ile karsilastirarak mtDNA'daki heteroplazmik
varyantlarin belirlenmesi icin kullanilabilmekte ve hassas esles-
tirmeler ile ayirimi saglayarak yiksek filogenetik ¢ozundrlik ile
tim mitokondriyal genomu (mitogenom) tanimlayabilmektedir
(Syndercombe Court, 2021a). Kayip kisilerin kimliklendirilme-
sinde, siklikla kalintilarin bozulmus olmasindan dolayr nikleer
DNA yetersiz oldugunda, mtDNA analizi kullanilmakta ve San-
ger dizilemeye kiyasla YND kullanildiginda basari orani dnemli
olciide artmaktadir (Cuenca, 2020). mtDNA'nin YND analizlerin-
de, kontrol bolgesi veya mtDNA genomun timinin dizilenebildigi
yaklasimlar kullanilabilmekte olup, tim mtGenom’lari kapsayan
haplogruplarin [mitokondriyal haplotip testi, mitotyping) belirlen-
mesi ile adli sorusmalarin sonuclanmasi mimkin olabilmektedir
(Holt, 2021).

YND uygulamalari ile mitokondriyal heteroplazmi tespitinin du-
yarliigi %1'den daha dusik ve hatta %0,5 seviyesine ulasmis,
Sanger dizileme ile belirlenemeyen varyantlarin tespit edilmesi
mumkin olmustur (Kloss-Brandstatter, 2015; Li, 2015). Bunun-
la birlikte, dislk seviyeli varyantlarin tespiti, YND'de bile kolay
degildir. YND platformlarinda okumalar, hizalamadan (alignment])
sonraki ve montajlama (assembling) sirasinda veya sonrasinda-
ki dizi hatalari (artefaktlar) ve biaslari nedeniyle daha fazla rast-
gele ve sistematik hatalar gozlenebilmektedir (Abnizova, 2017).
Bu hatalar, cok distk seviyede glvenilir bir heteroplazmi ile dizi
kirliligi (noise] arasinda ayirim kapasitesinin azalmasina sebep
olabilir {(Just, 2015). YND ile elde edilen verilerin analizinde, he-
teroplazminin varligini dogrulamak icin giicli biyoinformatik yak-
lasimlarin gerekli oldugu belirtilmektedir (Syndercombe Court,
2021a). Bu durumda, Sanger dizilemesinin dogrulugu ve okuma
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Sekil 10
Adli kimliklendirmede yaygin olarak incelenen mtDNA'nin  kontrol

bélgesi [D-ilmegi) icinde yer alan hiperdegisken bélgelerin (HV1, HV2
ve HV3] sematik olarak gosterilmesi ve mtDNA'nin YND ile analizi.
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Aciklama notu. Syndercombe Court. D., 2021a, Mitochondrial DNA in forensic

use. Emerg Top Life Sci. 5(3):415-426 kaynagindan uyarlanmistir.

uzunlugunun daha biyik olmasi sebebiyle, YND'ye gore avantajli
oldugunu da 6ne strenler mevcuttur (Verma, 2017).

GinlUmizde adli tip arastirmalarinda cesitli YND platformlari ve
sistemleri kullanilarak YND'nin mtDNA analizlerinin etkinligi
tamamen kanitlanmistir, ancak glvenilir ve verimli bir veri de-
gerlendirme halen 6nemli bir husustur (Melchionda, 2020). YND
sistemlerinde hangi kit tasarimi ve uygulamasi kullanilirsa kulla-
nilsin DNA testlerinin adli kalite glivence standartlarina uygunlu-
gu dnem tasir (Scientific Working Group 2016, Federal Bureau of
Investigation 2020). Ek olarak, adli kullanim icin tasarlanmis ya-
zilimlar ile yapilan degerlendirmelerde, revize edilmis Cambridge
referans dizisi (rCRS) veya kiresel adli bilim toplulugu tarafindan
kabul edilen standartlastirilmis terminolojiyi kullanarak otomatik
mtDNA varyantlari analiz edilmektedir (Scientific Working Group
2019]). MtGenom YND veri degerlendirmesi icin ¢ok sayida biyo-
informatik arac¢ gelistirilmis olsa da halen hicbirisi mikemmel
degildir ve adli arastirmalarda tam bir veri degerlendirilmesi ile
heteroplazmik varyantlarin belirlenmesi icin ikincil bir analiz ge-
rekebilmektedir (Melchionda, 2020).

YND ile Mitokondriyal Heteroplazminin Tespit ve Yorumunda
Dikkat Edilmesi Gereken Hususlar

Adli laboratuvarlarda calisilan biyolojik materyallerin cogu zaman
hasar gormis DNA'ya sahip oldugu bilinmektedir. DNA hasari-
na ornek saklama kosullari, indikleyici ajanlara maruziyet veya
distk kaliteli numune olmasi, mtDNA analizlerini etkileyen fak-
torlerdir ve YND ile varyant tespitini etkileyebilmektedir. DNA
hasarinin karakterizasyonuna dair yapilan daha o6nceki calis-
malar, kontrol DNA'sinin maruz kaldigi farkli sicaklik ve pH'daki
kimyasallara dayali kinetik deneylerle sinirliydi. Daha yakin za-
mandaki molekiler seviyedeki calismalarda ise, ultraviyole rad-
yasyon, oksidasyon, depurinasyon ve deaminasyon indiklemesi
ile DNA hasari karakterize edilmektedir (Rathbun, 2017]). DNA
hasarina sebep olan kosullar kotilestikce dizi okumalarinda, en
sik %1-2'sinde gozlenen yanlis anlamli varyant sayilarinda artis
olabilmekte ve bu durum gercek heteroplazminin ayirt edilme-
sinde sorun teskil etmektedir. Ancak, YND yaklasimi ile mtDNA
heteroplazminin analizinde, DNA hasari gibi onemli durumlari
kapsayan heteroplazmik varyantlarin ¢agirilmasinda, varyant ra-
porlama esiklerinin ve yorumlama kriterlerinin olusturulmasini
gerektirmektedir (Rathbun, 2017).
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Adli bilimde YND uygulamasi sirasiyla, bilinmeyen bir érnegin
mtDNA haplotipinin belirlenmesi, heteroplazmi olup olmadiginin
belirlenmesi ve bu bilgileri referans orneklerle karsilastiritmasi
seklindedir Ancak DNA hasarina dayali analizlerde, cogunlukla
karisik baz ¢agrilarina dayali konumlara sahip olduklari goz oni-
ne alindiginda, haplotip belirlemenin ve karsilastirmalarin bo-
zulmadan kalabildigi ortaya konmustur (Rathbun, 2017). Bununla
birlikte, heteroplazmi analizine DNA hasarinin etkisinin olmadi-
gindan emin olmak icin dikkatli bir inceleme gerekir. Genel ola-
rak adli ve klinik arastirmalarda YND ile mtDNA"nin heteroplazmi
analizlerinin guvenilirliginin arttirilmasi, DNA 6rneklerinin uygun
sekilde depolanmasini, bozulmus numunelerle iliskili verilerin
tekrar analizini, disik frekansli varyantlar icin artan raporlama
esigini (%5), transisyon: transversiyon (TS:TV] oranlarinin deger-
lendirilmesini ve/veya siipheli SNP tanimlanmasi ile elde edilen
haplotip bilgilerinin filogenetik analizini iceren bir yaklasim uygu-
lanmasina baglidir (Rathbun, 2017).

Heteroplazmi tespiti ve yorumunda hesaba katilmasi gereken bir
baska onemli konu, mitokondriyal kaynakli nikleer dizi ekleme-
lerin (nuclear insertions of mitochondrial origin, NUMT ler) var-
Ugidir. NUMT ler, ornekleri analiz etmek icin kullanilan teknik
stratejiye bagli olarak yanlis heteroplazmi varyantlarinin sapta-
masina yol acabilecek mtDNA ile yliksek derecede benzerlige sa-
hip ntikleer DNA (nDNA)] dizilerini temsil eder. Sanger dizilime ile
mtDNA'yl analiz eden calismalarda, NUMT kontaminasyonunun
numunenin ozelliklerine ve doku tipine bagli olabildigi ve standart
laboratuvar teknikleri ile yapilan amplifikasyonda NUMT lerin
kontaminasyon riski yaratip yaratmadigina dair goris ayriliklari
mevcuttur (Gonzalez, 2020). Ancak YND'de, Sanger dizileme ile
alglanamayan nDNA ile ortak amplifikasyon seviyesi kolaylik-
la tespit edilebilmektedir Bu durumda, bazi calismalarda & %2
tespit seviyesi kullanilarak gozlenen mtDNA heteroplazmik var-
yantlarinin NUMT varligi nedeniyle yanlis pozitif olabilecedini ileri
stirlilmektedir (Gonzélez, 2020).

Sonucta literatiirde kullanilan YND platformlarina gore, kullanilan
teknolojik yaklasimin 6zelliklerine bagli olarak heteroplazmi sap-
tama limitleri belirlenmistir (Gonzélez, 2020). Bu calismalarda,
elde edilen dizileme derinligine bagli olarak dusik varyant tespit
sonuclarinin tutarli oldugu belirtilmektedir. Buna gére Illumina
teknolojisinde, derinlige bagli olarak farkli heteroplazmi tespit
limitleri rapor edilmistir: %10 (76X) (Li, 2010) ile ~%2-3 (500X ve
1170X arasinda) (Goto, 2011; Live Stoneking, 2012; Gonzalez 2020,
~%1,5 (16700X) (He, 2010) ve %1 (35000X) (Kloss-Brandstatter,
2015). Bununla birlikte, diger calismalar, %1 (1785X] (Tang ve Hu-
ang, 2010) ile %0.5-1 (5000X ve 8000X arasinda) (McElhoe, 2014)
ve %0.5 (3458X] (Li, 2015) arasinda degisen daha dustik derinlikte
cok dislk frekansli varyantlari saptayabilmektedir Bu nedenle,
ozellikle cok disuk seviyelerde tespit edilebilecek varyantlar icin,
glvenilir bir heteroplazmi tespiti saglanmasinda heteroplazmi
tespit limitinin olusturulmasi énemlidir. Ayrica, heteroplazmi sap-
tama limitinin olusturulmasi, NUMT ile ortak amplifikasyon riski-
nin azaltilmasina katki saglamaktadir (Gonzélez 2020). Ek olarak,
NUMT ve mtDNA'nin birlikte amplifikasyonunda hatali sonuclari
engellemek icin detayli bir primer tasariminin yapilmasi 6nem ta-
simaktadir (Gonzélez, 2020).

Yeni Nesil Dizileme ile Epigenetik Analizler
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Adli incelemelerde kullanilan genel yaklasim, siphelilere ait re-
ferans materyaller mevcut oldugunda yapilan karsilastirmalardir.
Ancak referans drnedin olmadigi durumlarda yeni ipuclari sagla-
mak icin arastirmacilar, kanit 6rnekten fenotipik 6zellikleri, DNA
ve epigenetik belirtecleri kullanarak tahmin etmeye calismakta-
dir Simdiye kadar, en iyi arastirilan dis gorinis o6zellikleri, goz,
sac ve ten rengi yani sira biyocografik soy ve yastir. Bir leke dond-
rintn (veya herhangi bir numune dondrinin) kronolojik yasi ile
ilgili bilgiler, bircok acidan adli incelemeler icin temel niteliktedir
ve bu nedenle, arastirmacilar tarafindan daha ayrintili olarak in-
celenmistir (Parson, 2018).

Epigenetik DNA Metilasyon Analizi

Adli arastirmalarda yas tahmini, kimligi belirsiz bir kisi hakkin-
da bilgi saglanmasinda 6nemli bir rol oynar ve boylece potansiyel
kisilerin listesi daraltilir. Bir bireyin en 6nemli dis goriinis ozel-
liklerinden (external visible characteristics, EVC'ler) biri yastir:
Bazi molekdiler tabanli yontemlerde de (bireyler arasi farkliliklar,
mitokondriyal DNA'daki 4977nt-delesyon ve telomer uzunlugunun
belirlenmesini etkileyebilmektedir) cesitli sinirliliklar mevcuttur.
Ancak, epigenetik mekanizmalardan biri olan yasa bagli DNA
metilasyonu, glvenilir bir yas tahmini icin kullanilabilmektedir
(Guan, 2021; Koop, 2021). Bugtine kadar test edilen farkli meto-
dolojik yaklasimlar arasinda, secilmis DNA belirteclerinin (CpG
bolgeleri] metilasyonuna dayali analizi, gorgi tanigi raporlarina
gore +3-4 yillik tahmin dogruluklar saglayabilmektedir (Parson,
2018). DNA metilasyon modellerinin analizine dayali yas tahmini,
son birkac yilda adli arastirmalarin odak noktalarindan biri ol-
mustur (detayli bilgi icin Bkz. Bélim 5.7)

Gunimtuzde, CpG bélgelerini analiz etmek i¢in en yaygin olarak
kullanilan yontem, bistlfit donustirilmis DNAnin dizi analizidir.
YND insan metilasyon sistemleri ile biyik bir metilasyon paterni
verisi olusturulabilmektedir ve bunlara genellikle epigenetik ca-
lismalar icin yasi ongoren testler gelistirmek icin zengin bir kay-
nak saglayan genel veri tabanlarindan dogrudan erisilebilmekte-
dir (Parson, 2017).

Adli incelemelerde, yasayan bireylerin DNA 6rnekleri taze numu-
nelerden elde edildigi icin DNA miktari ve kalitesi acisindan sorun
olmamaktadir Ancak YND ile postmortem epigenetik yas tahmi-
ni icin CpG bolgelerinin metilasyon miktarlarinin belirlenmesini
sa§layacak kalitede DNA eldesi icin hangi tip numune tirlerinin
uygun oldugu bir baska 6nemli husustur (Koop, 2021). Postmor-
tem vakalarda, kan drnegdi yani sira yeterli miktarda DNA mevcut
oldugu siirece, bukkal sirintilerin DNA metilasyon analizi icin
uygun ve toplanmasi kolay bir kaynak oldugu belirlenmistir. Ancak
epigenetik yas tahmininde ileri dizeyde bozulmus postmortem
numunelerden elde edilen cok disik miktardaki DNA ornekleri-
nin calisilamadigi belirtilmektedir (Koop, 2021).

Bu teknik problemler nedeniyle, postmortem uygulamada glve-
nilir bir epigenetik yas tahmini icin farkli bozulma asamalarinda
olan vakalarin ¢esitli dokularinda ve c¢esitli DNA metilasyon be-
lirteclerini iceren kombinasyonlari arastiran daha fazla calisma
verisine ihtiyac vardir (Becker, 2020). Sonuc olarak, adli laboratu-
varlar arasinda bu testlerin tekrarlanabilirligini gelistirmek icin
adli epigenetik analizlerin standart is akislarinin hazirlanmasi
gerekli gorilmektedir.



Kiiciik RNA’larin Analizi

Kuclk RNA'lar, turler boyunca korunan kisa, 18-21 nikleotid
uzunlugunda molekdllerdir. Kicik RNA profili, tek basina adli
analiz olarak bilgilendirici olmasa da, numune kaynaginin belir-
lenmesi ile ilgili adli bilgiler saglayabilmektedir (Ballard, 2020).
MikroRNA'lar [miRNAJ, kiclk kodlamayan RNA'larin bir alt gru-
budur ve hem hiicre icinde hem de hiicre disina aktarilarak diger
hicrelerde gen ekspresyonunun diizenleyicileri olarak rol oynayan
epigenetik faktorlerden biridir Ektraselliler miRNA'lar, apoptotik
cisimler; mikrovezikiiller ve eksozomlar gibi vezikil benzeri mole-
kiillerde bulunur ve bazen proteinlerle birlesirler (6zellikle AGO2).
miRNA’larin bu 6zellikleri, RNAaz degradasyonundan korunmasini
saglayarak biyolojik sivilardaki stabilitelerini arttirmaktadir (Turc-
hinovich, 2011). Viicut sivisi tanimlamasi veya orijinin belirlenme-
si icin yapilan cok sayida calismada, YND dahil farkli yontemler
ile miRNA profilleri yapilmis ve adli olarak vendz kan, menstural
kan, semen, vajinal salg ve tikirlik olarak bes vicut sivisinda
kapsamli bir sekilde incelenmistir (Praihirunkit, 2020). Herhangi
bir doku veya sividan elde edilen tim RNA profillemeleri, doku/
sivi tipi hakkinda bilgi saglamakta, ayni zamanda kicik RNA eks-
presyon paterni degistigi icin bireyin saglik durumu, kanser dahil
bircok hastalik hakkinda da ek bilgilere ulasilabilmektedir Uzun
kodlamayan RNA’lar dahil olmak uzere bircok farkli RNA alt tipi
icin benzer ¢alismalar yapilmaktadir (Ballard, 2020).

Adli incelemeler icin gelistirilmeye calisilan miRNA profilleme-
lerinde en ideal strateji, viicut sivilarinda farkli sekilde eksprese
edilen miRNA'lardan olusan ve bilinmeyen 6rneklerin tanimlan-
masini saglayacak sekilde olusturulmasidir. Bazi arastirmalarda
bu stratejiyi basarmak icin, cesitli model analizleri gelistirilmistir
ve bazilari da onceki calismalarla ortisen miRNA'lari belirteg
olarak kullanmistir. Genel bir dederlendirme olarak, bu calisma-
larin sonucunda, tim panellerin genel olarak kanin ve semenin
belirgin bir sekilde tanimlanmasina izin verdigi, buna karsin aday
miRNA’larin vajinal sekresyon ve tikirik ile daha az iliski goster-
digi belirtilmektedir. Sonucta, adli olgularin incelemesinde, kan ve
semen tanimlamasi icin miRNA belirteclerinin kullanilabilecegi
ileri strtlmektedir (Praihirunkit, 2020).

GunlUmuizde, adli olarak ilgili vicut swvilarinin tanimlanmasi
kullanilan diger bir genetik sistem ise mRNA temelli analizler-
dir mRNA analizlerinde; DNA/mRNA'nin birlikte ekstraksiyonu,
mRNA profilinin olusturmasi, veri yorumlamasi ve. DNA/mRNA
ortak analizinin yapilabilmesi bu genetik sistemlerin miRNA'ya
gore daha fazla tercih edilmesini saglamistir (Haas,2012; Carne-
vali, 2017; van den Berge, 2017; Haas, 2011; Haas, 2013). Ancak,
farkli laboratuvarlarda yapilan arastirmalarda miRNA belirtecleri
belirlenmis olsa da, miRNA/mRNA'larin ortak analizinin yapil-
masinin vicut sivisi tanimlamasindaki yaklasimin kapasitesini
en Ust dizeye cikarabilecegi ileri strilmektedir (Praihirunkit,
2020). Nikleik asit ekstraksiyonu asamasinda, birkac¢ calisma-
da, adli olarak ilgili vicut sivilarindaki miRNAlarin standart DNA
ekstraksiyon yontemleri kullanilarak DNA ile birlikte ekstrak-
te edilebildigi gosterilmistir (Omelia, 2013; van der Meer, 2013;
Lewis, 2019). YND stratejisi ile birlestirildiginde, mRNA'lar ve
kicik RNA'lari da iceren kaliteli bir total RNA ile birlikte DNA
ekstraksiyonu (Watanabe 2020, 6zellikle 6rnek miktarlari sinirli
oldugunda viicut sivilarinin tanimlanmasi ile ilgili protokolinin
gelistirilmesine katki saglayabilir.
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Yeni Nesil Dizileme ile Mikrobiyom Analizleri

Birbiri ile iliskili bireylerin veya gruplarin tamamindaki genomik
bilgi koleksiyonlarina pangenomik denilmektedir ve genomik kar-
silastirmalarda YND yaklasimi kullanilmaktadir (Hu, 2011; Jor-
dan, 2021). Bu konuda yapilan ilk arastirmada, 2005 yilinda mik-
robiyal popllasyonun icerigi belirlenmistir (Tettelin, 2005). Bu ilk
calismalardaki pangenom anlayisi, bir asil genom ve bir de ilave
(dispensable) genom tarif edilmektedir. Asil genom, analiz edilen
gruptaki (bir tir veya cins gibi] tim bireyler tarafindan paylasilan
genleri, ilave genom ise genellikle grup arasinda sadece kismen
paylasilan tim diger genleri icermektedir. Bir grup genomdaki
cesitliligin ve korunmuslugun ortaya ¢ikarilmasi, SNP filogenetik
agaclar ve coklu dizi hizalamalari (multiple sequence alignments)
ile kiimelendirilerek miimkin olabilmektedir. Ozellikle insan ge-
nomlarinda pangenomik analizler icin grafiksel modellerin gelis-
tirilmesi Uzerine arastirmalar sirmektedir (Outten, 2021). Me-
tagenom ise bir cevre drnegdinde, potansiyel olarak bircok farkli
organizmanin icindeki tim genomik icerik olarak aciklanmakta-
dir (Outten, 2021).

Mikrobiyomik ve metagenomikler ile ilgili yapilan arastirmalar,
genomik dizileme teknolojisindeki, mikrobiyal ornekleme yon-
temlerindeki ve biyoinformatikteki gelismelerle hiz kazanmistir
(Robinson, 2021). Bu arastirma sahasi, insanlarin cevrelerindeki
ortamlarla sirekli etkilesime girmesi ve vicutlarinda kisisel 6z-
gunlige sahip cesitli mikrobiyal topluluklara ev sahipligi yapmasi
sebebiyle, insan ve ¢cevresel mikrobiyal profillerin analizleri ile bi-
rey ile ilgili bilgiler elde edilebildiginden adli bilimler i¢cin dnemli
bir potansiyel olarak degerlendirilmistir (Robinson, 2021) (detayli
bilgi icin Bkz. Bolim 3.4) .Tim genom dizileme yontemleri ile ilgili
genomlar arasindaki benzerliklerin ve farkliliklarin analizlerinin
adli bilimde kullanimlari halen arastirma safhasindadir.

Adli bilimde mikrobiyal profil olusturma, mikrobiyal imzalara
sahip bireylerin tanimlanmasinda kullanilmak Uzere gelismekte
olan bir alandir. Nikleer DNA eldesi icin mevcut standart isletim
prosedirlerini (standard operating procedures, SOP’ler) kullanan
bir adli laboratuvar ortaminda numuneler arasinda mikrobiyal
transferin gerceklesip gerceklesemeyecegini belirlemek, bu tir
prosedirlerin mikrobiyal profil olusturma icin uygunlugunu de-
gerlendirmek ve adli amaclar icin mikrobiyal profil olusturmanin
potansiyel sinirlamalarini belirlemek 6nemlidir. Bu incelemeler
icin ylizey strintileri, kisisel koruyucu ekipmanin (PPE] dis yu-
zeyleri, dogrudan el temasindan aktarilan mikrobiyota iceren ma-
teryaller Uzerinde yapilabilmekte ve mikrobiyota transferleri YND
yaklasimlari ile tespit edilebilmektedir (Neckovic, 2021).

insan mikrobiyomu, viicudunda var olan tiim canli organizmalar-
dan olusur ve bakteri taksonlarinin alt tir seviyesi de dahil olmak
Uzere her bireye 6zgl insan mikrobiyomunun mevcut oldugu kabul
edilmektedir. Bundan dolayi, suc faaliyetleriyle baglantili siiphe-
lileri ve/veya magdurlari belirlemek, iliski kurmak veya dislamak
icin insan mikrobiyomunun orneklenmesi ve analiz edilmesi bir
potansiyel olusturur. Mikrobiyomlar oral, bagirsak ve cilt ortam-
larinda ve bir kisiyi cevreleyen havada dahi tanimlanmis olsa da,
cilt mikrobiyomlari spesifik bakteri toplulugu nislerini icerir. Bu
nisler analiz edildiginde, hangi vicut bdlgesinin drneklendigine
bagli olarak farkli mikrobiyal profiller olusturabilir (Neckovic,
2021).
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Adli arastirmalarda, bir kisinin 6liuminden sonra gecen sirenin
belirlenmesi genellikle sorusturmasinin énemli bir parcasidir ve
bunun tahmin dogrulugunu arttirmak icin, arastirmacilar, YND
yaklasimlarini kullanarak tanatomikrobiyom (postmortem mikro-
biyom) incelemeleri de yapmaktadir (Javan, 2016; Burcham, 2019,
Robinson, 2021; Jordan, 2021). Olimden sonra, mikrobiyotanin
kolonizasyonu artmaktadir ve 6lim zamaninin belirlenmesine
yardimci olabilecek belirli organlarda onemli de§isikliklere sebep
olmaktadir (Adserias-Garriga, 2017).

Adli Arastirmalarda Mikrobiyal Profillemede Dikkat
edilmesi Gereken Hususlar

Adli arastirma ortaminda, YND uygulamalari ve analizlerinde kon-
taminasyonun (teknisyenlerden, reaktiflerden veya laboratuvar or-
taminda adli mikrobiyom orneklerinin mikrobiyotasindan) ve isten-
meyen mikrobiyal transferin (6rnegin, kanit materyalleri, laboratuvar
ylzeyleri veya ekstraksiyon tipleri arasinda) engellenmesi gerek-
mektedir. Bu risklerin saptanabilirlik sinirlarini degerlendirmek, adli
ortamlarda calisan personelin mikrobiyal benzerligini belirlemek
ve analizlerde negatif kontrol drnek olarak kullanilabilmelerini sag-
lamak icin mikrobiyal profillemelerinin yapilmasi gerekmektedir.
Ozellikle gelistirilmis yazilimlar ile dekontamine edilmis dizileme ve-
rilerinin etkisi ve genis katiimli iyi karakterize edilmis negatif kontrol
profillemeleri, adli arastirmalar icin gerekli gorilmektedir (Neckovic,
2021). Ancak, personel mikrobiyotasinin analizlerden eliminasyonu
icin mikrobiyom veritabani olusturulmasinin bir personelin mikro-
biyal profilinin nikleer DNA profilinin aksine zamanla degdisebildigi
goz ontne alindiginda, insan DNA veritabani ile ayni dedere sahip
olamayacag gorisi hakimdir (Neckovic, 2021). Adli mikrobiyal profil
olusturmaya yonelik uygulamalarda 6zellikle kadavralarda mikrobi-
yal profilleme isleminin gerekliliklerini ve kisisel koruyucu ekipman
(personal protective equipment, PPE) giymenin énemini belirten
SOP’ler halen netlik kazanmamistir insan sagligi ile ilgili arastir-
malardaki mikrobiyom analizlerinin standardizasyon eksikligine
iliskin endiseler; mikrobiyom calismalari arasinda tekrarlanabilir-
ligi saglamak amaciyla belli bir 6lcliye kadar ele alinmistir (Sinha,
2017). Sonuc olarak, adli bilimlerde mikrobiyal profil olusturmanin
potansiyel uygulamalarina artan ilgi g6z oniine alindiginda, numu-
ne almak, ekstrakte ve analiz etmek, ek olarak arastirma numu-
nelerine istenmeyen ek mikrobiyal transfer ve kontaminasyonu en
aza indirmek i¢in kullanilan yontemlerin gelistirilmesi, mikrobiyal
profillemenin etkinligini arttirmak icin gerekli gorilmektedir Bu
sorunlarin Ustesinden gelmek icin arastirmalar devam etmekte-
dir ve mikrobiyom temelli kanitlarin gelecekte adli sorusturmalara
katkida bulunabilecegi 6ngorilmektedir

Sonug¢

Adli davalarda ilk DNA analizlerinin kullanilmaya baslanmasinin
Uzerinden yaklasik otuz yil gecmistir. Bugin artik YND teknolojile-
rinin kullanildigi DNA analiz sonuclari mahkemelere kanit olarak
sunulmaya baslanmistir YND adli mercilere suclari ¢cozmek igin
yeni firsatlar sunmaktadir ve YND'nin adli bilimler uygulamala-
rindaki gecerliligine ait veriler hakemli dergilerde yayinlanmak-
tadir YND, ceza davalarina, kitlesel felaketlere ve kayip kisilerin
adli davalarina kadar farkli olaylarda basariyla uygulanmaktadir.

YND'nin adli bilimlerde etki yaratmaya baslamasi ancak 2010°lu
yillardan itibaren olmustur (Minogue, 2019). YND su anda insan

64

kani, yanak, kemik veya dis ornekleri kullanilarak kimliklendir-
me, fenotipleme ve soy uygulamalari icin kullanilmaktadir (Jager,
2017). Birlesik DNA indeks Sistemi (CODIS) aramalari icin Ame-
rika Birlesik Devletleri ceza adalet sisteminde insan genotipleme
verilerini toplamak icin onaylanan itk YND kitleri 2019'da onaylan-
mistir (Verogen medya aciklamasi, 2019). YND'nin insan genotip-
leme uygulanmasindaki ilerlemeye paralel olarak, YND'nin adli
uygulamalar icin mikroorganizma tirlerinin karakterize edilme-
sinde faydali oldugu bulunmustur (Minogue, 2019).

1980l yillarin basinda adli bilimlerde kullanilmaya baslanan DNA
analizlerinin, adli bilimler alanindaki gelisimine tarihsel olarak
bakildiginda erken dénem HLA-DQa ve tek lokuslu STR belir-
teclerinin PCR yontemi ile belirlendigi calismalar yer almaktadir.
Bu donemde Turkiye'de farkli kurumlar DNA analizlerinin adli tip
alanmna girmesi icin calismalara baslamistir. Tlrk toplumuna ait
HLA-DQa, LDLR, GYPA, HBGG, D7S8 ve GC ve bazi STR belirtecle-
rine ait alel sikliklari uluslararasi dergilerde yerini almistir (Vural,
1998a; Vural, 1998b; Ascioglu, 2002). Ayni donemde elde edilen bu
veriler kullanilarak Adli Tip Kurumu ve istanbul Universitesi Aziz
Sancar Deneysel Tip Arastirma Enstitiist ishirligi ile HLA-DQo ve
diger lokuslar adli tipta babalik tayini davalarinda kullanilmistir
(Vural, 2002). Ulkemizde artik adli genetik analizler, Adli Tip Ensti-
tuleri, Emniyet ve Jandarma adli genetik laboratuvarlarinda en son
DNA teknolojileri kullanilarak hizmet vermeye devam etmektedir.
Adli bilimler konusunda yer alan bilim insanlarimiz arastirmala-
rini uluslararasi platformlarda sunmakta ve ayrica adli bilimlerde
kullanilmak tzere kitler gelistirmektedir (Bulbul ve Filoglu, 2018]).

YND'nin adli bilimler alaninda YND kullanimi artarken gozden ka-
cirilmamasi gereken sorunlar da bulunmaktadir. Alonso ve ark.
(2017) calismasinda, YND sistemi kullanan 17 farkli laboratuvar-
dan elde edilen geri bildirimler degerlendirildiginde yeni teknolo-
jinin kullanimina ait temel zorluklar arasinda en yaygin dort prob-
lemi saptamistir. Bunlar;

o isimlendirme ve raporlama standartlarinin eksikligi,

e Halihazirda DNA Veritabani alt yapisiyla uyum eksikligi,

e Yeni bilgiler ile detaylanan istatistiksel hesaplamalari destek-
leyecek populasyon verilerinin heniiz olusmamasi

e YND sistemini ile elde edilen bilgilerin kullaniminda yasal
prosedurlerin tamamlanmamis olmasi seklinde bildirilmistir
(Alonso, 2017).

e Ayrica Uzerinde durulmasi gereken konular arasinda finans-
man, egditim, istatistik, genetik mahremiyet endiseleri, konta-
minasyon sorunlari, numune takibi, akreditasyon, vaka calis-
masl ve mahkemeler tarafindan kabul gormektedir.

YND-tabanli STR allelleri icin isimlendirme standardize edilme-
lidir. Yeni tanimlanan allellerin istatistiksel degerlendirmelerini
gerceklestirmek icin izoallelleri veya kabul edilmis proseddrleri
raporlamak icin herhangi bir konvansiyon hentz yoktur. YND ve-
rilerini analiz etmek icin istatistiklerin gelistirilmesi ve tek tip
raporlama terminolojisi ile kullanilmasi gerekmektedir. Tipki
herhangi bir yeni teknoloji tanitildiginda oldugu gibi, YND icinde
standart isletim prosedirlerinin (SOP’ler] gelistirilmesi ve cihaz
ve yontemin dahi dogrulamalara tabi tutulmasi gerekmektedir
(Elkins ve Zeller, 2021). Su¢ mahallinden baslayarak, arastirmaci-
larin uygun érnekleri toplamak veya hangi érneklerin laboratuva-
ra gonderilmesinin en uygun olduguna karar vermek icin YND'nin
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glclinin ve sinirlarinin bilinmesi gerekmektedir. Diger konular
arasinda YND'nin analiz hizi (Gilchrist, 2015) ve verilerin asiri yo-
rumlanmasini 6nlemek icin analitik esigin (analytical threshold,
AT) tanimlanmasi (Young, 2017) sayilmaktadir. Ornek olarak, AT'yi
tanimlamak icin ham YND verilerini ve arka plan kirliligini daha
fazla analiz etmek icin FASTQ dosyalari, Verogen UAS yazilimi ye-
rine STR'ye ait Razor yazilimi ve Python komut dosyalari kullani-
larak analiz edilebilir (Young, 2017).

YND ile ilgili olarak ele alinmasi gereken bir diger konu da ma-
liyettir Adli DNA analizinin maliyetlerini distirmek icin sektdrde
daha fazla rakibe ihtiyac vardir. Laboratuvarlarin hazirlik stiresini
ve operatorler arasi degiskenligi azaltmak icin daha fazla oto-
masyona yatirim yapilmasi ve uygulanmasi gerekmektedir. Mer-
kezi adli genetik laboratuvarlarinin yakin bélgelere/ilcelere hizmet
verebilmesi llkenin ekonomisine katki saglayacaktir.

Hakem Degerlendirmesi: Dis bagimsiz.

Cikar Catismasi: Yazar cikar catismasi bildirmemistir,

Peer-review: Externally peer-reviewed.

Declaration of Interests: The author declares that there are no competing
interests

Kaynaklar

Abnizova, |., te Boekhorst, R., Orloy, Y. (2017). Computational errors
and biases in short read next generation sequencing. J Proteomics Bioin-
form 10: 1-17. [Crossref]

Adserias-Garriga, J., Quijada, N.M., Hernandez, M., vd. (2017). Dy-
namics of the oral microbiota as a tool to estimate time since death. Mol
Oral Microbiol. 32(6):511-516. [Crossref]

Alonso, A, Miiller, P, Roewer, L., vd. (2017). European survey on foren-
sic applications of massively parallel sequencing. Forensic Sci Int Genet.
29.23-e25. [Crossref]

Ascioglu, F, Akylz, F, Cetinkaya, U, vd. (2002). Turkish population data
on nine short tandem repeat loci: HumCSF1PO, HumTHO1, HumTPOX,
HumFES/FPS, HumF13B, HumVWA, D3S1358, D75820, D165539, Forensic
SciInt. 126:252-3, [Crossref]

Balanovsky, 0. (2017). Toward a consensus on SNP and STR mutation
rates on the human Y-chromosome. Hum Genet. 136(5):575-590. [Crossref]

Ballard, D.,, Winkler-Galicki, J., Weso 'y, J. (2020]. Massive parallel
sequencing in forensics: advantages, issues, technicalities, and prospects.
Int J Legal Med. 134(4):1291-1303. [Crossref]

Becker, J., Mahlke, N.S., Reckert, A., vd. [2020). Age estimation based
on different molecular clocks in several tissues and a multivariate ap-
proach: an explorative study. Int J Legal Med. 134(2):721-733. [Crossref]

Bentley, D.R., Balasubramanian, S., Swerdlow, H.P, vd. (2008). Accu-
rate whole human genome sequencing using reversible terminator chem-
istry. Nature. 456(7218):53-9. [Crossref]

Bgrsting, C., Morling, N. [2015). Next generation sequencing and its ap-
plications in forensic genetics. Forensic Sci Int Genet. 18:78-89. [Crossref]

Borthong, J., Omori, R., Sugimoto, C,, vd. (2018). Comparison of Data-
base Search Methods for the Detection of Legionella pneumophila in Water
Samples Using Metagenomic Analysis. Front Microbiol. 9:1272. [Crossref]

Bredemeyer, S., Roewer, L., Willuweit, S. (2021). Next generation se-
quencing of Y-STRs in father son pairs and comparison with traditional
capillary electrophoresis. Forensic Sciences Research, Ahead-of-Print,
1-6, [Crossref]

Boliim 2: Adli Bilimlerde Yeni Nesil Dizileme

Budowle, B., van Daal, A. (2008). Forensically relevant SNP classes.
Biotechniques. 44(5):603-8, 610. [Crossref]

Bulbul, O, Filoglu, G. (2018). Development of a SNP panel for pre-
dicting biogeographical ancestry and phenotype using massively parallel
sequencing. Electrophoresis. 39(21):2743-2751. [Crossref]

Burcham, Z.M., Pechal, J.L., Schmidt, C.J., vd. (2019). Bacterial Commu-
nity Succession, Transmigration, and Differential Gene Transcription in a Con-
trolled Vertebrate Decomposition Model. Front Microbiol. 10:745. [Crossref]

Butler JM. (2015). The future of forensic DNA analysis. Philos Trans R
Soc Lond B Biol Sci. 370(1674):20140252. [Crossref]

Butler, JM. (2012). Advanced Topics in Forensic DNA Typing: Method-
ology. Advanced Topics in Forensic DNA Typing: Methodology. 704 p.

Butler, JM., Hill, C.R. (2012). Biology and genetics of new autosomal
STR loci useful for forensic DNA analysis. Forensic Sci Rev. 24(1):15-26.

Carnevali, E., Lacerenza, D., Severini, S., vd. (2017). A GEFI collabora-
tive exercise on DNA/ RNA co-analysis and mRNA profiling interpretation.
Forensic Sci Int Genet 6:E18-E20. [Crossref]

Claerhout, S., Verstraete, P, Warnez, L., vd. (2021). CSYseq: The first
Y-chromosome sequencing tool typing a large number of Y-SNPs and
Y-STRs to unravel worldwide human population genetics. PLoS Genet.
1719):21009758. [Crossref]

Cuenca, D, Battaglia, J., Halsing, M., vd. (2020). Mitochondrial Se-
quencing of Missing Persons DNA Casework by Implementing Ther-
mo Fisher's Precision ID mtDNA Whole Genome Assay. Genes (Basel).
17(11):1303. [Crossref]

Devesse, L., Davenport, L., Borsuk, L., vd. (2020) Classification of STR
allelic variation using massively parallel sequencing and assessment of
flanking region power. Forensic Sci Int Genet. 48:102356. [Crossref]

Drmanac, R., Drmanac, S., Chui, G, vd. (2002) Sequencing by hybrid-
ization (SBH): advantages, achievements, and opportunities. Adv Biochem
Eng Biotechnol. 77:75-101. [Crossref]

Elkins, K.M., Zeller, C.B. (2021). 1st Edition Next Generation Sequenc-
ing in Forensic Science A Primer; ISBN 9781032072043 Published by CRC
Press. [Crossref]

Federal Bureau of Investigation. (2020). Quality Assurance Standards
for Forensic DNA Testing Laboratories. Available online: https://www.fbi.
gov/file-repository/quality-assurance-standards-for-forensic-dna-test-
ing-laboratories.pdf/view (accessed on 1 September 2020).

Gettings, K.B,, Aponte, R.A., Vallone, PM., vd. (2015). STR allele se-
quence variation: Current knowledge and future issues. FS/: Gen. 18:118-
30. [Crossref]

Gilchrist, CA., Turner, S.0., Riley, M.F, vd. [2015). Whole-genome se-
guencing in outbreak analysis. Clin Microbiol Rev. 28(3):541-63. [Crossref]

Gonzéalez, M.D.M., Ramos, A., Aluja, M.P, vd. (2020). Sensitivity of mi-
tochondrial DNA heteroplasmy detection using Next Generation Sequenc-
ing. Mitochondrion. 50:88-93. [Crossref]

Goto, H., Dickins, B., Afgan, E., vd. (2011]. Dynamics of mitochondrial
heteroplasmy in three families investigated via a repeatable re-sequencing
study. Genome Biol. 12(6):R59 [Crossref]

Guan, X., Ohuchi, T, Hashiyada, M., vd. (2021). Age-related DNA meth-
ylation analysis for forensic age estimation using post-mortem blood sam-
ples from Japanese individuals. Leg Med (Tokyo). 53:101917. [Crossref]

Guo, J, Xu, N, Li, Z., vd. [2008). Four-color DNA sequencing with
3’-0-modified nucleotide reversible terminators and chemically cleavable
fluorescent dideoxynucleotides. Proc Natl Acad Sci U S A. 105(27):9145-50.
[Crossref]

Haas, C., Hanson, E., Anjos, M.J,, vd. (2012]. RNA/DNA co-analysis
from blood stains--results of a second collaborative EDNAP exercise. Fo-
rensic Sci Int Genet. 6(1):70-80. [Crossref]

Haas, C., Hanson, E., Anjos, M.J, vd. (2013). RNA/DNA co-analysis
from human saliva and semen stains--results of a third collaborative ED-
NAP exercise. Forensic Sci Int Genet. 712):230-9. [Crossref]

Haas, C., Hanson, E., Bar, W, vd. (2011). mRNA profiling for the iden-
tification of blood--results of a collaborative EDNAP exercise. Forensic Sci
Int Genet. 5(1):21-6. [Crossref]

65


https://doi.org/10.4172/jpb.1000420
https://doi.org/10.1111/omi.12191
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2017.04.017
https://doi.org/10.1016/S0379-0738(02)00015-4
https://doi.org/10.1007/s00439-017-1805-8
https://doi.org/10.1007/s00414-020-02294-0
https://doi.org/10.1007/s00414-019-02054-9
https://doi.org/10.1038/nature07517
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2015.02.002
https://doi.org/10.3389/fmicb.2018.01272
https://doi.org/10.1080/20961790.2021.1898078
https://doi.org/10.2144/000112806
https://doi.org/10.1002/elps.201800243
https://doi.org/10.3389/fmicb.2019.00745
https://doi.org/10.1098/rstb.2014.0252
https://doi.org/10.1016/j.fsigss.2017.09.018
https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1009758
https://doi.org/10.3390/genes11111303
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2020.102356
https://doi.org/10.1007/3-540-45713-5_5
https://doi.org/10.4324/9781003196464-1
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2015.06.005
https://doi.org/10.1128/CMR.00075-13
https://doi.org/10.1016/j.mito.2019.10.006
https://doi.org/10.1186/gb-2011-12-6-r59
https://doi.org/10.1016/j.legalmed.2021.101917
https://doi.org/10.1073/pnas.0804023105
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2011.02.004
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2012.10.011
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2010.01.003

Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

Haddrill, PR. (2021). Developments in forensic DNA analysis. Emerg
Top Life Sci. 5(3):381-393. [Crossref]

He, Y., Wu, J, Dressman, D.C., vd. [2010). Heteroplasmic mitochondri-
al DNA mutations in normal and tumour cells. Nature. 464(7288):610-4.
[Crossref]

Hebbring, S.J. (2014). The challenges, advantages and future of phe-
nome-wide association studies. Immunology. 141(2):157-65. [Crossref]

Hiroaki, N., Koji, F, Tetsushi, K., vd. (2015), Approaches for identifying
multiple-SNP haplotype blocks for use in human identification. Leg Med
(Tokyo). 1715):415-20. [Crossref]

Holt, C.L., Stephens, K.M., Walichiewicz, P, vd. (2021). Human Mito-
chondrial Control Region and mtGenome: Design and Forensic Validation
of NGS Multiplexes, Sequencing and Analytical Software. Genes (Basel.
12(4):599. [Crossref]

https://nanoporetech.com/products/comparison

https://www.genome.gov/human-genome-project/Completion-FAQ.

Hu, B., Xie, G, Lo, C.C., vd. (2011]. Starkenburg SR, Chain PS. Pathogen
comparative genomics in the next-generation sequencing era: genome
alignments, pangenomics and metagenomics. Brief Funct Genomics.
1006):322-33. [Crossref]

Huszar, T1., Gettings, K.B., Vallone, PM. (2021). An Introductory Over-
view of Open-Source and Commercial Software Options for the Analysis of
Forensic Sequencing Data. Genes (Basel). 12(11):1739. [Crossref]

lvanov, PL., Wadhams, M.J., Roby, R.K., vd. (1996). Mitochondrial DNA
sequence heteroplasmy in the Grand Duke of Russia Georgij Romanov es-
tablishes the authenticity of the remains of Tsar Nicholas Il. Nat Genet.
12(4):417-20. [Crossref]

Jager, A.C., Alvarez, M.L., Davis, C.P, vd. (2017). Developmental valida-
tion of the MiSeq FGx Forensic Genomics System for Targeted Next Gener-
ation Sequencing in Forensic DNA Casework and Database Laboratories.
Forensic Sci Int Genet. 28:52-70. [Crossref]

Janitz, M. (2008). Next-Generation Genome Sequencing: Towards
Personalized Medicine. Edited by Copyright WILEY-VCH Verlag GmbH &
Co. KGaA, Weinheim. [Crossref]

Javan, G.T, Finley, S.J,, Abidin, Z., vd. (2016). The Thanatomicrobiome:
A Missing Piece of the Microbial Puzzle of Death. Front Microbiol. 7:225.
[Crossref]

Jobling, M.A., Tyler-Smith. C. (1995). Fathers and sons: the Y chromo-
some and human evolution. Trends Genet. 11(11):449-56. [Crossref]

Johnson, A.D. (2010). An extended IUPAC nomenclature code for poly-
morphic nucleic acids. Bioinformatics. 26(10):1386-1389. [Crossref]

Jordan, D. and Mills, D. (2021). Past, Present, and Future of DNA Typ-
ing for Analyzing Human and Non-Human Forensic Samples. Frontiers in
Ecology and Evolution 9, 172 [Crossref]

Just, R.S., Irwin, JA., Parson, W. (2015). Mitochondrial DNA hetero-
plasmy in the emerging field of massively parallel sequencing. Forensic
Sci Int Genet. 18:131-9. [Crossref]

Kchouk, M., Gibrat, J.F, Elloumi, M. (2017). Generations of Sequenc-
ing Technologies: From First to Next Generation. Biol Med [Aligarh] 9: 395.
[Crossref]

Kidd, K. K., Pakstis, A. J.,, Speed, W. C., vd. (2013). Microhaplotype loci
are a powerful new type of forensic marker Forensic Science Internation-
al: Genetics Supplement Series, 4 (1), e123-e124. [Crossref]

Kidd, K. K., Pakstis, A. J,, Speed, W. C,, vd. (2018). Selecting microhap-
lotypes optimized for different purposes. Electrophoresis, 39 (21), 2815-
2823. [Crossref]

Kidd, K.K., Pakstis, A.J., Speed, W.C., vd. (2014). Current sequencing
technology makes microhaplotypes a powerful new type of genetic marker
for forensics. Forensic Sci Int Genet. 12:215-24. [Crossref]

Kitpipit, T, Thongjued, K., Penchart, K, vd. (2017). Mini-SNaPshot
multiplex assays authenticate elephant ivory and simultaneously identify
the species origin. Forensic Sci Int Genet. 27:106-115. [Crossref]

Kloss-Brandstatter, A., Weissensteiner, H., Erhart, G., vd. (2015). Val-
idation of Next-Generation Sequencing of Entire Mitochondrial Genomes
and the Diversity of Mitochondrial DNA Mutations in Oral Squamous Cell

66

Carcinoma. PLoS One. 10(8):e0135643. [Crossref]

Koop, B.E., Mayer, F, Gindlz, T, vd. (2021). Postmortem age estima-
tion via DNA methylation analysis in buccal swabs from corpses in differ-
ent stages of decomposition-a “proof of principle” study. Int J Legal Med.
135(1):167-173. [Crossref]

Kraft, Fand Kurth, 1. (2019). “Long-read sequencing in human genet-
ics” Medizinische Genetik, vol. 31, no. 2, pp. 198-204. [Crossref]

Kwon, Y.L., Kim, BM., Lee, E.Y, vd. (2021]. Massively parallel se-
quencing of 25 autosomal STRs including SE33 in four population groups
for forensic applications. Sci Rep. 11(1):4701. [Crossref]

Lan, Q. Fang, Y, Mei, S, vd. (2020). Next generation sequencing of a
set of ancestry-informative SNPs: ancestry assignment of three continen-
tal populations and estimating ancestry composition for Mongolians. Mol
Genet Genomics. 295(4):1027-1038. [Crossref]

Lewis, CA., Layne, TR., Seashols-Williams, S.J. (2019). Detection of
microRNAs in DNA Extractions for Forensic Biological Source Identifica-
tion. J Forensic Sci. 64(6):1823-1830. [Crossref]

Li, M., Schonberg, A., Schaefer, M., vd. (2010). Detecting heteroplasmy
from high-throughput sequencing of complete human mitochondrial DNA
genomes. Am J Hum Genet. 8712):237-49. [Crossref]

Li, M., Schroder,. R., Ni, S., vd. (2015). Extensive tissue-related and al-
lele-related mtDNA heteroplasmy suggests positive selection for somatic
mutations. Proc Natl Acad Sci U S A. 112(8):2491-6. [Crossref]

Li, M., Stoneking, M. (2012]. A new approach for detecting low-lev-
el mutations in next- generation sequence data. Genome Biol. 13(5):R34.
[Crossref]

Margulies, M., Egholm, M., Altman, W.E., vd. (2005). Genome se-
quencing in microfabricated high-density picolitre reactors. Nature.
43717057):376-80. [Crossref]

Maxam, A.M., Gilbert, W. [1977). A new method for sequencing DNA.
Proc Natl Acad Sci U S A. 74(2):560-564. [Crossref]

McCombie, W.R., McPherson, J.D., Mardis, E.R. (2019). Next-Gen-
eration Sequencing Technologies. Cold Spring Harb Perspect Med.
9(11):a036798. [Crossref]

McElhoe, JA., Holland, M.M., Makova, K.D,, vd. (2014). Development
and assessment of an optimized next-generation DNA sequencing ap-
proach for the mtgenome using the Illumina MiSeq. Forensic Sci Int Gen-
et. 13:20-9. [Crossref]

Melchionda, F, Stanciu, F, Buscemi, L., (2020]. Searching the un-
detected mtDNA variants in forensic MPS data. Forensic Sci Int Genet.
49:102399. [Crossref]

Minogue, TD., Koehler, JW, Stefan, C.P, vd. (2019). Next-Generation
Sequencing for Biodefense: Biothreat Detection, Forensics, and the Clinic.
Clin Chem. 65(3):383-392. [Crossref]

Mirzabekov, A.D., (1994). DNA sequencing by hybridization--a megas-
equencing method and a diagnostic tool? Trends Biotechnol. 12(1):27-32.

https://doi.org/10.1016/0167-7799(94)90008-6

Miller, P, Sell, C,, Hadrys, T, vd. (2020). Inter-laboratory study on
standardized MPS libraries: evaluation of performance, concordance, and
sensitivity using mixtures and degraded DNA. Int J Legal Med. 134(1):185-
198. [Crossref]

Nachman, M.W,, Crowell, S.L. (2000). Estimate of the mutation rate
per nucleotide in humans. Genetics. 156(1):297-304. [Crossref]

Neckovic, A., van Qorschot, R.A.H., Szkuta, B., vd. (2021). Investigation
into the presence and transfer of microbiomes within a forensic laboratory
setting. Forensic Sci Int Genet. 52:102492. [Crossref]

Omelia, E.J, Uchimoto M.L,, Williams. G. {2013). Quantitative PCR
analysis of blood- and saliva-specific microRNA markers following sol-
id-phase DNA extraction. Anal Biochem. 435(2):120-2. [Crossref]

Outten, J., Warren, A. (2021). Methods and Developments in Graphical
Pangenomics. J Indian Inst Sci. 24:1-14. [Crossref]

Pang, J.B., Rao, M., Chen, Q.F, vd. (2020). A 124-plex Microhaplotype
Panel Based on Next-generation Sequencing Developed for Forensic Ap-
plications. Sci Rep. 10(1):1945. [Crossref]

Parson, W. (2018). Age Estimation with DNA: From Forensic DNA


https://doi.org/10.1042/ETLS20200304
https://doi.org/10.1038/nature08802
https://doi.org/10.1111/imm.12195
https://doi.org/10.1016/j.legalmed.2015.06.003
https://doi.org/10.3390/genes12040599
https://doi.org/10.1093/bfgp/elr042
https://doi.org/10.3390/genes12111739
https://doi.org/10.1038/ng0496-417
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2017.01.011
https://doi.org/10.1002/9783527625130
https://doi.org/10.3389/fmicb.2016.00225
https://doi.org/10.1016/S0168-9525(00)89144-1
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btq098
https://doi.org/10.3389/fevo.2021.646130
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2015.05.003
https://doi.org/10.4172/0974-8369.1000395
https://doi.org/10.1016/j.fsigss.2013.10.063
https://doi.org/10.1002/elps.201800092
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2014.06.014
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2016.12.007
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0135643
https://doi.org/10.1007/s00414-020-02360-7
https://doi.org/10.1007/s11825-019-0249-z
https://doi.org/10.1038/s41598-021-82814-z
https://doi.org/10.1007/s00438-020-01660-2
https://doi.org/10.1111/1556-4029.14070
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2010.07.014
https://doi.org/10.1073/pnas.1419651112
https://doi.org/10.1186/gb-2012-13-5-r34
https://doi.org/10.1038/nature03959
https://doi.org/10.1073/pnas.74.2.560
https://doi.org/10.1101/cshperspect.a036798
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2014.05.007

https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2020.102399
https://doi.org/10.1373/clinchem.2016.266536
https://doi.org/10.1007/s00414-019-02201-2
https://doi.org/10.1093/genetics/156.1.297
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2021.102492
https://doi.org/10.1016/j.ab.2012.12.024
https://doi.org/10.1007/s41745-021-00255-z
https://doi.org/10.1038/s41598-020-58980-x

Fingerprinting to Forensic (Epi]JGenomics: A Mini-Review. Gerontology.
64(4):326-332. [Crossref]

Praihirunkit, P (2020). miRNAs: Perspective towards the use for body
fluid identification. Siriraj Medical Journal 72(6): 512-526. [Crossref]

Rathbun, M.M., McElhoe, JA., Parson, W, vd. (2017). Considering
DNA damage when interpreting mtDNA heteroplasmy in deep sequencing
data. Forensic Sci Int Genet. 26:1-11. [Crossref]

Robinson, JM., Pasternak, Z., Mason, C.E., vd. (2021). Forensic Appli-
cations of Microbiomics: A Review. Front Microbiol. 11:608101. [Crossref]

Salvoro, C., Faccinetto, C., Zucchelli, L., vd. (2019). Performance of
four models for eye color prediction in an Italian population sample. Fo-
rensic Sci Int Genet. 40:192-200. [Crossref]

Sanger, F, Coulson, A.R. (1975]). A rapid method for determining se-
quences in DNA by primed synthesis with DNA polymerase. J Mol Biol.
94(3):441-8. [Crossref]

Scientific Working Group (2016) on DNA Analysis Methods. Validation
Guidelines for DNA Analysis Methods. Available online: https://1ecb9588-
eabf-4eb-971a-73265dbf079c filesusr.com/ugd/4344b0_813b241e8944497e-
99b9c45b163b76bd.pdf (accessed on 23 July 2019).

Scientific Working Group (2019) on DNA Analysis Methods. Interpre-
tation Guidelines for Mitochondrial DNA Analysis by Forensic DNA Testing
Laboratories. Available online: https://1ecb9588-eabf-4feb-971a-73265db-
f079c.filesusr.com/ugd/4344b0_fé61debabf3b94c52b28139bff600ae98.pdf
(accessed on 23 July 2019).

Semmes, E.C., Vijayakrishnan, J,, Zhang, C., vd. (2020). Leveraging Ge-
nome and Phenome-Wide Association Studies to Investigate Genetic Risk
of Acute Lymphoblastic Leukemia Cancer Epidemiol Biomarkers Prev
29:1606-14, [Crossref]

Sinha, R., Abu-Ali, G., Vogtmann, E., vd. (2017). Assessment of vari-
ation in microbial community amplicon sequencing by the Microbiome
Quality Control (MBQC) project consortium. Nat Biotechnol. 35(11):1077-
1086. [Crossref]

Slatko, B.E., Gardner, A.F, Ausubel, EM. Overview of Next-Generation Se-
quencing Technologies. Curr Protoc Mol Biol. 2018;122(1):e59. [Crossref]

Srebniak, M., Knapen, M.ECM., Govaerts, L.C.P, vd. (2020). Social
and medical need for whole genome high resolution NIPT. Mol Genet Ge-
nomic Med. 8(1):e1062. [Crossref]

Syndercombe Court, D. (2021b). The Y chromosome and its use in
forensic DNA analysis. Emerg Top Life Sci. 5(3):427-441. [Crossref]

Syndercombe Court. D. (2027a). Mitochondrial DNA in forensic use.
Emerg Top Life Sci. 5(3):415-426. [Crossref]

Tang, S., Huang, T (2010). Characterization of mitochondrial DNA het-
eroplasmy using a parallel sequencing system. Biotechniques. 48(4):287-
96. [Crossref]

Tettelin, H., Masignani, V, Cieslewicz, M.J, vd. (2005). Genome
analysis of multiple pathogenic isolates of Streptococcus agalactiae:

Boliim 2: Adli Bilimlerde Yeni Nesil Dizileme

implications for the microbial “pan-genome”. Proc Natl Acad Sci U S A.
102(39):13950-5. [Crossref]

Toksoy, G., Uludag Alkaya, D., Bagirova, G., vd. (2020). Clinical and Mo-
lecular Characterization of Fanconi Anemia Patients in Turkey. Mol Syn-
dromol. 11(4):183-196. [Crossref]

Turchinovich A, Weiz L, Langheinz A, vd. (2011]). Characterization of
extracellular circulating microRNA. Nucleic Acids Res. 39(16):7223-33.
[Crossref]

van den Berge, M., Carracedo, A., Gomes. |, vd. [2014). A collaborative
European exercise on mRNA-based body fluid/skin typing and interpreta-
tion of DNA and RNA results. Forensic Sci Int Genet. 10:40-48. [Crossref]

van der Gaag, K.J, de Leeuw, R.H., Hoogenboom, J., vd. (2016). Mas-
sively parallel sequencing of short tandem repeats-Population data and
mixture analysis results for the PowerSeq™ system. Forensic Sci Int Gen-
et. 24:86-96. [Crossref]

van der Meer, D., Uchimoto, M.L., Williams, G. (2013). Simultaneous
analysis of micro-RNA and DNA for determining the body fluid origin of
DNA profiles. J Forensic Sci. 58(4):967-71. [Crossref]

Verma, M., Kulshrestha, S., Puri, A. (2017). Genome Sequencing.
Methods Mol Biol. 1525:3-33. [Crossref]

Verogen medya aciklamasi (2019): Verogen media release. FBI ap-
proves Verogen's next-gen forensic DNA technology for National DNA
Index System (NDIS). May 2, 2019. https://verogen.com/ndis-approval-of-
miseq-fgx/.

Vural B, Atliolu E, Ozbek U, vd. (2002). Ulkemizde DNA analizi (HLAD-
QAT1, LDLR, GYPA,HBGG ve GC lokuslari) ile degerlendirilen ilk paternite
olgulari. Adli Tip Bilteni, 7(1): 5-13, [Crossref]

Vural, B., Atlioglu, E., Kolusayin, 0., vd. (1998). Turkish population data
on the HLA-DQa, LDLR, GYPA, HBGG, D7S8, and GC loci, Int J Legal Med,
117(1):43-5. [Crossref]

Vural, B, Poda, M., Atlioglu, E., vd. (1998). Turkish population data
on the short tandem repeat locus TPOX. Int J Legal Med. 111(2):105-6.
[Crossref]

Wang, D, Tao, R., Li, Z., vd. (2020). STRsearch: a new pipeline for tar-
geted profiling of short tandem repeats in massively parallel sequencing
data. Hereditas. 157(1):8. [Crossref]

Watanabe, K., Akutsu, T. (2020). Evaluation of a co-extraction kit for
mRNA, miRNA and DNA methylation-based body fluid identification. Leg
Med [Tokyo). 42:101630. [Crossref]

Young, B., King, JL., Budowle, B, vd. (2017). A technique for setting
analytical thresholds in massively parallel sequencing-based forensic
DNA analysis. PLoS One. 12(5):e0178005. [Crossref]

Zhong, Y., Xu, F, Wu, J, vd. (2021). Schubert J, Li MM. Application
of Next Generation Sequencing in Laboratory Medicine. Ann Lab Med.
41(1):25-43. [Crossref]


https://doi.org/10.1159/000486239
https://doi.org/10.1159/000486239
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2016.09.008
https://doi.org/10.3389/fmicb.2020.608101
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2019.03.008
https://doi.org/10.1016/0022-2836(75)90213-2
https://doi.org/10.1158/1055-9965.EPI-20-0113
https://doi.org/10.1038/nbt.3981
https://doi.org/10.1002/cpmb.59
https://doi.org/10.1002/mgg3.1062
https://doi.org/10.1042/ETLS20200339
https://doi.org/10.1042/ETLS20210204
https://doi.org/10.2144/000113389
https://doi.org/10.1073/pnas.0506758102
https://doi.org/10.1159/000509838
https://doi.org/10.1093/nar/gkr254
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2014.01.006
https://doi.org/10.1016/j.fsigen.2016.05.016
https://doi.org/10.1111/1556-4029.12160
https://doi.org/10.1007/978-1-4939-6622-6_1
https://doi.org/10.17986/blm.200271467
https://doi.org/10.1007/s004140050110
https://doi.org/10.1007/s004140050127
https://doi.org/10.1186/s41065-020-00120-6
https://doi.org/10.1016/j.legalmed.2019.101630
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0178005
https://doi.org/10.3343/alm.2021.41.1.25

DOI: 10.51.52/970203
Kayip Kisilerin DNA-Bazli Yontemlerle

Kimliklendirilmesi
Identification of Missing Persons Using DNA-Based Methods

BOLUM HAKKINDA

Her yil on binlerce insan silahli catismalar; siddet olaylari, insan ticareti ve dogal afetler sebebiyle
veya bu tir olaylarin tetikledigi dlizensiz gocler sirasinda kaybolmaktadir: Boylesi bir durumda, s6z
konusu kayip sahsin akibetinin belirsizligi ile karsi karsiya kalan aileler icin bazen yillarca siren
duygusal ylk ve akabinde ortaya ¢ikan kacinilmaz biirokratik sorunlar dayanilmaz bir hal alabilir
Adli genetikte herhangi bir olay yerindeki bir insan kalintisindan alinan bir 6rnegin s6z konusu
sahsin muhtemel yakin biyolojik akrabalarindan alinan érnek(ler]le kimliklendirme amaciyla
iliskilendirilebilmesi icin DNA profillendirilmesi ve eslestirilmesi yapilmaktadir S6z konusu ka-
yip sahislar oldugunda ise bu tir DNA-bazli yontemlerle kimliklendirilmeler sirasinda genelde
ilave zorluklarla karsilasilir Orne@in, s6z konusu insan kalintilarinin ileri derecede ciirimis ve/
veya vicut butinliginin biyik 6lclide zarar gordigl durumlarda kimliklendirmelerde sikca
kullanilan gorsel teshis metodu artik mimkin olmamaktadir. Ayrica, bu gibi 6rneklerde 6zellikle
gecen zamanin da etkisiyle DNA miktarinda ve kalitesinde yasanan problemler giderak artmakta
ve bununla paralel bir sekilde olasi kontaminasyon etkilerinin daha da dikkatli bir sekilde goz
oniinde tutulmasi gerekmektedir. Bu gibi durumlarda kimliklendirme ancak disiplinlerarasi bir
yaklasimla mimkin olabilmektedir. Her haliikarda, kayip sahislarin DNA-bazli metotlarla kim-
liklendirilmeleri sirasinda temelde tic asamali bir strec takip edilmektedir: (1) kayip sahsa ait
oldugu distnilen kalintilardan (6r. kemik veya dis) genetik analizler icin uygun 6rnek secilmesi
ve bun(larJdan DNA profili elde edilmesi, (2] elde edilen insan kalintisinin DNA profili ile muh-
temel biyolojik akraba drneklerinden elde edilen DNA profillerinin varsayilan akrabalik iliskileri
cercevesinde karsilastirilmasi ve eger mimkinse eslestirilmesi, ve (3) bu sekilde eslesen DNA
profillerinin ilgili popllasyon verileri esliginde istatistiki degerlendirmelere tabi tutularak 6ngo-
rilen kimliklendirmenin olasilik hesaplamalarinin yapilmasi.

Bazi durumlarda DNA-bazli metotlar kullanilarak sadece eldeki insan kalintilarinin kimliklen-
dirilmesine degil s6z konusu insan kalintilarinin tekrardan bir araya getirilmesine de katki ko-
nulabilir (6r. Birden fazla insan kalintisinin karmasik bir sekilde bulundugu toplu mezarlarda).
Bu bolimde israrla alti cizilen bir nokta, 6zellikle kayip sahislarin kimliklendirilmeleri sirecinin
sadece DNA-bazli metotlarla mimkiin olamayacadg, bilakis bu stirecinin glivenli bir sekilde ba-
sariyla tamamlanabilmesi icin bircok adli bilim dalinin katkisinin gerektigidir.

Anahtar kelimeler: Bilimsel uzlasi, DNA profili eslesmesi, DNA profili veritabanlari, referans
ornekleri

ABOUT the CHAPTER

Tens of thousands of people go missing every year because of armed conflicts, violent events,
human trafficking and natural disasters or during irregular migrations triggered by such events.
When confronted with the uncertainity regarding the fate of a missing person, the emotional
burden that sometimes last many years and the inevitable bureacratic hurdles that follow may
become unbearable for the families in such situations.

In forensic genetics, DNA profiling and matching is carried out for identification purposes to link a
sample taken from from the human remains in a crime scene and those taken from the presumab-
ly biological relatives of the person in question. When the subject matter is a missing person, addi-
tional difficulties are often encountered during such identifications using DNA-based methods. For
example, when the human remains are extremely decomposed and/or the body integrity is largely
comporomised, visual recognition, which is often used during identifications, is no longer a pos-
sibility. Furthermore, problems with the DNA amount and quality in such samples become more
and more prominent, particularly with the passage of time, and hence effects of potential conta-
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mination should also be taken into account more carefully. In such situations, identification may Cemal Grkan

only be feasible with an interdisciplinary approach. In any case, basically a three staged process is Gilbanu Zorba®

followed during the identification of missing persons using DNA-based methods: (1) selection of

the suitable samplel(s) for genetic analyses from the remains (e.g. bones or teeth) that are thought Damla Kanliada'

to be belonging to the missing person, and generation of DNA profiles from these samples, (2] in

light of the presumed familial relationships, comparison and when possible matching of the human ' DNA Laboratuvari, Kayip Sahislar Komitesi
remains’ DNA profile with those obtained from the potential biological relatives” samples, and (3) Kibristi Tiirk Oye Ofisi, Lefkosa, KKTC
calculation of the probability for the identification made, following the statistical assesment of the 2 Dr. Fazil Kicuk Tip Fakultesi, Dogu Akdeniz
matched profiles in this manner using the respective population data. Universitesi, Gazimagusa, KKTC
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Giris

Her yil on binlerce insan silahli ¢catismalar, ¢esitli siddet olayla-
ri, insan ticareti ve dogal afetler sebebiyle veya bu tir olaylarin
akabinde gerceklesen dizensiz gocler sirasinda kaybolmaktadir.
Kayip kisilerin akibetleri, yasanan olaylarin da dogasi geregi ger-
ceklesen karmasa ortaminda hemen anlasilamamakta veya yil-
larca belirsiz kalabilmektedir Sonu¢ olarak bu sekilde kaybolan
kisilerin gerceklesen olaylar sonrasinda en azindan belli bir siire
hayatta olup olmadiklari dahi bilinememektedir. Ayrica, hayatta
olan kayip kisilerin yetiskin bireyler olmamalari veya yetiskin ol-
salar bile saglik sorunlari veya ileri yaslilik sebebiyle etkin bilince
sahip olmamalari onlarin bulunmasini engelleyen faktorler ola-
rak karsimiza cikabilmektedir.

Kayboluslarinin sebebi ne olursa olsun, sevdiklerinin hayatta olup
olmadiklarinin belirsizligi ile karsi karsiya kalan aileler icin, ba-
zen yillarca stiren duygusal yik dayanilmaz bir hal alabilir. Ayrica
kayip kisinin akibetinin belirsizligi sebebiyle bir olim belgesinin
bile alinamamasi yakinlari icin onemli idari ve mali sonuclar da
dogurabilir. Kayip yakinlarinin sevdiklerinin akibetini bilme hakki
da yasanan travma sonrasi ortaya clikan yasal slreci de etkileye-
bilmekte ve bazen de buna yon verebilmektedir. Bu bolimde kayip
kisilerin DNA-bazli yontemler kullanarak, disiplinlerarasi bir yak-
lasimla kimliklendirilmeleri sirecinden bahsedilecektir.

Kayip Kisilerin DNA-Bazli Yontemlerle
Kimliklendirilmesi

GlUnimizde bir olay yerinden toplanan 6rnek(ler)le belli bir bi-
reyden alinan bir érnegi direkt olarak veya herhangi bir kisiden
alinan bir ornekle onunla yakin biyolojik akrabalik durumu olabi-
lecek diger kisiller)den alinacak érnek(ler]le iliskilendirebilmek
icin DNA profillendirilmesi ve eslestirilmesi yapilmaktadir (Bkz.
Bolim 2.1). Genelde olay yeriinceleme ve akrabalik testlerinde el-
deki 6rnek(ler) bir veya birkac referans 6rnegi ile karsilastiritir (6r.
olay yeri ve stipheli), ctinkl bu tir analizlerde sorgulanan biyolojik
iliski cesidi/yakinligr cogunlukla sinirlidir (6r. cocuk ve muhtemel
baba) (Bkz. Bolim 2.5). Kayip kisilerin kimliklendirilmelerinde ise
ayni anda olay yerinden elde edilen muhtemelen farkli kisilere ait
olabilecek cok sayida drnegin yine tercihen cok sayida referans
ornekleri ile karsilastirilmalari gerekebilir (Butler; 2011, 2015).
Muhtemel kayip kisilere ait olabilecek biyolojik kalintilarin cesit-
liligi ve eski olmasi da buytk farkliliklar gdsterebilmekte ve buna
paralel bir sekilde kullanilacak genetik analizlerin karmasiklig
da artabilmektedir Kayip kisinin kimliklendirilmesinde, kisisel
esyalardan (6r. dis fircasi, tarak] veya ¢ok yakin biyolojik akraba-
lardan (6r. anne, baba, cocuk) referans DNA 6rneklerinin alinma-
si ve bunlarin olay yeri dérnedinden elde edilen DNA profilleriyle
karsilastirilmasi tercih edilse de bu durum her zaman mimkin
olamamaktadir (Butler; 2011; Ge vd., 2011). Genel olarak, kayip
kisilerin kimliklendirilmesinde izlenen prosedirler farklliklar
gosterse de temelde Uc asamali bir sire¢ izlenmektedir:

insan Kalintilarindan DNA Profili Elde Edilmesi

insan kalintilarinin kimliklendirilme siireci eldeki kalintilarin
bulundugu fiziki kosullara ve bu kalintilarin séz konusu kosul-
larda ne kadar zaman kaldifina gére sekillenebilmektedir Or-
nedin, rutin adli olaylarda, eldeki insan kalintilarinin élen kisinin

Boliim 3: Kayip Kisilerin DNA-Bazli Yontemlerle Kimliklendirilmesi

muhtemel akrabalari ya da tanidiklari tarafindan gorsel olarak
teshis edilmesi, genelde kayip kisilerin dosyalarinda oldugu gibi
cesedin ileri derecede ¢lridigu veya vicut butliinliginin biylik
olclide zarar gordigl durumlarda mimkin olmamaktadin Bu
gibi durumlarda kimlik tespiti amaciyla farkli bilim dallari kullani-
larak disiplinlerarasi bir kimliklendirme yaklasimi mimkdn ola-
bilmektedir. Olim sonrasi ddnemin (post-mortem interval, PMI)
ne kadar uzun oldugu ve s6z konusu cesedin dlimin gercekles-
mesinin ardindan bulunma slrecine kadar gecen sirede, i¢cinde
bulundugu kosullarin belirledigi dogal ¢irimenin ne asamada
oldugu, kimliklendirme cercevesinde hangi bilim dallarinin dev-
reye girecedi konusunda da belirleyici olmaktadir Her ne kadar
insan kalintilarinin kimliklendirilmesi sirasinda DNA profilleme-
sine dayali yontemlerin kullanimi genelde kritik bir asama olarak
one ciksa da, diger bilim dallarinin katkisi olmadan bu sirecin
saglikli bir sekilde tamamlanmasi beklenemez. Ornegin, bir ce-
sedin ¢urimesinin ileri asamalarinda ortaya cikan iskeletlesmis
kalintilarinin kimliklendirilmesinde adli arkeolog ve adli antropo-
loglarin topladigi olay yeri verileri ve genetik analizler ile on kim-
liklendirme ve disiplinlerarasi bir uzlasi streciyle yapilir (Zorba ve
ark, 2020a).

insan kalintilarinin kimliklendirilmesi amaciyla yapilan DNA pro-
filleme analizlerinde tam olarak hangi tir biyolojik drneklerin
kullanilacagi, olum sonrasi donemin uzunlugu ve sartlari belir-
leyici olmaktadir. Clrimenin cok erken asamalarinda kan, agiz
ici siriintlsU ve hatta kas gibi bazi yumusak dokularin kullanimi
mumkin olmakla beraber, clrimenin ileri asamalarinda bu tir
orneklerde gerceklesen DNA degradasyonu goz oniine alinarak,
DNA'nin daha fazla korunmus olabilecegi kikirdak, kemik ve dis
gibi dokulardan alinan érneklerin kullanimi s6z konusu olmakta-
dir (Calacal vd., 2015).

DNA profillemesi amaciyla secilen drneklerin toplanmasi, paket-
lenmesi ve laboratuvara ulastirilmasi asamalarinin her biri blyik
bir titizlikle, bu konuda deneyimli ve egitimli personel tarafindan
yapilmalidir. Clnkd biyolojik delillerin bitinligu sicaklik, nem,
glines isinlari gibi cevresel faktorlere karsi son derece hassas-
tir (Houck ve Siegel, 2010). Ornegin, iskeletlesmis insan kalinti-
larinin s6z konusu oldugu bir olguda DNA profillemesi amaciyla
kullanilacak kemik ve/veya dis gibi biyolojik 6rneklerin normalde
adli antropologlar tarafindan secilmesi gerekmektedir. Adli ant-
ropologlar bu tir genetik analizler icin drnek secerken cesedin
cuirime seklini de goz 6niinde tutarak birden fazla ve farkli bol-
gelerden iskelet parcasini secerler. Cogunlukla insan iskeletinden
ornekleme yapilirken yogun kortikal yapiya sahip uzun kemikler-
den 4-6 cm’lik pencere seklinde kesit alinmaktadir [Prinz ve ark,
2017). Olim sonrasi dénemde cevresel kosullardan daha az etki-
lendigi bilinen dis drneklerinin koklid olanlari tercih edilmektedir
(Ricaut vd., 2005; Alakoc ve Aka, 2009; Milos vd., 2007). Su ana ka-
dar kabul géren goruslerin aksine yogun kemik dokularina kiyasla
stngerimsi kemik dokularinin DNA analizleri icin daha elverisli
oldugunu rapor eden calismalar da bulunmaktadir (Mundorff ve
Davoren, 2014; Zorba vd., 2016).

Genetik analizler icin toplanan biyolojik orneklerin gerek top-
lanmasi gerekse saklanmasi ve laboratuvara ulastirilmasi sira-
sinda goz onlnde tutulmasi gereken ve kritik 6neme sahip risk
kontaminasyon olasiligidir. Kontaminasyon, bir biyolojik drnekten
elde edilmesi hedeflenen DNA profilinin farkli ve hedeflenmeyen

69



Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

baska bir biyolojik drnekten kaynaklanan DNA profili ile karisim
seklinde olmasi, hatta DNA profili tarafindan baskilanmis olmasi
durumudur. Dider bir deyisle, bir kemik orneginden elde edilen
DNA profili kontaminasyon sebebiyle birden fazla kisinin DNA pro-
fillerinin karisimi seklinde karsimiza cikabilmekte ve hatta kemik
orneginden elde edilen DNA profilinin cok zayif olmasi durumun-
da sadece kontaminasyon kaynakli DNA profili elde edilebilmek-
tedir Bu da hatali sonuclara ve dislamalara neden olmaktadir.

Kontaminasyon, olay yeri orneklerinin birbirleriyle temasiyla veya
bu drnekleri toplayan, hazirlayan veya tasiyan personelin tema-
siyla ortaya cikabilir. Kontaminasyon, delile olan giiveni yok ede-
bileceginden, bu olasilifi en aza indirgemek amaciyla delillerin
itk elde edildigi yer olan olay yeri incelemelerinden baslanarak,
slrecin her asamasinda koruyucu kiyafetler giyilmesi, eldiven
kullanilmasi ve delillerin baska bir delil, ya da nesne(ler] ile te-
masinin kesilmesi ve tim delillerin ayri ayri paketlenmesi son de-
rece énemlidir.

Kan ve agiz i¢i suriintl gibi cogunlukla yasayan bir bireyden veya
vicut bUtinldgint henliz kaybetmemis bir cesetten alinan or-
neklerde herhangi bir dekontaminasyon islemine tabi tutulmadan
DNA izolasyonu yapilabilir Ancak, hem &lim sonrasi dénemin
muhtemelen daha uzun olmasi sebebiyle, hem de bu tir ornek-
lerin toplanmasi dncesi ve sonrasinda kontaminasyon olasiliinin
daha fazla olmasi sebebiyle kemik ve dis orneklerinden DNA izo-
lasyonu oncesinde muhakkak bir dekontaminasyon islemi uygu-
lanmalidir [Edson ve ark, 2004). Bu gereklilik, 6limin tzerinden
gecen slrenin uzun olmasi ve biyiik oranda DNA degredasyonu-
nun gerceklesmis olacagi da goz oninde alindijinda, daha yeni
gerceklesen bir kontaminasyonun sodz konusu oldugu ornekte
tamamen yanlis bir DNA profili elde etme olasiligi mimkundir.
Dekontaminasyon islemleri sirasinda amac¢ mimkin oldugun-
ca DNA'ya zarar vermeden cevresel kontaminasyon kaynakli
DNA bulaslarini 6rnekten uzaklastirmaktir (Yang ve Watt, 2005).
Dekontaminasyon uygulamalari sirasinda kemik ornekleri, kor-
teks kalinliklarina veya stingerimsi doku oranlarina bagli olarak
DNA'larini koruyabilmektedirler. iskeletlesmis insan kalintilarin-
daki dis ve kemik orneklerinden yeterli miktarda ve kalitede DNA
elde edilmemesinin nedeni bu drneklerde ylksek oranda kalsi-
yum bulunmasindan kaynaklanmaktadir. DNA, kalsiyum icerisin-
de hapsolmus bir sekilde korunarak bulunmaktadir Bu nedenle
kemik ve dis drneklerinden DNA izolasyonu oncesinde dekalsifi-
kasyon ya da demineralizasyon asamasi olmasi gerekmektedir.
Hatta bunun da dncesinde DNA'ya zarar vermemek i¢in ¢ok so-
guk bir ortamda (6r. sivi azot sogutmali bir sistemde) mekanik bir
sekilde toz haline getirilmesi gerekmektedir (Loreille vd. 2007).

Kullanilan ornek tird ne olursa olsun, glincel DNA profilleme-
sinde yapilan analizlerde DNA miktarlari yetersiz kalmaktadir. Bu
sorun, 1980°lerin ortasinda molekdiler biyolojide bir mihenk tasi
olarak tanimlanan polimeraz zincir reaksiyonunun (polimerase
chain reaction, PCR] kesfiyle asilabilmistin PCR ile cok kiglk
miktarda DNA kullanilarak, cesitli sentetik bilesenler (serbest
nikleotidler ve hedef genomik bélgeye 6zgi primerler/ niikleotid
dizinler, vs] ve biyolojik katalizor Gzelligine sahip DNA polimeraz
kullanilarak analizi istenen genomik bolgelerin ¢cok kisa bir siire-
de ve neredeyse sinirsiz bir sekilde ¢ogaltilmasi mimkin olabil-
mektedir (Rudin ve Inman, 2002).
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insan Kalintilarindan ve ilgili Referans Orneklerinden Elde
Edilen DNA Profillerinin Eslestirilmesi

Kayip kisilere ait olabilecek insan kalintilarindan basariyla DNA
profili elde edilmesi, ilgili referans orneklerinden paralel bir se-
kilde elde edilen DNA profilleri olmamasi durumunda tek basina
kimliklendirme icin yeterli dedillerdir. Diger bir deyisle, kayip kisi-
den elde edilen DNA profilinin kime ait olabilecegi, sadece kaynagi
kesin bir sekilde bilinen referans érnek(ler]inden elde edilen DNA
profil(ler)i ile yapilan karsilastirmallar) sonrasinda belirlenebilir.

DNA profillemesine dayali kimliklendirmelerde kullanilan baslica
iki tip referans ornegi vardir:

e Bulunan kalintilarin muhtemel sahibine ait oldugu kesin bir
sekilde bilinen 6rnek (6r. arsivlenmis kan, doku, gobek bagi vs.
ornegi veya dis fircasi, tarak vs. gibi kisisel nesnelerden alinan
ornekler) ve/veya alternatif olarak;

e Bulunan kalintilarin muhtemel sahibinin yakin biyolojik akra-
balarindan toplanan ornek(ler).

e Kullanilacak her bir referans ornegi ve kalintilardan toplanan
drneklere paralel bir sekilde DNA izolasyonu yapilarak ve aka-
binde de DNA profili elde edilerek karsilastirmalar yapilmasi
gerekmektedir.

Kayip bir kisinin kimliklendirilmesinde séz konusu kalintilardan
elde edilen DNA profil{ler]inin kime ait oldugu kesin bir sekilde
bilinen baska DNA profil(ler]i ile direkt olarak eslesmesiveya s6z
konusu bireyle one sirilen biyolojik akrabalik derecesine sahip
dider bireylerden elde edilen DNA profilleriyle uyumlu olmasi ge-
rekmektedir. Ornegin, bulunan kalintilardan elde edilen DNA pro-
fili ile bu kalintilarin ait oldugu disunilen kisinin kesin bir sekilde
bilinen diger ornek(lerlinden elde edilen DNA profili tamamen
ayni olmali veya diger bir deyisle direkt olarak eslesmelidir. Alter-
natif olarak, kalintilardan elde edilen DNA profili ile bu kalintilarin
ait oldugu distnilen kisinin biyolojik annesi ve/veya babasi ve/
veya cocugundan alinan bir drnekte elde edilen DNA profili, or-
nedin bir otozomal STR profili ise, analiz edilen her bir lokusta
bir alel paylasimina sahip olmalidiz Otozomal STR'ye dayali DNA
profilleri kullanilarak eldeki kalintilari kimliklendirmek icin anne,
baba ve cocuk gibi birinci derece biyolojik akrabalarin da 6tesinde
akrabalardan ornek kullanmak icin cok daha karmasik alel pay-
lasimi senaryolarini g6z éniinde bulundurmak gerekecektir (Tablo
1). Ayrica, kalintilarin kimliklendirilmesi icin s6z konusu bireyin
ikinci, Uclincld veya daha uzak biyolojik akrabalarindan alinan
referans orneklerinde otozomal STR analizlerinin yaninda anne
tarafindan kalitilan mitokondriyal ve/veya baba tarafindan kaliti-
lan Y-kromozomal belirtecleri kullanilarak da kimliklendirmeye
yardimci ek bilgiler saglanabilir (Butler, 2011).

Kayip bir kisiye ait olabilecek insan kalintilarindan elde edilen bir
otozomal STR profili ile bu kalintilarin sahibi olabilecek bir kisiye
ait oldugu bilinen nesnelerden veya bu kisinin anne, baba veya ¢o-
cuk gibi birinci derece yakinlarindan toplanan orneklerden elde
edilen otozomal STR profili ile karsilastirmalar yapmak goreceli
olarak kolay olmaktadir. Ancak, birden fazla kayip kisi bulunmasi
durumunda ve/veya drnek toplanan biyolojik akrabalarin yakinligi
azaldikca, daha karmasik analizlere ve bu analizleri yapmak icin
de 6zgln bilgisayar yazilimlarinin kullanimini gerektiren ailesel
taramalar yapilmasina ihtiyac duyulmaktadir Bu tir analizleri



Tablo 1

Akrabalik testlerinde kullanilabilecek referans ornekler ile kimlik-
lendirilmeye calisilan bireyin ortak atadan kalitilan alel paylasim
olasiliklari

Tek Bir Lokusta, Ayni Ortak Atadan Kalitilan Alel
Paylasim Olasilig

Akrabalik Derecesi 0Alel 1Alel 2Alel
Yiksek Anne veya Baba ve 0 1 0
Cocuk
- Kardesler Vs Y Ya
(o]
§ Yari - Kardesler 1) %) 0
(o]
2 ﬂ Amca / Hala / Teyze / 2 2 0
z Dayi - Yegen
3 Biiyiikbaba / Biyiikanne % A 0
- Torun
Dustk 1. Derece Kuzen KA Ya 0

Aciklama notu. Fung, WK., & Hu, Y.Q., 2008, Statistical DNA Forensics: Theory,
Methods and Computation. Wiley kaynagindan uyarlanmistir

kolaylastirmak icin calisilan her bir 6rnegin tiriine gore elde edi-
len profillerin ayri ayri eklenerek glvenle saklandigi ‘Kemik/Dis
DNA Profilleri Veritabani’, 'Referans DNA Profilleri Veritabani’ ve
toplanan orneklerde olasi personel kaynakli bulas(lar)in erken
tespiti icin ‘Eleme DNA Profilleri Veritabani” olusturulmaktadir.
Ihtiyac duyuldugunda, farkli veritabanlarinda bulunan DNA profil-
lerinin birbirleriyle sistematik bir sekilde karsilastirmalar yapila-
rak eslesmelerin veya varsayilan biyolojik akrabalik cercevesinde
uyumlarin olup olmadigina bakilmasi gerekir (Butler, 2015). Orne-
gin, 'Kemik/Dis DNA Profilleri Veritabani’ ve ‘Eleme DNA Profilleri
Veritabani’ ile yapilan karsilastirmalarla eldeki yeni DNA profil-
lerinin gercekten de drnekleme yapilan insan kalintilarina mr ait
oldugunu, yoksa arastirmanin herhangi bir asamasinda gdrevi
geredi veya tesadiifen bu orneklerle direkt veya indirekt fiziksel
temas sagladigi bilinen diger bireylerden kaynaklanan bulas(lar]
sebebiyle olup olmadigi belirlenebilmektedir Bu ilk asamanin
ardindan, arastirma sirecinde olusabilecek bir bulastan kaynak-
landigi yoniinde herhangi bir siiphe bulunmayan DNA profilleri-
nin aranan hangi kayip kisiye ait olabilecegi sorgulanabilmektedir
ki bu da cesedin sahibi oldugu bireye ait olabilecek, kanitlanmis
baska drnek(ler]den elde edilen DNA profili ile veya ¢ogunlukla
‘Ailesel Referans DNA Profilleri Veritabani” ile yapilan karsilastir-
malarla mimkin olabilmektedir.

Herhangi iki DNA profilinin karsilastirilmasi sonucunda dort farkli
durum ortaya cikabilir:

(a) Eslesen profiller, karsilastirilan iki DNA profili arasinda analiz
edilen her genetik 6gede, tamamen ayni veriler elde edilmekte
ve bu sebeplerle her iki DNA profili de muhtemelen ayni bireyden
kaynaklanmaktadir,

(b) Uyumlu veya dislanamayan profiller, karsilastirilan iki DNA
profili arasinda analiz edilen her genetik 6§ede varsayilan biyo-
lojik akrabalik iliskileri ile agiklanabilen muhtemel bir kalitimsal
baglanti bulunmaktadir (Tablo 2.3.1.],

(c) Karsilikli dislanan profiller, karsilastirilan iki DNA profili
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arasinda analiz edilen her genetik 6gede varsayilan biyolojik akra-
balik iliskileri ile uyum géstermeyen farklilik(lar) bulunmaktadir,

(d) Belirsiz, karsilastirilan iki DNA profili arasinda analiz edilen
her genetik 6gede eslesme, dahil etme veya dislama durumunun
kesin bir sekilde belirlenememesi durumunda daha ileri analizler
veya halihazirda yapilan analizlerin tekrarini gerektirmektedir.

Eslesen/Uyumlu DNA Profillerinin Istatistiksel Analizi ve
Degerlendirilmesi

Gunumiuzde rutin bir sekilde kullanilan DNA profillemesi ile en
az 15 otozomal STR lokusunun analizi yapilmaktadir. Bu da tek
yumurta ikizleri haricindeki tim bireyleri birbirinden ayirabilmek-
tedir. Ornegin, 15-lokus otozomal STRiceren AmpfISTR Identifiler
(Thermo Fisher Scientific, A.B.D.) sistemi kullanildijinda rastgele
secilen iki Kibrisli Tirk bireyde ayni DNA profiline rastlanma ola-
siligr 4.6 x 10" de 1 olarak belirlenmistir. Bu sayi ayni zamanda
bu toplumda rastgele eslesme olasiligini da (random match pro-
bability, rmp) verir (Girkan vd., 2015).

iki farkli DNA profilinin uyumlu olmasi ve direkt eslesmelerin de-
gerlendirilmesi daha kolay olmakla beraber, yapilan ailesel tara-
malar cercevesinde iki birey arasinda var olan olasi bir biyolojik
akrabalik nedeniyle gozlemlenen alel paylasimlarini dederlendir-
mek genelde daha karmasik istatistiki analizleri gerektirmektedir
(Bkz. Bolum 2.5). En basit dille, karsilastirilmasi yapilan iki farkl
bireyin DNA profillerinde ayni lokuslarda gozlemlenen alel pay-
lasimlarinin; bu iki birey arasinda var olan bir biyolojik akrabalik
derecesi sebebiyle mi, yoksa bu iki bireyin ait olduklari toplum-
da, bu lokuslardaki alellerin cok siklikla gorilmesinden dolayi mi
oldugunun ayirt edilmesi gerekmektedir. Bu baglamda, dinyada
hemen hemen tim toplumlarda rastgele secilen, ama kendi ara-
larinda akraba olmadiklari bilinen bireylerde popiilasyon genetigi
calismalari yapilarak, bu toplumlarda adli genetik calismalarinin
istatistiki olarak degerlendirilmelerinde kullanilmaktadir.

insan Kalintilarinin Bir Araya Getirilmesi

Birden fazla bireye ait ozellikle iskeletlesmis insan kalintilarinin
olmasi durumunda kimliklendirme calismalarinda adli arkeolog-
larin ve adli antropologlarin yaptiklari analizler daha da blyuk
onem kazanmaktadir. Ornegin 6lim sonrasi dénemde bu kalinti-
larinin bilincli miidahalelerle ve/veya cevresel faktérlerin etkisiyle
karismalari kimliklendirme calismalari sirasinda paralel baska
bir calismanin da yapilmasini kacinilmaz kilar. iskeletlesmis in-
san kalintilarmin vicut bitinliklerinin yeniden saglanmasi hem
kayip kisilerin yakinlari acisindan blyik onem tasimakta hem
de kimliklendirmenin eksiksiz yapildiginin teyidi acisindan da bir
gereklilik olarak karsimiza ¢cikmaktadir. Kalintilarin birden fazla
bireye ait olmasi ve birbirleriyle karisik bir sekilde olmalari du-
rumunda adli antropologlar DNA profillemesi icin kemik/dis or-
nekleri alirken, farkli viicut kisimlarinin da bir araya getirilmesi
icin orneklemeler yapmak zorunda kalirlar (ayni bireye ait kafatasi
ile govdeyi birlestirme amacli gibil. Bu ¢ercevede, énceki baslik-
ta bahsedildigi sekilde her bir dosyada "‘Kemik/Dis DNA Profilleri
Veritabani’, ‘Referans DNA Profilleri Veritabani” ve ‘Eleme DNA
Profilleri Veritabani” aralarinda karsilastirmalar yapilmadan donce
‘Kemik/Dis DNA Profilleri Veritabani” icerisinde direkt eslesmele-
rin olup olmadigina bakilmalidir. Béylece, ayni bireyden kaynakla-
nan kemiklerin bir araya getirilmesi de miumkdin olabilmektedir.
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Kayip Kisilerin Kimliklendirilmelerinde
Disiplinlerarasi Yaklasimin Onemi

insan kalintilarinin kimliklendirilme stirecinin givenli bir sekil-
de basariyla yapilabilmesi icin bircok bilim dalinin katkisi gerek-
mektedir. Her ne kadar DNA profillemesi ile insan kalintilari ve
referans ornekleri karsilastirilarak on kimliklendirme yapmak
mimkin olsa da, en son kimliklendirilmenin yapilabilmesi icin
kayip kisilerin nasil kayboldugu, nerede gomulu olduklari ve na-
sil bulunduklarini raporlayan adli arkeologlarin; yas, boy, cinsiyet,
olum oncesi travma gibi karakteristiklerini raporlayan adli ant-
ropologlarin ve dosyaya gore diger adli uzmanlarin da katilimiy-
la disiplinlerarasi bir bilimsel uzlasi slrecinin tamamlanmasi
gerekmektedir. Diger bir deyisle, kayip kisilerin kimliklendiril-
melerinde bu disiplinlerarasi bilimsel uzlasi sireci, s6z konusu
kayip kisi ile iliskili mevcut tim bilgilerin kapsamli bir sekilde g6z
onlinde bulundurulmasi ve karsilastirilmasi gerekmektedir. Bu
baglamda, pozitif bir kimliklendirme yapabilmek icin ilgili arazi/

Sekil 1

goémii yeri arastirmalarindan gelen bilgilerin (61 olasi gomu yeri),
iskelet kalintilarinin topraktan ¢ikarilmasi sirasinda elde edilen
arkeolojik bulgularla ve sonrasinda antropolojik ve genetik ana-
lizlerden elde edilen bilgiler esliginde, olgunun bilinen gercekleri
(tibbi kayitlar, askeri kayitlar, ailelerden alinan bilgiler vb. ile tu-
tarli oldugunda ve tim alternatifler ortadan kaldirildi§i zaman
mumkin olabilmektedir. Sekil 1'de cogunlukla 1963/64 ve 1974'te
kaybolan toplamda 2000 kadar Kibrisli Rum ve Kibrisli Tirk ka-
yip kisilerin kimliklendirilmesi icin gerceklestirilen Kibris Kayip
Sahislar Komitesi cergevesinde de izlenen bu tir disiplinlerarasi
kimliklendirme proseddrleri grafiksel bir sekilde dzetlenmektedir
(Zorba vd., 2020a & b).

Kimliklendirme slrecinin tamamlanabilmesi icin istatistiki de-
gerlendirmelerin de yapilmasi gerekir. Genelde, bir kimliklen-
dirmenin varilan bilimsel uzlasi sonrasi rapor edilebilmesi icin,
dosyaya 0zgi akrabalik olasiligi gibi bir sonsal olasilik degerinin
rapor edilmesi gerekmektedir (genetik rapor]. Bu sonsal olasilik

Kibris Kayip Sahislar Komitesi Projesi cercevesinde gerceklestirilen kimliklendirmelerde izlenen disiplinlerarasi prosediir
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degerinin mahkemelerce kabul edilebilmesi icin de en az 99.95%
olmasi gerekmektedir. Sonsal olasiligin hesaplanabilmesi icin de,
genelde adli arkeologlar ve arastirmacilar tarafindan elde edilen
bilgilerle olusturulan dosyaya 6zgi 6nsel olasilik (genetik olma-
yan kanitlara dayali hesaplama) degerine ihtiyac duyulmaktadir
ki, bu da aranan felaket kurbanlarinin toplam sayisi, acilan me-
zardan c¢ikmasi beklenen kisi sayisi, acilan mezarin daha dnce
acilip acilmamis olmasi gibi DNA profillemesi disindaki verilerin
bir araya getirilmesiyle mimkin olabilmektedir.

Coklu Kayip Kisilere Ozgii Durumlar ve Zorlu
Vakalar

Kimlik tespiti strecinde, genelde DNA analizlerine dayali akrabalik
(kinship) analizi cok guvenilir bir yaklasim olmasina ragmen, bu yak-
lasimda bazi sinirlamalar olabilmektedir. Tim aile bireylerinin dahil
oldugu veya ayni biyolojik aileden birden fazla bireyin dahil oldugu
toplu mezarlarla calisirken, bu sinirlamalar daha belirgin bir sekilde
ortaya ¢ikmaktadir Ornegin, eger aranmakta olan iki kayip kisi kar-
des ve ayni cinsiyete sahiplerse , sadece bu iki kardesin anne, baba
gibi ortak biyolojik akrabalarindan alinan érneklerle bireysel seviyede
kimliklendirilmesi DNA profillemesi yontemiyle mimkin olmamak-
tadir. Diger bir deyisle bu tir bir dosyada ayni baba ve anneden iki
kardesi diger kayip kisilerden ayirt etmek mimkin olmakla beraber,
bu iki kisiyi tam olarak belirleyebilmek icin ek genetik bilgilere ihti-
yac duyulmaktadir Bu tur ek genetik veriler kayip kisilerin biyolojik
cocuklarinin bulunmasi durumunda cocuklarindan alinacak refe-
rans drneklerle saglanabilmektadir: Alternatif olarak, kayip kisilerin
kendilerine ait oldugu kesin bir sekilde bilinen referans drnekler de
kullanilabilmektedir. Ayni cinsiyete sahip iki kardesin kimliklendiril-
mesi, yapilacak antropolojik analizlerle biyolojik profilinin tahmini ile
de miimkiin olabilir Ornegin akrabalar/kardesler arasindaki biyo-
lojik farklliklarin belirlenmesi yoluyla (6r: yas, boy ve/veya bireysel
ozellikler). Bunlara ek olarak gicli arastirma bilgileri, bir vakanin
kimlik tespitine yonelik sonraki adimlari belirlemek icin kritik dneme
sahiptir

Bazi durumlarda sadece ylksek oranda karismis, kiicik parca-
lara ayrilmis ve bitinligind kaybetmis kemiklerle kimlik tespi-
ti yapilmak zorunda kalinabilir Bazen de antropolojik ve genetik
analizlerden hi¢ sonu¢ alinamadigi durumlarda veya bilimsel
verilerin olmadi§i durumda kimliklendirme ya cok zor yapilabilir
ya da yapilamayabilir. Tim bu sinirlamalar ve zorluklar goz onine
alindiginda, kimlik tespiti en iyi sekilde, disiplinlerarasi bir yak-
lasim ile elde edilen tim mevcut bilgilerin kapsamli bir sekilde
degerlendirilmesi ve karsilastirilmasi yoluyla gerceklestirilebilir.

Ailelerin Bilme (Bilgi Edinme) Hakki

Kayip yakini olmanin aileler tzerindeki etkileri buyuktir Aileler,
sevdiklerinin 6l4 mU diri mi oldugunu ve nerede olduklarini bil-
mek isterler. Kayip kisilerin arastirilmasinda, yasayan aileler icin
en kotl sonuc bile belirsizli§i ortadan kaldiracagr icin onemlidir
(Robins, 2019). Kayip kisinin kalintilarinin tespiti, yalnizca 6limin
tespiti ile ilgili yasal sorunlari ele almakla kalmaz, ayni zamanda
hayatta olan akrabalarinin, sevdikleri kisinin akibetini kesin ola-
rak bilmelerini ve bunun sonucunda gelenekleri ile uygun sekilde,
istedikleri gibi bir cenaze toreni gerceklestirmelerini saglar. Bu,
hayatta olan akrabalarin acilarini hafifletir ve sevdikleri kislyi iste-
dikleri gibi defnederek onurlandirir

Boliim 3: Kayip Kisilerin DNA-Bazli Yontemlerle Kimliklendirilmesi

Sonuc¢

Kayip kisilerin kimliklendirilmesi ile ilgili bilimsel calismalarin kul-
lanilmasinin ylzlerce yillik bir gecmisi olmakla beraber, 1980°li yil-
larda kesfedilen adli genetik yontemlerinin artik standart bir sekilde
kullanilmaya baslanmasiyla daha hassas ve hizli bir sekilde dosya-
larin sonuclandiritmasi mimkin olmaktadir: Bir taraftan, DNA pro-
fillemesi yontemleriyle tek yumurta ikizleri hari¢ teorik olarak tim
bireyleri ayirt etmek artik kolayca mimkin olmakla beraber, kim-
liklendirme amaciyla ilgili ve glvenilir referans 6rneklerinin temini
kritik bir dneme sahiptir. Diger taraftan, kayip kalintitarinin kimlik-
lendirilmesini zorlastiran diger kritik bir etken ise eldeki kalintilar-
dan DNA profillemesi amaciyla elde edilen DNA'nin kalitesidir. Bu da
DNA'nin biyolojik degradasyon, ylksek isi, okside edici kimyasallar
ve morotesi 1sIda karsi hassasiyeti sebebiyle devamli bir sekilde sal-
dirt altindadir. Tim bu sebeplerle, kayip kisilerin kimliklendirilmesi
icin disiplinlerarasi bir yaklasimla olay yeri drneklerinin bir an dnce
korunmaya alinmasi, ilgili referans drneklerinin toplanmasi ve ana-
lizlerin gerceklestirilmesi biylk onem tasimaktadir.

Tesekkdr: Sekil 1'de kullanilan femur kemigi fotografi icin Dr. Deren Ce-
ker'e, seklin hazirlanmasinda yardimlarindan dolayr Dr. Hiiseyin Sevay'a
tesekkir ederiz. Bu sekilde kullanilan iskelet ¢cizimi artik telif haklari cer-
cevesinde degerlendirilmeyen bir kaynaktan alinmistir (Brehm 1890).
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DNA Veri Bankalari

DNA Databases

BOLUM HAKKINDA

Adli amacli DNA analizi yapan laboratuvarlarda; olay yerinden elde edilen bulgular lzerindeki
DNA, siipheli DNA'si ile karsilastirilarak, stphelileri olaydan dislama ya da dahil etme prensi-
bine dayali islemler gerceklestirilmektedir. E§er DNA'lar eslesirse, stiphelinin olay yeri ile bag-
lantisi kurulur. Fakat olayda herhangi bir siipheli yoksa olay yerinden elde edilen DNA'nin kime
ait oldugu sorusu yanitsiz kalabilmektedir. Stphelinin tespiti ya da kitlesel bir felaket sonucu
taninmayacak haldeki viicutlarin kime ait oldugunun tespiti ile yakinlarina teslim edilmesini te-
min etmek amaciyla bir veri bankasinin bulunmasi biytik kolaylik saglamaktadir. Bu nedenle
adli laboratuvarlarin bircogu kendilerinin inceledigi olaylardan elde ettigi DNA verilerini bir veri
bankasina doénistirmenin gerekli oldugunu distinmektedir.

DNA veri bankalari kriminal laboratuvarlarda elde edilen DNA profillerini elektronik olarak ar-
sivleyip, diger DNA profilleriyle karsilastirmaya izin veren veri tabani sistemleridir. Bu veri ban-
kalari ayni kisi tarafindan islenmis farkli zamandaki suclarda elde edilen DNA profillerinin arsiv-
de bulunan DNA profilleri ile karsilastirilmasina da olanak saglayarak suclar arasindaki baglanti
da kurulabilmektedir.

DNA veri bankalari tlkelerin yasal dizenlemeleri cercevesinde olusturulabilen bir sistem olup,
llkemizde hali hazirda yasal bir DNA veri bankasi bulunmamaktadir. Bunun yani sira yasal ola-
rak DNA veri bankasina sahip Ulkelerin bazilarinda saklanan DNA verileri sadece hikimlulerin
veya agir suclardan hikimli olan kisilerin DNA profillerinden olusurken, bazilarinda ise her bi-
rey ya da 18 yasini doldurmus her kisinin DNA'si alinarak profilleri saklanmaktadir. Bu bélimde
DNA veri bankalarinin llkelere gore yapilanmasi ve kapsamlari Gizerinde durulmustur.

Anahtar kelimeler: Adli biyoloji, adli DNA analizleri, DNA veri bankalari

ABOUT the CHAPTER

In forensic genetic laboratories, the DNA on the findings obtained from the crime scene is com-
pared with the DNA of the suspect, and procedures based on the principle of excluding or inc-
luding suspects from the incident are carried out. If the DNA matches, the suspect is linked to
the crime scene. However, if there is no suspect in the incident, the question of who the DNA
obtained from the crime scene belongs to may remain unanswered. The existence of a databank
is a great convenience in order to identify the suspect or to ensure that unrecognizable bodies
from a mass disaster are identified and returned to their relatives. For this reason, many forensic
laboratories consider it necessary to convert the DNA data obtained from the cases they examine
into a data bank.

DNA databases are database systems that electronically archive DNA profiles obtained in crime
laboratories and allow comparison with other DNA profiles. These databases also allow DNA
profiles from crimes committed by the same person at different times to be compared with the
DNA profiles in the archive, thus establishing a link between the crimes.

DNA databanks are a system that can be established within the framework of the legal regula-
tions of countries, and there is currently no legal DNA databank in our country. In addition, in
some countries with legal DNA databanks, the DNA data stored consists only of DNA profiles of
convicts or people convicted of serious crimes, while in others, the DNA of every individual or
every person over the age of 18 is taken and their profiles are stored. This chapter focuses on the
organization and scope of DNA databanks according to countries.

Keywords: Forensic biology, forensic DNA analysis, DNA databases

Giris

Adli bilimlerde temel amac, suclu-magdur-olay yeri veya yerlerini birbirine baglayacak
somut kanitlarin iliskisini bulmaktir. Adli bilimlerin alt disiplinlerinden olan adli genetik )
bilim dali bu iliskiyi kurmak icin DNA analizlerinden yararlanir. Bir olay yerinde insan ile Tugba Unsal Sapan
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niteliktedir (Wond, 2008). Bugtin bircok suc tirintn arastirilmasi ve suclunun tespiti icin
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sorusturmalarda kullanilabildiginin kanitlanmasinin ardindan fa-
illeri olay yerleriile iliskilendirmede 6nemli asamalar kat etmistir.
Bu sayede her yil diinyada binlerce dava ¢oziime ulasarak suclu-
lar cezalandirilip, masumlar serbest birakilmaktadir (Bond, 2007;
Butler, 2012).

DNA analizlerinde, olayla ilgili bir stipheli varsa olay yerinden elde
edilen biyolojik delil ile siphelinin DNA'si karsilastirilarak sonuca
gidilebilir. Ancak siphelinin olmadigi durumlarda elde edilen biyo-
lojik delillerin analiz edilmesi sucu kimin isledigine dair herhangi
bir sonu¢ vermeyecektir Boyle durumlar icin DNA profillerinin
icinde bulundugu bir veri tabanin varligr sucun aydinlatilmasinda
dnem arz etmektedir. Ayni zamanda toplu felaketlerde taninma-
yacak halde olan kisilerin dogru bir sekilde kimliklendirilmesi ve
dogru ailelere teslim edilmesi acisindan da DNA veri bankalari
biyik énem tasimaktadir (Miller vd., 2003).

Veri bankalarina ait diinyadaki ilk adim Birlesik Krallik'ta 1994
Ceza Adaleti ve Toplum Duzeni Kanununda (The Criminal Justice
and Public Order Act) suc faaliyetinden stphelenilen kisilerden
biyolojik drnek alinmasi icin dizenlenmeler getirilmesiyle atil-
mistir Ardindan 1995 yilinda resmi olarak “Birlesik Krallik Ulusal
DNA Veritabani” (The UK National DNA Databank, NDNAD) adiyla
bir DNA veritabani kurulmus ve faaliyete gecmistir.

ABD'de ise 1994 yiinda DNA veri bankalari felaket magdurlarinin
kimliklendirilmesini yapabilmek amaci ile itk kez glindeme gele-
rek kurulmus, 1997 yilinda "Birlesik DNA indeks Sistemi” (Combi-
ned DNA Index System, CODIS) adiyla faaliyete gecmistir (Balding
& Dnonelly, 1996; Goodwin vd., 2011, Kumar vd., 2021).

DNA veri tabani sistemlerinin olusturulmasi eyalet veya Ulkeye
gore degisiklik gostermektedir. 2019 yilinda INTERPOL 'e dahil tye
190 llkeden 130 tlkenin dahil edildigi ve Ulke birimlerine sorula-
rak yapilan arastirmaya gore, 89 llkenin ceza sorusturmalarinda
DNA profilleme yaptigi, 7 Afrika, 10 Amerika, 13 Asya ve 40 Avrupa
Ulkesi olmak tzere 70 Ulkenin suclulara ait DNA veri bankasinin
bulundugu, 31 llkede de ayrica kayip sahislarla ilgili zel bir veri
tabaninin oldugu rapor edilmistir (Cyranoski, 2020; INTERPOL,
2019).

Adli DNA Veri Bankalarinin Kapsami

Adli DNA veri bankalari olusturmanin ortak amaci, suclunun kim-
liginin belirlenerek sucun aydinlatilmasini saglamaktir Cogu dl-
kenin adli DNA veri tabanlari genellikle iki tir profil icerir:

1. HUkum giymis suclulardan ve/veya tutuklulardan alinan refe-
rans orneklere ait DNA profilleri,

2. Olay yerinden toplanan ve kime ait oldugu bilinmeyen kaynak-
lardan gelen DNA profilleri.

Tipik bir adli DNA veri tabani aramasinda, hikidmld ve tutuklu
profilleri ile bilinmeyen bir kisiye ait adli DNA profili; “aradigimiz
kisi bu veri tabanindaki hiikimliler arasindan biri mi?" sorusuna
yanit aramak lzere karsilastirilir Genellikle bu karsilastirmalarda
eslesme olup olmadidina bakilin Bu eslesmeler sorusturmanin
gelismesi acisindan ¢ok onemlidir. En biylk DNA veri tabanina
sahip iki tlke Cin ve Amerika Birlesik Devletleri (ABD)'dir. Mayis
2013'te, Cin 20 milyon DNA profiline sahip oldugunu ve adli amacli
veri tabani karsilastirmalarinda 410.000 eslesme yakaladiklarini
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belirtirken; ABD 12 milyon DNA profiline sahip olup, 185.000 es-
lesme yakalamisti Ayrica DNA veri bankasina sahip Ulkelerin
karsilastirma yapmak icin adli veri tabanlari disinda, kayip kisiler
ve insan kalintilarina ait DNA profilleri arsivi de Ulke politikasina
gore tutulabilmektedir. Kayip kisilere ait tutulan veri tabani kisile-
rin bulunmasinda dnemli bir yer tutmaktadir.

Cin'de 2013 yilinda insan ticaretinde kullanilan 2455 ¢ocuk DNA
veri bankasindaki kayip kisiler listesiyle eslestirilerek kurtarilmis-
tir ABD'de ise 2012'de, Ulusal Kayip ve Kimligi Belirsiz Kisiler Sis-
temi (The US National Missing and Unidentified Persons System,
NamUs) sayesinde 3499 kayip kisi vakasi DNA veri bankasi karsi-
lastirmalariyla basarili bir sekilde ¢ozilmustir (Ge vd., 2014).

DNA veri bankalarinin suc aydinlatma ya da kayip kisileri kimlik-
lendirme basarilari dnemli yer tutsa da hizla blytyen veri ban-
kalari DNA profil aginda rastlantisal eslesmelerin olabilme po-
tansiyellerinden séz konusu olabilmektedir. Ozellikle sinirli sayida
lokusla (13 STR) olusturulan DNA profilleri ile sikintilar yasana-
bilmektedir. Bu sebeple DNA veri bankalarinin yeni kimliklendir-
me lokuslarini da icermesi ve aile taramasi gibi ek yontemlerle
desteklenmesi gerekir (Ge vd., 2011; Ge vd., 2012).

CoDIS (Combined DNA Index System, Birlesik DNA
Indeks Sistemi)

ingiltere’de ilk DNA veri bankasi olusturma girisiminden sonra bu
alanda ikinci adim Amerika Birlesik Devletleri'nde atilmistir. Fe-
deral Sorusturma Birosu (Federal Bureau of Investigation, FBI)
laboratuvari, siddet iceren sugclarin ¢c6ziminde, kayip kisileri bul-
mada, stphelinin tespit edilemedigi durumlarda profil arastiril-
masinda kullanmak, sucu onlemek amaciyla her laboratuvarda
ayni gen bdlgelerinin calisilmasi, ortak bir dil olusmasini sagla-
mak icin 1997'de CODIS DNA veri bankasini gelistirmistir (FBI
Criminal Justice Information Service, 2017; Miller vd., 2003).

CODIS veri arsivi ¢ dizinden olusmaktadir:

Adli Dizin: Olay yeri inceleme sonucu toplanan ama ¢oziilemeyen
suclarin érneklerinin profilini kapsar.

Suclu Dizini: Belirli siddet icerikli suclardan hikimli kisilerin
profilini kapsar. Veri tabanlarinin genisletilmesi sebebiyle tim tu-
tuklanan kisilerin profilleri ekleniyor.

Kayip kisiler ve biyolojik akrabalari, kayip bildirisi yapilan sahisla-
rin biyolojik akrabalarinin profilini kapsar.

CODIS; yerel, eyalet ve federal olarak hiyerarsik dizeydeki suc
laboratuvarlarinin baglantisini saglar. Bu dizen su sekilde isler;

Yerel: Yerel dizeyde, DNA profillerinin hepsi Yerel DNA Veri Ban-
kasina (Local DNA Index Systems, LDIS) kaydedilir.

Eyalet: Eyalet dizeyinde kaydedilen bilgiler Eyalet DNA Veri Ban-
kasina (State DNA Index Systems, SDIS) aktarilir. Aktarim sonrasi
SDIS eyaletteki laboratuvarlar arasinda profillerin paylasimina
olanak tanir. Eyaletler ve yerel kurumlar bu veri tabanini yasal ku-
rallara uygun sekilde isletir

Federal: Federal diizeyde Ulusal DNA Veri Bankasi [(Natio-
nal DNA Index System, NDIS), CODIS veri tabanina katilan



laboratuvarlardaki profillerin uluslararasi paylasimina imkéan
saglar.

Adli DNA Veri Bankalarinda Kullanilan
Kimliklendirme Lokuslari

CODIS sistemi 6zellikle ucak kazalarinda, uluslararasi kitlesel fe-
laketlerde kisilerin dogru ailelere teslim edilmesine, uluslararasi
aranan kisilerin yakalanmasi ancak her yerde ortak kullanilan
DNA bolgeleri sayesinde basarilabilmektedir. Bu sebeplerle CO-
DIS kuruldugunda FBI tarafindan 13 STR bolgesi belirlenmistir.
Bunlar; D351358, VWA, FGA, D8511179, D21511, D18551, D5S818,
D13S317,D75820, D165539, THO1 ve CSF1PO dur. O glinden itiba-
ren tim diinyada ortak olarak ayni STR bdlgeleri ile kimliklendir-
me yapilmis ve veri tabanlarinda 13 bélge Uzerinden karsilastirma
yapilmistir. Ancak yukarida da bahsedildigi gibi hizla biytyen veri
bankalarinin DNA profil aginda rastlantisal eslesmelerin potan-
siyeli acisindan FBI ve Ulusal Standart ve Teknolojiler Enstitlisi
(National Institute of Standart and Technologies, NIST) yeni strateji
belirleyerek bunu 6nlemek Uzere ilk olarak lokus sayisini artirma-
yi 6nermistir. 13 STR lokusu ile cikilan yolda, Birlesik Kralliktaki
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Adli Bilimler Servisi (Forensic Science Services) ve INTERPOL gibi
kuruluslarin veri tabanlari icin secilen diger lokuslar (D151656,
D2S441, D251338, D1051248, D125391, D19S433, D2251045) da
dahil edilerek 2017 yili itibari ile kimliklendirmede kullanilan STR
lokuslariyirmiye ¢cikmistir Glinimuzde DNA veri bankalarinda yer
alan DNA profili en az 20 STR bdlgesiyle olusturulmakta ve bu
veriler karsilastirilmaktadir (Crouse vd., 2019; Hill vd., 2013; Guo
vd., 2014; Miller vd., 2003).

Yine benzer sekilde adli DNA veri bankalarini gelistirmek icin 6ne-
rilen bir diger stratejisi de CODIS STR’leri disinda aile taramasi
ve nesep tayini icin kullanilan ve halihazirda gelistirilmis olan yeni
genetik marklilarin veri bankalarina dahil edilerek karsilastirmada
kullanilmasi olmustur. Bu amacla NDIS, CODIS'in belirledigi STR
bélgeleri disinda Y-STR ve mtDNA analiz verileri de veri tabaninda
bulundurmaya baslamistir. Nesep tayini, soy bagi, kismi kimliklen-
dirme gibi durumlarinda da bu genetik isaretlerin karsilastirilmasi
kolaylik saglamaktadir (Crouse vd., 2019; FBI Criminal Justice In-
formation Service, 2017; Goodwin vd., 2007). Mevcut olarak kulla-
nilan Y-STR bolgeleri Cin popilasyonu icin ayrim glicl cok yiksek
olmadigindan, Cin Kamu Guvenligi Bakanligi (The China Ministry of

Tablo 1
Polis sorusturmasinda DNA analizi kullanan Ulkeler

Afrika Ulkeleri Amerika Ulkeleri

Asya Ulkeleri Avrupa Ulkeleri

Botsvana Aziz Lucia Avustralya Almanya isvicre
Burkina Faso Amerika Birlesik Bahreyn Andorra italya
Devletleri
Cezayir Bahamalar Bruney Arnavutluk izlanda
Fas Bermuda Hindistan Avusturya Karadag
Gana Bolivya Irak Azerbaycan Kibris
Giney Afrika Brezilya Japonya Belarus Kuzey Makedonya
Misir Honduras Katar Belcika Letonya
Namibya Guatemala Kazakistan Birlesik Krallik Litvanya
Seyseller Kanada Kore Cumhuriyeti Bosna Hersek Liksemburg
Sudan Kosta Rika Kuveyt Bulgaristan Macaristan
Tunus Nikaragua Libnan Cek Cumhuriyeti Malta
Panama Malezya Danimarka Monako
Sint Maarten Suudi Arabistan Ermenistan Norvec
Sili Singapur Estonya Polonya
Timor Leste Finlandiya Portekiz
Tldrkmenistan Fransa Romanya
Urdiin Glircistan Rusya
Vietnam Hirvatistan San Marino
Yeni Zelanda Hollanda Sirbistan
irlanda Slovakya
ispanya Slovenya
israil Tiirkiye
isvec Yunanistan
Toplam 1 13 19 46
Genel Toplam 89

Aciklama notu. INTERPOL, 2019, Global DNA Profiling Survey. Kasim 25, 2021 tarihinde https://www.interpol.int/content/download/15469/file/INTERPOL%20Glob-

al%20DNA%20Profiling%20Survey%20Results%202019.pdf kaynagindan alinmistir.
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Tablo 2
DNA veri bankasina sahip (lkeler

Afrika Ulkeleri  Amerika Ulkeleri

Asya Ulkeleri

Avrupa Ulkeleri

Botsvana Aziz Lucia Avustralya Almanya isvec
Cezayir Amerika Birlesik Devletleri Irak Arnavutluk isvicre
Fas Bahamalar Japonya Avusturya italya
Guney Afrika Bermuda Katar Azerbaycan izlanda
Misir Bolivya Kazakistan Belarus Karadag
Sudan Brezilya Kore Cumhuriyeti Belcika Kibris
Tunus Guatemala Libnan Birlesik Krallik Kuzey Makedonya
Honduras Malezya Bulgaristan Letonya
Kanada Singapur Cek Cumhuriyeti Litvanya
Panama Suudi Arabistan Danimarka Liksemburg
Sili Urdiin Estonya Macaristan
Vietnam Finlandiya Malta
Yeni Zelanda Fransa Norveg
Gircistan Polonya
Hirvatistan Portekiz
Hollanda Romanya
irlanda Rusya
ispanya Sirbistan
israil Yunanistan
Toplam 7 10 13 40
Genel Toplam 70

Aciklama notu. INTERPOL, 2019, Global DNA Profiling Survey. Kasim 25, 2021 tarihinde https://www.interpol.int/content/download/15469/file/INTERPOL%20Glob-

al%20DNA%20Profiling%20Survey%20Results%202019.pdf kaynagindan alinmistir.

Public Security, MPS]) mevcut Y-STR veri tabanina ek olarak, ken-
di laboratuvarlarinda kullandiklari ulusal kitin bélgelerini iceren
ek Y-STR veri tabani olusturmustur. Y-STR veri tabanlari sayesinde
aydinlatilan suclarla yapilan istatistiklerde: Siddet suclarinin ¢o-
gunlukla erkekler tarafindan islendigi sonucuna varilmistir (Cinsel
saldirilarin %99y, soygunlarin %88'i, cinayetlerin %88,8'i erkekler
tarafindan islenmistir]. Beklendigi gibi, DNA veri tabanlarindaki
DNA profillerinin cogu erkeklere aittir. Ornegin, Amerika'da Teksas
Eyaleti SDIS'nin %87'si; Cin Guangdong Eyaleti DNA Veri tabaninin
%86's1 erkek profil olusturmaktadir (Ge vd., 2014).

Diinyada Genelinde Adli DNA Veri Bankalari

INTERPOL, uye Ulkelerdeki DNA kullanimini ve DNA veri tabanla-
rint izlemek icin her iki yilda bir Kiresel DNA Profili Arastirmasi
yuritir 2019°da INTERPOL'Gn Ulusal Merkez Birosunun (Natio-
nal Central Bureaus, NCBs) yayinladigi raporda; 194 tyesinin 2018
sonu itibariyle DNA bankasi ve calismalariyla ilgili rapora gore:
tye Ulkelerden 89'u polis sorusturmalarinda DNA profillemesini
kullandigini (Tablo 1), 70'i bir DNA veri tabanina sahip oldugunu
(Tablo 2], 31'i 6zel bir kayip sahis DNA veri tabanina sahip oldu-
gunu, 83U Y-STR analizi kullandiklarini ve 34U ise mitokondriyal
DNA analizi kullandiklarini bildirmistir (INTERPOL, 2019).

Afrika - Orta Dogu DNA Veri Bankalari

Gliney Afrika'nin DNA Sug Istihbarat Veri bankasi (National Foren-
sic DNA Database of South Africa, NFDD) 1998 yilinda kurulmustur.
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NFDD'nin genisletilmesiicin diizenlenen yeni mevzuat ise 2015 yilin-
da kabul edilmistir NFDD'deki DNA profillerin toplam sayisi 2016 yili
itibari ile 90 milyonun Gzerinde olup; olay yerinden gelen orneklere
ait, tutuklulara ait, hukimlilere ait, suclulara ait, sorusturma icin
alinan drneklere ait, elimine edilen orneklere ait ve kayip sahislar
ile tanimlanamayan insan kalintilarina ait olmak Uzere 7 kategoride
kayit altina alinmaktadir. Botsvana 3300, Namibya ise 1338 DNA pro-
filini iceren veri tabanina sahiptir (Kumar vd., 2021).

Misir'in 4162, Tunus'un 17.070, Libnan’in 23.000, Suudi Arabis-
tan'in 909.745 ve Bahreyn'in 69.609 DNA profiline sahip veri ta-
banlari bulunmaktadir israil Polisi DNA indeks Sistemi (Israel
Police DNA Index System, IPDIS), 2007 de kurulan israil ulusal
DNA veri tabanidir. IPDIS te toplamda 491.380 DNA profili bulun-
maktadir. Bu veri tabaninda suclularin yani sira DNA analizi yapan
personelin ve dislanan kisilere ait ayri bir veri tabani da bulun-
maktadir (INTERPOL, 2019; Kumar vd., 2021).

Interpol 2008 raporunda iran, Kuveyt, Birlesik Arap Emirlikleri ve
Katar sirasiyla 10.000, 14.591, 24.370 ve 2500 DNA profiline sahip
oldugu belirtilmistir. Yine ayni raporda Urdiin veri tabaninin 2000
yilinda kuruldugu ve 14.104 DNA profili icerdigi yer almaktadir.
Cezayir, Kenya, Ruanda, Uganda, Somali ve Seyseller DNA veri ta-
banini kurmayi planlamaktadirlar (Kumar vd., 2021).

Amerika DNA Veri Bankalari

Amerika Birlesik Devletleri'ne ait itk ulusal DNA veri tabani 1989
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yilinda DNA Analiz Yontemleri Teknik Calisma Grubu (Technical
Working Group on DNA Analysis Methods, TWGDAM] tarafindan
kurulmustur. Ancak glinimuzde faaliyetini stirdiren CODIS 1994
yilinda FBI tarafindan kurulmustur. Ulke ¢apinda bulunan tiim la-
boratuvarlar Ceza Adaleti Bilgi Sistemleri Genis Alan Agi ile ku-
rulmaktadir. Ceza Sorusturma Arastirmalari icin U¢ indeks kul-
lanilmaktadir:

e Hukim giymis kisilerin profillerini kayit altinda tutmak icin
suclu indeksi,

e Tutuklanmis stipheli ve/veya suclulari kayit altinda tutmak icin
tutuklular indeksi,

e Suc¢ mahallinden elde edilmis DNA profilleri icin adli indeksi.

Bu indekslere ek olarak; olay yerinden 6rnek toplayan kisilere ait
personel indeksi, karisim DNA profili elde edilmis suclu indeksi,
bozulmus veya birden fazla kisiye ait karistk DNA ornekleri icin
kismi profil indeksi bulunmaktadir. Ulusal Kayip Kisi DNA Veri Ta-
bani (CODIS) 2000 yilinda FBI tarafindan NDIS duzeyinde kurul-
mustur.

CODIS mp; tanimlanamayan insan kalinti indeksi, kayip kisi in-
deksi ve kayip kisilerin akrabalari indekslerine sahiptir Ulusal
Adalet Enstitisl tarafindan finanse edilmekte olan Kuzey Teksas
Universitesi insan Kimligi Merkezi tanimlanamayan insan kalinti-
lari Uzerinde nikleer DNA, Y-STR ve mitokondriyal analizler yap-
maktadir. ABD askerleri icin, insan kalintilarinin tanimlanmasina
destek olma amacli, Savunma Bakanligina ait Savunma Bakanligi
Serum Deposu bulunmaktadir.

Brezilya'da doniis anlamina gelen yani “Caminho de Volta" ka-
yip cocuklar icin olan veri bankasi 2004 yilinda kurulmustur. 2013
yilinda Brezilya Federal Polisi, Brezilya Entegre Profil Bankalari
Agini (Rede Integrada de Bancos de Perfis Genéticos, RIBPG) Ca-
minho de volta'ya ek olarak kurulmustur. RIBPG, Brezilya'nin her
yerinden olmak tzere 20 laboratuvari biinyesinde bulundurmakta-
dir. Brezilya hikimeti ceza davalarini, cinsel saldiri davalarini ve
kayip kisi aramalarini sonuca ulastirabilmek icin tlke genelinde
CODIS gibi tim eyaletlerden gelen DNA verilerinin toplandigi veri
tabani kurmayi planlamaktadir (Kumar vd., 2021).

Kanada Ulusal DNA Veri Tabani (Canadian National DNA Databa-
se, NDDB) 1998 yilinda kurulmus, ancak 2000 yilinda DNA Tanim-
lama Yasasi ile Kanada Kraliyet Atli Polisi (Royal Canadian Moun-
ted Police, RCMP] tarafindan faaliyete gecirilmistir Kanada Ceza
Kanununda yapilan degisiklik sonucunda hikim giymis kisilerden
kan, agizici strtntl ya da sa¢ drneklerinin alinmasi ongorilmis-
tir NDDB'nin dort indeksi bulunmaktadir:

e Hikdm giymis kisilere ait DNA profilleriniiceren suclu indeksi
(Convicted Offender Index, COl),

e Olay yerinden elde edilen DNA profillerini iceren olay yeri in-
deksi ([Crime Scene Index, CSl),

e Magdurlar indeksi (Victims Index, V1),

e Gonullt bagiscilar indeksi (Voluntary Donors Index, VDI).

COl ulusal diizeyde isletilirken CSI yerel adli laboratuvarlar tara-
findan isletilmektedir NDDB'de, DNA profilleri CODIS STR'lerine
ait profilleri icermektedir ve 535.236 profile kadar kayit tutmak-
tadir (Kumar vd., 2021; Milot vd., 2003). 2018 yilinda RCMP tara-
findan Ulusal Kayip Kisiler DNA Programi (NMPDP) baslatilmistir.
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Bu program 500.000 DNA profili barindirmaktadir. NMPDP'nin
suclular disinda ¢ DNA indeksi bulunmaktadir:

e Kayip kisilere ait esyalardan elde edilen DNA profillerini ice-
ren Kayip Kisiler indeksi (Missing Persons Index, MP1),

e insan kalintilarindan elde edilen DNA profillerini iceren insan
Kalintilari Indeksi (Human Remains Index, HRI),

e Kayip kisilerin yakinlarinin DNA profillerini iceren Kayip Kisi-
lerin Akrabalari indeksi (Relatives of Missing Persons Index,
RMI).

RMI'nin hicbir suc¢ indeksi ile ilgisi yoktur, yalnizca MPI ve HRI'ye
karsi arama yapmakla siirlidir (Kumar vd., 2021).

Sili Ulusal Veri Tabanlari (Sistema Nacional de Registros de,
SNDD] 2004 yilinda kurulmustur ve bes farkli veri tabanina bo-
linmustar:

e Belirli agir suclardan hikim giymis kisiler icin suclu veri ta-
bani,

e Suclu veri tabaniyla birlestirilmis olan agir suclar nedeniyle
suclanan ve karara tabi kisiler icin sanik/sipheli veri tabani,

e Olayyerinde bulunan ve tanimlanamayan biyolojik materyalle-
ri iceren delil veri tabani,

e tirafcive magdurlara ait veri tabani,

e Kaybedilen veya kisiler tarafindan infaz edilen kisilerin profil-
lerinin bulundugu veri tabani

Suglu, sanik/stipheli ve delil veri tabanlarinda bulunan DNA pro-
filleri; suclunun olimd, sartli tahliyesi veya saliverilmesine bagli
kalmaksizin 30 yil boyunca saklanmaktadir. Magdur veri tabanin-
da, sucun faili ya da failleri tespit edilene kadar profil 6rnekle-
ri veri tabaninda saklanmaktadir Kaybedilen veya kisilerce infaz
edilen kisilerin bulundugu veri tabaninda kisiler bulunup kimlik-
lendirilene kadar profilleri saklanmaktadir. SNDD toplam 78.733
DNA profili bulundurmaktadir ve CODIS yazilimini kullanmaktadir
(Kumar vd., 2021).

Arjantin Adalet Bakanliginda 2011 yilinda iki bagimsiz DNA veri
tabani olusturmak Uzere yasa c¢ikarilmistir. Bu veri tabaninda;

e Biyik suclardan hiikiim giymis kisilerin genetik verilerini ice-
ren DNA veri tabani. Bir sucla itham edilen kisiler; mahkumi-
yetleri kesinlesinceye kadar bu veri tabanina dahil olmamak-
tadir

e (ozulmemis vakalardan elde edilen genetik bilgileri iceren
DNA veri tabani. Cozilmemis herhangi bir ceza davasinda
toplanan her kanittan elde edilen DNA profilleri ulusal veya
il hakimi tarafindan emredildigi takdirde veri tabanina eklen-
mektedir. Bu DNA veri tabani, kayip cocuklarin ailelerine ait
DNA profillerini de icermektedir.

2016 yiinda Arjantin’in Mendoza eyaletinde olusturulan dijitalles-
tirilmis DNA profil kaydi, 30.507'si mahkumlara ait olmak Ulzere
toplamda 40.652 DNA profiline sahiptir (Kumar vd., 2021; Pena-
cino, 2008).

El Salvador’da 2006 yilindan bu yana, bulunan Oli ve Kayip Goc-
menlerin Akrabalari Komitesi (Committee of Relatives of Dead
and Missing Migrants of El Salvador, COFAMIDE] Arjantin Adli
Antropoloji Ekibi (Argentine Forensic Anthropology Team, EAAF]
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ve Salvador hikimetinin bir araya gelmesi ile Meksika'daki sade-
ce kayip gé¢menler igin arsiv olusturulmustur (Kumar vd., 2021).

Bermuda, 2005 yilinda 6.620 profile sahip bir DNA veri tabani kur-
mustur. Ayni zamanda suclu DNA veri tabani ve genel popilasyon
veri tabani olmak Uzere iki DNA veri tabanina sahiptir.

Kolombiya, 2008 yilinda kurdugu DNA veri tabaninda 6.833 kisinin
profili bulunmaktadir. Kosta Rika, Kiiba ve Ekvator'da da DNA veri
tabani olusturulmasi planlanmaktadir (Kumar vd., 2021).

Avrupa DNA Veri Bankalari

Bircok kurulus DNA veri bankalarini tesvik etmek ve gelistirmek
icin Avrupa Birligi veri tabani olusturmak Uzere calismaktadir.
Ornegin: Avrupa DNA Profilleme Grubu (European DNA Profiling
Group, EDNAP] Avrupa genelinde veri paylasimi icin sistematik
prosedirler olusturmak amaciyla 1988°den beri varligini sirdir-
mektedir. Benzer sekilde Avrupa Adli Bilimler Enstitileri Agi (The
European Network of Forensic Science Institutes, ENFSI) adli uy-
gulamalari standart hale getirmek ve Avrupa Birligi (AB) uyum
standardizasyonu icin ¢alismaktadir AB DNA Profilleme Teknik-
leri Standartlari, (Standardisation of DNA Profiling Techniques in
the European Union, STADNAP] gibi suclulara ait en iyi veri pay-
lasimi uygulamalarina fon saglamaktadir (Bianchi & Lio, 2007).

Avrupa, ENFSI DNA calisma grubu, tim AB Uye devletlerinin adli
DNA veri tabaninin olusturulmasina gerektigine karar vermistir.
Bunu icin standartlar belirlemistir. Bu calismalar kapsaminda Av-
rupa Birligi Konseyi 1997 yilinda Avrupa'nin timinde DNA veri
bankalarinin kurulmasi karari almistir AB Uyeleri arasinda adli
DNA verilerinin paylasimi ve veri alisverisi icin 2008 yilinda Prim
Anlasmasi imzalanmistic Priim Anlasmasi (Schengen Il Anlas-
masi olarak da bilinir) 2005 yilinda Avusturya, Belcika, Fransa,
Almanya, Litksemburg, Hollanda ve ispanya tarafindan imzalanan
bir anlasmadir. Ancak, Priim anlasmasini Yunanistan, irlanda ve
italya kabul etmemektedir (Kumar vd., 2021). ENFSI kapsamli
bir calisma yuriterek AmpFISTR™ SGM Plus™ (Thermo Fisher
Scientifics), AmpFISTR® Profiler Plus® (Thermo Fisher Scien-
tifics] ve AmpFISTR COfiler PCR Amplification (Thermo Fisher
Scientifics) ticari kitlerini kullanarak 24 Avrupa Ulkesi popilasyo-
nu STR alel frekansini belirlemislerdir ENSFI, DNA STR Popiilas-
yon Veri Tabani (ENFSI, DNA WG STR Population Database] olarak
bilinen arsiv Avrupa Ulkeleri genelini kapsayan ve tlke bazinda po-
pllasyon ayirt etmeksizin, Avrupa ve diger populasyonlarin karsi-
lastirilmasinda ve olasilik hesaplarinda kullanilmaktadir (Bianchi
& Lio, 2007).

AB Uyesi ve aday uye Ulkeler arasinda veri bankalarinda verilerin
imhasi gibi bircok alanda farklliklar bulunmaktadir. DNA profille-
rinin saklanma kriterleri acisindan Belcika sadece agir suclarda
mahklmiyet kesinlestikten sonra veri tabanina profilleri kaydet-
mektedir ingiltere disinda hemen hemen tim AB Ulkeleri beraat
kararini takiben profilleri yok etmektedir. Fransa'da cocuklarin
ve protestocularin DNA verileri de dahil edilerek veri tabani hizla
blylmustir ve veriler 40 yil boyunca silinmeden saklanmaktadir.
Orneklerin imhasi konusunda da Almanya sorusturma ve kovus-
turmanin devamini takip etmeksizin DNA profilini elde ettikleri
anda DNA 6rneklerini yok etmektedir. italya’da ise DNA profilleri
eger kisi beraat etmediyse en az 20 yil en fazla 40 yil saklanmak-
tadir (Bianchi & Lio, 2007; INTERPOL, 2019; Marchese vd., 2013).
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Hollanda, 1997 yilinda kurulan Ulusal Adli Tip Kurumu (Neder-
lands Forensisch Instituut, NFI) tarafindan ceza davalari ve ka-
yip kisiler icin bir DNA veri bankasi kurmustur. NFI'nin 2017 yillik
raporuna gore bankada 351.912 DNA profili bulunmaktadir ilk
kuruldugunda veri tabaninda olay yerinden gelen drnekler, siiphe-
liler, hiikiimluler ve 6len kurbanlara ait DNA profilleri bulunurken
daha sonra kimligi belirsiz, kayip kisiler ve kayip kisilerin yakinla-
rinin profilleri de eklendi (Nederlands Forensisch Instituut, 2019).

Almanya’'nin DNA veri bankasi (Bundeskriminalamt, BKA) Wies-
baden, 1998'de Alman Federal Polisi tarafindan kurulmus ve
1.213.331 DNA profiline sahiptir. Uluslararasi DNA alisverisine
acik olan Almanya’'da cesitli sivil toplum kuruluslari “DNA Topla-
ma Cilginligini Durdurun!” kampanyasi ile eylem yaparak, 2011 yi-
linda uluslararasi DNA veri alisverisinin iptal edilmesi icin Alman
Adalet Bakani'na acik bir mektup gondermistir ancak hala Prim
anlasmasi veri paylasimi devam etmektedir.

Avusturya icisleri Bakanligi, DNA veri bankasi da mevcut olup
384.098 DNA profilinden olusmaktadir (Kumar vd., 2021).

italya ulusal DNA veri bankasl, (Banca dati nazionale del DNA, IT-
NDNADB], 2009 yilinda kurulmus ve karsilastirma icin CODIS ya-
zilimini kullanmaktadir. ITNDNADB, DNA profillerinin ve biyolojik
orneklerin verilerini ve depolanmasini korumaya yonelik givenlik
onlemleriyle, AB Uye Ulkeleri arasi DNA veri paylasiminin tutarli
olmadigini dile getirmektedir (Marchese vd., 2013).

Belcika DNA veri bankasi, 1999 yilinda Ulusal Kriminalistik ve
Kriminoloji Enstitiist tarafindan kuruldu. Bu bankada olay yerin-
den elde edilen ve hikim giymis kisilerin DNA profilleri bulun-
maktadir. Ancak sipheli DNA profilleriicin herhangi bir veri tabani
olusturulmamustir (De Moor, 2018).

Estonya 2004 yilinda, irlanda ise 2013 yilinda DNA veri tabanini
kurmustur. 1999 yilinda Ulusal Sorusturma Birosu (National Bu-
reau of Investigation, NBI) gozetiminde Finlandiya Ulusal DNA Veri
Tabani kurulmustur. Estonya ve Finlandiya da herhangi bir suctan
hikim giymis veya siphelilerden resit olmayan bireylerden zorla
DNA ornekleri toplanmaktadir.

Fransa ulusal DNA veri tabani (Fichier National Automatisé des
Empreintes Génétiques, FNAEG)1996 yilinda olusturulmustur. Bu
veri tabani Fransiz nifusunun %5’ini olusturan 4.247.382 profil
icermektedir. Baslangicta sadece cinsel suclarla ilgili vakalardan
elde edilenlerden alinirken 2003 yilindan beri neredeyse tim sug¢
tiplerini kapsayacak sekilde genisletilmistir (Global Summary
2020; INTERPOL, 2011).

Yunanistan hikimeti 2008 yilinda ulusal veri tabaninin kurulmasi
icin bir yasa cikarmistir Bu yasaya gore yalnizca siddet suclarin-
da hikum giymis kisilerin DNA profilleri veri bankasina kaydedil-
mistir. Ancak yasa, 2009 yilinda, tutuklanan ya da bir sucla itham
edilmis kisilerin, beraat etmis olsa bile, ulusal DNA veri tabanina
dahil edilmesine izin verecek sekilde degistirilmistir (Voultsos vd.
2011).

Giiney Kibris'in ulusal DNA veri tabani 1998 yilinda, Hirvatistan’in
ulusal DNA veri tabani 2000 yilinda ve Cek Cumhuriyeti’nin ulusal
DNA veri tabani 2001 yilinda kurulmustur. Her bir veri tabani si-
rasiyla 51.093, 16.706 ve 253.085 profil icermektedir. Bulgaristan



DNA veri tabani 1999 yilinda kurulmus ve 17.055 profil icermekte-
dir. Macaristan, 2004 yilinda DNA veri tabanini kurmus ve 212.196
profiline sahiptir (INTERPOL, 2011).

Portekiz etik konseyi (Conselho Nacional de Eticapara as Ciénci-
as da Vida, CNECV) olarak da bilinen Portekiz DNA veri bankasi
2005 yilinda kurulmustur. Yalnizca suclu DNA profilini icermekte-
dir. 2013 yilinda yayimlanan Portekiz basin raporuna gére Portekiz
DNA veri taban 5.393 DNA profiline sahiptir (Kumar vd., 2021).

Romanya, Ulusal Adli Genetik Veriler Sistemi (National System
of Judicial Genetic Data, NSDGJ) 2008 yilinda kurulmustur. NS-
DGJ Ug alt bolime ayrilmistir: Faillerin ve azmettiricilerin kisisel
verilerini iceren veri tabani, olay yerinden elde edilen sorusturma
veri tabani, kisilerin profilleri ve belirlenemeyen olay yeri 6rnek-
lerini iceren icin DNA profili veri tabani. 2011 yilinda yayimlanan
Interpol raporuna gore NDSGJ'de 8.000 referans DNA profili bu-
lunmaktadir (Kumar vd., 2021).

Slovenya 37.531, Slovakya 96.203 ve Liksemburg 10.358 DNA
profiline sahip oldugunu 2011 yilinda Interpol’e bildirmistir (IN-
TERPOL, 2011). 1998 yilinda isve¢’de kurulan DNA veri tabaninda
201.900 profile sahiptir Ispanya 527.163 DNA profiline sahip DNA
veri tabanini 2007 yilinda kurmustur (INTERPOL, 2011; Kumar vd.,
2021).

Avrupa Birligi Uyesi Olmayan Devletler ve DNA Veri
Bankalari

Prim Antlasmasi; Avrupa Birligi Uyesi olmayan Norveg, izlanda,
isvigre ve Lihtenstayn tarafindan DNA verilerinin paylasimi ve veri
degdisimi icin imza atilmistir. Norvec veri tabaninda 109.180 DNA
profili ve Isvicre veri tabaninda 268.417 DNA profili bulunmaktadir,
2008 yilinda izlanda Ulusal Polis Temsilcisi ve Adalet Bakanligs
tarafindan iki adli veri tabani olusturulmustur. Bunlar; hikim giy-
mis kisilerin ve olay yerinde bulunan ve kimligi belirlenemeyen
genetik profiller veri tabanlaridir

2019 yiinda yayimlanan Interpol raporuna gore Kuzey Makedonya
kendi DNA veri tabaninda 27.545 DNA profili bulundurmaktadir.
Belarus DNA veri tabaninda 336.408 DNA profili bulunmaktadir
(Council of the European Union, 2018; INTERPOL, 2019; Kumar
vd., 2021).

Rusya’ya ait olan Federal Genom Bilgisi veri tabani (Federal data-
base of genome information, FDBGI) 2009 yilinda kurulmustur. Bu
veri tabani gonulli ve zorunlu genomik kayitlari bulundurmakta ve
734.373 DNA profilini icermektedir. Zorunlu genomik kayitlar; tim
cinsel suclar kategorisinin disinda kalan ciddi ve agir suclara ait
hikdmly kisiler; sorusturma sirasinda biyolojik materyalleri top-
lanmis kimligi belirsiz kisiler ve kimligi belirsiz cesetlerin DNA
profillerinden olusmaktadir (INTERPOL, 2011; Kumar vd., 2021;
Perepechina, 2018).

Birlesik Krallik, en dnde gelen adli DNA veri tabani olan Ulusal
Suc istihbarat DNA veri tabanini (National Criminal Intelligence
DNA Database, NDNAD] 1995 yilinda kurmustur. NDNAD hiz-
meti, 2007 yilinda, veri islemlerini stirdirmek ve verilen butin-
UgunlU saglamak amaciyla Ulusal Polisligi Gelistirme Ajansi'na
atanmistir. 2001 Ceza Adaleti ve Polis Yasasina gore, DNA analizi
icin onay verilmesi ancak katalog suclarla itham edilen kisilere
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uygulanirken; 2003 Ceza Adaleti Yasasi nedeniyle ingiltere ve Gal-
ler'de 10 yasindan buylk, herhangi bir suca karistigi icin tutuk-
lanmis kisilerden de 6rnek toplanmaya baslanmistir. 2012 yili Oz-
gurluklerin Korunmasi Yasasindan sonra, sugsuz bulunan ve/veya
suclanmayan 1,7 milyondan fazla masum yetiskin ve ¢ocuklarin
DNA verileri silinmistir ve toplamda sistemde bulunan 7,7 milyon-
dan fazla DNA 6rnegdi imha edilmistir (Kumar vd., 2021).

iskogya'da bulunan Dundee Polis Adli Bilim Laboratuvarindaki
Ulusal DNA veri tabani bolumd, toplanan verileri Birlesik Kralliga
ait NDNAD'ye bildirmektedir. Isle of Man, diger adiyla Mann Adasi
Polis Teskilatr Bilimsel Destek Departmani ile birlikte Jersey ve
Guernsey Polisi de topladiklari verileri NDNAD de depolamaktadir
(Kumar vd., 2021; Johnson & Williams, 2004).

Tiirkiye polis sorusturmalarinda DNA analizlerinden siklikla ya-
rarlanmaktadir__Ancak halihazirda yasal bir DNA veri bankasi
yoktur. 2007 yilinda "DNA Verileri ve Tirkiye Milli DNA Veri Banka-
si”Kanun Tasarisi hazirlanarak meclise sunulmustur. Ancak hala
DNA veri bankalari kanunlasmis degildir (Gonen¢ & Aslanova ,
2018).

Avustralya DNA Veri Bankalari

Yeni Zelanda, Ulusal DNA profili veri bankasi 1996 yilinda kurul-
mustur. Bu veri bankasinin calismalarini Cevre Bilimi ve Arastir-
ma Sirketi (Environmental Science and Research, ESR] sirdiir-
mektedir. 1995 yiindan dnce, hikim giymis ve ceza evinde olan
mahkumlardan veri bankasi icin zorunlu érnek toplanmasinin
yapildigi 1995 Suc Arastirmalari Beden Ornekleri Yasasi genisle-
tilerek 2004 yilinda mevzuatta dizenlemeler ile DNA veri tabani
genisletilerek iki tane veri tabani olusturulmustur. Bunlardan biri
kayitli suclularin ve gondllilerin profilleri digeri ise faili mechul
davalara ait profilleri iceren olay yeri drneklerinin bulundugu veri
tabani olan DNA Profilleri Veri Bankasidir. (DNA Profile Databank,
DNAPD) (Kumar vd., 2021; Smith & Mann, 2015). Cezai Sorus-
turma Beden Ornekleri Degisikligi Yasasinin 2010 yilinda yiiriir-
lige girmesi ile birlikte mevzuat degistirilmis ve genisletilmistir.
Mevzuatin degistirilmesi ile tutuklarin profillerini iceren Gecici
Veri Bankasl (Temporary Databank, TD) olusturulmustur. Kisilerin
hikim giymesi halinde profiller DNAPD'ye transfer edilmektedir.
2013 yiinda Yeni Zelanda, ABD ile veri anlasmasi imzalayarak her
tUlkenin, belirtilmis kosullarr altinda otomatik arama i¢in bir diger
Ulkenin parmak izi veri tabanina erisimi saglanmistir. Bu anlasma
ile her iki Ulkede de bir eslesme bulunursa adresler, mahkumiyet-
ler; olaya istirak eden kisiler ve takma adlar gibi daha fazla bilgi
paylasilmaktadir. 2021 yili itibari ile DNAPD de 237.269 DNA profili
bulunmaktadir. Olay yeri 6rneklerinin DNAPD ile analizi ve enteg-
rasyonu icin veri tabaninin biylk olclde yeni nesil sekanslama
teknolojisine genisletilmesi planlanmaktadir (Flaus, 2013; Harbi-
son vd., 2000; Kumar vd., 2021).

Avusturalya'da 2001 yilinda Avusturalya Suc Istihbarat Komisyonu
tarafindan gelistirilmis G¢ DNA veri tabani bulunmaktadir:

e Avusturalya Federal Polisi tarafindan isletilmekte olan kanun
uygulama amaclarina yonelik DNA veri tabani,

e Afet Kurbani Kimliklendirme (Disaster Victim Identification
database, DVI) veri tabani,

e Avustralya Ulusal Suc¢ Arastirma (National Criminal Investiga-
tion DNA database, NCIDD) veri tabani.
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2014 yili itibari ile NCIDD'de 830.000 DNA profili bulunmaktadir.
NCIDD ailesel arama, akrabalik eslestirme, mtDNA ve Y-STR pro-
fillerini 2015 yilindan itibaren veri tabanina dahil etmeye basla-
mistir. Avusturalya basbakanligi uluslararasi DNA veri alisverisini
desteklemek amaciyla 2014 yilinda ingiltere, ABD ve Kanada ara-
sinda olan pilot programa dahil olmustur (Kumar vd., 2021; Smith
& Mann, 2015).

Asya DNA Veri Bankalari

Cin, Adli Bilimler Enstitisi Genetik Laboratuvari, 2004 yilinda
DNA veri tabani kurmustur. 2017 yilinda Cin Kamu Givenligi Ba-
kanlgi (Ministry of Public Security, MPS) tarafindan Y-STR veri
tabani olusturulmustur. Cin nifusunun etnik yapisina uygun sekil-
de ayirim glcind artirmak icin ek STR lokuslari iceren DNA veri
tabani 2020 yili itibariyle binyesinde 80 milyon DNA profili bulun-
durmaktadir. Bu veri tabani; olay yeri indeksi, sipheli/sanik/tutuk-
lu indeksi ve 6lim sebebi bilinmeyen kisiler indeksi olup, kayip ve
gécmen cocuklar veri tabanina ek olarak kayip kisiler ve magdur/
gonillu indeksine de yer verilmesi planlanarak olusturulmustur.

Cin’in 6zelidari bolgesi olan Hong Kong, 2001 yilinda CODIS yazilimi-
ni kullanarak kendi bélgesel adli DNA veri tabanini kurmustur. Hong
Kong polis guict yonetmeligine gore yalnizca ciddi suclar icin numune
toplanip adli analiz yapilabilmektedir. Ayrica sonra da DNA iceren nu-
munelerin imha edilmesi gerekmektedir (Kumar vd., 2021).

Japonya Ulusal Polis Teskilati (National Police Agency, NPA] 2004
yilinda DNA veri tabanini olusturmustur. Bu veri tabani; olay yeri
ornekleri iceren DNA profilleri, dogal olmayan 6limlere ait DNA
profilleri ve siiphelilere ait DNA profillerini iceren U¢ farkli indek-
sden olusmustur. 2019 yili itibariyle, DNA veri tabaninda 1,3 mil-
yon DNA profili bulunmaktadir. Bu, her 100 vatandastan birinin
DNA’sinin profillendirildigi anlamina gelmektedir. Ulusal Polis
Arastirma Enstitistnin baslatmayi planladigi DNA veri bankasin-
da ise; siphelinin etnik kdkenini, kan grubunu, metabolik enzim-
lerini, sa¢ ve cilt pigment proteinlerini, mtDNA'sini ve asempto-
matik viral enfeksiyon belirtilerini belirleyen bélgelerin yer almasi
hedeflenmistir (Kumar vd., 2021).

Guney Kore, 2002 yilinda kayip ¢ocuklar icin DNA veri tabani olus-
turmustur. Ancak 2010 yilinda DNA kimlik bilgilerinin kullanimi ve
korunmasi yasasi ¢ctkmasi ile ulusal DNA kimlik bilgileri veri taba-
ni ve DNA kalite kontrol hizmeti olusturulmustur. Bu veri banka-
sinda soygun, kundakcilik, uyusturucu kacakeiligl, cinsel saldiri
ve cinsel istismar dahil olmak tzere toplam 11 siddet sucundan
suclanan veya hikidm giymis kisilerin DNA ornekleri bulunmakta-
dir (Kumar vd., 2021).

Malezya Adli DNA veri bankasi (Forensic DNA Databank of Malay-
sia, FDDM]J, 2015 yilinda Malezya DNA kimliklendirme ve diizenle-
me kanunlarinin yirirlige girmesiyle Kraliyet Malezya Polisi Adli
Laboratuvari (Royal Malaysia Police Forensic Laboratory, RMPFL)
ve Kraliyet Malezya Polisi [Royal Malaysia Police, RMP) tarafindan
kurulmustur. FDDM'de siphelilerden, hikimlilerden, olay yeri
orneklerinden, tutuklulardan, uyusturucu bagimlilarindan, kayip
kisilerden, FDDM personelinden ve gonillilerden alinmis yakla-
stk 75.000 profil icermektedir ([Kumar vd., 2016; Kumar vd., 2021).

Endonezya Ulusal Polisi ve Eijkman Molekdiler Biyoloji Enstiti-
s, Endonezya’da bulunan bircok etnik grup icin mtDNA ve STR
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lokuslarini iceren ebeveyn, afet kurbani ve fail tanimlama igin bir
DNA veri tabanina bulunmaktadir (Kumar vd., 2021).

Banglades, Sri Lanka, Filipinler, Vietnam ve Tayland DNA veri
tabani olusturmayi planlayan Ulkeler arasindadir. Hindistan, her-
hangi bir DNA veri tabani ya da veri havuzuna sahip degildir. An-
cak 2008 yilinda Interpol tarafindan yapilmis olan bir arastirmada
Hindistan'in insan Kimliklendirme (Human identification, HID) ad!
verilen ve devlet veri tabani calistirmak icin gelistirilmis yazilim
kullandigini bildirmistir (Kumar vd., 2016; Kumar vd., 2021).

DNA Veri Bankalari ve Etik Yaklasimlar
insan Haklari Acisindan Yaklasimlar

Yapilan istatistiksel calismalara gore DNA arastirmalarinin
%50'sinin mahkumiyetle sonuclandigr tespit edilmistir. Bu sonuca
gore DNA analizlerinin yarisi da masumiyeti ortaya ¢ikarmaktadir.
Masum kisilerin suclandiklari olayla baglantili onlardan alinan
biyometrik verilerin parmak izi ve DNA orneklerinin saklanmasi
konusunda hem yasal hem de etik acidan tartisilan bir konudur.

2001 yilinda ingiltere’de, 11 yasinda olan bir cocuk hirsizlik ile suc-
lanmis, olaydan sonra parmak izi ve DNA ornekleri toplanmis ve
elde edilen DNA verileri DNA veri bankasi sistemine yollanmistir.
Fakat yapilan incelemeler sonucunda beraat etmistir. Yine ayni yil
partnerini taciz etmekten tutuklanan bir kisinin olay sonrasinda
parmak izi ile DNA drnekleri alinmistir ve DNA profili DNA veri
bankasina eklenmistir Durusma 6ncesinde inceleme yapilmadan,
bu kisi (Bay Marper) ve partneri uzlasarak hakkinda bir suclamada
bulunulmamistir. Bu sebeple Haziran 2001 yilinda dava durdurul-
mustur. Cocugun beraat etmesinden ve partnerini taciz eden kisi
(Bay Marper) hakkinda suclamada bulunulmamasi sonucunda her
iki kisi de parmak izlerinin ve DNA profillerinin veri tabanlarindan
silinmesini talep etmistir. Ancak bu talepleri reddedilmistir. Talebin
Avrupa insan Haklari Mahkemesine (AIHM) intikal etmesi ile Aralik
2008 tarihinde AIHM, cocugun ve Bay Marper’in DNA profillerinin,
parmak izlerinin ve biyolojik 6rneklerin saklanmamasi kararina
varmistir. Verilen karar DNA profilleri, parmak izlerinin ve biyolo-
Jjik orneklerin saklanmasinin ¢zel hayatin gizliligine aykiri oldugu
yoniinde olmustur. Bu sebeple olay yerinden toplanan drneklerin
ne zaman imha edilecegi yasal dizenlemelere bagli olarak Ulke-
ye gore farklilik gostermektedir. Bu olaylarla tim diinya genelinde
bazi soru isaretleri olusmustur. Bu sorular:

e DNA ne zaman toplanmalidir? Kimin DNA’s| saklanmalidir?

e Bu veri tabanlarina kimin erisimi olmali ve kimin kullanimi
kisittanmalidir?

e Adli hatanin onlenmesi icin ne gibi gtivenlik dnlemleri alinma-
lidir?

e Ne zaman uluslararasi DNA veri transferine izin verilmelidir?
(Kumar vd., 2021; Wallace vd., 2014). DNA veri tabanlarina
masum kisilerin DNA profillerini eklemek suclarin aydinlatil-
masina pek yarar saglamamistir. 2006 yilinda, ingiltere basba-
kani olan Tony Blair, ingiltere vatandaslari ve turistlerin DNA
drneklerini toplayarak evrensel DNA veri tabani olusturma
fikrini ortaya atmistir. Ancak bu fikir bircok tartismaya sebep
olmustur. Bu tartismalardan bazilari:

e Toplumun ve turistlerin potansiyel bir suclu olarak gortlmesi,
gonulli DNA ornegi vermek istemeyeceklerin giiven problemi
yasamalarini saglayacaktir



e Sisteme sizan kisilerin olmasi, polis veya devlet tarafindan ve-
rilerin yanlis kullanilmasi ihtimalleri bulunmaktadir

e Olayyerindeki DNA verilerinin veri tabanindaki érneklerle yan-
lis eslesme ihtimali bulunmaktadir (Wallace vd., 2014).

2007 yilinda ABD New York Eyaletinde, ceza sorusturmalarinda
DNA ornegi toplanmasinda kokene bagli DNA ornegdi toplama ve
aile taramalarina izin verilmesi kapsaminda genisletilmistir Bu
dizenleme DNA veri tabanlari CODIS kapsaminda olan tim diinya
DNA veri tabanlarinda taranmaya acik hale gelirken ayni zamanda
veri tabaninin ¢cogu Afro-Amerikali erkek poptlasyonuna donis-
mustir. 2010 yilinda yetiskin siyahi populasyon, New York eya-
letinde total yetiskin nifusun %12'sini olustururken, tutuklanan
kisilerin %27'sini siyahi yetiskin bireyler olusturmustur. Ornegin
Shelby County gibi siyahi popilasyonunun, nifusun %50°sinden
fazlasini olusturan bolgelerde, Afro-Amerikali bireyler ceza da-
valarinin %85’inde yer almaktadir Maricopa County bolgesinde,
davali nifusun %30'u Arizonali ve %39'u Hispaniktir. Yakalananla-
rin énemli bir kismi siyahi ve Latin popllasyon olmasina ragmen
biytk bir kismi mahkim edilmemistir (Kumar vd., 2021).

DNA Veri Bankalarinin Gizlilik Durumu

DNA veri bankalari, cok sayida DNA profili icermeleri, dolayisiy-
la biyik veri arsivinin olusmasi ve bunun givenligin saglanmasi
konusunda sikintilarin yasanabilecegi; ayrica saklanan DNA veri-
lerinin “sadece profil mi? yoksa DNA 6rneginin kendisi mi?” en-
diseleri ile ayrica bu verilerin gizliligi konusunda sorunlarla karsi
karsiya kalmaktadir. Gizliligi koruma konusuna cesitli sekillerde
yaklasilmaktadir Ornegin, CODIS kapsaminda STR lokuslari cali-
silmaktadir. Bu lokuslar, insan genomunun intron bélgelerinde yer
alan ve herhangi bir kalitsal hastalikla iliskisi olmayan, sadece
insanlari kimliklendirebilmek icin 6zel bolgeler oldugundan kisi-
sel verilerin gizlili§gi bu kapsamda korunmaktadir. Bunun yani sira
kisisel bilgiler, biyolojik numunelerden alinan DNA bilgileri sadece
sinirli yetkili kuruluslarin ve CODIS yoneticilerine aciktir Burada-
ki sinirli yetkililer yine de sorun teskil etmektedir. DNA verilerinin
usulsiizce kullanilmasina iliskin ABD’'de devlet cezalari, hapis
cezasl ve agir para cezasini seklinde yaptirimlari bulunmaktadir.
Yani bir kisi DNA verilerini yetkili kisiler disinda herhangi bir ne-
denle kullanirsa agir cezalarla karsi karsiya kalmaktadir. Onay-
lanmayan verilerin ifsa eden kisilerin 250.000 dolar para cezasi
ile cezalandirilmaktadir (Kumar vd., 2021).

Aile Taramalari

Aile taramalari, olay yerinden alinmis DNA profilleri ile veri ban-
kalarinda kayitli DNA profillerinin karsilastirilip eslesme olma-
masl, yani sipheliye ulasilamadigi failin bulunamadigi durumlar-
da; DNA veri bankalari taranarak failin yakin akrabalarinin bu veri
tabaninda olup olmadigi tespit edilmeye calisilmaktadir. Ozellikle
DNA analizii¢in kullanilan yazilim programlarinin gelismesi kismi
eslesme oldugu ve akrabalik iliskisi saptanan kisileri de yiizdelik
olarak belirttiginden bilinmeyen kisileri de akrabalik lzerinden
bir nevi DNA veri bankasina dahil etmis olmaktadir Bu tir ara-
malar, distk 6zglnlukteki DNA eslesmelerini (daha az lokusta
eslesen DNA profillerini) olaya dahil ederek daha fazla sayida
olasi sipheli ortaya ¢ikarmayi saglamaktadir Akraba oldugu du-
sindlen kisilerle irtibat kurulup hangi akrabasinin sucu islemis
olacagr ile ilgili sorusturma yapilmaktadir.

Boliim 4: DNA Veri Bankalari

Bu aramalari kasitli olarak gerceklestirme ve kismi eslesmeler
hakkinda bilgi verme yetkisi, Birlesik Devletler eyalet yasalari ve
sirekli genisleyen politikalar tarafindan belirlenmektedir ABD
eyaletlerinin cogu, aile ici tarama kavrami konusunda belirsiz ka-
lirken, yalnizca New York ve Massachusetts, adli vakalarda aile ta-
ramalarin kullanilmasi konusunu 6zellikle ele almistir Aile tara-
malari zaten ABD'de uzun siredir kimligi belirsiz insan kalintilari
vakalarinda kullanilmaktadir. Ancak son zamanlarda siphelileri
belirlemek icin de potansiyel bir yontem olarak kabul edilmekte-
dir. Birlesik Krallik'ta ise suclulari tespit etmede %10-14'lik bir
basari oraniyla, yillardir aile taramalari kullanilmaktadir.

Etik acidan mahremiyet savunuculari tarafindan lanse edilen bi-
yuk bir endise, polis memurlarinin, masum insanlari ve/veya failin
aile Uyelerini taciz etmek ve utandirmak icin ailesel arastirmalar-
dan elde edilen bilgileri kdtuye kullanacaklaridir. Aile taramalari-
nin onemli oldugunu savunanlar ise bu iddianin yersiz bir endise
oldugunu distinmektedirler (Gershaw vd., 2011).

Hatalar ve DNA Verilerinin Uygunsuz Kullanimi

DNA verilerinin korunmasi ve kullanimi konusundaki endiselere
neden olan sebepler sunlardir:

e Olay yerinden elde edilen DNA verilerinin toplanmasi sirasin-
da olusabilecek cesitli kontaminasyon vb. sikintilar;

e Kismi DNA Profili eslesmeleri ve olasilik hesaplarinda yakin
akrabalarda cikabilecek sorunlar;

e (Cok sayidainsandan DNA profillerinin ve ilgili bilgilerin toplan-
masi ve kayitlarin toplanmasi/tutulmasiyla ilgili mali sorunlar,

e Guvenlik aciklari seklinde siralanabilmektedir.

Ayrica cok sayida sugsuz kisinin- hikim giymese de kayitlarinin
DNA veri tabanina dahil edilmesi halkin polise olan glvenini kay-
betmesine neden olmaktadir. Portekiz, Marper karariyla uyumlu
olan DNA veri tabani yasasini Subat 2008 yilinda kabul etmistir.
Siphelilerin DNA profilleri ancak hikimli olduklari takdirde veri
tabaninda saklanmaktadir. Hikimlilerin DNA profilleri, cezanin
infazindan itibaren on yil icerisinde DNA veri tabanindan c¢ikaril-
maktadir.

irlanda, DNA veri tabani mevzuati olmayan tek biiyiik Avrupa Birligi
Ulkesidir. 2013 yilinda heniiz kesinlesmemis ancak Marper karari
ile uyumlu olmasi gereken yeni mevzuat dnermistir Rusya, DNA
veri tabanini hikimld mahkumlarla sinirlayarak Marper kararina
uygunluk saglayan ilk Avrupa Konseyi llkelerinden biri olmustur.

Guney Afrika, 2009 yilinda Marper karariyla uyumlu olmayan DNA
mevzuati taslagdl onermistir; ancak, parlamentoda insan haklari
ile ilgili endiseler dile getirilmis ve 2013 yilinda Marper karari ile
uyumlu yeni bir yasa kabul edilmistir. HikUmldlerin DNA profilleri
slresiz olarak saklanirken, su¢suz kisilerin DNA profillerinin be-
raat etmesi veya aleyhindeki davalarin dismesi durumunda veri
tabanindan silinmesi gerektigi. Kisilerin numuneleri, profillerin
elde edilmesinden itibaren 3 ay icerisinde imha edilmesi karari
alinmistir.

Giney Kore, 2010 yilinda DNA yasasini kabul etmistir. Kanun; be-
raat durumunda DNA kimlik bilgilerinin silinmesini ve DNA profil-
leri elde edildikten sonra tim biyolojik érneklerin imha edilmesi-
ni gerektirmektedir (Wallace vd., 2014).
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ABD’de, bazi eyaletlerde masum insanlarin DNA profillerinin
saklanmasina izin vermektedir 22 eyalette, DNA profillerinin
saklanmasina yalnizca mahklmiyet sonrasi izin vermektedir.
Mahk{miyet dncesi DNA toplanmasina izin veren 28 eyaletten 7’si
insanlarin kayitlarr icin otomatik bir silme islemine sahipken, geri
kalan 21 eyalet yalnizca bireysel basvuruda silmeye izin vermek-
tedir (Wallace vd., 2014).

Sonuc

DNA veri bankalari, gegcmisten gliniimize suclarin aydinlatilmasin-
da blyuk bir rol oynamaktadir: Etik acidan hala elestirilere acik ol-
makla birlikte bircok haksiz mahkumiyeti ortaya cikarmakta blylk
rol oynamistir. Teknolojinin gelismesi, suc tiplerinin dedismesi ve
faillerin gelisen teknolojiye paralel olarak kendini degistirmesi yani
sira, faillerin izledikleri film, dizi ve/veya belgesellerden etkilenme-
si sonucunda adli bilimler hakkinda daha fazla bilgi sahibi olma-
larina neden olmustur. Bunun neticesinde biyolojik materyallerini
olay yerine daha az birakir hale gelmis ve/veya olay yerindeki biyo-
lojik materyallerini yok etmeye baslamislardir Tim bu sebeplerle,
olay yerinde bulunan eser miktardaki biyolojik delillerin ve bu de-
lillerin kimliklendirilmesinin onemi artmaktadir. Bir sugtan hikim
giymis kisi ile faili mechul kalmis dosyayi birbiri ile bagdastirmak,
seri suclari birbirine baglayabilmek ve haksiz mahkumiyetleri orta-
ya ctkarmak DNA veri bankalari ile mimkin hale gelmistir.

Yukarida bahsedilen; etik yaklasimlar, onyargilar, hatalar deger-
lendirildiginde, DNA veri bankalarinin dogru kullanildigi, verilerin
korunmasi saglandigi taktirde hem suc 6nleme hem de sucun ay-
dinlatilmasinda blyik avantajlar sagladigi ve adaletin tecellisinde
sorusturmanin ondnl actigi bir gercektir.
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Adli Genetik istatistigi

Statistics in Forensic Genetics

BOLUM HAKKINDA

Bu bolim, adli bilimlerde kullanilan istatistiksel yontemlere odaklanmistir. Olay yerinden elde
edilen DNA profilleri, stiphelilerin profilleriyle karsilastirilarak incelenir. Ancak, bu karsilastir-
malar tek basina bir kisinin sucla iliskilendirilmesi icin yeterli degildir. istatistiksel analizler ve
olasilik hesaplamalari da gereklidir. Bunun icin de Mendel'in kalitim kurallari ve bunlarin adli
genetikteki neminin anlasilmasi gerekir. Baskinlik ve dedismezlik, ayrisma ve bagimsiz cesit-
lilik kurallari, genetik analizlerde temel bir rol oynamaktadir. Poplilasyon genetigi verilerinin
degerlendirilmesi, bir popilasyon veri setinin olusturulmasi, Hardy-Weinberg Dengesi hipotezi
ve istatistiksel testlerin uygulanmasi da bu bélimde aciklanmistir.

Bu bélimde DNA delillerinin istatistiksel degerlendirmesindeki temel prensipler ve hesaplama
yontemleri de anlatilmistin DNA profilleri karsilastirilarak dislama, sonucsuz veya dahil olma
durumlari belirlenir. Sonrasinda ise olasilik orani yaklasimi ve Bayes yaklasimi gibi farkli yon-
temler uygulanabilir Dogru yorumlama, adli siirecte dogru sonuclarin elde edilmesi acisindan
blylk onem tasir.

Son kisimda ise akrabalik istatistigi, ortak ata katsayisi ve akrabali yetistirme katsayisi gibi te-
mel kavramlar incelenmistir. Annelik ve babalik testlerinde kullanilan katsayilar ve hesaplama
yontemleri detaylica aciklanmistir: Orneklerle desteklenen bu bélim, genetik iliskilerin belir-
lenmesinde kullanilan matematiksel hesaplamalari anlamak ve adli bilimlerde dogru sonuclar
elde etmek icin temel bir kaynak niteligi tasimakta ve istatistiksel yontemlerin adli bilimlerdeki
onemini vurgulamaktadir.

Anahtar kelimeler: Populasyon Genetigi, DNA delili, istatistik, akrabalik, babalik testi

ABOUT the CHAPTER

This chapter focuses on the use of statistical methods in forensic genetics. DNA profiles obtained
from a crime scene are investigated by comparing them to those obtained from suspects. Yet,
these comparisons by themselves are not sufficient to establish a link between an individual
and the crime. Statistical analyses and probability calculations are also required. In turn, a firm
understanding of the Mendelian inheritence laws and their importance in forensic genetics is
required. Laws of dominance and uniformity, segregation and independent assortment play a
fundamental role in genetic analyses. Evaluation of population genetics data, preparation of a
population dataset, Hardy-Weinberg Equation hypothesis, and application of statistical tests are
also covered in this chapter.

In this chapter, the basic principles and calculation methods for the statistical evaluation of DNA
evidence are also discussed. A comparison of DNA profiles can lead to an exclusion, inclusion
or an inconclusive state. Next, different methods such as the likelihood ratio approach or the
Bayeasian approach can be used. Drawing the proper conclusions is of utmost importance so as
to obtain the correct outcome in a legal process.

In the last section, basic concepts such as kinship statistics and coefficienct of inbreeding are
discussed. Coefficients and calculations methods used in maternity and paternity tests are cove-
red in detail. Supplemented with examples, this chapter constitutes a fundemental resource for
understanding the mathematcial calculations used in establishing genetic relationships and for
obtaining the correct results in forensic sciences, and ence underscores the significance of the
statistical methods used in forensic sciences.

Keywords: Population Genetics, DNA evidence, statistics, kinship, paternity testing

Giris

Adli bilimlerde herhangi bir olayla ilgili elde edilen iz ve delillerin olayla ilgisi oldugu
disiunulen bir kisi veya kisilerle baglantisinin olup olmadigini belirlemek icin s6z konusu
delillerin bu kisi(ler)den elde edilen parmak izi, DNA profili gibi biyometrik veriler kul-
lanilarak bir karsilastirma yapilmasi gerekir. Bu karsilastirma dislama, dahil etme veya
sonugsuz kalma olarak u¢ farkli sekilde sonuclanabilir. Dislama, s6z konusu kisiller])in
olayla hicbir ilgisinin olmadigini, dahil etme ise ilgili kisi(ler)in dislanamadigini ve olay-
la baglantisinin olabilecedini gosterir. Sonugsuz kalma ise s6z konusu kisiller)in eldeki
verilerle ne dislanabilecegini ne de dahil edilebilecegini ifade eder. Dahil etme durumun-
da hesaplanan olabilirligin glict ise, s6z konusu kisi(ler)in bu olayla olan baglantisinin
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ne kadar glcli oldugunu gosterir. Bu olabilirlik, olasiligin temel
prensipleri ile yapilan istatistiksel degerlendirmeler sonucu be-
lirlenir.

Adli genetikte ise olay yerinden gelen cesitli biyolojik delillerden
elde edilen DNA profilleri siuphelilerden elde edilenlerle karsi-
lastirilir. Bu karsilastirmada, biyolojik drneklerden elde edilen
genomik materyal Uzerinde yer alan polimorfik belirteclerden
yararlaniliz. Bu belirteclerin (STR, SNP InDel vb.]) her birinin sag-
layabilecedi ayirim glicl ve avantaj/dezavantajlari buytk farklilik-
lar gosterse de bu belirteclerin ortak paydasi dislayici bir 6zellige
sahip olmalaridir: Diger bir deyisle, normalde mutasyon gibi ano-
malilerin olmadigi durumlarda kalitsal veriler kesin bir sekilde
dislamada kullanilabilmekle beraber, ayni tir veriler kesin bir se-
kilde ve tek baslarina dahil etmede kullanilamazlar. Ornegin, olay
yerinde bulunan bir kan lekesinden elde edilen genetik verilerle
bir siphelinin dislanmasi kolaylikla miumkindir. Ancak, sadece
genetik veriler kullanilarak stpheliden alinan referans ornegi ve
kan lekesi DNA profilleri arasinda mikemmel bir eslesme bulun-
sa ve herhangi bir analiz hatasinin olmadigi varsayilsa bile s6z
konusu stphelinin kesin bir sekilde olayla iliskilendirilmesi dogru
olmaz. Clnkl eldeki genetik verilerin ilgili popilasyon verileriyle
beraber ve olasilik teorisi cercevesinde dederlendirilmesi sonra-
sinda gozlemlenen bu eslesme olasiliginin glcinin belirlenmesi
gerekir. Ayrica elde edilen istatistiki sonuclarin dogru bir sekilde
yorumlanmasi gerekmektedir.

Bu bdlimde, adli genetikte kullanilan istatistiksel yontemlerin te-
melleri ve uygulamalari lic ana baslik altinda toplanmustir. ilk ki-
simda, kalitimin temel prensipleri ve popilasyon genetigi Uzerin-
deki etkileri; ikinci kisimda, olay yerinden gelen DNA delillerinin
poptlasyon verileri 1si§inda istatistiksel olarak dederlendirilmesi
ve son kisimda ise DNA analizleriyle akrabalik iliskilerinin belir-
lenmesinde kullanilan istatistiksel yontemlerden bahsedilecektir.

Popiilasyon Genetigi Verilerinin Degerlendirilmesi
Mendel’in Kalitim Kurallari

Kalitimin arastirilmasi icin duyulan merakin uzun bir gecmisi
olmakla beraber, Avusturyali Rahip Gregor Johann Mendel'in 19.
yuzyilin ikinci yarisinda bahce bezelyelerinin yetistirilmesi ile ilgi-
li arastirmalari bu alanda bilimsel bir mihenk tasi niteliindedir.
Her ne kadar Mendel bu yetistiricilik deneyleri ile elde etti§i so-
nuclari 1895'te yayinlamis olsa da bu calismalar 1900°e kadar fark
edilmemistir. Elbette bu arastirmalar sirasinda Mendel'in genler
ve aleller ile ilgili farkindaligi bizim su anda sahip oldugumuz
sekliyle olmamis olsa da yapmis oldugu calismalar séz konusu
bu kavramlarin 6ncisi niteliinde olup cogunlukla genlerin nasil
kalitildigimin itk kesfiyle iliskilendirilir (Turnpenny & Ellard, 2017).
Uc adet Mendel Kalitim Kurali bulunmaktadir:

1. Kural: Baskinlik ve Degismezlik

Ayni genetik lokasyonda farkli genotip yapiya sahip iki bireyin ¢ap-
raz Uremesi (cross breedingl monohibrid capraz treme olarak
tanimlanmaktadin Ornegin, ayni karakterin farkl iki fenotipiyle
baglantili bir sekilde her biri homozigot/'safkan’ (truebred) gene-
tik yapiya sahip iki ebeveynin capraz iremesinden elde edilecek ilk
nesildeki (F,) tim bireyler analiz edilen genotip ve fenotip olarak
esit olacak ve baskin olan karakteristigi gostereceklerdir. Diger

Boliim 5: Adli Genetik Istatistigi

bir deyisle, bu ilk nesildeki tim bireyler genotip olarak hetero-
zigot olmakla beraber, sahip olduklari bu iki farkli gen tipinden
(alelden) sadece baskin olanin fenotipini gdstereceklerdir. Ornek
olarak bezelye fidanlarinin actiklari ciceklerin ta¢ yapraklarinin
sadece iki farkli renk oldugunu varsayalim: beyaz ve mor (Sekil
Ta). ‘Safkan’ beyaz cicek acan bir bitkinin homozigot bir sekilde
AA genotipine sahip oldugunu ve bu genotipte var olan A alelinin
baskin olmayan/cekinik (recessive) oldugunu varsayalim. ‘Safkan’
mor cicek acan bir bitkinin de homozigot bir sekilde BB genoti-
pine sahip oldugunu, ama bu genotipte var olan B alelinin bas-
kin (dominant) oldugunu varsayalim. Homozigot olan bir bireyin
herhangi bir capraz Greme durumunda bir sonraki nesildeki her
bir bireye aktarabilecegi alel her zaman aynidir; ¢ciinki bu ebeveyn
ayni alelin iki kopyasina sahiptir. Diger bir deyisle, bir sonraki ne-
sildeki bir bireye sahip oldugu iki ayni alelin her birini esit olasi-
likla aktarabilir Ama homozigot oldugu icin aktarabilece§i sadece
tek tUr bir alel vardir Bu durumda, ‘safkan’ beyaz cicek acan bir
bezelye bitkisiyle 'safkan” mor cicek acan diger bir bezelye bit-
kisinin capraz Uretilmesi sonucu ilk nesilde elde edilecek tim
bezelyeler AB heterozigot tipine ve baskin olan mor cicek acma
fenotipine sahip olacaktir.

3 ‘safkan’ / homozigot
mor gicek
F1 nesli
‘safkan’/
homozigot beyaz
cicek
b. heterozigot
mor ¢icek
F: nesli
heterozigot
lmor cicek
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Sekil 2
‘Punnett’ karesi analizi seklinde degerlendirilen ve bezelye bitkile-
riyle yapilan iki nesil dihibrid capraz ireme deneyi. Sari kareler sari

renkli bezelye tanesi fenotipini, yesil kareler yesil renkli bezelye tanesi
fenotipini, siyah kesik kesik cerceveli kareler burusuk bezelye tanesi
fenotipini ve siyah kesiksiz cerceveli kareler yuvarlak bezelye tanesi
fenotipini gostermektedir.

Homozigot ve ¢ekinik
karakteristikli
(sare ve burusuk
taneli)

F nesli CE CE
homozigot ve baskin DF - -
karakteristikli -

(vegil ve yuvarlak
et > =
heterozigot ve baskin karakteristikli
(vegil ve yuvarlak taneli)
F: nesli DF DE CF CE

> Il H B
heterozigot baskin e - “ - ‘
karakteristikli -
(vesil ve yuvarlak
sanelf) CF [corF]  [coEr| CCFF CCEF

cc [l MR [

2. Kural: Ayrisma

Herhangi bir karakter icin heterozigot olan iki bireyin ¢capraz tireme-
si durumunda alellerin dagilimi ayrisma kurali cercevesinde ger-
ceklesir. Baskinlik ve Degismezlik Kurali'nda verilen drnegde devam
edecek olursak, ilk nesilde (F ) elde edilen ve tiimi AB heterozigot
genotipine sahip bezelye bitkilerinin ¢apraz tUremesi durumunda
elde edilecek bir sonraki nesildeki her bir bireye, sahip olduklari iki
farkli alelden her birini esit bir olasilikla aktarabilirler Bu durumda
da her ikisi de F, neslinden iki bitkinin capraz Uremesi sonucunda
F, neslinde elde edilebilecek bitkiler ikisi pratikte esit, toplamda
dort farkli genotipe sahip olacaktir: AA, AB, BA ve BB (Sekil 1a).
Mendel'in dikkatini ceken énemli bir ayrinti; ‘safkan” ayni tip (6rne-
gin beyaz veya mor] cicek acan iki bitkinin ¢apraz tremesiyle elde
edilecek bitkilerin timinin hem F hem de F, neslinde sadece ayni
renk cicek [sadece beyaz veya sadece mor) acmaktadir. Ancak her
biri ‘safkan” ama farkli renkte cicek acan iki bitkinin (bir beyaz ve
bir mor) capraz iremesinde elde edilecek bitkilerin F, neslinde ti-
mundn ayni ve baskin renkte cicek agmasina ragmen, bu nesilden
bitkilerin kendi aralarinda ¢apraz Uretilmesi sonucunda bir sonraki
F,neslinde elde edilen bitkilerin bir kisminin beyaz renkte, diger bir
kisminin da mor renkte cicek acmasiydi. Mendel icin daha da ilging
olan, F, neslinde elde edilen mor cicek acan bitkilerin beyaz cicek
acan bitkilere olan fenotipik oraninin kabaca 3:1 (AB/BA/BB: mor
ve AA: beyaz) olmaslydi. Mendel s6z konusu bu capraz tremelerde
sadece bitkilerin sergiledigi fenotipleri gozlemleyebiliyordu. Ancak
bugiin biliyoruz ki F, neslinde elde edilebilecek AA, AB/BA ve BB
genotiplerin birbirine orani 1:2:1 seklindedir.

3. Kural: Bagimsiz Cesitlilik

Mendel'in bagimsiz cesitlilik kuralina gore farkli karakteristik
ozellikleri tanimlayan aleller birbirinden badimsiz bir sekilde
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kalitilmaktadir: Diger bir deyisle, bir dol olusurken bu déle her bir
genin hangi alelinin aktarilacagi, diger genlerden tamamen ba-
gimsiz bir sekilde gerceklesmektedir Bu kuralin kesfi, dihibrid
capraz Ureme dedigimiz ve her biri farkli bir genle iliskilendirilmis
iki farkli karakteristikte farklilik gosteren iki bireyin capraz Ure-
mesinin gézlemlenmesiyle miimkiin olmustur. Ornek olarak be-
zelye fidanlarinin verdigi bezelye tanelerinin baslica iki karaktere
sahip oldugunu ve bunun da yesil veya sari, yuvarlak veya burusuk
sekilde gozlemlendigini varsayalim (Sekil 2). Ayrica, bir bezelye
tanesinin renginin sirasiyla cekinik olan C (sari) ve baskin olan D
(yesil) alelleri tarafindan, seklinin de sirasiyla cekinik E (burusuk]
ve baskin olan F (yuvarlak) alelleri tarafindan belirlendigini var-
sayalim. Buna gore CCEE genotipine sahip bir bezelye tanesi sari
ve burusuk bir fenotipe, DDFF/CDEF genotipine sahip bir bezelye
tanesi ise yesil ve yuvarlak bir fenotipe sahip olacaktir Mendel
‘safkan’/homozigot genotipe sahip bezelye fidanlari ile yaptigi de-
neylerde (CCEE x DDFF, sari ve burusuk bezelye tanesi veren bit-
kilerle yesil ve yuvarlak bezelye veren bitkilerin capraz tremesi),
F, neslinde elde edilen tim bitkilerin her iki karakterde de bas-
kin olan yesil ve yuvarlak fenotipe sahip bezelye taneleri verdigini
gozlemlemistir. F, neslinden bezelye fidanlarinin kendi aralarinda
capraz Uremesinden ise F, neslinde sirasiyla yesil ve yuvarlak: ye-
sil ve burusuk: sari ve yuvarlak: sari ve burusuk bezelye taneleri
veren bitki fidanlari oranlarinin 9:3:3:1 oldugunu gozlemlemistir.
Buna gore Mendel'in vardigi sonuc; her iki alel ¢iftinin birbirinden
bagimsiz bir sekilde ve her birinin 3:1 fenotip oraniyla kalitildig
olmustur.

Bazi durumlarda sapmalara ragmen, Mendel Genetigi ile iliski-
lendirilen bu Uc¢ kural ayni zamanda adli genetik calismalarinin
da dayandigi kalitimin temelini olusturur. Ornegin, akrabalik test-
lerinin cercevesini de bu temel kurallar belirler (Polesky, 2007).

Bir Popiilasyon Veri Setinin Olusturulmasi

Daha once de bahsedildigi tzere, herhangi bir olguda polimorfik
belirtecler kullanilarak kesin bir sekilde dislama kolaylikla yapi-
labilmekle beraber, ayni tir veriler dogrudan bir olgunun sonugc-
landirilmasinda tek basina kullanilamazlar. Ornegin, bir babalik
testinde otozomal STR analizleri sonucunda elde edilen muhte-
mel baba ve cocuk DNA profillerinde en az iki lokusta eslesme/
alel paylasimi gorilmemesi durumunda, bu muhtemel babanin
s0z konusu ¢ocugun biyolojik babasi olma olasilifi komplike ista-
tistiki analizlere gerek duyulmadan dislanabilir. Ancak, boylesi bir
babalik testi sonucunda elde edilen muhtemel baba ve cocuk DNA
profillerinde analiz edilen her bir lokusta eslesme/alel paylasimi
gorilse bile (6rnegin, toplamda 15 farkli lokusta) bu tek basina
muhtemel babanin s6z konusu cocugun biyolojik babasi olarak
dahil edilebilmesi icin yeterli degildir ve dncelikle istatistiki ola-
rak bu eslesmenin ne kadar ender oldugu belirlenmelidir. Babalik
testi gibi akrabalik testlerinde de STR analizi ile aralarinda biyolo-
jik akrabalik durumu sorgulanan iki bireyin DNA profillerinde goz-
lenen alel paylasimlarinin irdelenen biyolojik akrabalik iliskisi ile
uyumlu olup olmadigina bakilmaktadir Ornegin, Mendel Genetigi
kurallari cercevesinde muhtemel bir babanin otozomal STR pro-
fili ile cocuk STR profili karsilastirildiginda, her iki bireyde de her
bir STR lokusunda alel paylasimi olmasi beklenmektedir. Ancak,
bir akrabalik testi sonucunda sorgulanan her bir lokusta bekle-
nen alel paylasimi gézlemlense bile, bu kez de gdzlemlenen bu
alel paylasiminin sorgulanan bu biyolojik akrabalik cercevesinde



kalitim yoluyla mi yoksa bu alellerin toplumda ¢ok sik gorilme-
sinden dolay! tesadifen mi paylasildiklarini ayirt etmek gerek-
mektedir. Boylesi istatistiki analizlerin gerekliliginin arkasinda iki
gercek yatmaktadir:

1. Her bir otozomal STR lokusunda farkli aleller cogunlukla
farkli sikliklardadir.

2. Farklitoplumlardaki her bir otozomal STR lokusu alellelerinin
siklik dagilimlari cogunlukla farklilik gostermektedir.

Farkli toplumlarda gozlemlenen bu alel siklik dagilimlari arasin-
daki farkliliklar otozomal STR belirtecleriyle sinirli degildir ve bu-
gln adli genetikte kullanilan diger belirteclerle (SNPY-STR, InDel
vb.) alakali tim alel/haplotip sistemleri icin de gecerlidir.

Bu sebeple, adli genetik ¢alismalarda kullanilacak genetik belir-
tecin ilgili topluma 6zgi alel siklik degerlerinin belirlenmesi ve
bu tiim olgularda bu verilerin kullanilmasi dogru sonuclarin elde
edilmesi icin gereklidir.

Adli genetikte kullanilan populasyon veri setlerinin gerekliligini
daha iyi anlamak acisindan 6rnek olarak Girkan ve arkadaslari-
nin (2015) Kibrisli Tirk toplumunda gerceklestirdigi 15 otozomal
STR lokusu iceren calismasi gdsterilebilin Baslangic olarak bu
calisma icin Kibrisli Tirk toplumunda 15 farkli otozomal STR lo-
kusunda var olan gercek alel cesitliligini en iyi sekilde temsil ede-
bilecek bir drnek havuzu olusturulmaya calisitmistin Bu amacla,
aralarinda yakin biyolojik akrabalik iliskisi bulunmayan ve hem
biyolojik annesi ve hem de biyolojik babasi Kibris dogumlu, gelisi-
glizel secilmis Kibrisli Tirk kadin ve erkek yetiskinlerden bilgilen-
dirilmis onam esliginde agiz i¢i sirintld orneklemesi yaparak 501

kisilik bir 6rnek havuzu olusturmustur (Girkan vd., 2015).

2006'da yapilan resmi K.K.T.C. nifus sayimina gdre biyolojik anne
ve babasi Kibris dogumlu 120,007 Kibrisli Tirk mevcuttur. Boyle-
likle bu calismada kullanilan 501 kisilik 6rneklem havuzu toplam
nufusun %0.4'Une tekabll eder. Popilasyon genetigi acisindan
bakildiginda, Yamane'nin formuliine gore, bu toplumda yapilacak
bir calismada %95'lik glven seviyesi (confidence level) icin en az
399 kisilik bir 6rneklem seti gereklidir (Yamane, 1967). Dolayisi
ile bu calismada kullanilan 6rneklem havuzunun yeterince temsi-
li oldugu sonucuna varilabilir. Yapilan bu calismada gozlemlenen
baslica bulgular sunlardir:

e Analiz edilen 15 otozomal STR lokusun her birinde 7 ile 22
arasinda degisen farkli sayida alel gorulmustur.

e Analiz edilen 15 otozomal STR lokusun herhangi birinde, ge-
lisiglizel secilen iki Kibrisli Tirkte ayni aleleri gorme olasilig
(eslesme olasiligi/match probability) 7'de 1 ile 32'de 1 arasin-
da degdismektedir.

e Analiz edilen 15 otozomal STR lokusun timinde, gelisigtizel
secilen iki Kibrisli Tirkte ayni alel bilesimini gorme olasilig
4.6 x 10"de 1'dir. Bu sonu¢ mevcut diinya nifusunun 1 mil-
yondan fazla kati bir niifusta bile sadece 1 kez gorilme ola-
siligina esittir.

Ozetle, kiiclik veya biiyiik olsun cogu toplumlarda gozlemlendigi
gibi Kibrisli Turklerde de adli genetikte bugiin sikca kullanilan bir
otozomal STR lokus bilesimiyle yapilan analizlerle, tek yumurta
ikizi olmayan herhangi iki bireyi cok ylksek bir gtvenilirlikle ayirt
etmek mimkin olabilmektedir.

Boliim 5: Adli Genetik Istatistigi

Literatirde halihazirda Kibrisli Tiirklere cok yakin toplumlara ait
otozomal STR poptlasyon veri setleri bulunmasina ragmen ne-
den Kibrisli Tiirklere 6zgu bir popliilasyon veri seti hazirlanmasi-
na ihtiyac duyulmaktadir? Her ne kadar da popilasyon genetigi
acisindan bakildiginda cografik olarak birbirine yakin toplumlarin
arasindaki genetik mesafelerin yakin olmasi beklense de farkli
toplumlarin gecirmis oldugu dedisik tarihsel sirecler ve nifus
hareketlilikleri bu toplumlarin her birinin genetik mirasinda da
varyasyonlara yol acabilmektedir Nitekim, Kibrisli Tirk toplu-
muna ait 15 lokus iceren otozomal STR populasyon veri setinin
cografik olarak yakin toplumlardan elde edilen benzer veri setleri
ile yapilan karsilastirmali “populasyon farklilasma’ testlerinin so-
nuclari analiz edilen her bir veri seti ile en az bir lokusta istatistiki
dneme sahip bir farklilik bulunduguna isaret etmektedir. Ozetle,
Kibrisli Turk toplumunda gozlemlenen otozomal STR alel siklik
dagiimi, Tirkiye'den, Yunanistan'dan, Libnan'dan, italya'dan,
hatta Kibris'in gineyindeki Kibrisli Rum toplumundan analiz
edilen 15 lokustan en azindan birinde farkli alel dagilimi goster-
mektedir. Bu sonu¢ da bize Kibrisli Turklerle ilgili s6z konusu adli
genetik analizlerde bu topluma ©6zgi poptilasyon veri setlerinin
kullanilmasinin istatistik acisindan daha saglikli olacagini gos-
termektedir (Girkan vd., 2015).

Popiilasyon Verileri ve istatistiki Testler
Hardy-Weinberg Dengesi

Mendel'in kalitim ile ilgili kesfi ebeveynlerin alellerinin bir sonraki
nesildeki bireylere nasil dagitildigini tamimlar. ingiliz matematikgi
Godfrey Harold Hardy ve Alman tip doktoru Wilhelm Weinberg ise
birbirlerinden bagimsiz bir sekilde Mendel Genetigi kurallari cer-
cevesinde alel ve genotip sikliklarinin nesilden nesile dengede ka-
lacagina yonelik matematiksel ¢c6zimi sundular (Hartl & Clark,
2007; Edwards, 2008, Holsinger, 2014). Bugin Hardy-Weinberg
Dengesi (Hardy-Weinberg Equilibrium, HWE) olarak tanimlanan
bu hipotezin temelde yedi varsayimi vardir:

e Organizmlar diploiddir (her bir birey biri anneden, biri babadan
kalitilan her kromozomdan bir ¢ifte sahiptir),

e Bitin genotiplere sahip bireylerin esit hayatta kalma oranla-
rina ve esit Ureme basarilarina sahiptir,

e C(Ciftlesme rastgele gerceklesir,

e Populasyon sinirsiz derecede buyuktur,

e Alel sikliklari her iki cinste de aynidir,

e Popilasyonicine veya disina goc, gen akisi, karisimlar, mutas-
yonlar ve secim olmadigi kabul edilir.

Her ne kadar da pratikte bu varsayimlarin timini dodada sagla-
yan neredeyse hicbir popiilasyon olmasa da popllasyon genetik-
cileri HWE cercevesinde gézlemlenen alel sikiliklarini kullanarak
beklenen ve gézlemlenen genotip sikliklarini hesaplayabilirler.
Buna gore; dengeli bir popiilasyondaki bir lokusta iki alel (A ve B)
gorulduginde, bu alellerin alel frekanslarinin toplami her zaman
1"e esittir.

p+qg=1
p=~Aalelinin sikligl, ¢ = B alelinin sikligi

Bu lokusta, bir kusak rastgele déllenme sonucunda popilasyon-
daki homozigot (AA ve BB] ve heterozigot (AB veya BA) genotipler
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Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

olusur. Bu genotiplerin sikliklari asagidaki gibi hesaplanir. Genotip
frekanslarmin toplami da 1'e esittir.

Pp+qP=p +2pq+q=1

Ornegin, Giirkan ve arkadaslari (2015), elde ettikleri Kibrisli Tiirk
otozomal STR popilasyon veri setinde analiz edilen 15 farkli lo-
kusun hicbirinde beklenen ve gézlemlenen genotip sikliklari ba-
zinda HWE'den istatistiki 6neme sahip bir sapma olmadi§ini ra-
por etmislerdir (Gurkan vd., 2015). Diger bir deyisle, s6z konusu
calismada kullanilan Kibrisli Tirk ornek havuzunun en azindan
teoride HWE ile uyumlu oldugu ve muhtemelen de bu 6rnek havu-
zunun temsil ettigi gercek populasyonun da bu dengede olduguna
isaret etmektedir.

Baglanti Dengesi

Popllasyon genetiginde Baglanti Dengesi (Linkage Equilibrium,
LE] herhangi bir topluma ait bireylerin farkli lokuslarindaki aleller
arasinda rastgele disinda baglantilarin olmayisini tanimlar. Diger
bir deyisle, eger iki farkli lokustaki alelerin beraber gorilmesi, bu
iki lokusun birbirinden bagimsiz ve gelisigtizel sekilde gorilme-
sinde beklenildigi gibiyse (daha az veya daha cok degilse) o zaman
bu iki lokusun LE'de oldugu soylenebilir LE'den sapma ise, yani
baglanti dengesizligi durumu, eldeki popilasyonun yapisi veya
kullanilan lokuslarin fiziksel baglantisi sebebiyle ortaya cikar. Bir
taraftan HWE bir lokusta alellerin birbirinden bagimsiz bir sekil-
de kalitimiyla, diger taraftan da LE'de farkli lokuslardaki alelle-
rin birbirinden bagimsiz bir sekilde kalitimiyla alakalidir (Butler,
2009; Laird & Lange, 2011). Ancak, HWE'de de oldugu gibi pratikte
‘ideal’ populasyonlar yoktur ve popiilasyonlarda gerceklesen geli-
siglzel olmayan secim, genetik rekombinasyon ve mutasyon hiz-
lari, genetik kayma ciftlesme sistemleri gibi durumlar kacinilmaz
bir sekilde LE'den sapmalara yol acabilir.

DNA Delillerinin istatistiksel Degerlendirilmesi

Bir adli olguda DNA testlerinin hedefi biyolojik delilin kaynagi olan
kisiyi bulmakti: Bunun icin biyolojik delilin DNA profili ile sipheli
kisiden alinan referans drnekten elde edilen DNA profilinin ayni
kaynaktan gelip gelmedigi sorgulanir. Bu incelemeler, olay yerin-
den toplanan biyolojik drneklerin DNA profili ile siphelinin DNA
profilinin karsilastirilmasi esasina dayanir. Delil ve siphelinin
DNA'larinin laboratuvarda test edilmesinin Uc olasi sonucu vardir:

» Dislama (exclusion): Biyolojik delilin ve siiphelinin DNA pro-
fillerinin farkli oldugu durumdur. Dislama durumunda DNA
profilleri iki farkli kaynaktan (kisiden) gelmektedir. Dislama
her zaman nettir. Boylelikle ayni referans 6rnekte daha fazla
test ve analiz yapilmasina gerek kalmaz.

e Sonugsuz (inconclusive): Biyolojik delilin ve siiphelinin DNA
profillerinin ayni mi farkli mi oldugunun netlesemedigi du-
rumlar da olusabilir Degradasyon, kontaminasyon, alel dus-
meleri/eklenmeleri, PCR'de cogaltmanin yapilamamasi (en-
gelleyici/inhibitor bulunmasi vs.) gibi cesitli sebeplerden 6tiri
delilden yeterli ve kaliteli bir DNA profili elde edilemeyebilir.
Bu durumda silipheli ile karsilastirma yapilamaz ve DNA test-
lerine bagli bir sonuc verilemez.

» Dahil olma linclusion): Biyolojik delilden ve stpheliden elde
edilen DNA profillerinin ayni oldugu durumdur. Bu durumda
su soru sorulur:
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“Biyolojik delilin DNA profili, gercekten siupheliden mi yoksa top-
lumda ayni DNA profiline sahip rastgele baska birinden mi kay-
naklanmaktadir?” Yani, iki ornegin ayni DNA profiline sahip ol-
malari kimliklendirmenin dogrudan yapilabilecedinin gdstergesi
degildir Burada 6nemli olan DNA delilinin gicinin belirlenmesi-
dir. Bunun belirlenmesi icin frekans ve olasilia dayali yaklasimlar
kullanilmaktadir.

Frekansci Yaklasim

Olay yerinden elde edilen biyolojik drnegin DNA profili ile siphe-
linin DNA profili eslestidi durumda, o DNA profilinin popllasyon-
dan rastgele secilen bir kisiden gelme olasilifl hesaplanir Buna
rastgele eslesme olasiligi [Random Match Probability, RMP) de-
nir RMP hesaplamalari, elde edilen DNA profil frekansinin ilgili
toplumda hangi siklikla gorildigunin belirlenmesi prensibine
dayanir. Bu hesaplamalar icin ilgili popllasyonda test edilen lo-
kuslarda gorilen alellerin sikliklarinin belirlenmesi gerekir. Alel
sikliklarindan yola cikilarak gozlenen her bir lokustaki genotip
icin genotip sikligi hesaplanir Tim lokuslardan elde edilen ge-
notip sikliklarinin degerlendirilmesi icin carpim kurali (product
rule) uygulanir (Butler, 2010). Carpim kurali; olasilik kurallarini
temel alir Kisaca; birbirinden bagimsiz olarak meydana gelen
X sayidaki olayda, bu olaylarin ayni anda olma olasiliklari, her
olayin kendi olasiliginin digerleriyle carpilmasi ile elde edilebilir
Ornegin, bir bozuk parayi havaya attigimizda yazi gelme olasiligi
2 (%50)'dir. Ayni anda iki bozuk para atildiginda ikisinin de yaz
gelme olasiligi (P) ise;

P = birinci paranin yazi gelme olasiligi (1/2] x ikinci paranin yazi
gelme olasiligi (1/2)

P =" (%25)
olacaktir,

Ayni yaklasim bir DNA profilinin rastgele eslesme olasili§i hesap-
lanmasinda da uygulanir. Once test edilen her bir lokustaki ge-
notipin olasiliklari belirlenir ve daha sonra DNA profili icin tim
lokuslardan elde edilen genotiplerin bir arada olma olasiliklari
carpim kuralina gore hesaplanir (Butler, 2010; Butler, 2015).

Carpim Kurali [RMP] =P x P,xP, xP,

Her bir lokustaki genotipin gdrilme olasiliinin hesap-
lanmasinda, HWE ve LE'den sapma olmadigi varsayilarak, goz-
lenen genotipin homozigot veya heterezigot olma durumuna gore
olasilik hesaplanir. Buna gore;

homozigot lokuslarda genotip frekansi = p?
heterozigot lokuslarda genotip frekansi =2pq

olarak uygulanir. Buna gdre HWE bir homozigot AA genotipin po-
pilasyonda goriilme olasiliginin p2, bir heterozigot AB genotipin
gorilme olasiliginin ise 2PAPB oldugunu soyler. LE olmasi ise bir
coklu lokus genotipinin gorilme olasiliginin her bir lokustaki ge-
notipin olasiliginin birbiriyle carpimina esit oldugunu soyler. HWE
ve LE varsayimlarinin bilesimiise carpim kuralinin kullanilmasini
mumkin kilar.
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Tablo 1
Dért STR lokusundan olusan érnek bir DNA profilinde ale

el frekanslarinin, genotip frekanslarinin ve RPM hesaplanmasi
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CSF1PO THO1 D165539 D251338
DNA profili (11,11) (9.3,10) (10, 12) (18, 23]
Her bir alelin frekansi (p)  p11=10.305 p?.3=0.213 p10=0.082 p18=0.121
p10=0.025 p12=10.248 p23=0.160
Her bir lokustaki genotip  p*>=0.305 x 0.305 2pq =2x0.213x0.025 2pq =2 x 0.082 x 0.248 2pq =2x0.121x 0.160
frekansi p?=0.093 2pq = 0.0082 2pq = 0.04049 2pq = 0.03847

RMP = Pu1.11) x Pre.s, 10 X Piio,12) X Pi1s.23)
RMP =0.093 x 0.0082 x 0.04049 x 0.03847

RMP (carpim kurali)

RMP = 1.19897x10-6 veya yaklasik 834051 de bir

Adli genetik analizlerde asagida dort STR lokusuyla (CSF1PQ,
THO1, D165539 ve D251338] olusturulan DNA profilinde RMP he-
saplamasi 6rnek olarak gosterilmistir (Tablo 1). Tablonun Ust tara-
finda bu dort STR lokusunun Tirkiye toplumunda gorilme siklik-
lart verilmistir (Bulbul vd., 2014). Bu 6rnekte sipheli ile biyolojik
delilin eslesmesi durumunda elde edilen DNA profili verilmistir.
ilk lokus olan CSF1PO lokusunda homozigot 11 aleli grilmis-
tur. Bu alelin Turkiye toplumunda gorilme sikligr 0.305 oldugun-
dan (11, 11) homozigot genotip frekansi 0.093 (p?)'tir. Baska bir
deyisle, popllasyonun yaklasik %9'unda CSF1PO lokusunda (11,
11) genotipinin gérilmesi beklenmektedir THO1 lokusunda ise
9.3 ve 10 alelleri gorilmustir. Bu genotipin Tirkiye'de gorilme
sikligr ise 0.0082 (2pq)'dir Bu lokus icinde Tirkiye toplumunda
bu genotipin gorilme sikligi ise yaklasik %1°e yakindir D165539
ve D251338 lokuslarindaki genotipler de heterezigot olup 2pq
(0.04049 ve 0.03847) formiiliine gére hesaplanmistir. Ornekteki
tim genotipler dikkate alindiginda gézlemlenen profilin Tirkiye
popllasyonundan secilen rastgele bir bireyde gorilme olasiligi
(RMPJ] 1.19897 x 10, yani %0000120 olarak bulunmustur. Bu du-
rumda elde edilen sonucun degerlendirilmesi;

“Biyolojik 6rnekteki genotiplere gére gbzlemlenen DNA profilinin
olasiligi, rastgele ilgisiz (akraba olmayan] bireylerin oldudu bir po-
plilasyonda bulunan genotiplere gore 834051 de 1'dir” seklindedir.

Daha fazla lokus calisildiginda bu olasilik daha da kiculecektir.
Kriminal laboratuvarlarda en az 13 CODIS STR analizi yapildigin-
dan bu 13 STR lokusu ile elde edilen bir DNA profilin gorilme
olasiligi trilyonda 1'den daha az olmaktadir.

RMP hesaplamalarinda kullanilacak popullasyon verisi cok dnem-
lidir Ozellikle stipheli, toplumdaki alt popilasyon gruplarindan
birinden geliyor ise bu durumda bazi aleller beklenenden daha
yiksek sikliklarda gorilebilirn Cinkd alt populasyonlarin genel
popllasyona gore daha izole olacagindan beklenen heterozigot-
larda disis ve homozigotlarda ise artis beklenir. Bu durumda bir

dizeltme katsayisinin (teta, 0) hesaba katilmasi dnerilmektedir.
Bu deger, genellikle biyiik popilasyonlaricin 0.01, izole ve kiicik
poptlasyonlar icin 0.003 olarak alinabilir. Popllasyondaki alt po-
pllasyonlarin dikkate alindigi durumlarda RMP hesaplamalari icin
asagidaki formiller nerilmektedir (Butler, 2010; Committee, 1996).

Homozigot: p2 + p (1 - p)

Her ne kadar alt populasyonlarin hesaba katilmasi onemli ise de
glnimuzde ¢cok sayida polimorfik STR lokusu calisildigi icin elde
edilen eslesme olasiliklari ¢ok dusuktir Bu yizden dizeltme
katsayisinin elde edilen olasilik Uzerinde ¢cok az etkisi olmaktadir
ve dlzeltme katsayisi kullanilmadan da yeterli diizeyde bir ayrim
yapacak olasiliga ulasmak mimkindir. Bu bélimde de tim or-
nekler diizeltme katsayisi uygulanmadan verilmistir.

Frekansci yaklasim kullanildiginda yasanilan zorluklardan biri
sonuclarin yanlis yorumlanmasidir. Bu yanlis yorumlama, iki tirld
hataya sebep olmaktadir. Bu hatalardan birincisi “iddianin hatasi”
(prosecutor’s fallacy), digeri ise “savunmanin hatasi” (defense fal-
lacy) olarak bilinmektedir. iddia makaminin RMP sonuglarini yan-
lis yorumlamasina dair bir érnek su sekildedir: "“DNA profilinin
bir baskasindan gelme ihtimali 800000°de 1°dir veya sanidin suclu
olmamasi ihtimali 800000°de 1'dir.”

Bunun dogru bir ifadesi;

“Elde edilen profildeki alellere gore, gézlenen DNA profilinin ola-
siligi; rastgele akraba olmayan kisilerden olusan bir popilasyon-
da 800000°de 1dir:" seklinde olmalidir.

ikinci bir yanilg olan savunmanin hatasinda, yine RMP sonugla-
ri yanlis yorumlanmasi sonrasinda “ayni profile sahip olabilecek
kisilerin de toplumda bulunmasi ve onlarin da suclu olabilece§i”
yanilgisidir Bu yizden rastgele eslesme olasiliginin ne oldugunun
tam olarak kavranmasi gerekir.
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Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

Frekansci yaklasimda, elde edilen RMP degeri baska birinin olay
yerine DNA’sini biraktiginin, yani baska birinin suclu olabilecegini
gostermez. Bununla birlikte eldeki stiphelinin suclu olmamasini
veya baska birinin de ayni DNA profiline sahip olmasini da goster-
mez. RMP bir popilasyonda belirli bir STR profilinin gercekles-
mesinin beklendigi tahmini frekanstir. Bu rastgele eslesme olasi-
ligr, poplilasyondan rastgele bir kisiden alinan drnedin s6z konusu
DNA profiline sahip olacagi teorik sans olarak da dustnilebilir
Frekansci yaklasimda yasanilan bu sorunlar adli genetikcileri
benzerlik oranina kullanmaya yonlendirmistir. Ginimuzde 6zel-
likle Avrupa'da olasilik orani yaklasimi kullanilmaktadir (Butler,
2010; Gill vd., 2012; Jobling vd., 2014; Rudin & Inman, 2002).

Olasilik Orani Yaklasimi

Olasilik orani (Likelihood Ratio, LR] yaklasiminda, iki alternatif
onerme altinda delile ait DNA profilinin olasiliklarinin bir karsi-
lastirmasini icerir. Bu yaklasimda alternatif 6nermeler olan sa-
vunma ve iddia makamlarinin hipotezleri ele alinarak LR hesapla-
nir. iddianin hipotezi [Hp] olay yerinden elde edilen DNA profilinin,
sipheliden geldiginin kabul edildigi durumdur. Savunmanin hipo-
tezi (Hg) ise, olay yerinden elde edilen DNA profilinin, rastlanti-
sal bir sekilde stpheli ile eslestigi ve aslinda bu DNA profilinin
toplumda rastgele bir bireyden gelebilecegdinin kabul edildigi du-
rumdur. LR ise bu iki hipotezin olasiliklarinin birbirine oranlan-
masi ile elde edilir Buna gore asagidaki LR formild uygulanarak
hesaplanir

PEIH
b 0

P (E|Hy)

p =0Olasilik, E = Delilde gozlenen DNA profili, Hp = iddianin hipo-
tezi ve Hg = Savunmanin hipotezi

Pay kisminda yer alan P (E | Hp) iddianin hipotezinin olasiligidir
Delil DNA’si ile sipheli DNA'sinin ayni oldugunu iddiasi oldugun-
dan bu olasilik %100, yani 1'dir. P (E | Hg) ise savunmanin hipote-
zini yansitir ve delil DNA'sinin toplumdan rastgele birinden gelme
olasiigidir. Bu olasilik bir dnceki bélimde bahsedilen RMP ile
aynidir. LR basitce;
=P _ 1
Hy RMP

olarak ifade edilebilir.

iki hipotezin birbirine oranlanmasi ile elde edilen sonu¢ eger
1"den blylk ise iddianin hipotezi, eger 1'den kii¢ik ise savunma-
nin hipotezi desteklenir. Elde edilen sonucun yorumlanmasi ise

“Delilin DNA profilinin Hp hipotezi ile aciklanmasi, Hq hipotezi ile
aciklanmasindan LR kere daha olasidir.” seklinde olacaktir

Elde edilen olasilik dederlerinin givenilir bir sekilde
aciklanmasi dnemlidir. Bunun icin belirli LR degerlerine ulasil-
diginda iddianin hipotezi desteklenebilir Ewet ve Weir tarafindan
olusturulan LR destek sinirlamalari glinimuizde halen kullanil-
maktadir (Adam, 2010; Butler; 2010; Evett & Weir, 1998; Gill vd.,
2012: Rudin & Inman, 2002) (Tablo 2).
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Tablo 2
LR degerine gire iddia hipotezini desteklenmesi

OlasilikOrani

Delilin iddia Hipotezini
Destekleme QOrani

1<LR<10 Sinirli dizeyde destek

10 < LR <100 Orta derecede destek

100 < LR <1000 Orta dizeyde glclu destek

1000 < LR < 10000 Guclu destek

10000 < LR < 1000000 Cok guclu destek

1000000 < LR Son derece giicli destek

Aciklama notu. Butler, J. M., 2010, Statistical Interpretation: Evaluating the
Strength of Forensic DNA Evidence. In Fundamentals of Forensic DNA Typing.
Elsevier Inc kaynagindan alinmistir.

Tablo 1" de verilen 6rnek icin homozigot (11, 11) alellerin gézlen-
digi CSF1PO ve heterozigot (9.3, 10) alellerin gdzlendigi THO1 icin
LR hesaplayacak olursak;

H, 1 1
LRcsripo = Ha = 72 = 5093 = 10,75
Hy, 1 1

LRTHQ1 = H_a = m = _0.0082 = 121,95

Gorildugu gibi elde edilen LR degerleri alel frekanslarinin top-
lumda gorilme sikliklarina gore degismektedir. Toplam dort lokus
icin elde edilen toplam LR degeri ise;

Hy 1 1

LR =4, = RMP ~ 119897 x 10-¢

= 834051.3166

Bu ornekte goruldugi gibi LR dederi 1'den ylksektir Bu deger
iddianin hipotezinin savunmanin hipotezinden 834051 kez daha
olasi oldugunu gostermektedir. Bu deger iddia makaminin hipo-
tezinin yukaridaki tabloya gore “cok glicli” seviyede destek bul-
duguna isaret eder. Adli genetikte kullanilan STR kitlerinde en az
13 STR lokusu bulundugundan elde edilen LR degerleri genellik-
le milyarda veya trilyonda birin Ustiinde gorilur. Elde edilen cok
yiksek degerler 10 tabanli logaritma (log) cinsinden verilir.

Bayes Yaklasimi

Bayes yaklasimi veya Bayes teoremi, olayla ilgili olabilecek kosullarin
on bilgisine (prior odds) dayali olarak bir olayin olasiiginin tanimlan-
masidir. Bu 6n bilgi, yeni kanitlarla (LR) birlikte yeniden degerlendi-
rilerek bir sonuca, sonsal olasiliga (posterior odds) varilir. Thomas
Bayes'in 18. yiizyilda formilize ettigi Bayes teoremi asagidaki gibidir.

P(Hp|E) _P(Hp) P(E|Hy)
P(HAE) ~ P(Ha)  P(EIH,)
;T—J

LR

Bu formil U¢ faktorden olusmaktadin Bunlardan biri bir 6nceki
bélimde de gordigiimiiz olasilik oranidir. Onsel olasilik, herhangi



bir delil dikkate alinmadan 6nce Hp hipotezinin Hp'ye kiyasla ola-
siligidir. Yani onsel olasilik, stiphelinin goreceli olarak suclulugu
veya masumiyetinin kiyaslanmasidir. Sonsal olasilik ise, delilin
degerlendirilmesine bagli olarak iki hipotezin karsilastiritmasidir.
Bu formiil asagidaki gibi basitlestirilebilir:

P,=P,xLR

P, = Sonsal olasilik (posterior odds),
P, = Onsel olasilik (prior odds)

Adli bilimciler genellikle bu formulin LR kismiile ilgilenirler. Cin-
ki mahkeme tarafindan bilirkisilere sorulan soru, eldeki delilin
suc baglaminda onemidir. Bilirkisinin gorevi sorulan soru bag-
laminda biyolojik delilin dederini bildirmektir. Elde edilen sonsal
olasilik, olabilirlik oraninin anlamini yorumlamada ¢ok faydalidir.
Bu yorumlama, dnsel olasiliklar (diger deliller; gérgli taniklari
gibi] mahkemece bilindigi icin yargr makaminin gérevidir. Ayrica
sonsal olasilik, yani suclu ile ilgili verilecek kararda sadece bir
delilin degil birden fazla delilin olasiliklarinin géz éniinde bulun-
durulmasi gerekebilir. Bu durumda elde edilen tim biyolojik ve
fiziksel (n sayidaki) delillerin olasiliklari birlikte degerlendirilir
Bu durumda sonsal olasilik asagidaki gibi formil kullanilarak he-
saplanir (Adam, 2010).

P1=P0XLR1XLR2X ............. x LRy

DNA delilinin istatistiksel analizlerinde ¢ yaklasim bulunsa da ge-
nellikle her iki hipotezin de test edildigi LR yaklasimi tercih edil-
mektedir Bu bolimde bahsedilen analizler olay yerinden gelen
biyolojik drnedin tek kaynakli yani tek bir DNA'yi iceren biyolojik de-
lillerin istatistiksel analizidir Ancak bazi durumlarda DNA delilinin
istatistiksel analizi zorlayici olabilin. Ornegin, biyolojik delilde birden
fazla kisinin DNA'sI karismis olabilir Bu durumda magdur ve sip-
helinin/stphelilerin DNA profillerinin ayriminin yapilmasi ve kulla-
nilacak istatistiki yontemlerin genisletilmesi veya modifiye edilmesi
gerekmektedir. Ozellikle bozulmanin oldugu &rneklerde veya ka-
risim orneklerinde alel dismeleri de dikkate alinarak elde edilen
DNA profilinin olasiligi hesaplanmalidir. Ayni durum, bir adli olayda
magdur ve sliphelinin veya siphelilerin akraba olmasi durumu icin
de gecerlidir Akrabalik durumunda daha fazla alel paylasildi§i goz
oninde bulundurulmalidir Bu bolimde en basit sekliyle DNA delil-

lerinin istatistiksel analizinin temel prensipleri anlatilmistir
Akrabalik istatistigi

Genetik iliskiler hayatimizin bircok alanini etkiler. Ornegin, evli-
lik ve mirasla ilgili yasalarda kismen de olsa kisilerin aile bagla-
ri onemli rol oynar. Tarimda, yetistirilen bitki veya hayvanlardan
alinacak verimin dl¢ilmesi icin genetik iliskilerin ortaya kanmasi
gerekir. Adli bilimlerde ise bir kisinin bir baska kisi veya kisilerle
olan genetik bag derecesinin hesaplanmasi bircok sorunun ¢ozi-
minde kritik rol oynar. Bir olay yerinden alinan bir biyolojik drne-
gin sipheli kisi veya kisilerden alinan drneklerle benzemesi, ilgili
sucun sorumlularinin adalete teslim edilebilmesi icin kritik katki
koyma potansiyeli tasir. Ayrica ucak kazalari, afet, veya savaslarda
hayatlarini kaybedenlerin kimliklendirilmesinde de genetik iliski-
lerden faydalanilabilir (Butler, 2015; Weir vd., 2006).

Annelik, babalik veya akrabalik testleri araciligi ile akrabalik is-
tatistiginin (kinship statistics) kullanilmasi ¢cokca basvurulan bir

Boliim 5: Adli Genetik Istatistigi

yontemdir. Genetik iliskilendirme hesaplamalari, babalik veya an-
nelik testleri yaninda cinsel istismar, ensest, terk edilmis ¢ocuk
oldugu durumlarda da artik standart prosedir haline gelmistir
(Weir vd., 2006, Giertson vd., 2007). Akrabalik iliskilerinin belir-
lenmesinde ise Mendel Kurallari gecerli oldugundan anne veya
babadan cocuklarina birer alel aktarilir Dolayisiyla bu alellerin
benzerligi akrabalik derecesi azaldikca azalir.

Iliski veya akrabaligin belirlenmesinde iki temel 6lctt kullanilin
Bunlar ortak ata katsayisi (coancestry coefficient) ile akrabali ye-
tistirme katsayisidir (coefficient of inbreeding). Akrabali yetistir-
me katsayisi bir kisinin sahip oldugu aleller arasindaki iliskinin
olcUtlyken, ortak ata katsayisi iki kisi arasindaki genetik bagin
oleltidir Ayni zamanda, iki kisi arasindaki iliski katsayisi ile o iki
kisinin herhangi bir cocugu ile alakali akrabali yetistirme katsayi-
sina esittin Clnkd ortak atalari olan kisilerin akraba olmalari, on-
larin ¢ocuklarinin herhangi bir lokustaki genlerinin atasal dzdes
olmasini mimkin kilar (Weir vd., 2006).

Durumsal Ozdes ve Atasal Ozdes Aleller

Herhangi iki kisinin verilen lokusa ait genotipleri arasinda sifir, bir
veya iki alellin degerleri esit olabilir Bu esitlik sadece gdzleme
bagli oldugundan ilgili aleller durumsal ézdes (Identity by State,
IBS) olurlar. Eger bu alellerin ortak bir ataya ait ayni lokustaki
alellerin birebir kopyalari olmalari durumunda ise sdz konusu
aleller atasal 6zdes (Identical by Descent, IBD) olurlar. Ancak ata-
sal ozdesligi her zaman gozlem ile belirlemek mimkin degildir
ve atasal dzdesligin tanimlanmasi icin olasilik hesaplari yapilir
(Balding vd., 2007; Bright & Coble, 2019; Stevens vd., 2011; Weir
vd., 2006). Ornegin, verilen bir STR lokusunda, annenin (4, 6) ve
babanin ise (9, 9) genotipine sahip oldugunu varsayalim. Bu anne
ve babanin iki cocugu olan X ve Y'nin her ikisinin de (4, 9) geno-
tipine sahip olduklarini distnelim. Bu demektir ki, kardeslerin
her birindeki 4 aleli annelerinden gecmistir. Diger bir deyisle, X
ve Y'deki 4 aleli kardeslerin ortak atalarindan olan anneden gelen
4 alelinin birebir kopyasidir [Sekil 3). Sonug olarak, X ve Y'deki 4
alelleri IBS olmalari yaninda IBD’dirler. Ancak, babanin homozi-
got olusu sebebiyle, kardeslerdeki 9 alellerinin babadaki hangi 9
alelinin kopyasi oldugu belli degildir. Yani X'deki 9 alelinin baba-
nin kendi annesinden aldigi 9 alelinin kopyasi, Y'deki 9 alelinin ise
babanin kendi babasindan aldigi ¢ alelinin kopyasi olma olasilig
vardir. Bu durumda kardeslerdeki 9 alellerinin IBD olup olmadigi
tespit edilemez.

Baba
(9,9)
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Akrabali Yetistirme Katsayisi, F

Akrabali yetistirme katsayisi (coefficient of inbreeding), verilen bir
lokusta, iki alelin IBD olma olasiligini ifade eder. Boylelikle, akra-
bali yetistirme (inbreeding) bir populasyondaki alelik genotipleri
etkiler. iki alelli (diploid) bir sistemde 3 genotip miimkiindir. Bu
aleller A ve B ise, mimkin olan genotipler AA, AB, BA veya BB
olur. Bu genotiplerin frekanslari (f] ise soyle ifade edilir (Ballant-
yne, 2004):

faa = pa X F + p%(1 — F), homozigot

fag = 2papg(1 — F) fap = 2papp(1 — F), heterozigot (2 katsayisi
AB ve BA olasiliklarini kapsar)

far =pr X F +p3(1 = F), homozigot

Ayni lokustaki iki alelin IBD olma olasiligr F olduguna gore, IBD
olmama olasilifi da (1 — F) seklinde ifade edilir Ornegin, P, de-
geri bir kisinin poptilasyonda A aleline sahip olma olasiligini ifade
etsin. Paa icin, eger ilgili lokustaki A alelleri IBD iseler, iki zdes
alelin ayni genotipi (AA] olusturmasinin olasiligi sadece P,'dir,
cunkd iki A aleli ayni ata alelinin kopyasidir ve farkli alelleri ifade
etmez. Boylece bu olasilik F katsayisi ile carpilarak AA genoti-
pinin akrabali yetistirmeden dolayi AA olusunun toplam olasilig
bulunmus olur.

Ayni lokustaki A alelleri IBD olmadiklari zaman degeri ayni ama
kaynagi farkli iki alelden bahsettigimiz icin, genotipin AA olmasi-
nin olasiligi p2'dir. Bu genotip olusumu IBD olmadigiicin de (1-F)
degderiile carpilin. AA genotipinin toplam frekansini veya olasiligini
hesaplamak icin de bu iki terim toplanir.

Adli genetik analizlerinde istatistiki hesaplamalar icin F katsayisi
kullanilabilic. Amerika Ulusal Arastirma Konseyi'nin ikinci rapo-
runun (The Second National Research Council report, NRC 1) 4.1
numarali onerisi; HWE sapmalarin olusabilecegi ve olasi akraba-
liklarin homozigot bireylerin sayisini arttiracagindan F akrabali
yetistirme katsayinin kullanilmasidir. Buna gore; akrabali yetistir-
menin de goz onlnde tutulmasi icin bir AA homozigotun popi-
lasyonda goriilme olasiligi icin pf + pa (1 — pa) F formUla kullanilir
ki F kisinin kendi genotipleri icindeki akrabali yetistirmeyi ifade
eden katsayidir. Akrabali yetistirme sadece homozigotlar etkile-
diginden AB heterozigot icin kullanilan formil carpim kuralinda
oldugu gibi birakilabilir.

Ortak Ata Katsayisi, ©

Ortak ata katsayisi (coancestry coefficient) ayni lokusta, X kisiye
ait alellerden rastgele secilecek bir tanesinin Y kisiye ait alleler-
den rastgele secilecek bir tanesi ile IBD olmasi olasiligidir Bu
katsayl ayrica akrabalik katsayisi (kinship coeffcient) olarak da
bilinir (Lewis, 2010). Eger verilen bir lokusta X'in genotipi (a, b),
Y'ninki de (c, d) ise, X'ten secilen bir alelin Y'den secilen bir alel
ile IBD olmasinin dort olasiligr vardir. Dolayisi ile X ile Y arasin-
daki ortak ata katsayisi, eger akrabali yetistirme yoksa soyle ifade
edilir:

Oyy = %[P(a =) +Pla=d) +Pb=c)+Pb=d)]

Bu katsayiyi belirlemek icin yol sayma (path counting] metodu
kullanilabilir.
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Oy = Z (%)m (1 +Fp)

ki n, aile agacinda X ile Y arasinda ortak her atadan (A} gecen
yolun Ustlindeki kisi sayisidir. F, ise ortak ata olan A'ya ait akra-
bali yetistirme katsayisidir (Elston vd., 2002; Evett & Weir, 1998).
Akrabali yetistirme sdz konusu olmadiginda, FA sifirdir,

Ornegin, bir ebeveyn (X) ve cocuk (Y) arasindakiiliskide sadece iki
kisi—ebeveyn ve cocuk—oldugu icin;

0,.,=1/12=1/4
birinci yegenler X ve Y arasinda ise;

0, =(1/2y° +(1/2)*=1/16 1 olur. Clnkii X ve Y'yi aile agacinda ortak
atalari olan biytikanne ve blylkbabalari tstlinden ayri ayri birles-
tiren iki yol vardir. Her bir yolun tstiinde de X ve Y dahil 5 kisi (kisi,
kisinin baba veya annesi, kisinin blylikanne veya biytkbabasi, kisinin
amca/dayi/hala/teyzesi ve son olarak kisinin yegeni) bulunur.

Bu O katsayisi, yine NRC II'nin 4.2 numarali 6nerisinde yer almak-
tadir Bu oneri, HWE ve LE varsaymayan tek dneri olma ozelligini
tasir. Dolayisi ile adli hesaplamalar icin en uygun model olarak
gosterilir (Bright & Coble, 2019).

Annelik ve Babalik Testleri

LR yaklasimini takip ederek bir cocugun potansiyel ebeveynleri
ile olan iliskisinin giicl hesaplanabilir Daha dnce de belirttigimiz
gibi, LR formili iddianin hipotezi (Hp) ve savunmanin hipotezini
(Hd) olusturarak yapilir. Anne ve babalik testlerinde olusturulan
LR degerine babalik/annelik endeksi (paternity/maternity index,
PI/MI) denir.

Birlestirilmis Babalik Endeksi ve Babalik Olasiligi

Bir babalik testinde analiz edilen her lokustaki durum icin bir LR
degeri hesaplanir. Daha sonra ise butin lokuslardaki LR degerle-
ri birbiri ile carpilarak varsayilan babanin gercek baba olusunun
popllasyondan rastgele secilmis bir kisinin gercek baba olusu-
na olan orani hesaplanir Bu orana birlestirilmis babalik endek-
si (Combined Paternity Index, CPI) denir. Babalik Olasiligr (W) ise
Brenner'e gore;

B p XL
T pxL+(1-p)

olarak ifade edilir, ki p dnsel [baba olma) olasiligi ve L benzerlik
oranini (LR] temsil eder. Spesifik olarak L, varsayilan babanin ger-
cek baba olma olasiligi ile gercek babanin rastgele bir kisi olma
olasiligina olan oranidir (Brenner, 2010).

Genellikle babalik davalarinda uygulandigi tzere, varsayilan baba-
nin gercek baba olma dnsel olasiligi p = %50 olarak alinirsa, bu
formil; W =L/(L + 1) olur (Brenner, 2010). Eger L = 10000 ise, %
50 onsel olasilik ile W= %99.99 olur.

Standart Uclii Babalik Testi—Rastgele Erkek



Standart G¢lt durumunda ¢ocugun (C), annenin (M), ve iddia edi-
len babanin (AF) genotipleri mevcuttur. Bu analizde annenin (M)
cocugun (C) gercek annesi oldugu varsayilin Bu durum igin olus-
turulacak LR'nin pay kismi, eldeki DNA bulgularinin AFnin C'nin
gercek babasi oldugunu ifade eder: LR'nin payda kismi ise AF'nin
popllasyondan secilmis rastgele bir erkek oldugunu, yani, gercek
babanin bilinmeyen bir baskasi oldugunu ifade eder (Fung & Hu,
2008).

_ P(DNA bulgulan | H,)  P(C,M,AF|H,)  P(M,AF|H,) x P(C|M, AF,H,)
~ P(DNAbulgulan | Hy) ~ P(C,M,AF|H,) ~ P(M,AF|H,) x P(C|M, AF,H,)

_ P(C|M,AF, Hy)
" P(CIM,AF,Ha)

P (M,AF | Hp) ve P (M,AF | Hd) terimlerindeki M ve AF genotipleri
ilgili hipotezlerden eder C = AjA;, M = AjAcve AF = AjA; ise, C'nin
bu iki kisinin ¢cocugu olduguna dair olasiligin hesaplanmasi icin
cocugun hangi sekillerde AjA; genotipine sahip olabilecegdine ba-
kilir. Nitekim, A; aleli anneden (M), A; aleli de varsayilan babadan
(AF) gecerse cocuk AjA; olabilir Ancak, cocugun A; alelini baba-
dan alma sansi olmadigindan tek olasilik mevcuttur. Cocugun A;
alelini anneden alma olasiligi 1/2'dir, cinkl annenin iki alelinden
sadece bir tanesinin degeri Ay'dir. Ayni sekilde, cocugun A; aleli-
nin varsayilan babadan (AF) aktarilma olasiligi da 1/2'dir.

Payda icin cocugun poptlasyon icindeki herhangi bir AjA; genoti-
pini taslyan birisi olma olasiligi hesaplanir. Tabii ki, annenin geno-
tipi bilindiginden, anneden gecen alellerin olasiliklarinda bir de-
Jisiklik olmaz. Ancak cocugun ikinci alelini varsayilan spesifik bir
babadan (AF) degil, popiilasyondaki rastgele bir erkekten almis
olma olasiligr hesaplanir. Bu olasilik da popllasyon genelindeki
ilgili alel frekansina esittir.

Dolayisi ile LR formlu soyle olur:

1 1
2p;py X 2pp, X [(EMA XE&FA ) + (OMA,. X OAFAE)] 1
LR = - : =

1
2pipy X 2pjpy % |(EMA,- X Pj) + (OM,,J, X Pi)l

2p;

Formuldeki alt simgeler hangi alel olasiliininin anne veya baba
ile ilgili oldugunu ifade eder. 2p;px X 2p;p; annenin A;Ax ve varsayi-
lan babanin ise AjA, genotiplerine ayni anda sahip olma olasiligi-
dir. Bu olasilik Hp veya Hd hipotezlerinden bagimsiz oldugu icin
formdlin hem pay hem de paydasinda 6zdes olarak yer alir Bu
sebeple birbirini gotirtr. Dolayisi ile anne ve varsayilan babanin
birlesik genotip olasiligi LR degerini etkilemez.

ikili Babalik Testi [Annesiz Olgu)

Annenin genotipinin mevcut olmadi§i zamanlarda LR hesaplamasi
icin olusturulmasi gereken hipotezler yine aynidir ([Fung & Hu, 2008):

Hp : Varsayilan baba (AF) cocugun gercek babasidir
Hd : Gercek baba populasyondan rastgele secilen birisidir

Bu durumdaki fark, LR formulindn annenin genotipi ile ilgili bilgi
icermemesidir. Oyle ki,

Boliim 5: Adli Genetik Istatistigi

_ P(C.4F|Hy)

. P(C,AF|Hy)

C'nin genotipinin AjA; ve AFnin genotipinin ise A;A; oldugu du-
rumda LR soyle olur:

P(C = AiAj, AF = AiAj|Hp)
P(C = A;A;, AF = A;A;|H,)

LR =

Formuldeki pay kismi AFnin gercek baba oldugunu ongdrdigu
icin cocugun AjA; olabilmesi anneden AjA;, babadan ise AjA; ale-
lini almasi veya anneden AjA;, babadan ise AjA; alelini almasi ile
mimkin olur. Annenin genotipi bilinmediginden anneden gelecek
alellerin olasiliklari icin ilgili alellerin popllasyondaki oranlari
kullani Demek ki, formdlin pay kismiicin AFnin AjA; olma ola-
siligr ile C'nin AjA;j olma olasiliklarini carpmak gerekir:

P(C = A4y, AF = Al Hn) = 2pip; (pwy par, + P, Par, )

) = pipj(pi + pj)
L

_q 1 + 1
= Zpipj pleFAf pj 2ar,

Formilun payda kismiigin babanin A;A; genotipine sahip olmasinin
olasiligi 2pip; ile cocugun A;A; genotipine sahip olmasinin olasilig
carpilin. Bu formilin paydaki formuilden tek farki, gercek babanin
populasyondan rastgele secilmis birisi oldugu kabul edildiginden
dolayl, cocugun babadan aldigi alellerin olasiliklari i¢in popllas-
yondaki ilgili alellerin frekans degerlerinin kullanilmasidir:

P(C = AjA;, AF = AjAj|Ha) = 2pipi(pipj + pipi) = 2pipj X 2pipj

= 2pp; (Pw pars, + Puy Pavy )

Dolayisi ile incelenen durum icin;

_ pipj(pi +p)) - (i +p)

LR
2pip; X 2pip; 4pipj

Akrabalik Testi (Kinship Testing)

Ebeveyn-cocuk iliskilerinde herhangi bir lokustaki aleller anne ve
babadan cocuga direkt olarak gectigi icin cocugun aldigi her ale-
lin genetik aktarim olasiligi genotip kombinasyonlari géz éninde
tutularak hesaplanabilir. Ancak, ebeveyn-cocuk iliskileri disindaki
tum iliskilerde direkt alel aktarimi soz konusu degildir. Genetik
bagl olan iki kisi arasindaki alel paylasimina dayali detayli adli
analiz yapilabilmesi icin genetik iliski katsayilari kullanilir

Genetik lliski Katsayilari

iki diploid genotip arasinda paylasilan IBD alel sayisi 2, 1 veya
0'dir Bu paylasimlarin olasiliklari ise genetik bag katsayilari ile
ifade edilir. k, katsayisi, verilen bir lokusta, s6z konusu iki genotip
arasinda tam olarak iki alel paylasilmasinin olasiligini ifade eder.
2k, (bazen k; olarak yazilir) tam olarak bir alelin paylasilmasinin
olasiligini ifade eder. kg ise hicbir alel paylasilmadiginin olasiligini
ifade eder (Fung & Hu, 2008).

iliski/akrabalik tanimina gore, k-katsayi degerleri sabittir. Ornegin,
bir baba ile bir cocuk arasindaki durumda, babanin iki alelininden
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herhangi birini cocuguna vermesinin olasiigi 1/2'dir. Eger baba
(a, b) ise, %50 olasilikla babanin a aleli, %50 olasilikla ise b aleli
cocuguna gececektir Sonucta, anne veya baba ile cocuk arasin-
daki tam olarak bir alellik genetik paylasim olasiligi %100°ddr.
Dolayisiyla, anne-cocuk veya baba-cocuk iliskilerinde (ko, 2k1, k2)
~ (0, 1, 0) olur. Sonucta, anneden/babadan cocuguna hicbir alel
gecmemesi olasiligi (ko, ko,) veya anneden/babadan cocuga tam
olarak iki alel gecme olasilifi (ky) sifirdir Her zaman icin ise
ko + 2k + ky= 1ko+ 2k + k=1

Ornegin, iki yari-kardesin genotiplerinin 16 farkli kombinasyonu
mumkiindir. Bu kambinasyonlarin 8'inde ¢cocuklarin hicbir alel pay-
lasmadigi (ky = 8/16 = 1/2) 8'inde ise ¢ocuklarin tam olarak bir alel
paylastigi (2k, = 8/16 = 1/2) ortaya cikar. Bu durumda, (k; = 0) olur.
Ozetle, yari-kardeslerin IBD olasiliklari (ko + 2k; + k) ~ (4, %4, 0) olur
(Fung & Hu, 2008).

Eger stz konusu iki kisi arasinda genetik hicbir bag yoksa bu kez
de (ko + 2ki + k») ~ (1,0, 0) olur, ¢clinkl genetik bagi olmayan insan-
larin alellerinin IBD olmasi mimkdin dedildir. Bir baska deyisle,
genetik bagi bulunmayan iki kisinin hicbir alel paylasmadigi olasi-
g1 (ko) tamdir, yani birdir (Weir vd., 2006).

Mutasyon

Cocuklara aktarim sirasinda bazi gen veya alellerde mutasyon
olusabilir. Gizli (covert] mutasyonlar disindaki mutasyonlar ebe-
veyn-cocuk iliskilendirilmesinde uyumsuzluklara yol acar (Bren-
ner, 2004). Ornegin, verilen bir lokusta anne (M) genotipinin (a,
b, varsayilan baba (AF] genotipinin (d, e], ve cocuk (C) genotipinin
ise (b, ¢) oldugunu distnelim. Bu durumda, ¢ocugun anneden b
alelini aldigini distnecek olursak, olasi baba tek mutasyon kay-
nagdi olarak ortaya cikar. Var olan Mve AF genotipleri ile mimkin
olan cocuk genotipleri (a, d), (a, €], (b, d), veya (b, e)'dir. C'nin (b, c]
olusu cok biyik ihtimalle ya (b, d) olasiigindaki babadan gelen d
alelinin c'ye donlsmesi veya (b, e) olasiligindaki babadan gelen e
alelinin c'ye dontsmesi ile mimkin olmustur (Sekil 4).

Anneden b alelinin gecme olasiigi 1/2'dir. Cocugun varsayilan
babadan aldigr alel mutasyona ugrayarak c degerine sahip olabil-
mesi icin varsayilan babaya ait ya d alelinin, ya da e alelinin mu-
tasyona ugrayip c'ye doniismesi gerekir. Bu mutasyonun olasiligi ise
(gd—c + ge—c )2 olur, clinkl iki mutasyon olasiligr vardir. Dolayisiyla
varsayilan babanin cocugun gercek babasi olma olasiligi;

Sekil 4

Varsayilan (olasi) babadan aktarilan alelde (d veya e] olusan bir mu-
tasyonun cocuga aktariminin érnek gosterimi

Varsayilan

Baba
(a, b)
e |

%
Y

%
2

(b, c)
Cocuk

1 (Qd—> + de— ) 1
= EX %= Z(Qd—w + Gesc)

LP
olur, ki ga—c d alelinin mutasyon yoluyla c'ye donidsme olasiligini

ve gd—c ise e alelinin mutasyon yoluyla c'ye donidsme olasiligini
ifade eder.

Yine bu Lp formulinid kullanip Hy hipotezi icin gereken Lp formi-
lUnU Uretebiliriz. Babadan gecebilecek iki alelin her birinin ¢ de-
gerinde olmasi gerektiginden, her bir alel icin popiilasyon gene-
lindeki c alelinin gorilme olasiligi kullanili. Boylece,

=(pc+Pc)=&

Lp 4 2

0 zaman bu mutasyon senaryosu icin LR;

1
Z(Qd—hc + qe—’c) _ (Qd—m + Qe-»c)

P 1
3p‘: 2pC

olur.
Sonug

Bu bélimde Mendel Genetigi ve Hardy-Weinberg Kurallarinin adli
bilimlerde nasil kullanildigi ve bunlarin olasilik teoremi cerceve-
sinde bir olgunun veya bir babalik vakasinin cozimlenmesinde
nasil kullanilacaginin temelleri anlatildi. Glinimiizde birgcok adli
laboratuvarda bu hesaplamalar Ucretli veya Ucretsiz olarak sag-
lanan programlar araciligiyla yapilmaktadir Ornegin, DNAVIEW
bircok adli genetik laboratuvarin uzun yillardir kullanilmakta olan
ticari bir yaziimdir (Brenner, 2021). Familias ve Familias etrafinda
gelistirilmekte olan yazilimlar ise calistirilabilir kodlari Ucretsiz
olan yazilimlardir (Egeland vd., 2000; Kling, Tillmar, & Egeland,
2014). Bonaparte ozellikle felaket kurbanlarinin kimliklendiril-
mesine yonelik olarak gelistirilmis bir yaziimdir (Slooten, 2011).
Benzer yazilimlar Drabek (2009) tarafindan degerlendirilmistir.

Otozomal lokuslar kullanildiginda mutasyon, alel dismesi/eklen-
mesi, akrabali yetistirme veya popullasyon bélinmesinin deger-
lendirilebilmesi gerekir. Oncelikle, bu degisiklikler olmadan dahi
bir lokusta anne ve babadan gecen alellerin kombinasyonlarina
gore farkli olasilik formulleri gerekebilir. Bu formdilleri teker te-
ker elle tiretmek hem zaman gerektirir, hem de potansiyel ola-
rak yanlisa yol acar. ikincisi, bu degisiklikleri goz éniinde bulun-
durabilmek icin gereken adli olasilik formilleri bu faktérler goz
onunde bulundurulmadan dretilmesi gereken formillerden cok
daha karmasiktir. Diger yandan, her laboratuvarda bu formulleri
sifirdan tlretebilecek adli istatistik uzmani bulunmayabilir. Sonug
olarak, bu calismalariyapabilmek icin onaylanmis (validated) oto-
masyon yazilimlari kullanmak pratik bir zorunluluktur.
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Adli Laboratuvarlarda Standardizasyon ve
Akreditasyon

Standardization and Accreditation in Forensic Laboratories

BOLUM HAKKINDA

Standardizasyon ve akreditasyon tim sektorlerde oldugu gibi adli bilimlerde de kaliteli ve gu-
venilir hizmet verme/alma talebinin karsilanmasi icin ilk olarak Avrupa ve Amerika'da baslatil-
mis bir uygulamadir. Standardizasyon ile 6ncelikle can ve mal givenligini saglayacak kosullarin
olusturulmasi ve kalitenin alt sinirinin belirlenmesi saglanmaktadir. Akreditasyon ise bir kurum
veya kurulusun belirlenmis bir standardin gereksinimlerini karsilama yeterliliginin degerlen-
dirilmesidir. Bu bolimde adli laboratuvarlarda standardizasyon ve akreditasyonun saglanmasi
icin gerekli parametreler ve bunlarin pratikte nasil uygulanacagi ile ilgili bilgiler 6ncelikli olmak
lzere, konu ile iliskili kavramlar ve sirecler hakkinda bilgiler sunulmaktadir.

Anahtar kelimeler: Standardizasyon, akreditasyon, validasyon, adli laborutuvarlar

ABOUT the CHAPTER

Standardization and accreditation is a practice that was first initiated in Europe and America to
satisfy demand for providing/receiving quality and reliable service in forensic sciences, as in all
sectors. With the standardization primarily ensures the creation of conditions that will provide
the safety of life and property and the determination of the lower limit of quality. Accreditation is
the evaluation of an institution or organization’s ability to meet the requirements of a specified
standard. In this chapter, information is presented about the concepts and processes related to
the subject, with a priority on the parameters required to ensure standardization and accredita-
tion in forensic laboratories and how to apply them in practice.

Keywords: Standardization, accreditation, validation, forensic laboratories

Giris

Tum hizmet sektorlerinde oldugu gibi adli bilimler icin de standardizasyon/akreditasyon,
glvenilir ve kaliteli hizmet verme/alma gereksiniminden ortaya ¢ikmistir Adli olgularin
¢6zimiinde delilin toplanmasi, tasinmasi, laboratuvarlarda calisilmasi ve yarg sistemi-
ne sunulmasi son derece dnemlidir. Bu hizmetler verilirken yapilacak hatalar dogrudan
mahkeme kararlarini etkilemektedir. Adli bilimlerde standardizasyon/akreditasyon ca-
lismalari Avrupa‘da ve Amerika'da baslamistir. ingiltere ve Galler'de 1970°Li yillarin or-
talarindan itibaren yargida yapilmis hatalar ancak 1990°li yillarin basinda ortaya ¢cikmaya
baslamis ve kabul edilmistir. Lordlar Kamarasi, yeni magduriyetlerin yasanmamasi icin
kamu ve ozel adli hizmetlerin kalitesini inceleyerek, yiizlerce tavsiyeden olusan bir rapor
hazirlamistir Hikimet 1994 ve 1996 yillarinda bu tavsiyelerin bircogunu karsilamis ve
ozellikle de adli laboratuvarlara odaklanmistir (Doyle, 2019a). Ayrica Amerika Birlesik
Devletleri'nde masumiyet projesi kapsaminda bircok kisinin haksiz yere hikim giydi-
ginin anlasitmasi belirli adli disiplinlerde duslk kalitede hizmet verildigini gdstermistir.
Kaliteli ve givenilir sonuclar elde etmek icin adli bilimlerde de standardizasyon ve ak-
reditasyon yapilmasi gerekmektedir. Bu bélimde standardizasyon, akreditasyon ve vali-
dasyon konulari irdelenecektir.

Standardizasyon

Standardizasyon, belirli bir faaliyetle ilgili olarak taraflarin yardim ve isbirligi ile belirli ku-
rallar koyma ve bu kurallari uygulama islemidir Standardizasyon islemi ile 6ncelikli olarak
can ve mal giivenligi hedeflenirken ayni zamanda kalitenin alt siniri tespit edilmek suretiy-
le belirlenen diizeyin altinda mal ve hizmet tretimine misaade edilmemektedir (What Is a
Standard, ET: 2 Ocak 2020; Wilson-Wilde, 2018). Bir standart, taslak hazirlanmasi, taslagin
dye kuruluslar arasinda paylasilmasi, tartisilmasi, onerilerin alinmasi, yorumlanmasi ve
degerlendirilmesini iceren ortalama Uc yillik bir stire¢c sonunda son seklini almakta ve
kullanima girmektedir (Sekil 1) (Developing Standards, ET: 6 Subat 2020).
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Sekil 1
Standart hazirlama stireci

Uye Kuruluslar
Arasinda Paylagim

Taslak Hazirlanmas: -
artisma Onerifer; n
!rnma.s:.

Siireg: Yaklasik Ug il

51
yorumt anmas

5 irilmesi
Standardin Yayinlanmasi Degerlendiri

Ayni zamanda standartlar kullaniciya belirli kalite gereksinimle-
rini saglamak Uzere rehberlik eden belgeler olup, toplumun tek-
noloji, guvenlik vb. konularda beklentilerini karsilayacak sekilde
hazirlanmakta ve gelismelerin takibini saglamak amaciyla en
az bes yilda bir duzenli olarak gozden gecirilmektedirler. (Butler,

2010; Wilson-Wilde, 2018).

Dinyada standardizasyon saglamak Uzere baslica Standart Ge-
listirme Kuruluslari (Standard Development Organizations, SGK];

e Avrupa'da Avrupa Standardizasyon Komitesi [European Com-
mittee for Standardization, CEN],

e Avrupa Elektroteknik Standardizasyon Komitesi (European
Committee for Electrotechnical Standardization, CENELEC),

e Avrupa Telekominikasyon Standartlari Enstitisi (European
Telecommunications Standard Institute, ETSI),

e Uluslararasi Standardizasyon Orgiit (International Standardi-
zation Organization, 1S0),

e Uluslararasi Elektroteknik Komisyonu (International Electro-
technical Commission, IEC) ve

e SAC/TC ise Cin Standardizasyon idaresi ve Kamu Guvenligi
Bakanligi tarafindan yonetilen ve adli bilimler alaninda hiki-
met tarafindan taninan tek standart gelistirme kurulusudur
(Altuncul, 2021a; Doyle, 2019b; Zhai vd., 2020).

Standartlar, en iyi uygulamalarin belgelenmesi, test yontemlerini
ve protokollerinin tanimlanmasini, teknik verilerin belgelenme-
sini, malzemeleri, Urlnleri, sistemleri veya hizmetleri tanimlar.
Uluslararasi standardizasyon, teknik engelleri ortadan kaldiril-
masini saglayarak, mal ve hizmetlerin degisimini kolaylastirmak-
tir (Gumpinger vd., 2021; Zhai vd., 2020). Olusturulan standartla-
rin uygulamasi akreditasyon araciligi ile yapilir

Akreditasyon

Akreditasyon bagimsiz bir kurulus tarafindan, bir tesisin piyasa-
ya slrdigu Urldn veya hizmetin uluslararasi standartlara uygun
olarak gerceklestigini gosteren yazili bir givencenin (sertifikanin)
saglanmasi ve bu bagimsiz kurulus (akreditasyon kurumu) tara-
findan resmi olarak taninmasidir. ISO/IEC 17011'e gore akredi-
tasyon “belirli uygunluk degderlendirme gérevlerini yerine getirme
yetkinliginin resmi olarak kanitlanmasini saglayan bir uygunluk
degerlendirme kurulusuyla ilgili tglincd taraf onayi” olarak ta-
rif edilmektedir (Doyle, 2019b). Akreditasyon, yeterlilik temelli
standartlar araciligi ile bir uygunluk degerlendirmesidir. Akredi-
tasyon sonucu bir sertifika verilmesi nedeniyle akreditasyon ile
sertifikasyon birbirine karistirilabilmektedir. Sertifikasyon, bir
Urdnln, hizmetin veya sistemin belirlenen gereksinimlere gore
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degerlendirildigini ifade ederken, akreditasyon, bir kurum veya
kurulusun teknik bilgiye dayali olarak belirlenen gereksinimlere
karsi yeterliliginin degerlendirilmesini ifade eder. Sertifika bir ku-
rulusa verilebildigi gibi bir kisiye de verilebilir (Butler, 2010; Cer-
tification, ET: 15 Subat 2020; Wilson-Wilde, 2018). Akreditasyon,
deney ve muayene raporlari, kalibrasyon sertifikalari, yonetim sis-
temi, Uriin ve personel belgeleri gibi dokiimanlarin givenilirligini
ve gecerliligini destekleyen bir kalite altyapisidir Kurulusun yeter-
liligini seffaf hale getirir ve kurulusun drettigi Grin, hizmet, rapor
vb. icin glvenilirligi artirir (Butler, 2010; Ross ve Davey, 2016).

Avrupa Parlamentosu ve Konseyi (European Parliament And of
The Council, EC) 9 Temmuz 2008 tarihinde yayinlamis oldugu
765/2008 sayili tuzikte Uye devletlerin akreditasyon kuruluslari-
nin 6zelliklerini 6zetle asagidaki gibi siralamistir (Official Journal
of the European Union L 218, 2008).

o Uye devletler tek ulusal akreditasyon kurulusuna sahip olma-
lidir:

e Akreditasyon kurulusunun faaliyetlerinin tarafsizligr saglan-
malidir.

e Akreditasyon kurulusu ticari uygunluk degerlendirme faali-
yetlerinden bagimsiz faaliyet gostermelidir.

e Ulusal akreditasyon kuruluslarinin yasal statilerine bakil-
maksizin kamu otoritesini kullandiklarindan emin olmalari
saglanmalidir.

Akredite olmak isteyen bir kurulus oncelikle kendi hizmet ve Ure-
tim alani i¢in bir yonetim sistemi standardi belirlemelidir. Orne-
gin, 1ISO 9001 (Kalite Yonetim Sistemi icin Gereklilikler), 1SO 14001
(Cevre Yonetim Sistemi Standardi icin Gereklilikler), 1SO/IEC
17025 (Test ve Kalibrasyon Laboratuvarlarinin Yeterliligi icin Genel
Sartlar), 1ISO 15189 (Tibbi Laboratuvarlar Kalite ve Yeterlilik icin
Ozel Gereksinimler) bu standartlardan bazilaridir. Bu standartlar
bir kurulusun dinya genelinde kabul goren gerekliliklerini dikka-
te alarak akredite olmasini saglar. Yonetim sistemi standartlari
kurulusun tirlerine, boyutlarina ve sunulan triin veya hizmetler-
den bagimsiz olarak tim kuruluslar icin gecerlidir (ISO-CASCO,
2016). Clnki yonetim sistemi standartlari, genel ilkeleri belirler,
birbiri ile iliskili ve uyumlu organlari tanimlayarak etkili bir yone-
tim sistemi olustururlar, belirli bir sektdrde takip edilen meto-
dolojiyi standartlastirmaya veya belirtmeye calismazlar (ISO/IEC
17025:2017, 2017).

Akreditasyon Uzerine calisan bircok uluslararasi kurulus bulun-
maktadir En yaygn olanlari asagida siralanmistir.

e Uluslararasi Akreditasyon Forum (International Accreditation
Forum, IAF) (https://www.iaf.nu//articles/About/2),

e Uluslararasi Laboratuvar Akreditasyon i5birli§i (International
Laboratory Accreditation Cooperation, ILAC) (https://ilac.org/
about-ilac/),

e Asya Pasifik Akreditasyon isbirli§i (Asia Pacific Accredita-
tion Cooperation, APAC) (https://www.apac-accreditation.org/
about/)

e Uluslararasi Akreditasyon Hizmeti [The International Accredi-
tation Service, IAS) (https://www.iasonline.org/).

Bunlar tim dinyada gecerli olan ve giiven saglayan uygunluk
degerlendirme kuruluslaridir Ornegdin ILAC, standardizasyo-
nu desteklemek icin kilavuzlar hazirlayarak, adli bilimler gibi
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akreditasyon kriterlerinin yorumlanmasi ve uygunluk degerlen-
dirmesinde yardimci olacak, adli bilim ¢alisanlarina ISO/IEC 17025
ve/veya ISO/IEC 17020'ye uyum konusunda rehberlik saglar (Doyle,
2019b). IAF ise isletme ve misterileri icin diinya capinda tek bir
uygunluk degerlendirme programi gelistirerek, hem isletme hem
de musterileriicin akredite olan kurumun yetkinligi ve tarafsizligini
garanti etmek ve given duyulacak akreditasyon sertifikalari olus-
turmayi (IAF 15 Subat 2020) saglamak icin calismalarini strdir-
mektedir. Avrupa Adli Bilim Enstitileri Agi (The European Network
of Forensic Science Institutes, ENFSI) ise adli bilimin kalitesini ar-
tirmak amaciyla bir dizi disipline ve faaliyete 6zgl standart gelistir-
mis ve 2015 yilinda AdLi Bilimlerde Degerlendirmeli Raporlama icin
ENFSI Kilavuzu'nu yayinlamistir (Doyle, 2019b).

Tiirk Akreditasyon Kurumu (TURKAK), Alman Akreditasyon Ku-
rumu (German Accreditation Council, DAR], ingiliz Kraliyet Akre-
ditasyon Kurumu (United Kingdom Accreditation Service, UKAS),
italyan Akreditasyon Kurumu (The italian Accreditation Body,
ACCREDIA ), Hollanda Akreditasyon Kurumu (Dutch Accreditation
Council, RvA) ise bazi llkelerin ulusal akreditasyon kuruluslaridir:
Yetkili kilinan bir akreditasyon kurumu, kapsamiicinde yer alan ve
diger tum yetki sahibi uygunluk degerlendirme kuruluslari tara-
findan verilen sertifikalari veya raporlari tanimak zorundadir. Clin-
ki gerek ulusal gerekse uluslararasi akreditasyon kurumlari bir
dizi karsilikli (veya Cok Tarafli) Tanima Dizenlemesi imzalayarak
diger imza sahibi akreditasyon kurumlari tarafindan verilen ak-
reditasyonlarin denkligini kabul etmektedirler Karsilikli tanima,
teknik engellerin kaldirilmasini saglayarak uluslararasi ticareti
desteklemektedir (/nternational Credentials, ET- 15 Subat 2021;
Role of APAC, ET: 15 Subat 2021).

Gonullik esasina dayanan bir sistem olan akreditasyonda esas
olan bagimsizlik, tarafsizlik ve yetkinliktir Akredite olan bir ku-
rulus, uluslararasi platformlarda guvenilirlik kazanir, kabul edile-
bilirligi artar, hizmet kalitesi gelisir, maliyetleri azalir, strekli egi-
tim ile profesyonel yetkin bir kadro olusmasi saglanir, teknolojik
gelisimin takibi ile cithaz ve ekipmanlarin yenilenmesi, kullanil-
makta olan metotlarin gelistirilmesi, kurulusun kendi uzmanlik
alaninda soz sahibi olmasi ve sayginlik kazanmasi saglanir. Tim
bu kazanimlarin neticesinde misteri memnuniyeti ve gliveni arta-
cagindan, kurulusun pazarladigi hizmet/iriinde artis olmaktadir
(Official Journal of the European Union L 218, 2008). Bu nedenle
kuruluslara belli bir mali yiik getirmesine ragmen tim sektorler-
de akreditasyona talep giderek artmaktadir.

EC’'nin 2008 yilinda yayinladigi 768/2008/EC sayili tizugin 23. mad-
desinde; tim Avrupa'yl kapsayacak sekilde seffaf ve kalite odakli
sistem kurulmasini tesvik etmek, uygunluk degerlendirme kuru-
luslarinin yeterliliginin dederlendirilmesi ve hem Uye hem de diger
Avrupa devletlerinin ulusal akreditasyon kurumlari arasindaki ak-
ran degerlendirme sistemini yonetmek esas gorev olarak tanim-
lanmaktadir Ayni zamanda uygunluk sertifikalarinin temin edilme-
si ve akreditasyon kuruluslarina givenin saglanmasi icin uygunluk
degerlendirme kurulusunun teknolojik bilgi, deneyim ve degerlen-
dirme yapabilme yetenegdinin belirlenmesi, yeterliliginin degerlen-
dirilmesi ve slrekli izlenmesi gerekliligine dikkat cekilmektedir. Bir
Uye devlette ulusal akreditasyon kurulusu yoksa veya talep edilen
akreditasyon hizmeti verilemiyor ise uygunluk degerlendirme ku-
rumu baska bir Uye devletten akreditasyon talep edebilir S6z ko-
nusu durumda ulusal akreditasyon kurumlari arasinda isbirligi
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yapilmasi, bilgi alisverisinde bulunulmasi da tizikte onerilmekte-
dir (Official Journal of the European Union L 218, 2008).

Tum uygunluk degerlendirme faaliyeti gerceklestiren (muayene,
deney, belgelendirme, dogrulama, referans malzeme Uretimi ve
yeterlilik deneyi saglama dahil olmak tizere) Uygunluk Degerlen-
dirme Kuruluslari (UDK] 30229 sayili Resmi Gazete'de yayinlanan
yonetmelige tabidir [Uygunluk Degerlendirme Kuruluslarinin
Akreditasyonu Hakkinda Yonetmelik, Resmi Gazete Sayi:30229)
Ulusal akreditasyon kuruluslari, Avrupa Akreditasyon Birligi (EA)
disinda uluslararasi veya bolgesel drgitlerle (IAF ILAC gibi) cok
tarafli taninma anlasmalari imzalayarak olusturulan zincirleme
seffaf denetimler ile glven ve sayginlik kazanmaktadirlar. Ayni
sekilde; ILAC, IAF, ve IEC gibi uluslararasi akreditasyon kurulus-
lari da kendi aralarinda cesitli karsilikli tanima anlasmalari im-
zalayarak ve is birligi yaparak hazirladiklari ortak dokimanlar ile
sistemin gelistirilmesine katki sunmakta ve ilgili bilgileri http://
www.iec-ilac-iaforg/ adresinden paydaslariyla paylasmaktadirlar.

04 Kasim 1999 tarihinde 23866 sayili resmi gazetede yayinlanan
4457 sayili kanun ile Tirkiye'nin tek akreditasyon kurulusu olan
TURKAK kurulmustur. Daha sonra 4457 sayili kanunun 22. mad-
desine ek yapilarak, Avrupa Parlamentosu 765/2008 sayili tizigu
(Official Journal of the European Union L 218, 2008] ile uygunluk
saglanmis ve TURKAK bu alanda tek yetkili kurulus olarak tes-
cillenmistir. TURKAK'da kurulusunun ardindan dnce EA ile daha
sonra da IAF ve ILAC birlikleri ile karsilikli tanima anlasmasi im-
zalamistir.

Uygunluk denetim kuruluslarinin yaptigr denetimler, bagimsiz ve
objektif olarak yapilir ve yonetim sistemi gerekliliklerinin ne &l-
clde karsilandigini gosteren, belgelenmis bir sireci ifade eder.
Kuruluslar olusturduklari yonetim sisteminin uygulamakta ol-
duklari standardin gerekliliklerini karsiladigini gdstermek icin Ug¢
farkli yontem kullanabilirler. Bunlardan birincisi kurulusun ken-
disi tarafindan yapilan ve kendi uygunluk beyanini iceren birinci
taraf denetimdir. Digeri ise kurulusun mdusterileri, dizenleyici
otorite veya bunlar adina baskalari tarafindan yapilan rkinci taraf
denetimlerdir. Bagimsiz kuruluslar tarafindan yapilan (6r: TUR-
KAK] denetimler ise dciincy taraf denetimler olarak ifade edil-
mektedir Uclinci taraf denetimi, ydnetim sistemleri standartlari-
nin gerekliliklerine uygun bagimsiz denetim saglarlar ve denetim
sonucunda uygunlugu gosteren bir sertifika verilir (IS0-CASCQ,
2016; TS EN ISO 10002 Miisteri Memnuniyeti Ve Sikayet Yonetim
Sistemi Temel Egitimi Kitapcigi, 2010; TS EN ISO 2000 Kalite Yo-
netim Sistemi Dokimantasyon Egitimi Kitapcigi, 2010; TS EN I1SO
9000 Kalite Yonetim Sistemi Temel Egitimi Kitapcigi, 2010; TS EN
IS0 9000 Proseslerin Yonetimi Etkilesimi Ve lyilestirme Teknikleri
Egitimi Kitapcigi, 2010)

Ozetle akreditasyon; uluslararasi kabul edilen bir standardin ge-
rekliliklerinin yerine getirildigini strekli ic ve dis denetimlerle ve
belgeler ile kanitlandigi, sirekli egitim ile personelin egitildigi,
gunin kosullarina uygun arac ve gerec kullaniminin saglandigr,
piyasadaki gelisime paralel olarak sirekli iyilestirilen ve gondl-
lUlik esasina gore isleyen bir kalite sistemi olarak ifade edilebilir

Adli Bilimlerde Standardizasyon ve Akreditasyon

Multidisipliner bir bilim dali olan ve kapsadigi alani genisletme-
ye devam eden adli bilimler laboratuvarlarinin kaliteli, glvenilir
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hizmet verebilmeleri icin akredite olmalari ihtiyac haline gelmis-
tir Ancak genel olarak adli endistride, sinirli kamu yatirmlari
nedeniyle adli bilimlere 6zel standartlar gelistirilmemistir. Ancak
son on iki yilda uluslararasi dizeyde bu konu ile ilgili glclu bir
cagri bulunmaktadi. Bunun bir sonucu olarak CEN ve ISO adli
bilimler icin standartlar gelistirmeye baslamistir (Wilson-Wilde,
2018). CEN yalniz 34 Avrupa Ulkesine hitap etmektedir. SO ise en
blyuk bolgesel standart gelistirme kurulusudur. CEN ve ISO bir-
biriile celisen veya benzer standartlar gelistirmezler. Adli bilimler
acisindan en onemli standart ISO tarafindan gelistirilen ISO / IEC
17025: 2017 (Test Ve Kalibrasyon Laboratuarlarinin Yeterliligi I¢in
Genel Sartlar) standardidir. Bu standart teknolojik gelisim ve pi-
yasa kosullari dikkate alinarak gtincellenmis ve son versiyonu 1
Aralik 2017 tarihinde yayinlanmistir. Bugiin ISO / IEC 17025: 2017
diinya capinda kalibrasyon ve test faaliyetlerini yUriten laboratu-
varlar icin uluslararasi bir referans niteligindedir.

Standartlar sagladiklari avantajlar nedeniyle uygulayicilar tara-
findan gonulld olarak tercih edilir ve akreditasyon yoluyla uygu-
lanabilir (Wilson-Wilde, 2018). Akreditasyonun bir geregi olarak
adli kuruluslarin ihtiyac duyduklari egitimli eleman ihtiyacinin
karsilanmasi, bu alanda egitim veren kurumlarinda akreditasyo-
nunu glindeme getirmektedir. Burada amac egitim seviyesini ve
kalitesinin kiresel dizeyde gelismesini tesvik ve desteklemektir
(Palmbach, 2013). Avrupa Birligi Konseyi 2011 yilinda Avrupa Adli
Bilimler 2020 Vizyonunu (EFSA2020) olusturmak Uzere bir calis-
ma baslatmistir. Bu calisma;

e Adli tip enstitileri ve laboratuvarlarinin akreditasyon prose-
durleri ve adli tip personeli icin yeterlilik kriterlerinin tanim-
lanmasi,

e Uluslararasi diizeyde adli faaliyetler icin yeterlilik testleri ve
isbirligi calismalarinin olusturulmasi,

e AdLli DNA veri tabanlari olusturmak ve kullanimi ile ilgili kriter-
lerin belirlenmesi,

e Suc¢ mahalli ve su¢ mahallinden mahkemeye uzanan sure¢
boyunca kanitlarin yonetimi ile ilgili kalite standartlarinin be-
lirlenmesini kapsamaktadir (Nogel vd., 2019).

Yukarida soz edilen 2020 vizyonuna giden sirecte DNA Analizi Bi-
limsel Calisma Grubu (Scientific Working Group on DNA Analysis,
SWGDAM) ve ABD'de DNA Danisma Kurulu (DNA Advisory Board,
DABJ tarafindan standart olusturmak Uzere yapilan calismalar
ve 27 Mayis 2005'te Priim Sézlesmesi (Schengen Ill Sozlesmesi)
gnemli bir mihenk tasi olusturmustur. Bu sdzlesme Avusturya,
Belcika, Fransa, Almanya, Liksemburg ve Hollanda tarafindan,
DNA parmak izi ve arac kayitlari ile ilgili veri alisverisi ve teroriz-
me karsi isbirligi yapmak Uzere Almanya'nin Prim kentinde im-
zalanmistir (Ricci vd., 2013). Diger dnemli adimlar ise Amerikan
Sug Toplulugu Laboratuvar Direktorleri/Laboratuvar Akreditasyon
Kurulu [American Society of Crime Laboratory Directors/Labora-
tory Acc-reditation Board) ve Avrupa Adalet ve Icisleri Konseyi'nin
(European Council Justice and Home Affairs) 2009 yilinda, ABD
ve Avrupa Birligi'nde parmak izi ve DNA profil calismalari yapan
kalibrasyon ve adli bilim calisan laboratuvarlarin ISO/IEC 17025:
2005 standardina gore akredite edilmeleri kararini almasi (De-
corte, 2013}, ayrica adli bilimler ile ilgili bircok konuyu iceren IS0/
IEC 19794-14:2013- Bilg Teknolojisi — Biyometrik Veri Degisim
Bicimleri (ISO/IEC 19794-14:2013, 2013) ve 1SO 18385:2016 - Adli
Amacli Biyolojik Materyal Toplamak, Depolamak ve Analiz Etmek
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icin Kullanilan Uriinlerde insan DNA Kontaminasyonu Riskini En
Aza indirme (ISO 18385:2016, 2016 gibi standartlarin kullanima
girmesidir.

Adli kuruluslarin kiresel 6lcekli standartlari uygulamalari ve
seffaf yonetim sistemi kurmalari, alanlarinda Urettikleri ve adli
mercilere sunduklari bilimsel kanitlara giveni artiracak, farkli
cografyalarda hizmet sunan adli kurumlar arasindaki bilgi alis-
verisini saglayacagindan uluslararasi suclarin takibi ve 6nlenme-
sinde isbirligi yapma imkani saglayacaktin Ayni zamanda felaket
olaylari sonucunda sistemi ¢oken Ulkelerin adli kuruluslarina
uluslararasi destedin saglanmasini kolaylastiracaktir. Uluslara-
rasi kabul goren standartlarin kullanilmasi ile olusturulan ulus-
lararasi sistemler sayesinde veri tabanlarinin paylasimi, bilgi alis-
verisini kolaylastirdigindan, kanitlarin toplanmasi, analiz edilmesi
ve raporlanmasi ile ilgili ortak yaklasimlarin olusmasi ve masum
kisileri suclulardan ayirma basarinin artmasini saglayacaktir (/SO
21043-1:2018(En] Forensic Sciences, ET- 20 Subat 2020). Bu basta
halk olmak tzere hukuk ve adli bilimler uzmanlari da dahil tim
taraflar icin fayda saglayacaktir.

Akreditasyon tim kuruluslarda daha mesru bir risk yonetimi stra-
tejisi olarak gorildiginden (Ross ve Davey, 2016), 1ISO Uyumluluk
Degerlendirme Komitesi [Committee on Conformity Assessment,
CASCO) tarafindan uluslararasi dizeyde taninan standartlar ge-
listirilmistir. Bunlar;

e |SO/IEC 17025: 2017 - Test ve Kalibrasyon Laboratuvarlarinin
Yeterliligi I¢in Genel Sartlar (ISO/IEC 17025:2017 — General
Requirements for the Competence of Testing and Calibration
Laboratories),

e ISO/IEC 15189: 2012 Tibbi Laboratuvarlar - Kalite ve Yeterlilik
icin Gereklilikler (ISO/IEC 15189:2012 Medical laboratories —
Require-ments for quality and competence)

e |SO / IEC 17020: 2017 Uygunluk Degerlendirmesi - Muaye-
ne Yapan Cesitli Kuruluslarin Calistiriimasi icin Gereklilikler
(ISO/IEC 17020:2017 Conformity Assessment — Require-
ments for the Opera-tion of Various Types of Bodies Perfor-
ming Inspection).

Her ¢ standart da denetim kuruluslarr icin tesisin, malzemenin,
drindn, hizmetlerin veya calisma prosedirlerinin incelenme-
sinde genel kriterleri belirlemektedir Bir kurulus akreditasyon
icin dederlendirmeye alindiginda Urettikleri tGrtn veya verdikle-
ri hizmet acisindan yetkinlikleri ve guvenirlikleri, standartlar-
da belirtilen kriterleri karsilayip karsilamadiklari incelenerek
dogrulanmaktadir. Uygunluk degerlendirme kuruluslarinin ve
ek gereklilik belgelerinin degerlendirmesini ve akreditasyonunu
saglayan kuruluslar icin genel sartlar (ILAC, ISO/IEC 17011:2004)
kapsaminda ILAC, akreditasyon kuruluslarinin uluslararasi ku-
rulusu olarak faaliyet gostermektedir. Hemen hemen tim akre-
ditasyon degerlendirme kuruluslari ILAC'in Uyesidir. ILAC-MRA
2012 yilinda denetim organlarinin akreditasyonunu, 2019 yilinda
yeterlilik testi saglayicilarinin akreditasyonunu ve 2020 yilinda
referans malzeme Ureticilerinin akreditasyonunun genisletilme-
si icin calismalar yapmistin Bunun icin CASCO (ISO Uygunluk
Degerlendirme Komitesi) yetkinlik temelli standartlarin sayisini
yukarida belirtilen ¢ standart ile sinirlandirmistir (About ILAC,
ET: 15 Subat 2020; Wilson-Wilde, 2018). Bu standartlardan adli bi-
limler ile ilgili kurumlarin ve olay yeri inceleme laboratuvarlarinin
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akreditasyonunda ISO/IEC 17025: 2017 standardi uygulanmak-
tadir Ancak bu standart adli kuruluslarin veya olay mahallinde
ornek toplama ve test etme ile ilgili laboratuvarlara 6zel sartlari
belirlememektedir. Uriin ve hizmetlerin denetlenmesi / sertifi-
kalandirilmasi gibi yonetim tabanli kriterler ISO IEC 17025: 2017
standardi ile karsilanamadigi icin, ISO/IEC 9001: 2015 Kalite yo-
netim sistemleri - Gereklilikler (ISO/IEC 9001:2015 Quality mana-
gement systems — Requirements), ISO/IEC 1400, Cevre yonetim
sistemleri - Kullanim kilavuzuna sahip gereksinimler (ISO/IEC
14001, Environmental management systems — Require-ments
with guidance for use] gibi standartlar kullanilmaktadir. Yonetim
tabanli standartlarin yeterlilik temelli standartlardan en 6nemli
farki kurulusu bir bitin olarak degil, yalniz kurulusu bir yoni ile
ele alip incelemesi ve tasdik etmesidir (Wilson-Wilde, 2018).

Adli alanda kullanilmasi i¢in ILAC tarafindan onerilen ve yukarida
verilen Uc yeterlilik temelli standartlar adli disiplin alan ve tibbi uy-
gulamalar icin 6zel bir rehberlik saglayamadigi icin, 2007 yilinda
ILAC tarafindan ILAC G19: 08/2014 Adli Bilim Stirecinde Modiiller
Sistem gelistirilmistir. Bu sistem adli tesisi yonetim, egitim ve genel
yonlerini kapsayacak sekilde bitincil bir yaklasim icinde ele al-
maktadir. Bu sistem dzellikle adli tip strecinde laboratuvarlar, olay
yeriinceleme birimleri ve muayene ve teste katilan diger kuruluslar
icin saha tabanli testler gibi faaliyetlerin cakisti§i ya da yetersiz ta-
limatlarin verildigi alanlarda ortak rehberlik saglayan ek bir belge
olma niteligindedir. Bunun haricinde ulusal akreditasyon kurumla-
rina IS0 yeterlilik temelli standartlarin uygulanmasinda rehberlik
yapacak ek belgeler hazirlanarak, tesisin kalite glivence cercevesi
daha net olarak belirlenmistir (Butler, 2010).

Kalite glivence cercevesi (akreditasyon, sertifikasyon ve standart-
lar) ile tesis, yontem ve uygulayicilar arasindaki iliski Sekil 2'de
gosterilmektedir.

Daha oncede belirtildigi gibi bugiin adli kuruluslarda ISO/IEC
17025 - Test ve Kalibrasyon Laboratuvarlarinin Yeterliligi icin

Sekil 2
Tesis, yontem ve uygulayicilar ile akreditasyon, standartlar ve sertifi-
kasyon arasindaki iliski

Aciklama notu. Wilson-Wilde, L., 2018, The international development of fo-

rensic science standards - A review. Forensic Science International, 288, 1-9
kaynagindan uyarlanmistir.
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Genel Sartlar kabul goren standarttir. Bu standardin 2005 versiyo-
nu, 2005 yilindan 2017 yilina kadar meydana gelen teknik gelisimi
ve yeni acilan alanlardaki ihtiyaclari da kapsayacak sekilde gozden
gecirilmis ve ISO/IEC 17025:2017 olarak yayinlanmistir 1ISO/IEC
17025, kurulusun buyikliginden bagimsiz olarak tim test ve ka-
librasyon laboratuvar faaliyetleriicin gecerlidir ve laboratuvarlarin
yeterliligi, tarafsizligi ve tutarli calismasi icin genel gereklilikleri
icermektedir. Bu standardin 2017 versiyonu teknik degisiklikleri
ve bilgisayar teklolojileri tekniklerindeki gelismeleri, kalibrasyon
ve testlerle iliskili test, kalibrasyon ve drneklemeyi icerecek, 1SO
9001 (Kalite Yonetimi), ISO 15189 (Tibbi Laboratuvarlarin Kalitesi)
ve ISO/IEC 17021-1 (Denetim Ve Belgelendirme Kuruluslari icin
Sartlar) gibi daha yeni standartlarla uyumlu olacak sekilde gelis-
tirilmistir. Standardin son versiyonu daha cok bilgisayar sistemle-
ri, elektronik kayitlarin tutulmasi, elektronik raporlarin tretilme-
si gibi bilisim teknolojilerine ve riske dayali dislinme kavramina
odaklanmistir (Tranchard, 2017).

Akreditasyonda Dokiimantasyonun Onemi

Akreditasyonun felsefesi “Ya oldugun gibi goriin ya da gérinddigiin
gibi ol” diyen Mevlana'nin felsefesi ile benzerdir. Bir kurulusun bu
felsefeye uygunlugunu ise uygulanan standardin kriterlerini esas
alan denetimler belirler. Bu denetimler konusunda uzman kisiler-
den olusan teknik bir ekip tarafindan, bagimsiz, tarafsiz ve objektif
bakis acisi ile yapilir Denetimde kurulusun beyanlari son derece
énemlidir. Bu beyanlar Kalite Yonetim Sistemi'ni [KYS] olusturan
dokiimantasyon (politika beyanlari, prosediirler, sartnameler; tre-
tici talimatlari, kalibrasyon cizelgeleri, grafikler, metinler, posterler,
uyarilar, bildiriler, ¢izimler, planlar, vs.) icinde yer alir

Kalite Politikasi

Ust yonetimin ticlinci taraflara kalite ile ilgili resmi beyani, yayin-
lanan kalite politikasi ile yapilmaktadir.

Kalite EL Kitabi (KEK)

Diger dnemli beyan ise kalite yonetim sisteminin anayasasi sa-
yilan KEK'dir. KEK kalite yonetim sisteminde yer alan tim pro-
sesleri ve proses etkilesimlerini ve harici tutulan faaliyetler varsa
bunlari gerekceleriyle aciklamalarini icermelidir Mutlaka KEK'in
kapsami net olacak sekilde belirlenmelidir. Kurulusun beyanlarini
iceren diger dnemli dokiiman ise bir etkinlik veya yontemi yapilan
isin kontroltinid tanimlayan prosedirlerdir.

Prosediir

Prosedir bir isin kim tarafindan, nerede, nasil yapilacagini, nasil
raporlanacagini, hangi kayitlarin tutulacagini bildiren dokiman-
dir. En 6nemli prosediirlerden biri de Standart isletim Prosedii-
ru'dur (Standard Operation Procedure, SOP).

Talimat ve Semalar

isin nasil yapildigi ile ilgili beyanlar talimatlarda yer alirken is aki-
sl ile ilgili beyanlar ise semalarda yer alir. Talimatlar, kisa ve net
cimlelerle, emir kipi kullanilarak yazilmalidir:

Diger Dokiimanlar

Diger dokimanlar ise formlar, listeler, konum bildiren semalar,
raporlar olarak siralayabiliriz. Formlar, muhataptan 6grenilmesi
hedeflenen bilgilerin eksiksiz ve teredditlere yer birakmayacak



bir sekilde saglanmasi amaci ile belli bir standartta hazirlanan
belgelerdir. Listeler ise konularina gore veya alfabetik olarak alt
alta yazilmis seylerin bitiniddir Kurulusun farkli bélimleri ve
birbiri ile baglantilari konum bildiren semalar ile gosterilir. Bir
kurulusun drettigi Urdn veya verdigi hizmetin kalitesi musteri
memnuniyeti anketlerine yansir. Bu nedenle bunlar da 6nemli do-
kimanlardir. Diger bir dokiiman ise kullanilan cihazlar ile ilgili
belgelerdir. Ornegin kalibrasyon belgeleri, kullanim prosediirleri,
bakim-onarim belgeleri vb. Personel ile ilgili dokimanlar; egitim
sertifikalari, diplomalar vb. ise liyakat sahibi, egitimli personelin
varligi ve egitimin sirekliliginin saglandigini gostermesi acisin-
dan onemlidir. Raporlar ise durum tespitleri hakkinda bilgi veren
dnemli dokimanlardir. Kullanilan yontemin gecerliligi ve giveni
ise validasyon ile saglanir ve sonuclar validasyon raporu ile bel-
gelenir.

Validasyon (Gecerli Kilma), Verifikasyon
(Dogrulama) ve Kalibrasyon

Bir kalite sistemiicinde genellikle birbirine karistirilan ¢ kavram
validasyon, verifikasyon ve kalibrasyondur. Validasyon ISO/IEC
17025:2017 standardinda “belirlenen gerekliliklerin amaglanan
kullanim icin yeterli oldugu durumda yapilan dogrulama” olarak
tanimlanmaktadir (ISO/IEC 17025:2017, 2017). Bir validasyon ra-
poru, olcUm proseddrd, sistem, cihaz, yontem ve kullanilan yazi-
limin; belirlenen amac ve kosullara uygunlugunun tarafsiz olarak
test edilip, saglam, guvenilir ve tekrarlanabilir oldugunu yazili
delillerle onaylandigini gésteren 6nemli bir dokimandir (Butler,
2012). Verifikasyon ise ISO/IEC 17025:2017 standardinda “belirli
bir 6genin belirlenmis gereklilikleri karsiladigina dair nesnel ka-
nit saglanmasi” seklinde tanimlanmaktadir (ISO/IEC 17025:2017,
2017). Verifikasyon dendiginde ise bir islem, 6lcim prosedird,
malzeme, bilesik, dlclim sistemi gibi dgelerin, bir Ureticinin be-
yan ettidi teknik ozellikler gibi dnceden kabul edilmis calisma
kosullarini karsiladigi anlasitmalidir. Kalibrasyon ise dogrulugu
bilinen bir dlcim standardi veya sistemi ile belirli kosullar altin-
da test veya dl¢Um aletinin dogru olctiginin belirlenmesi icin
yapilan islemler butiintdir. Kalibrasyon sonuncu bir dogrulama
yapilmaktadir ve kalibrasyon belgesi ile de bu dokimante edilir.
(Kalibrasyon Nedir?, ET. 10 Subat 2021).

Bir laboratuvarda kullanilan tim cihazlarin uygun araliklar ile
mutlaka kalibrasyonlarinin yapilmasi gereklidir Ancak kullanilan
her yontem icin mutlaka validasyon yapmak gerekmez. Ne zaman
validasyon ne zaman verifikasyon yapilacagina mevcut kosullar
degerlendirilerek karar verilir. Bunlari i¢c madde halinde 6zetle-
mek gerekirse;

e IS0, EN gibi uluslararasi, TSE, ASTM, EPA gibi bolgesel veya
ulusal teknik kuruluslar tarafindan ya da ilgili bilimsel yayin-
larda yayimlanmis bir ydntem, hazir kit veya donanim Ureticisi
tarafindan belirtilen bir yontem sz konusu ise ve bu metotlar
laboratuvarin ihtiyac duydugu gecerli kilma performans para-
metreleri hakkinda yeterli bilgi iceriyorsa verifikasyon, icermi-
yorsa validasyon calismasi yapmak gerekir.

e Sayet laboratuvar tarafindan gelistirilmis bir yontem soz konu-
su ise mutlaka validasyon yapmak gerekir.

e Onceden valide edilmis bir yéntemde modifikasyonlar ya-
pilmis ise yapilan de§isikliklerin dlcim sonuclarina etkisini
belirlemek icin verifikasyon yapilmalidir. Ancak verifikasyon
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verileri validasyon ile uyumlu degil ise validasyon calismasi
yapilmalidir {Altuncul, 2021b). Validasyon calismasinin icere-
ce§i parametreler kullanilan yontemin uygulama amaclarina
gére belirlenir. Ancak genel olarak dogruluk (accuracy), tek-
rarlanabilirlik (repeatibility), tekrar Gretilebilirlik (reproducibi-
lity), hassasiyet ve secicilik (sensivity/selectivity), tespit siniri
(Limit Of Detection, LOD), tayin sinirt (Limit Of Quantification,
L0Q), lineerlik (Linearity] validasyon parametreleri olarak
kabul edilmektedir. Ancak kullanilacak ydnteme gore farkl
parametreler de eklenebilmektedir Ornegdin adli DNA calis-
malarinda genel parametrelerin yani sira kantaminasyon, ka-
risim analizi, stokastik esik gibi parametrelerin de calisilmasi
gereklidir (Sekil 3).

Dogruluk gercek deger ile 6lciilen arasindaki yakinligini, diger bir
deyisle 6lgiim sapmasini ifade eder. Sapma laboratuvar ici tekrar
tretilebilirlik kosullari altinda, elde edilen deney/test sonuclarinin
ortalamasinin sertifikali bir referans deder arasindaki fark hesap-
lanarak belirlenir. Sekil 3'te gorildigu gibi dogruluk, kesinlik ve
gerceklik olmak tzere iki kisimdan olusur (ENFSI, 2014). Kesinlik
ortalama etrafindaki dagiimi, gerceklik ise ortalamanin gercek
deger veya kabul edilen referans deger arasindaki yakinlik de-
recesini ifade etmektedir (Coruh vd., 2019). Calismayi ayni veya
farkli analistin yapmasi, zaman araliginin kisa veya uzun olma-
si, Olcimlerde ayni veya farkli ekipmanin kullanilmasi, kullani-
lan ekipmana olcimler arasinda kalibrasyon yapilip yapilmamasi
kesinlik calismasinin sonucu Uzerinde etkili olmaktadir. Bir labo-
ratuvarda kesinligi belirlemek icin genel olarak tekrarlanabilirlik
ve tekrar Uretilebilirlik parametreleri calisili. Tekrar Uretilebilir-
ligi ise, ara kesinlik olarak da ifade edilen laboratuvar ici tekrar
Uretilebilirlik ve laboratuvarlar arasi tekrar Uretilebilirlik olarak
iki baslik altinda incelemek mumkuindur. Kesinlik calismasi icin
en faydali veriler, ayni laboratuvarda farkli analistler tarafindan,
uzun zaman aralifinda yapilan laboratuvar ici tekrarlanabilirlik
calismasindan elde edilmektedir (Yilmaz, 2013). Kesinlik, kantita-
tif analizlerde genellikle rastgele hatayi gosteren standart sapma
(standard deviation, SD,s), bagil standart sapma, rélatif standart

Sekil 3

Genel validasyon parametreleri ve DNA analizleri icin gerekli olan ek
parametreler

VALIDASYON
PARAMETRELERI

Hassasiyet Ve Secidlik

| kesinik] [Gerceki]  [Loa]| too | [Lineeramik |

/\ \\ Stokastik Esik

|Tekrarlanabiirlik| Tekrar |Kc-ntaminasmn| Karnzim

Uretilebilirlk Analizi

| Laboratuvar igil | Laboratuvarlar Arasi |

Aciklama notu. Siyah renk genel validasyon parametrelerini, kirmizi ile be-

lirtilenler ise DNA analizleri icin genel parametrelere ek olarak calisilmasi
gereken parametreleri gostermektedir
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sapma (RSD), degisim katsayisi [Coefficient of Variation, % CV],
tekrarlanabilirlik siniri (r], ara kesinlik siniri (R) olarak ifade edi-
lirken, kalitatif analizlerde yanlis pozitif ve yanlis negatif oranlari
ile belirtilin Kesinlik calismasi yapilirken rutin calismalarda so-
nuclara etki eden tiim faktorlerin (kisi, cihaz, mekan, sarf mal-
zeme, zaman, metodun kapsadigi matriksler ve dlcim araligi vb.]
yansitilmasi ve farkli konsantrasyonlarda (yiiksek, orta, disik]
yapilmasi gereklidir (Coruh vd, 2019; ENFSI, 2014; TURKAK, 2015).

Kesinligin diger bir parametresi olan tekrarlanabilirlik kisa za-
man araliginda, ayni laboratuvarda, ayni kosullar altinda, ayni
analist tarafindan, ayni cihaz, yontem, materyal, ayni veya benzer
matriksler kullanilarak elde edilen olciim sonuclarinin birbirine
yakinliginin dleclsidiur. Kantitatif analizlerde tekrarlanabilirlik en
az alti tekrar iceren calisma sonuglari kullanilarak standart sap-
ma, rolatif standart sapma ya da % rélatif standart sapma olarak
ifade edilir ve ANOVA veya Excel gibi Office programlari kullanila-
rak hesaplanabilir Sapmanin varligi ise Cohran test, Grubb’s test,
Dixon’s Q test gibi istatistiksel testlerle belirlenebilir. Kalitatif
analiz sonuglari var/yok, tespit edildi/edilmedi seklinde verilir ve
“yanlis pozitif” ve “yanlis negatif” olarak hesaplanir ("Kimyasal Ve
Fillzillksel Analillzlerde Metot \/aliDdasyonu/Verinkaasyonu Reh-
beri,” 2018; Yilmaz, 2013). Bu hesaplamalar icin gerekli formille-
re TURKLAB Rehber 01 Rev. 2'den ulasilabilir:

Kesinlik ve Alt Parametreleri

Adli kuruluslarda yaygin olarak STR analizleri kullanilir STR ana-
lizi icin bir kesinlik calismasi yapilacaksa; en az 5 yuritme yapilir
Orneklerin alel biyiiklikleri genotip tayini icin kullanilan ve alel
biytklukleri bilinen alelik ladderda karsilik gelen alel biyukligu
ile karsilastirilir ve tim orneklerin alel buylkliklerinin standart
sapmas! hesaplanir ve tim lokuslar icin standart sapmanin orta-
lamasi alinir. Bu deger + 0.5 b¢ (baz ¢ifti) dagiimi icinde yer aliyor
ise kabul edilebilir. Elde edilen deger kabul edilebilir sinirlar icinde
degil ise genotip tayini hatali yapilabileceginden, sonuca etki eden
sicaklik dalgalanmalari gibi laboratuvar kosullarinin gozden geci-
rilmesi ve calismanin tekrarlanmasi gerekir (Butler, 2012; Pro-
mega, 2013) .

Tekrar retilebilirlik Sekil 3'te de gorildigi gibi laboratuvar ici ve
laboratuvarlar arasi olmak Uzere iki baslik altinda incelenmek-
tedir (Eurachem, 2018). Laboratuvar ici tekrar Gretilebilirlik ayni
laboratuvarda, ayni cihaz ve ayni analist ile belli bir zaman arali-
ginda yapilan 6lciimlerin hassasiyetinin hesaplanmasidir. Tekrar
sayisi ile ilgili farkli gorusler bulunmaktadir. Eurachem rehberin-
de en az 10, 1ISO 5725-3 standardinda en az 15 tekrar yapilmasi
onerilmektedir. Adli genetik laboratuvarlarinda ise en az 6 tekrar
yeterli gorilmektedir (Eurachem, 2018; Yilmaz, 2013). Her 6rnek
icin belli konsantrasyonda elde edilen verilerin standart sapmasi
(sg), % rolatif standart sapmasi (%RSD,) ve tekrar retilebilirlik
kosullart altinda gerceklestirilen (%95 glven araliginda) tekrar
tretilebilirlik limiti (iki deney arasinda olabilecek maksimum fark)
hesaplanmalidir: Tekrar Uretilebilirlik standart sapmasi, tekrarla-
nabilirlik standart sapmasindan her zaman buytk olmalidir. He-
saplamalar ve sonuclarin degerlendirilmesi ile ilgili detayli bilgiye
T.C. Gida Tarim ve Hayvancilik Bakanliginin Nisan 2018'de yayinla-
nan Kimyasal ve Fiziksel Analizlerde Metot Validasyonu/Verifikas-
yonu Rehberinden ulasilabilir (Kimyasal Ve Fiziksel Analizlerde
Metot Validasyonu/Verifikasyonu Rehberi, 2018).

104

En ylksek rastlantisal degiskenligi veren Laboratuvarlar arasi
tekrar Uretilebilirlik, uzun zaman araliginda, farkli laboratuvar-
da, farkli cihaz ve farkli analist tarafindan ayni veya farkli yontem
ile ayni materyal kullanilarak yapilan bagimsiz test sonuclarinin
birbirine yakinliginin gosterilmesidir (Yicel, 2014). Laboratuvarlar
arasi Uretilebilirlik calismasinin amaci analistin yeterliliginin be-
lirlenmesidir. Bu nedenle, analistin laboratuvarin onayli standart
calisma prosedirini kullanarak uyumlu bir sonuc elde etme
yetenegini, yeterlilik testleriyle de kontrol etmek diger bir alter-
natif yéntemdir. Ozellikle kér harici (dis] yeterlilik testi [sonuglari
test saglayicisi tarafindan bilinen ancak analist tarafindan bilin-
meyen bir veya daha fazla ornekten elde edilen verilerin deger-
lendirmesi) ile bir laboratuvarin calismalarini izlemek, en etkili
yontemlerden biridir. Bu pahali, uygulamasi zor ve zaman alan bir
yontemdir (Butler; 2012; ENFSI DNA Working Group, 2017). Ancak
bir laboratuvarin kalite glivence standardi acisindan Alman DNA
Profillendirme Grubu (German DNA Profiling Group, GEDNAP)
gibi dis kor testi icin uygun materyal hazirlayan ve sonuclari de-
gerlendiren kuruluslarin uyguladigi yeterlilik testlerinde basarili
olup, sertifika almak cok degerli bir gostergedir. Tekrar Uretilebi-
lirlik parametresini yerine getirmek ve personel yeterliligi goster-
mek acisindan Laboratuvarlar Arasi Karsilastirma (LAK) da diger
uygulanabilecek pratik bir yontemdir. Bu calismada laboratuvar-
lar, birbirlerine gonderdikleri bir 6rnegdin farkl laboratuvarlarda,
farkli analistler tarafindan, farkli veya benzer cihazlarla yapilan
calismanin verilerini kullanarak degerlendirme yapmaktadirlar.

Adli biyolojinin dnemli konularindan genetik kimliklendirme, olgu
calismalari, olay yeri drneklerinin DNA veri tabanindaki drnek
profilleriyle karsilastirilmasi veya laboratuvarlar arasi veri alisve-
risi saglanmasi icin bir eslesme olmasi gerekir. Bu karsilastir-
malarin saglikli bir zeminde yapilabilmesi séz konusu tim labo-
ratuvarlarin ayni standartta calismalarini gerektirir. Ornegin; STR
lokuslarinin calismalarinda oldugu gibi alelik ladder kullanilmasi
yani bir standart kullanilmasi laboratuvarlar arasinda tutarlilig
blyuk dlctde saglamaktadir (Butler; 2012).

Bir laboratuvarin dogru olcim yaptiginin en dnemli gostergesi ol-
clim belirsizligidir Olclim belirsizligi kullanilan matriksin, arac ve
gereclerin, kullanilan malzemenin 6zelliklerinin, ¢cevresel kosul-
larin, calisilan numunenin tim numuneyi temsil kabiliyetlerindeki
sinirlilik ve dogrudan gercek degerin 6lclilememesi gibi degisken-
lerin etkisini ifade etmektedir (Coruh vd., 2019). Olcim belirsiz-
ligi, gercek degerin icinde oldugu bir dogruluk araligini tanimlar,
istatistiksel olarak degerlendirilir ve bir gliven derecesini goste-
rir. Bias veya geri kazanim bir metodun 6lcim belirsizliginin en
temel bilesenidir. Eger gerceklik calismasinda referans materyal
kullanilmis ise bias, standart madde kullanilmis ise geri kazanim
olarak ifade edilir (Olciim Belirsizligi Nedir?, ET. 10 Aralik 2019;
TURKAK, 2015).

Hassasiyet/Duyarlilik ve Secicilik/Ozgiilliik (Selectivity and
Sensivity)

Analiz sonuclarina givenirliligi saglamak icin hem hassasiyet/
duyarlilik hem de secicilik/6zgullik belirlenmelidin Hassasiyet/
duyarlilik analiz edilecek 6rneklerde bir maddenin konsantrasyon
araligini, 6zgillik ise test edilen bir maddenin analiz materyali
icinde bulunmasi durumunda testin olumlu sonug verecegini, aksi
durumunda da olumsuz sonucun ne &l¢lde olabilecedini gosterir.



Tespit siniri ya da analiz esigi (Limit of Detection, LOD), tayin si-
niri ya da duyarlilik (Limit of Quantification, LOQ) ve lineer aralik
hassasiyet/duyarlilik ve secicilik/6zgillik ¢calismalarinin 6nemli
parametreleridir DNA calismalarinda bunlara stokastik esik ana-
lizini de eklemek gerekir (Sekil 3).

LOD kalitatif olarak tespit edilebilen en disiik madde konsant-
rasyonudur. Sonuclarin givenirligi icin ozellikle disik konsant-
rasyonlarla ¢alisiliyorsa mutlaka yontemin ve cihazin tayin ede-
bilecegi en distik konsantrasyon yani LOD belirlenmelidir (Yiicel,
2014). Metot ile cihazin algilama sinirinin birbirinden farkli oldugu
unutulmamalidir. LOD belirlemesinde; ortalama 10 tekrarli nega-
tif kontrol calismasindan elde edilen veriler kullanilarak standart
sapma hesaplanabilir. Standart sapmanin ¢ kati LOD olarak kabul
edilir (Magnusson ve Ornemark, 2014).

Duyarliigin diger bir 6nemli parametresi ise LOQ olarak ifade
edilen yontem performansi acisindan kabul edilebilir en disik
derisim miktari, diger bir deyisle ol¢ciim sinirinin alt siniridir: Hig-
bir zaman LOQ, LOD'den daha disik olamaz. LOQ'yi belirlerken
LOD icin hesaplanan standart sapma kullanilir ve bu standart sap-
manin on kati LOQ olarak kabul edilir (ENFSI, 2014; Magnusson ve
Ornemark, 2014; Yiicel, 2014). Bir cihazda analiz sonuclari tizerin-
de etki yapabilen parca degisiklikleri nedeniyle (lazer degisikligi
gibi) LOD ve LOQ degerleri degisebilin Bu nedenle LOD ve LOQ
degerlerinin belirli araliklarla kontrol edilmesi 6nerilmektedir
(Coruh vd., 2019).

Lineer aralik (dinamik alan, calisma araligi) gtvenilir olan ve ra-
porlanabilen en kiicik ve en yliksek test sonuglari arasinda, lineer
artis gorulen alani tanimlamaktadir. Lineer alan, kor ornek, kon-
santrasyonu bilinen 6rnek veya referans ornekler kullanilarak,
en az Uc farkli derisimde ve cihazda en az iki okuma yapilarak
belirlenmelidir.

Sekil 4

Boliim 6: Adli Laboratuvarlarda Standardizasyon ve Akreditasyon

STR analizi yapilan bir genetik analizér cihazinda LOD ve LOQ be-
lirlemek icin, cihazin kullanim ve yazilim talimatina uygun olacak
sekilde 10 negatif drnek yuratilur, analiz edilir ve en buyik pik
yikseklik RFU [Rolatif Floresan Unit] degerleri saptani Bunlarin
ortalamasi ve standart sapmasi hesaplanir. Standart sapmanin ¢
kati analiz esik degeri (LOD) olarak, on kati ise LOQ olarak kabul
edilir

DNA Analizlerinde Stokastik Esik, Karisim Analiz ve
Kontaminasyon Calismasi

Daha dncede belirtildigi gibi bir DNA analiz metodunun validas-
yonu s6z konusu ise (Sekil 3'te kirmizi olarak gosterilen) genel
validasyon parametreleri disinda stokastik esik, karisim ornek
analizi ve kontaminasyon calismasi da yapilmalidir. Ozellikle dii-
sk konsantrasyonda DNA iceren drnekler PCR teknigi ile cogal-
tilirken, heterozigot alellerden (kardes aleller) biri digerine gore
daha az miktarda cogalabilir ya da hic cogalmayabilir. Bu nedenle
elde edilen elektroforegramda heterozigot alel pik ylkseklikleri
arasinda onemli dizeyde fark gorulebilir veya bir alel hic ¢ogal-
madigr icin gorilmeyebilir ve heterozigot bir lokus homozigot ola-
rak degerlendirilebilir Hatali degerlendirmeleri onlemek, ozellik-
le karisim 6rneklerinde minor katiimcinin alelleriyle veya stutter
piklerle ortak alel paylasiminin oldugu durumlarda mutlaka bir
lokustaki kardes aleller arasinda dengesizliklerin gorilmeye bas-
landigi pik yiksekligi ya da DNA konsantrasyonu (stokastik esik]
belirlenmelidir. Kullanilan genetik analizor cihazlarinin sahip ol-
dugu duyarlilik ve enjeksiyon kosullarindan bagimsiz olan DNA
konsantrasyonu temel alinarak stokastik esigin belirlenmesi 6ne-
rilmektedir (SWGDAM, 2017). Stokastik esik pik denge analizi ile
belirlenecek ise hem bir lokus icindeki heterozigot alellerin hem
de tim lokuslar arasindaki alellerin pik dengesi kontrol edilir. Ka-
liteli bir drnekte heterozigot pik denge orani >%60 olarak kabul
edilir (ENFSI DNA Working Group, 2010).

Stokastik esik belirlenmesi; alKardes alel pik yiikseklikleri oraninin pik yiiksekligi ile karsilastirilmasi b] Kardes alel pik yiikseklikleri oraninin

DNA konsantrasyonu ile karsilastirilmasi
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Aciklama notu. Zorlu, T, 2015, Karismis Orneklerde STR Analizinin LR (Likelihud Ratio) Kullanilarak Yorumlanmasi. [Doktora Tezil, istanbul Universitesi, Adli Tip

Enstitiisti, Fen Bilimleri Ana Bilim Dali & Duvenci, A., 2020, insersiyon/delesyon (InDel) lokuslarina ait kimliklendirme panelinin gelistirilmesi ve validasyonu.

[Doktora Tezil istanbul Universitesi-Cerrahpasa, Adli Tip ve Adli Bilimler Enstitiisti, Fen Bilimleri Ana Bilim Dali kaynaklarindan alinmistir.
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Kisim 2: Adli Genetikte Tarihsel Gelisim ve Giincel Uygulamalar

Stokastik esik degeri hesaplanmasi icin daha once duyarlilik icin
kullanilan kitin 6nerdigi farkli konsantrasyonlarda hazirlanan or-
neklerin sonuclari kullaniliz Daha dncede belirtildigi gibi iki sekil-
de stokastik esik belirlenebilir.

e Pik denge analizi ile stokastik esik belirlenmesi icin tim he-
terozigot lokuslardaki alel pik ylksekliklerinin bir birine ora-
nini tespit edilir. Bunun icin kicuk pik, buylk pik yiksekligine
bolunidr ve 100 ile carpilin Daha sonra her konsantrasyon icin
orneklerin alel pik yikseklikleri oranlarinin ortalamasi ve
standart sapmasi hesaplanir. Standart sapmanin ¢ kati he-
saplanan ortalamadan cikarilarak her konsantrasyon icin bir
esik deger elde edilir. Calisilan her érnegin her aleliiciny ek-
seninde pik ylkseklik orani, x ekseninde ise esik deger elde
edilmesinde kullanilan kicuk pik yikseklikleri yer alacak se-
kilde bir grafik elde edilir.

e Pik ylkseklikleri enjeksiyon kosullari ve kullanilan genetik
analizor cihazin sahip oldugu duyarliliktan etkilenmektedir.
Bu etkilerden bagimsiz olarak bir stokastik esik belirlenmesi
mumkundir. Bunun icin ayri bir calisma yapmaya gerek yoktur.
Yukarida yapilan ¢alisma sonucunda elde edilen kardes alel pik
ylkseklikleri oranlarina karsi DNA konsantrasyonlari kullani-
larak yeni bir grafik cizilir ve stokastik esik degeri belirlenir

Sekil 4'teki grafik incelendiginde pik yiksekliginin DNA konsant-
rasyonuna bagli olarak distiginde kardes aleller arasindaki pik
ylkseklik oranlarinin da distigu gorulmektedir

Kriminal laboratuvarlara gonderilen materyaller zaman zaman
iki, Uc, bazen daha fazla kisiye ait DNA'larin karisimi seklinde
olmaktadir. Karisim yorumlama kilavuzlari olusturmak, kontami-
nasyonu dederlendirmek, dogru ve guvenilir profil belirlenmesi
icin validasyon calismalarinda karisim analizlerinin de yapilma-
si gerekmektedir. Bunun icin bir dizi orani bilinen karisim ornegi
hazirlanir ve en az Uc tekrar yapilarak analiz edilir. Promega kla-
vuzunda 19:1, 9:1, 3:1, 1:1, 1:3, 1:9 ve 1:19 oranlari kullanilarak
en az iki karisim seti hazirlanmasini ve reaksiyon basina toplam
DNA miktarinin duyarlilik calismalarinda belirlenen optimum he-
def miktar olmasi Gnerilmektedir (Promega, 2013). Hazirlanan
karisimlarin elekroforezi yapildiktan sonra elde edilen elektrofo-
regramlarincelenir ve karisim érnegi icinde bulunan tim genotip-
lerin tam olarak elde edildigi karisim oranlari belirlenir, beklenen
ve gozlenen alel sayilari karsilastirilir ve hangi hacimde minor ve
major katiimcilarin tam profilinin elde edildigi belirlenir (ENFSI
DNA Working Group, 2010).

Bir genetik laboratuvari icin en biyik risklerden biri kontaminas-
yondur. Analiz edilecek 6rnege olay yerinde, ornegdin paketlenmesi
ve transferi sirasinda veya laboratuvar calismasi sirasinda farkli
bir kaynaktan DNA'nin bulasmasidir. Zira DNA'nin cogaltilmasi
icin kullanilan PCR teknigi ve DNA profilleme yontemleri asiri
hassas oldugu i¢in kontaminasyon endise verici bir unsur olustu-
rur. Bu nedenle laboratuvar kontaminasyonunu kontrol altina al-
mak icin prosedurler olusturulmakta ve personel egitilmektedir.
Kontaminasyon her zaman onlenemeye bilir Bu nedenle olmasi
durumunda fark edilmesi, tekrarlanmamasi icin gerekli 6nlem-
lerin alinmasi ve calismanin tekrarlanarak dogru profillerin be-
lirlenmesi acisindan biyik onem tasimaktadir. Validasyon calis-
masinda da her asamada kontaminasyon kontrolleri yapilmali ve
belgelenmelidir. Kontaminasyonun kontrold icin DNA analizlerinin
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tim asamalarinda negatif ve pozitif kontroller kullanilir. Pozitif
kontrolde beklenilenin disinda, negatif kontrolde ise bir veya daha
fazla alel tespit edilmesi kontaminasyon gostergesidir (Forensic
Science Regulator, 2020; Promega, 2013).

Bir validasyon calismasi tamamlandiginda sonugclari validasyon
raporu olarak kayit altina alinir Raporda validasyonun amaci, kap-
sami acik ve anlasilir bir sekilde belirtilmelidir. Calismada kulla-
nilan ifadelerin ne anlama geldigini aciklayan tanimlar raporda
yer almalidin. Ayrica kullanici gereksinimleri (personel, egitim),
yerlesim ve cevre gereksinimleri, kullanilan cihaz ve malzemeler,
kimyasallar, etik ve hukuki kurallar, sorumlular belirtitmelidir. Va-
lidasyon raporunda kullanilan drneklerin tanimlanmasi, yapilan
calismalarin nasil yapildigr detayli bir sekilde yer almali, uygula-
nan yontem performansi (validasyon parametreleri ve elde edilen
sonuclar), amaca uygunlugun saglanip saglanamadigi belirtil-
melidir. Raporda calisma esnasinda kullanilan talimat ve doki-
manlarin, kullanilan kaynaklarin listesi de yer almalidir. Raporun
sonunda mutlaka raporu hazirlayan personelin gorevleri ve islak
imzalari bulunmalidir.

Kimler validasyon calismasina katilmali?

Esasen metot validasyonu hem metodun hem de c¢alisan perso-
nelin yeterliligini gosteren dnemli bir parametredir Bu nedenle
bir laboratuvardaki séz konusu yontemi uygulayacak ya da me-
tot gelistirme calismalarini yapan tim personelin bu calismaya
katilmasi gerekir. Ancak personel sayisinin cok olmasi, sonradan
calismaya katilan analistlerin bulunmasi gibi sebepler nedeni ile
bunu her zaman yapmak mimkin olamamaktadir Ayrica tim
personelin bu ¢calismaya katilimi hem validasyon siirecini hem de
maliyeti artirmaktadir Bu nedenle sinirli sayida personel ile ya-
pilan validasyon ¢alismasinin ardindan diger personel veya son-
radan dahil edilen analistlerin yontemi uygulama performanslari
calismaya katilanlar ile karsilastirmali analizler yapilarak teyit
edilmelidir (Altuncul, 2021b).
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Adli Genetikte Gluincel Yaklasimlar

Current Approaches in Forensic Genetics

BOLUM HAKKINDA

Bu bolimde, adli genetik alaninda SNP’lerin, mikrohaplotiplerin, epigenetik mekanizmalarin,
mikrobiyotanin ve genetik geneolojinin nasil kullanildigi ve hedefleri ayrintili olarak 6zetlenmek-
tedir Bunlardan ilki, SNP markirlari, adli bilimlerde kimliklendirme amaciyla kullanilmakta
olup, lISNPs markirlari geleneksel STR lokuslarina alternatif olarak dederlendirilmektedir. Ne-
sep SNP markirlari ise mitokondriyal DNA (mtDNA) ve Y-kromozomunda bulunan SNP bélgeleri-
niicerir. Fenotip SNP markirlariile goz, sac ve ten rengi gibi fiziksel 6zelliklerin tahmini glvenilir
bir sekilde yapilmaktadir. Mikrohaplotipler ise kromozomlar tzerinde birlikte kalitilan alellerden
olusur ve kimliklendirme, nesep tayini ve biyocografik soyun belirlenmesinde kullanilir. Gincel
calismalardan bir digeri olan epigenetik modifikasyonlardan DNA metilasyonu viicut sivilarinin
kimliklendirilmesi, yas tahmini ve monozigotik ikizlerin ayirt edilmesi gibi konularda kullanilir
Son yillarda ise mikrobiyom profilinin incelenerek bireyin temas ettigi ylzeylerdeki mikrobiyo-
mun kimliklendirilmesi tzerine yapilan calismalar da artmistir Adli Genetik Geneolojisi, DNA
veri bankalarinin kurulmasiyla birlikte kayip kisilerin ve suclularin kimliklendirilmesinde kritik
bir rol oynamaktadir. Tim bu ¢alismalar, adli bilimlerdeki ilerlemelerin 6nemli bir gostergesidir.

Anahtar kelimeler: SNR epigenetik, geneoloji, fenotip tahmini, yas tahmini

ABOUT the CHAPTER

This chapter provides a detailed summary of the use of SNPs, microhaplotypes, epigenetic me-
chanisms, microbiota, and genetic genealogy in forensic genetics, and their respective applica-
tions. The first section discusses the use of SNP markers for identification purposes in forensic
science, with [ISNPs markers being considered as an alternative to traditional STR loci. Lineage
SNP markers include SNP regions found in mitochondrial DNA (mtDNA) and the Y-chromoso-
me. Phenotype SNP markers can accurately predict physical traits, such as eye, hair, and skin
color. Microhaplotypes are sets of alleles inherited together on chromosomes and are used for
identification, lineage and biogeographic ancestry determination. DNA methylation, an epigenetic
modification, is used to identify body fluids, estimate age, and differentiate monozygotic twins. In
recent years, there has been an increase in studies examining the microbiome profile of surfa-
ces that individuals come into contact with. Forensic Genetic Genealogy plays a critical role in
identifying missing persons and criminals through the establishment of DNA databanks. These
studies are important indicators of advances in forensic science.

Keywords: SNP epigenetics, geneology, phenotype prediction, age prediction

Giris

Adli bilimlerde, olay yerinden elde edilen biyolojik materyalden yararlanarak faile ait
bircok bilgiye ulasilmaktadir Klasik DNA analiz yontemlerinde delilden ve sipheliden
elde edilen DNA profilleri karsilastirilarak kimliklendirme yapilmaktadir. Bu kimliklen-
dirmede, kapiler elektroforeze dayali STR analizi altin standart olarak kullanitimaktadir.
Gunlumuzde bir adli olay, STR analizi ile ¢bzimsiz kaldigr durumda tamamlayici/alter-
natif olarak tek ntkleotid polimorfizmi (Single Nucleotide Polymorphism, SNPJ, mito-
kondriyal DNA (mtDNA], mikrohaplotipler, mRNA, mikrobiyota ve epigenetik analizler de
kullanilabilir. Bu alternatif biyobelirtecler (markirlar) kimliklendirmede, stiphelinin veya
kayip kisilerin dis gériinUsleri, soylari, yaslari ve yasam aliskanliklarinin yani sira, elde
edilen vicut sivisinin niteligi hakkinda da bilgiler verebilmektedir.

DNA analizinin hizli, dogru ve ylksek hassasiyette yapilmasi bireyin kimliklendirilme-
sinde ayrim gucund arttiran faktorlerdir. Analiz icin secilen markirlarin yani sira yeni
nesil dizileme (Next Generation Sequencing, NGS) teknolojilerinin kullanilmasi da biyiik
6nem tasimaktadir Bu bolimde adli genetik alanindaki gtincel yaklasimlar ve bunlarin

yeni nesil teknolojiler ile kullanimi anlatilacaktir
Tek Nikleotid Polimorfizm

Tek niikleotid polimorfizmi, genomda tek bir nikleotidde meydana gelen genetik degisik-
lik olarak ifade edilir. Tek nikleotid varyasyonlarinin SNP olarak adlandirilabilmesi icin
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toplumun en az %1'inde gorilmesi gerekir. Daha distik yizdeler-
deki tek niikleotid varyasyonlari mutasyon olarak adlandirilmak-
tadir SNP varyasyonlari genellikle bi-alelik olup bazen tri-alelik
cok nadiren de tetra-alelik olabilirler SNP olusumlari genom
boyunca kodlama yapan ve yapmayan bolgelerde ortalama her
300 bc'de bir olmak tzere oldukca sik gordlurler. 3 milyar nik-
leotidden olusan insan genomunda 10 milyondan fazla SNP lokusu
bulunur (Phillips, 2004, 2012). Amerika, Ulusal Biyoteknoloji Bilgi
Merkezi'nin (National Center for Biotechnology Information, NCBI)
olusturdugu en biyik SNP veri tabanlarindan biri olan NCBI dbS-
NP'ye rapor edilmis 890 milyondan fazla (893,590,618, NCBI dbSNP
Build 151) SNP bulunmaktadir Bu SNP markirlarinin 335 milyonu
(335,215,764 Build 151) cesitli analizlerle valide edilmistir (https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/snp_summary.cgi?view+sum-
mary=view+summary&build_id=155, Erisim: 12/2021).

SNP markirlari, adli bilimlerde 2000'li yillarin basindan itibaren
rutin analizlerde kimliklendirme amacli kullanilan STR lokusla-
rina alternatif olarak kullanilmaya baslanmistir SNP markirlari,
tek bir nikleotid varyasyonundan olustuklarindan kisa amplikon
uzunluklarina sahiptirler STR lokuslarinin PCR driin uzunluklari
450-500 bg iken SNP lokuslari 100 b¢'den daha kisa olabilmek-
tedir. Ozellikle degrade DNA drneklerinde, SNP ile daha basarili
kimliklendirme yapilabilmektedir (Pakstis vd., 2008; Sanchez vd.,
2006). Uluslararasi Adli Genetik Toplulugu (International Society
of Forensic Genetics, ISFG) adli genetikte kullanim alanlarina
gore SNP markirlarini dért ana basliga ayrmistir Bunlar; kimlik-
lendirme (ldentity Informative SNPs, IISNPs], nesep (Lineage In-
formative SNPs, LISNPs), biyocografik soy (Ancestry Informative
SNPs, AISNPs] ve fenotip (Phenotypic Informative SNPs, PISNPs]
SNP markirlaridir (Butler vd., 2008). Ancak giinimizde biyocog-
rafik soy ve fenotip SNP markirlari bir arada kullanilip, “Adli DNA
Fenotiplemesi” (Forensic DNA Phenotyping, FDP) olarak da ad-
landirilmaktadir (Kayser, 2015; Schneider vd., 2019) (Sekil 1.).

SNP markirlari kullanim amaclarina gore cesitli paneller gelis-
tirilerek adli olaylarda kullanilmistir ilk yillarda 6zellikle mini-
sekanslama prensibiyle calisan SNaPshot kiti ile PCR-kapiller

Sekil 1
Adli Genetikte kullanim amaclarina gore SNP markirlarinin siniflan-
dirilmasi

Bolim 7: Adli Genetikte Giincel Yaklasimlar

elektroforeze dayali yontemler gelistirilmistir Glnimdizde ise
gelisen teknolojiyle beraber yeni nesil dizileme gibi yontemler de
kullanilmaya baslanmistir.

Kimliklendirme SNP Markirlari (Identity Informative SNPs,
[ISNPs)

[ISNPs markirlari yukarida da bahsedildigi gibi adli genetikte ilk
uygulanan SNP varyasyonlaridir. Bu markirlar, degrade veya eser
miktardaki analizi zor biyolojik drneklerde STR analizlerinde ya-
sanilan DNA profilleme sorunlarinin ¢ozidmd icin kullanilmaya
baslanmistir [ISNPs markirlarinin en biyik avantaji, kisa PCR
trlnlerine (¢-100) sahip paneller kullanilarak zorlu biyolojik 6r-
neklerin analizlerini mimkdin kilmasidir. Ayrica SNP markirlari,
STR markirlarina gore daha disik mutasyon oranina sahiptirler.
Bu da mutasyona bagli baba-cocuk uyumsuzluklarinda dnemli
olup SNP markirlariyla yanlis dislamanin dniine gecilebilmek-
tedir SNP markirlarinin bir diger avantaji da STR analizlerinde
olusan stutter artefaktinin gorilmemesidir. Clinki STR artefak-
ti eser miktarda ve degrade DNA'nin analizini zorlastirmaktadir.
2000'li yillarin basinda ilk gelistirilen SNP panellerinde genel-
likle PCR-kapiller elektroforeze dayali SNaPshot ydntemi kulla-
nitlmistir. ISNPs markirlari genellikle bi-alelik oldugu icin panel
gelistirmede yeterli ayrim glciine ulasabilmek icin en az 40-50
SNP markirinin calisilmasi gerekmektedir. Yapilan calismalarda
da buna gore SNP sayisi en az 40 olarak kullanilmistir Her ne
kadar bu durum PCR-kapiler elektorforeze dayali yontemlerde bir
kisitlama gibi goriinse de glinimizde NGS ile ¢cok sayida SNP bir
arada calisilabilmektedir (Butler vd., 2008; Kidd vd., 2006; Phil-
lips, 2012). SNPs markirlarinin dezavantajlarindan biri bi-alelik
olduklarindan iki veya daha fazla kisinin dahil oldugu karisim or-
neklerinde genotip ayriminin yapilamamasidir. Ancak glinimuzde
mikrohaplotip markirlari kullanilarak bu sorununda Ustesinden
gelmek mimkindir. Mikrohaplotipler bir sonraki bolimde detayli
olarak anlatilacaktir.

[ISNPs icin gelistirilen panellerden en énemlilerinden biri Avrupa
Birligi projesi kapsaminda olusturulan SNP Kimliklendirme Kon-
sorsiyumu (SNPforID Consortium) (www.snpforid.org) tarafindan
gelistirilen 52-plex'dir. Bu panelin seciminde mutasyon orani
duslk, aralarinda akrabalik bulunmayan, tim populasyonlarda
yuksek heterozigotluk gdsteren, ayrim glcl yiksek bolgeler se-
cilmistir. Bu panel SNaPshot yontemine uygun sekilde gelistiril-
mis olup iki basamakli bir calisma prensibi vardir. Buna gore; 52
[ISNPs tek bir PCR ile cogaltilir ve minisekanslama icin iki ayri
SNaPshot (23-plex ve 29-plex] reaksiyonu ile tim bdlgeler belirle-
nir. Burada ikinci asamadaki iki ayri reaksiyonun sebebi SNaPshot
yontemi ile sinirli sayida (en fazla 35) bélgenin ayni anda minise-
kanslanmasidir (Sanchez vd., 2006). Bu panel, bircok arastirmaci
tarafindan test edilmis, validasyonlari yapilmis ve adli olgularda
kullanilmistir (Borsting vd., 2009; Fondevila vd., 2008; Porras vd.,
2009). Ulkemizde de bu panelin 29-plex seti Bulbul ve ark. (2009)
tarafindan optimizasyon ve validasyon c¢alismalari yapilmistir
(Bulbul vd., 2009).

Adli genetik acisindan diger onemli panel ise Kidd ve ark. tarafin-
dan Tagman yontemiyle gelistirilen 44-11ISNP panelidir (Kidd vd.,
2006). Bu paneldeki SNP markirlari 52-plex'den daha iyi bir ayrim
glciine sahiptir. Glinlimuzde 44-1ISNPs NGS teknolojisiyle gelis-
tirilen ticari kitlerde yer almaktadir (Churchill vd., 2015).
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Nesep SNP Markirlari (Lineage Informative SNPs, LISNPs)

LISNPs markirlari, mitokondiryal DNA (mtDNA) ve Y-kromozomu
Uzerinde bulunan SNP bdlgeleri icin kullanilan bir terimdir. Bu
markirlar ozellikle anne veya baba soyunun arastirildigi calisma-
larda kullanilir.

mtDNA, anneden aktarildigi icin evrim, popllasyon ve antropo-
lojik calismalarda haplogruplarin tahmini ile maternal atalarin
belirlenmesinde kullanilmaktadir. Bunun yaninda mtDNA ana-
lizleri, adli genetikte Ozellikle eser miktardaki drneklerde veya
asiri degrade olmus drneklerin kimliklendirilmesinde kullanilir
CunkU bu tir orneklerde, nikleer DNA miktari az oldugundan
basarili bir DNA profili citkarmak zordur. Ancak mitokondri bir
hiicrede birden fazla bulundugundan, mtDNA da hicredeki nik-
leer DNA'dan daha fazla miktarda bulunmaktadir. Bu ylzden sag,
kemik, dis gibi az hiicre iceren veya yangin, toplu felaket sonrasi
kimliklendirme gibi degrade drneklerin analizlerinde mtDNA ter-
cih edilmektedir. Klasik olarak mtDNA'nin kontrol bolgeleri olan
HV1, HV2 ve HV3 bolgeleri dizilenerek bir genetik profil ¢ikartilir
Ancak bazi calismalarda mtDNA genomundaki SNP markirlarinin
da calisilmasiile daha iyi bir ayrim yapilabilecedi gosterilmistir. Bu
amacla mtDNA SNP panelleri gelistirilmistir. Ancak uygulamada
oncelikle mtDNA kontrol bolgelerinin analizi devaminda mtSNP
analizi yapilmasi gerekmektedir. Clnkl tek basina mtSNP bir
ayrim saglayamamaktadir Buna ek olarak analiz sirecinin uzun
sirmesi sebebiyle de cok fazla mtSNP uygulamasi yapilmamistir.
GunlUmizde ise NGS yontemi ile mtDNA'nin kontrol bolgelerinin
yaninda tim mtDNA'nin dizilemesi de yapilmaktadir (Coble vd.,
2004: Parson vd., 2015; Parson vd., 2013).

Y-SNP ise Y- kromozomu Uzerinde bulunan LISNPs markiridir Y
kromozomu babadan erkek cocuklarina aktarilin Bu aktarim si-
rasinda rekombinasyona ugramayan bélgede (NRY, non-recom-
bining region of the Y) bulunan markirlar incelenerek baba so-
yunun tahmini yapilabilir Y kromozomu da yine evrim ve benzer
calismalarda haplogruplar araciliiyla goc yollarinin belirlenme-
sinde siklikla kullanilir. Adli genetikte ise Y-SNP markirlari, Y-STR
markirlarina ek veya tamamlayici olarak kullanilmaktadirlar.
Baba soyunun belirlenmesinde kadin ve erkedin karisim halinde
bulundugu biyolojik 6rneklerde (cinsel saldiri 6rnekleri gibi) erkek
failin DNA'sinin tespitinde bu markirlardan faydalanilabilir. Y-SNP
markirlari ile ilgili itk calismalar yine SNPforlD Konsorsiyomu
tarafindan yapilmistir. Tek seferde 35 Y-SNP bdlgesinin calisildi-
g1 panel yine SNaPshot yontemine dayanmaktadir Ancak bunun
disinda gelistirilen LISNPs panelleri genellikle haplotip tayininde
kullanilmis olup, adli genetik uygulamalarinda yaygin bir kulla-
nim alani bulamamistir. Ancak ginimuzde Y-SNP calismalarinda
NGS teknolojileri tercih edilmektedir (Kayser, 2017; Ralf vd., 2019;
Sanchez vd., 2003).

Biyocografik Soy SNP markirlari (Ancestry Informative
SNPs, AISNPs)

Adli bilimlerde failin belirlenmesinde klasik genetik analizler
(STR analizleri), olay yerinden toplanan biyolojik delillerden elde
edilen DNA profili ile siphelinin DNA profilinin karsilastiriimasi
temeline dayalidir SUphenin bulunamadigr olgularda klasik STR
analiz yontemleriyle delilden elde edilen DNA profili karsilastir-
ma yapilamadigindan olayin ¢céziimine bir katki saglamaz. Boyle
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bir durumda bircok Ulkede var olan DNA veri bankalarinda ta-
ramalar yapilarak fail belirlenmeye calisilin. Ancak cogu zaman
veri bankalarinda bir eslesme gorilmeyebilin Bunun yani sira
gorgi taniginin verdigi bilgiler de guvenilir olmadiginda slphe-
liye ait hicbir bilgiye ulasilamaz. Dolayisiyla stiphelinin olmadigi
bu gibi vakalarda biyolojik delilden elde edilen STR'ye ait gene-
tik profili olgu coziminde bir delil olarak kullanilamaz. Son 25
yildir her gecen gin artan teknolojik gelismeler ve buna paralel
genom arastirmalari (insan Genom Projesi, 1000 Genom projesi
gibi) DNA molekiliinden daha fazla bilgi edinmemizi saglamis-
tir DNA'nin spesifik bolgelerinde bulunan SNP markirlari kisile-
rin dis gorinuslerine ait bilgiler vererek yukarida anlatildig gibi
sliphelisi olmayan olgularda “molekiiler gorgi sahitleri” olarak
gorev yapabilirler. Bu molekiler tanikliga “Adli DNA Fenotipleme-
si” (Forensic DNA Phenotyping, FDP/ denilmektedir. FDP kisilerin
biyocografik soyu ve gézle gorilebilir fiziksel 6zelliklerini (goz, sa¢
rengi, yasl, boyu vb.) kapsar. FDP analizleri ayrica toplu felaketler-
de, teror olaylarinda ve kayip kisilerin kimliklendirmesinde kulla-
nilabilir (Kayser, 2015; Schneider vd., 2019).

Biyocografik soy, kisinin atalarina ait cografik orijini ve her cog-
rafik bolgeden alinmis olan genetik soy ylizdesini ifade eder. Bi-
yocografik soyun tahmininde ozellikle farkli cografik bdlgelerde
bulunan popullasyonlar arasinda genetik farkliliklar gdsteren
markirlar secilin AISNPs markirlari diger polimorfik sistemlere
gore [STR, InDel gibi] popiilasyonlar arasinda ¢ok daha fazla var-
yasyon gésterirler (Bulbil & Filoglu, 2019; Bulbul & Kidd, 2021;
Phillips, 2015).

Soy ile ilgili itk gelistirilen AISNPs panellerinin hedefi biyik po-
pulasyon gruplarinin az sayida SNP ile belirlenmesidir. Bu amacla
adli genetikte ilk gelistirilen SNP paneli 34-plex olup, Asya, Afrika
ve Avrupa popilasyonlarinin birbirinden ayriminda kullanilmak-
tadir. Bu panelde yapilan revizyon ile Amerika kita populasyonunu
da ayirmak mimkdin olmustur. Panel, 11-M Madrid bombalama-
larinda bombacinin hangi popllasyondan geldiginin belirlenme-
sinde kullanilmistir (Fondevila vd., 2013; Phillips vd., 2009). Bi-
yocografik soy ile ilgili gelistirilen diger 6nemli bir panel ise Kidd
55 panelidir. Ginidmizde biyocografik soyun belirlenmesinde en
yaygin kullanilan paneldir. Bu panelde yer alan 55 AISNPs ile en az
10 poptlasyon grubu birbirinden ayrilabilir Bu panel tlkemiz dahil
161 farkli Ulke popilasyonlarinda test edilmis olup, ginimuzde ti-
cari NGS kitlerinin icinde de yer almaktadir. Bu iki panelin disinda
pek cok panel gelistirilmis olsa da hedeflenen poptlasyon ayrim-
lari Kidd 55 panelinin dnine gecememistir. Bunun sebeplerinden
biri test edilen referans popilasyon sayisinin fazlaligi ve secilen
SNP markirlarinin poptlasyonlar arasinda biyik varyasyonlar
gostermesidir. Biyocografik soy analizleri, belirli bir panelile elde
edilen DNA profilinin referans popiilasyonlarla karsilastirilarak
istatistiksel tahmin modelleri (genellikle olasilik orani] ile sorgu-
lanan profilin soy tahmini yapilmaktadir. Bu tahmin modellerinde
test edilen panel ne kadar cok referans popiilasyonda calisilmis
ise elde edilecek sonu¢ o kadar guvenilir olmaktadir (Bulbil &
Filoglu, 2019; Bulbul & Kidd, 2021; Kidd, Speed, vd., 2014).

Global AISNPs panellerinin yani sira daha spesifik bir analiz yap-
mak icin bolgesel paneller de gelistirilmistir Giney Bati Asya
(Ulkemizin yer aldigi bolge), Avrasya ve sadece Asya gibi global
panellerle ayrilamayan bdlgeler icin spesifik paneller de gelisti-
rilmistir (Bilbil, 2021; Bulbul & Kidd, 2021). Ornegin, lkemizin



Sekil 2

Kidd 55 ve 86 AISNPs panellerinin PCA karsilastirilmalari. Her iki pa-
nele ait PC1 ve PC2 sonug grafikleri gériilmektedir

A ‘Observations (axes F1 and F2: 68,68 %)

Kidd Lab 55 SNPs

xxxxxx

(((((((

15 %)

Observations (axes F1 and F2: 67.26 %)

B R 86 Southwest Asia SNPs

19,875

Samaritan,

Aciklama notu. Bulbul, O., & Filoglu, G, 2018, Development of a SNP panel for

predicting biogeographical ancestry and phenotype using massively parallel
sequencing Electrophoresis, 39(21], 2743-2751 kaynagindan alinmistir.

de bulundugu cografya icin gelistirilmis olan 86 AISNPs paneli, iki
asamali bir analiz sunmaktadir. Bu analizde &ncelikle 55 AISNPs
paneli calisilarak elde edilen sonuclar Avrupa, Merkez Giiney Asya
- Akdeniz bolgesini isaret ediyorsa, daha detayli bir analiz icin sa-
dece bu bolgeler icin secilmis 86 SNP'den olusan panelin ¢alisil-
mas! onerilmektedir. Sekil 2'de hem Kidd 55 hem de 86 AISNPs
panellerinin ayni populasyonlarin ayrimini gosteren Temel Bile-
senler Analizi (Principal component analysis, PCA) sonuclari go-
rilmektedir. 86 AISNPs ile yapilan PC1 ve PC2 sonuclarinda mavi
ve yesil ile isaretlenmis bolgelerin sirasiyla Kuzey Avrupa ve Akde-
niz bolgeleri oldugu gorilmektedir. Kidd 55 paneliile bu bolgelerin
birlikte gruplandigr gosterilmistir. Bu da daha iyi bir biyocografik
soy tahmini yapilabilmesi icin ileri analizlerin gerekli oldugunu ve
bunun icin iki basamakli AISNPs calisitmasinin gerekliligini gos-
termektedir (Bulbul, Speed, vd., 2018].

Fenotip SNP Markirlari [Phenotypic Informative SNPs,
PISNPs)

FDP analizlerinin diger bir basamagi olan fenotip tahmini, kisiyi
tanimlayacak olan boy uzunlugu, ten rengi, yliz sekli, sac ve goz
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rengi gibi gozle gorilebilir (External visible characteristics, EVC)
fiziksel ozellikleri icermektedir. Biyolojik delillerden fenotipin be-
lirlenmesi ile ilgili itk calisma kizil sa¢ renginin belirlenmesi ile
baslamistir. Ancak kizil sa¢ renginin global olarak gorilme ola-
siligr cok distik oldugundan adli uygulamalarda yer almamistir.
Daha sonra goz renginin belirlenmesinde ¢ok dnemli bir rol oy-
nayan bir SNP bdlgesi bulunmustur. OCA2 geninin promotor bol-
gesinin 21 kb yukarisinda ve HERC?2 genin 86. intron bélgesinde
bulunan rs12913832 SNP markirinin mavi veya yesil gz renginin
olusumunda biyik rol oynadigi belirlenmistir Bu bélgede olusan
mutasyonun OCAZ geninin ekspresyonunu azalttigi dolayisiyla me-
lanin Uretiminde azalma oldugu belirlenmistir. Kuzey Avrupa’'da
itk olarak olustugu distnilen bu mutasyonun zamanla SNP ola-
rak degistigi dogal secilimle giinimuize kadar geldigi dusunul-
mektedir (Haddrill, 2021; Kayser, 2015).

Adli uygulamalarda gdz rengi tahmini icin gelistirilen ilk panel
Irisplex olup, 6 gen bdlgesinden 6 SNP markirini iceren bu pa-
nel ile mavi ve kahverengi goz rengi tahmini %90 nin Gzerinde bir
dogrulukla yapilabilmektedir. Bu panel itk olarak Avrupa popiilas-
yonunda calisilarak tahmin modellemesi olusturulmustur. Ginu-
mizde bircok popiilasyonda test edilen bu panel NGS kitlerinin
icinde yer almaktadir (Breslinvd., 2019; Walsh vd., 2011). Bu panel
mavi ve kahverengi goz renginin belirlenmesinde ylksek dogruluk
oranina sahip olmasina ragmen, yesil goz rengini cogunlukla mavi
veya kahverengi olarak tahmin etmektedir. Bu da yesil géz rengi
icin yanlis pozitif sonuclar vermektedir. Bu konu bircok calisma-
da tartisilmis ancak yesil gdz renginin kompleks genetik yapisinin
sadece 6 SNP ile aciklanamayacag bildirilmistir (Bulbul, 2021;
Freire-Aradas vd., 2014; Haddrill, 2021).

Fenotip calismalarinin devaminda sac ve ten renginin belirlenme-
siicin paneller gelistirilmistir GinUmuizde goz, sac ve ten rengini
belirleyen 41 PISNP bolgesinin bulundugu Hlirisplex-S paneli en
kapsamli ve en sik kullanilan paneldir (Sekil 3). Bu panelde sari,
kizil, kahverengi ve siyah sac olmak Uzere dort farkli sa¢ rengi si-
niflandiritmasi yapitmistir. Hirisplex-S paneli ile sa¢ rengi tahmini
%75'in Uzerinde bir dogrulukla yapilabilmektedir. Bu sac renkleri
icinde kahverengi ve kizil sa¢ rengi daha yiksek dogrulukta belir-
lenen sa¢ rengi olurken, sari sa¢ renginin tahmin basarisi digerle-
rine gore daha dusuktir. Clinkl sari sac¢ renginin yasa bagli olarak
cocukluk ve yetiskinlikte degismesinin yani sira cevresel etmen-
lerden de etkilendigi bilinmektedir (Schneider vd., 2019; Walsh
vd., 2014). Sac ile ilgili mevcut diger calismalar olsa da Hlrisplex
en cok tercih edilen ve farkli popilasyonlarda calisilan panel ol-
mustur. Bu panelin tlkemiz dahil pek cok tlkede optimizasyon ve
validasyon calismalari yapilmis, rutin ve antropolojik calismalarda
kullanitmistir. Sac ile ilgili yapilan diger calismalar sacin kalinligr,
sekli (dalgali, kivircik gibi) veya kellik gibi degisiklikleri kapsamak-
tadir (Biilbil, 2021; Bulbul, Zorlu, vd., 2018; Schneider vd., 2019;
Tavaci vd., 2021).

Hirisplex peneline ten rengiyle ilgili eklenen 17 SNP markirla-
riyla olusturulan Hirisplex-S paneli ile ¢cok acik, acik, orta, koyu
ve koyu-siyah olmak bes kategoride ten rengi %75'in tzerinde bir
dogrulukla tahmin yapilabilmektedir. Ten renginin belirlenmesin-
de genetik faktorlerin yani sira yasanilan enlem, UV maruziyeti
gibi cevresel kosullarin ve adaptasyonun da etkisi gorilmektedir
(Walsh vd., 2017). Bu Uc fenotipik 6zellikle ginimizde NGS pa-
nellerinde de siklikla biyocografik soy SNP panelleriyle beraber
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Sekil 3
Hirisplex-S paneli kullanilarak 6rnek bir genotipten fenotip tahmini.

A] SNaPshot yontemi ile genotip olusturma B) web uygulamasinda
regresyon analizi C] Tahmin edilen Uc fenotipin 6rnek gosterimi

SNaPshot reaskiyonu ile Genotip Olusturma

;;PSGT o B R - '4‘:
al=mrnracl i il T |
12 TEN rengi paneli Tnicided §

(17 SNPs)

Regresyon Analizi
(https://hirisplex.erasmusme.nl/)

Ten Rengi Tahmini: Agtk Ten

Giz Rengi Tahmini: Mavi Sag Rengi Tahmini: Sani

Aciklama notu. Walsh vd. 2008, 2014 ve 2017'den uyarlanmistir.

kullanilmaktadir. Boylece hem soy hem de bu ¢ 6zellige (goz, sac
ve ten) dayali bir FDP yapilabilmektedir (Bulbul & Filoglu, 2018;
Diepenbroek vd., 2020; Palencia-Madrid vd., 2020). Ulkemizde de
FDP analizlerinden soy ve fenotip tahminleri ile ilgili bircok calis-
ma yapilmis olup, FDP analizleri istanbul Universitesi- Cerrah-
pasa, Adli Tip ve Adli Bilimler Enstitisi'nde 2019 yilindan beri
hizmet olarak verilmektedir. (https://adlitip.istanbulc.edu.tr/tr/
content/hizmetlerimiz/adli-bilimler-laboratuvari) (Bulbul, 2021;
Bilbul & Filoglu, 2019; Devranoglu vd., 2021; Tavaci vd., 2021).

Fenotip analizlerinde en cok tercih edilen istatistiksel modeller
Bayes olasilik orani ve regresyon analizleri (6zellikle multinominal
lojistik regresyon) kullanilmaktadir. iki farkli arastirma grubu ta-
rafindan gelistirilen web tabanli uygulamalarda fenotip tahminleri
yapilabilmektedir. Bu uygulamalardan biri olan Snipper (http://
mathgene.usc.es/snipper/) uygulamasinda ayri ayri goz, sa¢ ve
ten rengi icin Bayes olasilik orani kullanilarak bir tahmin sonu-
cu elde edilir. Diger uygulama ise Hlrisplex-S panelini gelistiren
grubun web uygulamasi olup (https://hirisplex.erasmusmc.nl/), bu
uygulamada bu Uc¢ fenotip tahmini ayri ayri veya beraber de yapi-
labilmektedir. Sekil 3" te minisekanslamaya dayali iki SNaPshot
reaksiyonu (birincisi goz ve sac, ikincisi sadece ten rengi paneli) ile
elde edilen drnek bir genotipin, Hlrisplex-S uygulamasinda reg-
resyon analizi sonrasi tahmin edilen ornek goz, sa¢ ve ten rengi
sonucu verilmistir.

Son yillarda boy uzunlugu, cillenme, yiz sekli, kellik gibi diger fe-
notipik ozelliklerin tahmini ile ilgili de calismalar yapilmaktadir.
Ancak bu yeni ¢alismalar icin yiksek givenilirlikte sonuclar ali-
namamaktadir Ginimuzde 6zellikle NGS calismalari ile yiizlerce
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SNP birlikte calisabildiginden bu ¢alismalardan da yakin zaman-
da ylksek dogrulukta tahminler elde edilebilir Boylece FDP ile
molekdler biyorobot resim cizilerek suclularin daha hizli bir se-
kilde yakalanmasina yardimci olunabilir.

Mikrohaplotipler

Haplotip, kromozomlar lizerinde birbirine yakin olan ve birlikte ka-
lititan aleller olarak tanimlanmaktadir. Haplotipler, ilk kez 1960°l
yillarin sonlarinda Ruggero Ceppellini tarafindan tanimlanmis-
tir Sonraki yillarda yapilan insan Genom Projesi ve 1000 Genom
Projeleri ile bu bélgeler haritalanmistir (Oldoni vd., 2019). Mik-
rohaplotipler genetik alaninda bagdlanti analizlerinde, diyabet, ti-
mor turlerinin belirlenmesi, kardiyovaskiiler sistem hastaliklari,
psikiyatrik rahatsizliklar gibi ailesel kalitilan bircok hastaligin ge-
netik altyapilarinin incelenmesinde kullanilmaktadir. Mikrohaplo-
tipler ise ilk kez Kenneth Kidd tarafindan 2014 yilinda DNA tipleme
calismalarinda kullanilabilecek bir genetik markir olarak sunul-
mustur (Kidd, Pakstis, vd., 2014). Mikrohaplotipler, DNA Gzerinde
300 niikleotidden daha kiclk boyutta ikiden fazla SNP markirini
iceren kisa haplotiplerdir. Bu bélgeler nesiller boyunca degisme-
den aktarilan ve rekombinasyondan etkilenmeyen kromozomal
bolgelerdeki kisa baz dizileridir (Kidd, Pakstis, vd., 2014). Mikro-
haplotipler adli bilimlerde genel olarak; kimliklendirme, biyocog-
rafik soy ve nesep tayininde kullanilmaktadir.

Mikrohaplotipler ayni anda nesep tayininde, kimliklendirmede ve
biyocografik soy ile bilgi verebilen tek sistemdir. Bir mikrohaplotip
lokusu tek tek secilmis SNP’lerdan daha bilgi vericidir ve populas-
yonlarin ayriminda ve kimliklendirmede kullanilabilir. Mikrohaplo-
tipler; tekli SNP markirlarina gore bircok avantaji bulunmaktadir.
En dnemli avantaji da karisim drneklerinde kullanilabilmeleridir.
Bir mikrohaplotip lokusunda gorilen U¢ veya daha fazla alel bir
veya daha fazla kisinin biyolojik delilde bulundugunu gosterir. Mik-
rohaplotipler hem STR lokuslari hem de SNP'ler ile analizi yapi-
lamayan 6rneklerde basarili sonuclar vermektedir (Kidd & Speed,
2015; Oldoni vd., 2019). Kidd ve ark. tarafindan olusturulan ALF-
RED (The AlLlele FREquency Database] veri bankasinda bugiine
kadar gelistirilmis 83 popilasyonda taranmis yaklasik olarak 198
adet mikrohaplotip bulunmaktadir (https://alfred.med.yale.edu/
alfred/microhaps.asp) (Bulbul, Pakstis, vd., 2018; Kidd vd., 2017).
Ayrica farkli arastirmacilar tarafindan da olusturulmus mikro-
haplotip NGS panelleri de bulunmaktadir. Ancak bunlarin referans
veri setleri daha kisitlidir [de la Puente vd., 2020; Oldonivd., 2019).
Oniimiizdeki yillarda mikrohaplotiplerin de rutin uygulamalarda
kullanilmak Uzere referans veri setleri ve analiz programlari gibi
yeterli alt yapilarin olusturulacagi disinilmektedir

Epigenetik

Epigenetik, DNA diziliminde degisiklik olmaksizin meydana gelen
ve gen anlatimini diizenleyerek etkisini fenotipte gosteren kalitsal
degisiklikler olarak tanimlanmaktadir. Dinamik bir yapiya sahip
olan epigenetik bilgi yasam aliskanliklari, egzersiz ve bagimlilik
gibi cesitli faktorlerden etkilenmektedir. Epigenetik bilginin olusu-
munu saglayan epigenetik modifikasyonlar kodlanmayan RNA'lar,
DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari ve kromatinin yeniden
modellenmesi olarak siniflandirilmaktadir. Bu mekanizmalar fe-
tal dénemden baslayarak yasam boyunca farkli gen aktivasyonla-
rinin olusmasini diizenlemektedir (Vidaki & Kayser, 2018).


https://alfred.med.yale.edu/alfred/microhaps.asp
https://alfred.med.yale.edu/alfred/microhaps.asp
https://adlitip.istanbulc.edu.tr/tr/content/hizmetlerimiz/adli-bilimler-laboratuvari
https://adlitip.istanbulc.edu.tr/tr/content/hizmetlerimiz/adli-bilimler-laboratuvari
http://mathgene.usc.es/snipper/
http://mathgene.usc.es/snipper/
https://hirisplex.erasmusmc.nl/

Histon modifikasyonlari, temel olarak histon proteinleri aracili-
giyla genetik bilginin hiicre icine sigabilmesi icin paketlenmesini
saglamaktadir. DNA ve histon proteinleri ile olusan bu kompleks
yap! “niikleozom” olarak adlandirilir Okromatin (aktif gen bélge-
si] ve heterokromatin (pasif gen bolgesi) yapisi ile gen anlatimi
dizenlenmektedir (Annunziato, 2008). Diger bir mekanizma ise
gen anlatiminin gerceklesebilmesi icin gerekli olan transkripsi-
yon faktdrlerinin bolgeye ulasmasini saglayan kromatinin yeniden
dizenlenmesidir. Bu dizenlenme ATP molekilindn hidroliziyle
nikleozomlarin yeniden sekillenmesini saglamaktadir (Saha vd.,
2006).

Kodlanmayan RNA'lar ise DNA'dan transkripte oldugu halde pro-
teine donidsmeyen molekillerdir Bu molekdillerin temel fonksi-
yonu post-transkripsiyonel diizeyde gen ifadesini diizenlemektir.
Kodlanmayan RNA'lar, farkli yolaklar tzerindeki etkisine gore si-
niflandirilmaktadir. Bunlar: mikro RNA (micro RNA, miRNAJ, piwi
etkilesimli RNA (Piwi-interacting RNA, piRNAJ, kiicuk interferans
RNA (Small interfering RNA, siRNAJ)lardir (Lynch & Fleming,
2020).

Diger bir epigenetik mekanizma DNA metilasyonudur. DNA meti-
lasyonu gen anlatiminin baslangic noktasi olan promotdr bélge-
de sitozin ve guanince zengin CpG adaciklarinda sitozin bazina
metil grubunun baglanmasi sonucu olusmaktadir. Temel olarak
transkripsiyon faktdrlerinin anlatim yapacak olan gen bdlgesine
ulasmasini engelleyerek genlerin susturulmasi veya aktif hale ge-
tirilmesi ile gen anlatimini dizenler. DNA metilasyonu, yeni nesil
adli genetik markirlardan biridir. Adli genetikte en ¢ok arastirilan
DNA metilasyon biyobelirtecleri, viicut sivilarinin kimliklendiril-
mesi, yas tahmini ve monozigot ikizlerin ayrimi gibi farkli amaclar
icin kullanilmaktadir. Ayrica beslenme, yasam aliskanliklari gibi
kisileri tanimlayabilecek farkli 6zellikler icin de DNA metilasyon
biyobelirtecleri arastirilmaktadir (Sekil 4) (Vidaki vd., 2013; Vidaki
& Kayser;, 2018).

Sekil 4
DNA metilasyon belirteclerinin adli bilimlerde kullanimi

&
a2
& 3 N

& F Ey
\sfc' \%' \0* '{-o

/§\
o

Viicut sivilarinin

it =

Yasg tahmini

Gevresel faklﬁrler

Monozlgollk Ikiz%orirl
ayrimi

Boliim 7: Adli Genetikte Giincel Yaklasimlar

Viicut Sivilarinin Kimliklendirilmesi

Olay yerinden elde edilen biyolojik materyalin hangi viicut sivisina
ait oldugunun belirlenmesi olayin seyrinin anlasilmasinda olduk-
ca onemlidir. Adli serolojide klasik olarak renk degisimine daya-
nan reaksiyonlar ve immunolojik temelli konvansiyonel sistemler
kullanilmaktadir. Bu sistemler 6zglnlik, duyarlilik sorunlarinin
yasanmasi ve ornegin geri kazaniminda sorunlar yasanmaktadir.
Bu nedenle son yillarda, biyolojik materyaller icin yiksek hassa-
siyete sahip molekiler temelli yontemler uygulanmaya baslan-
mistir (Vidaki vd., 2013).

Vicut sivilarinin kimliklendirilmesi icin dokuya spesifik (ve-
noz kan, menstural kan, semen, vajinal sekresyon, tikirik vb.)
Uretimi gerceklesen molekdller ve modellerden yararlanilmak-
tadir. Bunlardan ilki dokuya 6zgi tretilen mesajci RNA (mRNA]
transkriptlerinin analizidir. Fakat mRNA'lar cevresel kosullara
karsi dayanaksiz oldugundan adli olgularda kullanimini sinirla-
maktadir (Anvd., 2012). Diger bir belirtec ise genlerin anlatiminin
dizenlenmesinde rol oynayan miRNA molekdilleridir miRNA'lar
dokuya 6zgi sentezlenmektedir ve mRNA'lara kiyasla cevresel
kosullara karsi daha direncli olmalari nedeniyle adli vakalarda
tercih edilmektedir. Cesitli viicut sivisi ve dokusu ic¢in gelistirilen
miRNA panelleri ile yiksek oranda dogruluk ile viicut sivilar ta-
nimlanabilmektedir (Fujimoto vd., 2019).

DNA metilasyon belirtecleri ile de dokular arasinda farkliliklarin
olusmasini saglayan dokuya 6zgl metilasyon profillerinden (Tis-
sue-spesific differentially methylated regions, tDMR] yararlanarak
dokularin kaynagi belirlenebilmektedir. Vendz kan, menstirasyon
kani, tuklruk, vajinal sivi ve semen drneklerinin tanimlanmasi
icin spesifik DNA metilasyon belirtecleri kullanilmaktadir (Forat
vd., 2016).

Yas Tahmini

Kimliklendirmenin en 6nemli bilesenlerinden biri de biyolojik ma-
teryalden siphelinin tahmini yasinin belirlenmesidir. Yas tahmini,
failin cezai ehliyetinin belirlenmesi ve antropolojik calismalarda
da siklikla kullanilmaktadir Ginimuizde adli tipta rutin olarak
dental ve kemik incelemeleri ile yas tahmini yapilmaktadir (iscan
vd., 1984; Xu vd., 2015). Fakat olay yerinde kemik 6rnegi bulunma-
digr durumda alternatif yontemlere basvurmak gerekmektedir. Bu
amacla cesitli biyolojik markirlar gelistirilmis olmasina karsin bu
yontemler hassasiyet, distik dogruluk orani ve uygulanabilirlik ki-
sitlamalari nedeniyle rutin olarak kullanilamamistiz Son yillarda
epigenetik mekanizmalarla yas tahminin yapilabilecegi gosteril-
mistir. Bu epigenetik mekanizmalardan biri olan DNA metilasyonu,
fetls doneminde baslayip, kisinin hayati boyunca farkli profilleri
olusturmaktadir. Bu farkliliklardan yola ¢ikilarak yas tahminleri ile
ilgili modeller gelistirilmistir (Freire-Aradas vd., 2017).

Yasa bagli olarak bazi genlerin zamanla susturulmasi ve bazila-
rinin aktif hale getirilmesi sonucunda olusan disik metilasyon
profili (hipometilasyon) ve ylksek metilasyon profili (hipermeti-
lasyon) farkliliklarindan yararlanarak kronolojik yas belirlenir. Yas
tahmininde en cok calisilan viicut sivisi olay yerinde en sik bulu-
nan kandir. Kandan yas tahmini icin kullanilan en énemli genler
ELOVL2, FHL2, C10orf132, CCDC102B, ASPAve PDE4C olup, bu gen-
lerin promotdr bolgelerindeki CpG adaciklarindaki DNA metilas-
yon seviyeleri farkliliklari yas belirlenmesinde kullanilmaktadir.
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Kandan metilasyon yas belirtecleri ve yas tahmin modelleri ile
ilgili calismalar glinimizde de devam etmektedir Bu calisma-
lara gore ortalama +3-5 yil sapma ile kronolojik yasin tahmini
yapilabilmektedir. Tuklrlk veya agiz ici surintl, semen ve ke-
mik orneklerinden yas tahmini ile ilgili calismalar yapilmaktadir.
Kan ile benzer gen bdlgelerinin kullanildigr kemik, tikirik veya
agiz ici surunti orneklerinde EDARADD, ITGA2B, ELOVL2, FHL2,
TOMTL1 genlerine ait CpG noktalari calisitmaktadir. Elde edilen
veriler ile olusturulan yas tahmin modellerinde kronolojik yas ile
+4-6 yil sapma orani tespit edilmistir Semen drneklerinde ise
TTC7B, NOX4, EXOCS, GALR2, SH2B2 ve SYT7 gen bélgeleri ana-
liz edilmektedir. Her bir gene ait CpG noktalari ile kronolojik yas
arasindaki iliski degerlendirilerek bunlar arasindan TTC7B ve
NOX4 genlerinde yaklasik olarak +5 yil sapma oraniyla yas tahmin
modeli gelistirilmistir (Freire-Aradas vd., 2017; Vidaki vd., 2018;
WozZniak vd., 2021; Zbie¢-Piekarska vd., 2015).

Monozigotik ikizlerin Ayirt Edilmesi

Monozigotik ikizler, tek zigottan olustuklari icin DNA dizileri ay-
nidir. Adli bilimlerde monozigotik ikizlerin ayirt edilmesinde STR
analizleri ile bir ayrim yapilamamaktadir. Bir suca dahil olan tek
yumurta ikizlerinden biri ile masum olan ikizin ayrimi gerceklesti-
rilemediginden dava ¢coziimsiiz kalabilmektedir. Tim genom tara-
malari ile yapilan calismalarda monozigot ikizlerde olusan nokta
mutasyonlari ile birbirinden ayrilabilecedini gdsteren calismalar
yapilsa da hem analizlerin uzun ve maliyetli olmasi hem de bi-
yoenformatik zorluklarindan dolayi adli bilimlerde tercih edilme-
mektir. Monozigotik ikizlerde cevresel farkliliklar sonucu meyda-
na gelen degisiklikler farkli epigenetik modellerin olusmasina
neden olmaktadir. Farkli epigenetik modellerden aday metilasyon
markirlari belirlenmesine karsin adli olgular icin henlz uygula-
nabilecek kesinlesmis bir panel bulunmamaktadir (van Baak vd.,
2018; Vidaki & Kayser, 2018].

Adli Genetik Geneoloji (Jeneoloji veya Soy bilimi)

Adli bilimlerde ilk geneoloji calismalari bireyin sahip oldugu so-
yadi ile soy kutigu incelemeleri sonucunda gerceklestirilmistir.
Fakat bu bilgi yalnizca baba tarafindan soy hakkinda bilgi verdi-
ginden sinirli kalmistir. Genetik geneoloji calismalari ile ilgili itk
calismalarda veri bankalari olusturulmadigindan yalnizca goniil-
lilere ait verilerden yararlanilarak yapitmistir (Larmuseau vd.,
2013). 1990l yillarin ortalarinda olay yerinden gelen biyolojik ma-
teryalden elde edilen DNA profilleri ile DNA veri bankalarinin ku-
rulmasinin ardindan yillar icerisinde hem sipheliye ait érneklerin
hem de kayip kisilerin kimliklendirilmesinde dnemli bir donem
baslamistir (Formici, 2021). Adli bilimlerde STR profilleri kulla-
nilarak ulusal veri bankalarinda yalnizca ebeveynler ve kardesler
arasinda (birinci ve ikinci derece) bir iliskiyi gésteren givenilir soy
arastirmalari yapilabilmektedir (Kling vd., 2021). Ancak binler-
ce otozomal SNP markirlari kullanilarak daha fazla sayida uzak
akrabalar (G¢lnci dereceden dokuzuncu dereceye kadar] tespit
edebilmektedir Bu SNP verilerinin eldesi genellikle online acik
platformlardan saglanir. Elde edilen genetik bilgiler ile potansi-
yel akrabalar eslestirerek kriminal vakalarin ¢oziimiine yardimci
olunabilir. Bu platformlardan en 6nemlileri FamilyTreeDNA, GED-
match (1.4 milyon kullanici), AncestryDNA (10 milyon kullanici)
ve 23andMe (5 milyon kullanici) blyik veri bankalaridir (Sekil 5)
(Haddrill, 2021; Phillips, 2018]).
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Sekil 5
Supheliye ait érnek ile genotip analizi yapilarak olasi akrabalarin
tespiti

Genetik geneoloji arastirmalarinda her bir veri bankasi tarafin-
dan belirlenmis olan ve analiz esigini gecen otozomal DNA es-
lesmeleri dikkate alinmaktadir: Verilerden elde edilen 600 binden
fazla otozomal SNP genotip bilgisine ek olarak kisinin ikametgahi,
cinsiyeti ve fiziksel dzellikleriyle olay yerinden elde edilen cesitli
bilgiler bir arada degerlendirilmektedir (Kling vd., 2021; Phillips,
2018).

Genom capinda yapilan SNP analizlerine ek olarak soy bilimi
calismalarinda Y-kromozom calismalari da vyapilabilmektedir
Gintmtzde 6zellikle babalik tayininde ve baba tarafindan erkek
akrabalar ile kimliklendirme calismalarinda kullanilan Y-STR'ler
ile aile calismalari yapilmaktadir. Y-kromozomu SNP analiziyle de
soy bilgisi Uzerinden kimliklendirme yapilabilmektedir (Claerhout
vd., 2019).

2018 yilinda Golden State Katili olarak adlandirilan Joseph DeAn-
gelo’nun yakalanmasi adli bilimlerde genetik geneoloji kullanimi-
ni on plana ¢ikarmistin Bu vakada 1973 ve 1986 yillari arasinda
Amerika'nin Kaliforniya eyaletinde en az 13 cinayet, 50 tecaviz ve
120 hirsizliktan sorumlu oldugu disinilen bir seri katil genetik
geneoloji kullanilarak yakalanmis ve tim suclamalari kabul et-
mistir. Bu vakada cesitli olay yerlerinden alinan crneklerin DNA
profilleri bir kisiye ait oldugu tespit edilmesine ragmen STR veri
bankalariyla herhangi bir eslesme gostermemistir. Uzun yillar
boyunca zaman zaman dosyasi yeniden acilan vakanin konu ile
ilgili yayinlanan bir romanin en ¢ok satanlar listesine girmesiyle
yeniden glndeme gelmistir. 2018 yilinda seri katilin DNA profili
ile GEDMatch'te yapilan tarama sonrasinda stiphelinin dort ku-
sak dncesindeki blylkbabasiyla dogrudan iliskili aile soyu tespit
edilmistir. Daha detayli bir arama igin kisinin yasi, cinsiyeti, yasa-
nilan yer gibi diger bilgiler birlikte degerlendirilerek, yaklasik bin
kisinin icinde Joseph James DeAngelo Jr'nin slpheli olabilecegi
belirlenmistir Daha sonra kendisinden alinan DNA ornegdi ana-
liz edildiginde olay yerinden elde edilen DNA profiliyle eslestigi
gorulmiustir. Bu olgunun ¢ozimu yilin olgusu olarak degerlendi-
rilmis devaminda Amerika'da onlarca dosyasi kapatilmis vaka bu
sayede cozime kavusmustur (Greytak vd., 2019; Haddrill, 2021).

Her ne kadar Golden State Katilli vakasi ile yeni bir yaklasimin
adli bilimlerde kullanilmasinin yolu acilmis olsa da bu durum
etik tartismalari da beraberinde getirmistir. Ornegin bu vakada
olay yerinden elde edilen DNA profili normal bir kisinin verisi gibi
GEDMatch sisteminde test edilmistir Bu vakadan sonra yapilan



etik tartismalar sonunda, bu veri bankalarinda DNA bilgilerinin
paylasilmasi ve 3. kisilerin bunu kullanmasiyla ilgili sinirlamalar
getirilmistir. Bu sinirlamalar genetik veri bankalariin sahipleri
olan ticari firmalar tarafindan yapilmaktadir. Bu veri bankalarinin
en biyuklerinden biri olan GEDmatch'in web sitesinde yapilan son
etik gincellemelerde genetik verileri sistemde olan kisilerin kri-
minal olaylarda kullanilabilecedi konusunda uyarmaktadir. Ancak
bu kisiler araciligiyla akrabalarinin belirlenmesi veya kismi gene-
tik bilgilerinin kullanilmasiyla ilgili sorunlar halen sidrmektedir
(Greytak vd., 2019).

Mikrobiyom Analizi

Adli bilimlerde temel hedef sipheli kisiye ait oldugu dusindilen
iz delillerden yararlanilarak kisinin kimliklendirilmesi ve olay ye-
riyle iliskisinin tespit edilmesidir. Bu amacla dinya capinda adli
bilimlerde STR, SNP gibi cesitli polimorfik DNA sistemleriyle
kimliklendirme gerceklestirilmektedir. DNA bilgisine ek olarak,
cozlimsuz kalmis bircok vakada kisiye 6zgl mikrobiyom bilgisi de
kullanilabilmektedir (Neckovic vd., 2020). Ozellikle bireyin temas
ettigi ve ona ait oldugu disundlen cep telefonu, bilgisayar ve kisi-
sel esyalari kisiye ait mikrobiyomu tasimaktadir (Sekil 6] [Hamp-
ton-Marcell vd., 2017).

Sekil 6

Faile ait esyadan mikrobiyom calismasiyla sipheliyle dislama/dahil
etme

Al

>
el

Ev, ofis, sinif, 6grenci yurtlari, tuvalet ve metrolar gibi acik ve kapa-
li alanlarda yapilan ¢esitli calismalar insan mikrobiyal analizlerin
ayirt edici 6zelliklerinin 6nemini ortaya koymustur. Kisi bir ylizeye
temas ettiginde, sahip oldugu mikrobiyotayi bu ylzeye aktarmak-
tadir. Boylece olay yerinden elde edilen ve stipheliye ait mikrobiyal
profil karsilastirilarak parmak izi veya STR ile DNA analizi gibi sis-
temlere benzer olarak kimliklendirme icin kullanilabilmektedir
(Wilkins vd., 2021).

Adli amacli olarak yapilan mikrobiyom calismalari temel olarak
kimliklendirme, vicut sivilarinin kimliklendirilmesi, beslenme ve
saglik, cografi konum, otopsi ve enfeksiyon gibi incelemelerle in-
san mikrobiyomunun belirlenmesine dayanmaktadir. Ginlimuzde
gelisen teknolojiyle beraber mikrobiyal genom analizi daha kolay
ve uygun maliyetli olarak analiz edilmektedir. SUphelinin kimlik-
lendirilmesinin yani sira biyoterdrizm ve biyo-suclar gibi konu-
larda mikrobiyal analiz blyik 6nem tasimaktadir Gelecekte ise
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mikrobiyal analizlerin de insan kimliklendirmesine yardimci ola-
bilecek rutin uygulamalara girmesi beklenmektedir (Schmedes
vd., 2019) (detayli bilgi icin Bkz. Bolum 1.3 ve 1.4).

Sonuc¢

Son yirmi yilda yasanan teknolojik ve bilimsel gelismeler adli ge-
netikte de yeni markirlarin kesfedilmesini ve uygulanmasini sag-
lamistin. Adli bilimlerde elde edilen verilerin yiksek dogrulukta
ve glvenilirlikte olmasi gerekmektedir. Bu yeni markirlarin bir
kismi FDP ile ilgili (g6z, sac rengi, yas gibi) yeterli diizeyde dog-
ruluk verse de bazi fiziksel ézellikler (kellik, boy uzunlugu gibi)
icin yeterli dogruluk seviyesine ulasilamamistir insan kompleks
bir organizma oldugundan bazi 6zellikler basit bir sekilde acikla-
namamaktadir. Ancak bu kompleks organizmayr anlamaya yonelik
calismalar devam etmektedir.
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