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oz

Mitokondriyal DNA (mtDNA) ¢alismalar1 tip, genetik, antropoloji ve arkeoloji birlikteligi
ile sekillenmektedir. Caglar boyunca degisen akrabalik iliskileri, gog yollarinmn tespiti, gesitli
nedenlerle yer degistiren topluluklar, evrimsel gelismeler, tarihi bilinmezlerin aydinlatilmasi ve
maternal kalitimli mitokondriyal hastaliklar hakkinda vazgecilmez bir bilgi kaynag: olmustur.
Arkeolojik kazilardan elde edilen insan kalintilari ile yapilan mtDNA - haplogrup ¢alismalari,
molekiiler genetik tekniklerin ve yeni nesil dizileme teknolojilerinin gelisimi ile klasik
antropolojik yaklagimla elde edilmesi miimkiin olmayan verilere ulasmamiz1 saglamaktadir.
Bu derlemede antik ve modern insan materyallerinden elde edilen mtDNA ¢aligmalar:
incelenmigtir.

Anahtar kelimeler: mtDNA, Haplogrup, Arkeogenetik

ABSTRACT

Mitochondrial DNA (mtDNA) studies have been formed within the network of medicine,
genetics, anthropology, and archeology. It has been an indispensable source of knowledge
in relation to population relationships, migration routes, evolutionary developmental steps,
and enlightening historical unknowns over the ages as well as being essential in researching
maternally inherited mitochondrial diseases. mtDNA - haplogroup studies provide us advanced
data with molecular genetic techniques and the development of next-generation sequencing
technologies, which cannot be obtained with the classical approach of anthropological studies.
In this review, mtDNA studies obtained from ancient and modern human materials were
reviewed.
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GIRIS

Mitokondriyal DNA caligmalari, dogasi itibari ile
multidisiplinerdir. Tarihsel veriler ve objeler 151g1nda
elde edilen bilgiler, arkeolojik buluntularla somutlas-
tirilir; antropolojik incelemeler kalintilardan insanin
yasayisina dair bilgiler sunarken; radyolojik ve mo-
lekiiler temelli incelemelerden elde edilen veriler
insan goziiyle yapilan makroskobik incelemelerin
sunamayacagi detaylar1 verir. Magaralarin diisiik si-
caklik ve neme sahip ortaminda bulunan, biitiinli-
gtinii koruyabilen eski biyolojik materyallerden elde
edilen DNA 6rnekleri oldukga degerlidir. Antik DNA
caligmalarinin artmast ile antik ve modern insana ait
verilerin karsilastirilma imkani dogmustur. Bu bu-
luntular tagidiklar: genetik bilginin yaninda o bireyin
i¢inde yasadig1 toplulugun sosyal ve kiiltiirel agidan
baska hangi topluluklarla yakin iliskide oldugu, ya-
sayislari, beslenme 6zellikleri ve ¢evrelerine uyum-
lar1 hakkinda farkl: bilgileri de sunma potansiyeline
sahiptir. Bu derlemede antik ve modern insan ma-
teryallerinden elde edilen mtDNA ¢aligmalar: ince-
lenmistir.

GENEL BILGILER

Mitokondriyal Genom

Mitokondri; oksidatif fosforilasyon, hiicre i¢i sin-
yal mekanizmasi, metabolik denge, yaslanma ve apop-
toz gibi gesitli hiicresel siireclerin diizenlenmesinden
sorumludur. Mitokondriyal genomda korunmus ve
daha az korunmus bolgelerin varlig1 ve niikleer
DNAdan (nDNA) daha yiiksek oranda gézlenen mu-
tasyonlar mtDNAnin tek tiplesmesini engeller. Bu
durum, mtDNA’y1 hem ayni veya farkli popiilasyon-
lardaki bireyler, hem de aralarinda uzak iligki bulunan

Tablo 1. nDNA ve mtDNA arasindaki farkliliklar

tirler ile karsilastirma ¢alismalari i¢in uygun bir
parametre haline getirir. mtDNA dizi analizleri so-
nucu cesitli haplotip ve haplogruplar tanimlanarak
mitokondriyal aktivitenin evrimsel siiregteki gelisimi
ile iligkilendirilmistir (1).

Mitokondriyal genom ile yapilan filogenetik ana-
lizler, proto-mitokondri olarak da adlandirilan a-pro-
teobakterinin tiim mitokondrilerin ortak atasi oldu-
gunu gostermistir. Aralarindaki bu bag, okaryotik
hiicrelerin olusumunu agiklayan teorilerden biri olan
endosimbiyotik teori ile ifade edilmistir (2). 1967
yilinda Lynn Margulis tarafindan ortaya atilan “en-
dosimbiyotik teori’ye gore bugiin mitokondri ve
kloroplast gibi kendi 6zgiin DNA’1 bulunan organel-
ler, prokaryotik bir hiicrenin endositoz ile 6karyotik
bir hiicreye alinmasi ve bu iki hiicrenin ortak bir
yasam gelistirmesinden koékenlenir (3). Bu siirecte
mitokondriyal genom bugiinkii seklini alirken bazi
atasal ve 6zgiin fonksiyonlarini yitirmis; bunlar: fark-
It hiicresel birimlere devretmis ya da dkaryotik hiic-
rece devsirilmistir (4). 1.500'den fazla peptidi igeren
mitokondriyal proteomda yalnizca 13 polipeptit
mtDNA tarafindan kodlanir. Hiicrede rRNA sentez-
lenmesine ragmen mitokondri zarindan gegememek-
te ve bu durum mitokondriye 6zgii rRNA tiretimini
zorunlu kilmaktadir. Farkli hiicre tiplerinde mito-
kondri sayist ve buna paralel olarak mtDNA orani
degismekte, gerceklesen fonksiyonlarin tek bir mer-
kezden denetlenebilmesi ve diizenlenebilmesi zor-
lagmaktadir. Bu nedenle organizmanin yapisi, hiicre
tipi ve enerji ihtiyacina gore mitokondrilerde farkl
gen setleri bulunur (5).

mtDNA ve nDNA Arasindaki Farkliliklar
Mitokondriyal genetik kodlar ve niikleer kodlar
arasinda stop kodon sayilar1 gibi baz: farklar vardur.

nDNA

mtDNA

Cift iplikli ve lineer yapili

Cift iplikli ve halkasal yapilt

Belirli sayida kromozom igerir

Tek bir kromozom igerir

Niiklear matrikste, belirli bir bolgede bulunur

Mitokondriyal matrikste serbest halde bulunur

~3,3 milyar bg icerir

~16.569 bg

~20.000 gen igerir

~37 gen igerir

Cesitli koruma mekanizmalari ile sikica korunur

Ozellesmis bir koruma mekanizmas1 yoktur

Genler genomun ~%1-1,5 kadarini kapsar

Intron igermez, genler yogun yerlesimlidir

mtDNA’nin mutasyon hizi, nDNA’ya gore 25 kat daha yiiksektir
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Tablo 1de nDNA ve mtDNA arasindaki temel fark-
liliklar toplu olarak verilmistir:

nDNA ile arasindaki en biiyiik fark, halkasal ya-
pis1 ve mtDNA genlerinin ¢ogunun (~% 93) intron-
suz olmasidir. 16.569 baz cifti (b¢) uzunlugundaki
mtDNA, 13 polipeptit ve 24 RNA bileseninin (22
tRNA ve iki rRNA) tiretiminden sorumlu 37 gen ve
diizenleyici elementlerinin yaninda kodlamayan kont-
rol bolgesi D-dongusi (loop) igerir. D-loopun mo-
lekiil icindeki uzunlugu ve konumu tiirler arasinda
buytk farkliliklar gosterir (6, 7).

DNA hasarlarina karst koruyucu bir mekanizma-
nin eksikliginde mtDNAdaki mutasyonlar sonucu
olusan degisimler geri dontisiimsiiz hale gelir ve ge-
nomunda birikir. Genom boyutunun kii¢iik olmasi,
genler arasi intronik boélgelerin yoklugu ile yogun
yerlesimli ve kismen ¢akisan genler mtDNAnin agik
bir hedef haline gelmesinin dniinii agar. Bu 6zelligin
bir sonucu olarak modern veya arkaik donemler da-
hil olmak {izere insan popiilasyonlar: i¢indeki ve/
veya arasindaki demografik degisimler de goz 6niine
alindiginda mtDNA 0,5x10® b¢! yil! mutasyon ora-
nina sahiptir (8). Genomdaki “Hotspot bolgeler”
mutasyonlara yatkinlig: yiiksek alanlardir; ‘Hyper-
variable I’ (mutasyon orani yaklasik 3,6x10°) ve ‘Hy-
pervariable II' (HVI ve HVII) denilen bu bolgeler
mitokondriyal genomdaki en yiiksek mutasyon ora-
nina sahip yerlerdir. Bu etkiler bir arada degerlendi-
rilince memeli mtDNAsinda nDNAdan 25 kat daha
sik mutasyon gerceklestigi goriiliir (8).

Insan genomundaki “secilim baskist (selective
pressures)” ile iligkili bolgeler, basta enfeksiyon has-
taliklar1 olmak tizere, topluluklarin karsilagtiklar:
cesitli evrimsel ve cevresel baskilarin etkilerine ge-
nomun diger bolgelerine gore daha agiktir. Kodlayan
bolgelerdeki cesitliligi saglayan adaptasyonlarin ¢o-
gunlugunun son 6.000 ila 13.000 yilda, Neolitik Dev-
rim doneminde gerceklestigi gosterilmistir (9).

Darbogaz Etkisi

Bir oositin sahip oldugu mtDNA kopyalarinda,
yabanil ve mutant mitokondriyal genomlarin bir ka-
risimi gozlenir. Erken embriyonik donemdeki gene-
tik darbogaz (kisitlanma ve ardindan gézlenen artis),
toplam mitokondri sayisini etkili bir sekilde birkag

ylize ve mtDNA miktarini birkag bin kopyaya kadar
diisiirtir. Bu basamakla birlikte darbogazdan sonra
erken donemindeki embriyonun hiicrelerinde mutant
ve yabanil tip mtDNA yiizdesi (yani heteroplazmi
seviyesi), oositin veya annenin sahip oldugu somatik
hiicrelere gore oldukea farkli olabilmektedir (10).
2018 yilinda yapilan bir ¢aligma ise bulgulariyla bu
bilgiyi degistirmeye adaydir. Bagimsiz merkezler ta-
rafindan aralarinda akrabalik olmayan >3 kusakli
ailelerde, farkli metodlar kullanilarak yapilan testler
ile babaya ait mtDNAnin da bir sonraki kusaga ge-
cebilecegi ilk defa ikna edici sekilde gosterilmis ve
otozomal dominant benzeri bir kalittm modeli go-
rildigi belirtilmistir. Fakat bu oranin disiik oldu-
gunun diisiniilmesi nedeniyle mtDNAnNin annesel
kalitim ile aktarildig bilgisi gegerliligini bugiin i¢in
korumaktadir (11).

Fetal gelisim siirecinde bireyin cesitli doku/or-
ganlarinda farkl seviyelerde heteroplazminin goz-
lendigi durumlar da mevcuttur. Bu durum farkh
yabanil tip/mutant oranina sahip mtDNAlarin bir
sonraki kusaga aktarilmasina ve farkli mtDNAya
sahip cocuklarin dogmasina neden olur. Heteroplaz-
mi, farkli yollarla meydana gelebilir (10):

o Anneden kalitilan iki veya daha fazla farkli
yapida genetik materyale sahip yumurta ile,

o Anneden alinan mtDNAnin bir¢ok mutas-
yona ugramaya devam etmesi ile. Somatik hiicreler-
de mtDNA replikasyonu sirasinda meydana gelen
mutasyonlar sonucunda, mtDNA kopya sayist ile
orantili sekilde yeni mutasyon oraninin da yiiksek
olmasi kaginilmazdir (bir diploid organizma milyar-
larca hiicre igerebilir ve her hiicre niikleer genlerden
ikiser kopya igerir, ancak ytizlerce veya binlerce mtD-
NA kopyasina sahiptir).

o Az miktardaki babasal mtDNAnin aktaril-
mas1 onemli bir heteroplazmi kaynagi olabilir. Sper-
min mitokondrileri dollenme sirasinda yumurtada-
ki yikimdan kagabilir, boylece embriyo annesel ve
babasal mtDNA molekiilt i¢in az miktarda da olsa
heteroplazmik olacaktr.

Ayni mtDNA molekiiliinde farkli derecelerde ko-
runmus bolgelerin varlig1 ve niikleer DNA’ya gore
artmis mutasyon orani, mtDNAy1 hem popiilasyon-
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larda bireyler arasi, hem de farkl tiirler aras: karsi-
lastirmalar i¢in uygun bir ara¢ yapmaktadir. Varyant-
larin dagilimlar1 ve goértilme sikliklari, kiltiirel
ozellikler ve cografi engeller gibi insan gruplarinin
etkilesimine dayali gesitli faktorlerin etkisiyle sinur-
lanmaktadir (9, 10). Bir popiilasyon igerisinde de
kitlik, hastalik, savas gibi nedenlerle kii¢iilme, bir
popiilasyon darbogazi meydana gelebilir. Geriye ka-
lan bireyler arasinda genetik cesitlilik de azalacagin-
dan ana grubun yaninda alt gruplagsmalar ve alel
frekanslarinda degisiklikler meydana gelir. Alel fre-
kansi, bir alelin popiilasyondaki toplam alellere olan
oranidir. Bir varyantin toplum igerisinde goriilme
sikligini etkileyerek alel frekansinda degisime yol
acan etmenler Tablo 2'de verilmistir.

Tablo 2. Bir varyantin alel frekansinda degisime yol acan
etmenler

Dogal segilim

Mutasyonlar

Kiigiik popiilasyon boyutu
Topluluk igerisine gen akist

Genetik stiriiklenme
Rastgele olmayan giftlesme ile popiilasyon iginde aleller
homojen dagilir
Insan mtDNA HVI ve HVII bolgeleri gesitliligi
Popiilasyonlar arasi birey gogleri ve ireme sonucu alel
aktarimi

Dogal engeller =» Coller, okyanuslar, i¢ denizler, daglar

Yapay engeller = Cin seddi, otoyollar, barajlar, kanallar

Haploid yapidaki mtDNAda, genetik gesitliligin
anahtarlarindan biri olan rekombinasyonun gergek-
lesmemesi ve annesel kalitimin goriilmesi, meydana
gelecek bir degisimin kiigiik topluluklarda daha kolay
sabitlenmesini saglar. Genetik degisimler ile bireyler
arasi farkliligin orani artmis olur ve daha ¢ok sayida
belirteg elde edilir. Bu ayni zamanda filogenetik agac-
larin yeniden yapilandirilmasini ve analizlerini ko-
laylastirir, mtDNA ve haplogruplar, tarihsel veriler
ve arkeolojik buluntular ile birlikte incelendiginde
tarih boyunca gerceklesen gocler hakkinda bilgi ali-
nabilir (12).

Haplogruplar

mtDNA caligmalari i¢in yaygin olarak kullanilan
teknik, mtDNAnin 6zgiin bir boliimiiniin polimeraz
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zincir reaksiyonu (PZR) ile ¢ogaltilmasina miiteakip
dizilenmesini icerir. Hedeflenen mtDNA havuzu,
yaygin ve daha az rastlanan mtDNA varyantlarini bir
arada igeriyorsa, geleneksel Sanger dizileme yontemi
nadir varyantlarin varligini ortaya ¢ikaramaz; ancak
nadir varyantlar i¢in tasarlanmig 6zgiin primerlerin
kullanilmast ile tespit edilebilir (10). Teknolojik ge-
lismeler ile birlikte her giin giderek artan sekilde
kullanilan yeni nesil dizileme teknolojileri tiim ge-
nomun incelenmesini saglayarak, akrabalik iliskile-
rinin arastirilmasinda sadece mtDNA'nin degil, tiim
genomdaki farkl: tekrar dizilerinin de kullanilmasi-
n1 saglamaktadir. Elde edilen dizi bilgilerinin ince-
lenmesi sonucu ¢esitli haplogruplar tanimlanmustir.

Haplogrup Yunanca tekli, saf anlamina gelen “hap-
lous” kelimesi kokenli olup; kusaklar arasindaki ge-
netik aktarimin takip edilebildigi, ortak atadan iti-
baren birlikte kalitilma egilimindeki ayni gen
degisimlerinin goriildiigii kromozomal bélgeleri/gen
serilerini tanimlar (13). Mutasyonlarin birikimi so-
nucunda genomda zamanla belirgin annesel ve ba-
basal kalitim ¢izgileri olusur. Bu 6zellikteki mtDNA
ve Y kromozomunun rekombinasyon yapmayan
bolgeleri filogenetik analizler i¢cin uygun genetik be-
lirteglerdir.

Haplogrup incelemelerinin kullanim amaglari
sunlardir (14):

o Farkli insan popiilasyonlarinin kiiresel go¢
yollarini izlemek

o Tarihin farkli donemlerinde farkli kiiltirle-
re ev sahipligi yapmuis bolgelerdeki niifus devamlili-
gin1 belirlemek

o Toplumda sik rastlanan varyantlarin fonk-
siyonel etkilerini incelemek

o Etkisiz oldugu diisiiniilen varyantlardan yola
¢ikarak popiilasyonlari tahmini yagini tespit ede-
bilmek

Belirlenen en tist haplogruplar, mtDNA filogene-
tik agacinda ana dala karsilik gelir. Her ana haplogrup
bulunma siralarina gére Adan Z’ye dogru adlandiri-
lir. Bat1 Avrasya popiilasyonlarinda H, HV, I, ], K, M,
N, R, T, U ve Z daha sik gézlenirken; A, B, C, D, F
haplogruplar1 Orta ve Dogu Asya popiilasyonlarinda
6n plana ¢cikmaktadir. Haplogrup X, Kafkas haplogru-
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bu olarak kabul edilmistir ancak Amerikan yerlile-
rinde de sik¢a bulunmaktadir. Tiim haplogruplarin
atast olan L, 6 alt gruba sahiptir; bu dallardan biri
olan L3 Afrika disindaki gruplarin orijini olarak ka-
bul edilmektedir (14).

Son yillardaki ¢alismalarin ardindan Homo sa-
piens’in Afrikadan ¢ikis1 ~300 bin yil 6nceye (byd)
tarihlenmistir ve ~60-80 by6 diger kitalarin Homo
sapiens tarafindan kolonilestirilmesinin basladig:
digtintilmektedir (15). 2017 yilinda Giiney Afrika,
KwaZulu-Natalde bulunan yedi bireyle yapilan ¢a-
lismada modern insan topluluklarinin evrimsel ola-
rak ayrilmasinin 350.000 ila 260.000 yil 6nce oldugu
tespit edilmistir (16).

[lk modern insanlar ~43 by$ Avrupa’ya taginmis,
M ve N mitokondriyal haplogruplarini beraberinde
gotiirmis, ardindan kitada hakim tir olan Homo
neanderthalensis’in yerine gegmeyi basarmistir (17,
18). Ust Paleolitik donemde (~27-19 by®) erken Av-
rupali avci-toplayicilarin demografik yayilma ve ge-
netik degiskenligini 6nemli 6l¢tide etkilemis sert bir
iklim olay1 olan Son Buzul Cag1 gergeklesmistir (Last
Glacial Maximum/LGM) (19). LGM 6ncesi Avrupa
popiilasyonlart M, R ve U mtDNA haplogruplari ile
karakterize edilmisse de; LGM genetik gesitlilik i¢in
bir darbogaz olusturmustur ve bu nedenle U alt hap-
logruplari, erken LGM paleolitik donem insanlarin-
da ve Avrupa avci-toplayicilarinda gozlenen tek soy-
dur (20, 21). Avrupadaki mitokondriyal verilerin
analizi, mtDNA soylarinin ¢ogunun LGMden sonra,
muhtemelen siginak olusturan magaralarda hayatta
kalan kii¢iik popiilasyonlardan kaynaklandigini gos-
termektedir. H ve V gibi Bat1 ve Orta Avrupa’ya ya-
yilan mtDNA soylarinin ¢ogunun Franco-Cantabri-
an siginagindan geldigi diisiincesine ragmen, bu
haplogruplarin LGM sonrasi donem avcl toplayici-
larindaki yeri hakkinda yeterli genetik veri yoktur
(21). Benzer sekilde Italyadan yayilan U5b3 alt hap-
logrubunun da olas1 bir istisna oldugu diistintilmek-
tedir (22).

Haplogruplarin kesigim ve farkliliklarinin krono-
lojik takibi ile bir tarihi donemde yasamuis bir toplu-
lugun haplogrup/lar1 belirli bir hata orani ile tanim-
lanabilmektedir. Bu diisiince ile ortak haplogruplara

sahip cesitli kiiltiirleri ve topluluklari kapsayan hap-
logrup paketleri tanimlanmistir (23). Ornegin Ca-
nak-Comlek Kilttri donemi (“LBK, Linear Pottery
Culture”, MO 5500-4775) kalintilarinda tespit edilen
Nla, T2, K, J, HV, V, W, X haplogruplar1, mitokond-
riyal “Neolitik Paket” olarak ifade edilmistir. Erken
LBK Dénemi’nin neolitik ¢iftcilerinde N1a haplogru-
bunun izleri yiiksek oranlarda goriilmektedir (24).
N1a haplogrubu, Macaristan ve Fransa topraklarin-
da yasamis diger Neolitik bireylerde de tanimlanmig-
tir, ancak Iber Yarimadasrnin Erken Neolitik grup-
larinda tespit edilmemistir (25, 26, 27). Bu veriler
is1g1nda Yakin Dogudan Avrupaya giden bagimsiz
bir Neolitik yol olabilecegi séylenmistir. Ayrica bu
durum Erken Neolitik insanlar ile bugtiniin Avrupa-
lilar1 arasinda genetik bir devamlilik olmadigini or-
taya ¢ikarir ve bu da Neolitik Dénem sonrasindaki
nifus hareketlerini isaret eder (28).

Avrupaya giden go¢ rotalarindan birinin tizerin-
de yer alan Bulgaristanda Traklar ile iliskilendirilen
ti¢ nekropolden ¢ikartilan 25 Bronz Cagi bireyine ait
mitokondriyal genomlar ile yapilan analizlerde; ma-
ternal gen havuzunun Bat1 Avrasya haplogruplarina
benzer oldugu saptanmistir. Tarihte farkli donemler-
de de bir kesisim noktasi olan bu bolgenin genetik
mirasinin giiniimiiz Bulgaristan, Balkanlar ve Avru-
pa gen havuzuna evrildigi siirecin ¢ikarilacak yeni
materyallerle aydinlatilabilecegi diistiniilmektedir
(29).

Akdeniz diger Avrupa denizlerine kiyasla sahip
oldugu diisiik besin igerigi, yiiksek tuzlulugu ve cog-
rafi olarak izole kiiltiirleri nedeniyle, topluluklarin
hayatta kalabilmesini aralarindaki etkilesimlerin de-
vamliligina bagh kilmistir. Fenikeliler ve Eski Yunan
kolonileri déneminden itibaren gelisen denizcilik
faaliyetleri kiiltiirlerin ve niifuslarin genetik havuzu-
nun sekillenmesine katki saglamis; Akdeniz iizerin-
den gerceklesen ¢ok sayida go¢ olayi iig kita (Avrupa,
Afrika ve Asya) arasinda koprii olma rolii nedeniyle
insan yayiliminda her zaman 6nemli bir rol oynamis-
tir. Akdeniz’in kuzey ve giineyinde yasamis gruplar
karsilastirilirken yapilan genetik mesafe 6lgiimleri ile
bu cografi ayrim belirgin sekilde goriilmekte, av-
ci-toplayici veya antik/modern gibi ayrimlar yapila-
bilmektedir (30).
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Bu nedenlerle Anadolu, Akdenize kiyis1 bulunan
6nemli bir yasam merkezi olup, go¢ yolu ve genetik
bilgi kaynagidir. Bugiin Batman sinirlari igerisinde
yer alan, tarihte bir¢ok niifus degisikligi yasanmuis
Cemialo Sirtrndan ¢ikarilan 16 Erken Demir Cag1
bireyi ile Bat1 Avrasya’ya ait 14 antik ve 13 modern
kentten 467 bireyin mtDNA veri setlerinin (HVRI-II)
kiyaslanmasiyla;

o Cemialo Sirt1 6rneklerinin mtDNA haplotip
bilesiminin bolgede yasamis kendinden 6nceki ve
sonraki popiilasyonlara benzedigi (H, HV, M, N, R
ve U2 makro haplogruplari i¢in),

o Bugiin Bati1 Avrasyada en sik rastlanan
makrohaplogruplardan olan H haplogrubunun ¢a-
lisma veri setinin %40’tan fazlasina denk geldigi (n=5)
ve en yaygin haplogrup oldugu,

»  Bolgeye 11.yy Selguklu akinlari sonrasi Orta
Asyadan geldigi diistiniilen M makrohaplogrubunun,
Demir Cagrna tarihlenen bireyde (n=1; M1al) tespit
edilmesinin bu iddia ile ¢elistigi,

o Avrupa Paleolitik ve Mezolitik popiilasyon-
larini yansitan U2 haplogruplu bireye de rastlandig:
(n=1) goriilmustiir.

Bu bulgular ile bolgenin yalnizca kiiltiirel agidan
degil annesel soylar acisindan da gesitlilige sahip ol-
dugu gosterilmistir. Ek olarak saptanan HV, H8, N1a-
lalal, R2 ve R6 (Neolitik iftci popiilasyonu) hap-
logruplari, bolgenin gegmiste Neolitik Kuzey Suriye
ve Kuzeybati Anadolu popiilasyonlari ile, modern
popiilasyonlardan ise Kibris, Urdiin, Azerbaycan,
Giineydogu Anadolu ve Suriye ile benzer haplogrup
oriintiistine sahip oldugu gozlenmistir (31).

Catalhdyiik’te birbirine bitisik planly, iginde 6lii-
lerin gomiilii oldugu evlerin birinden (Bina 96) elde
edilen 10 bireyden, 6zellikle kadinlar ve ¢ocuklarin
farkli mitokondriyal haplotiplere sahip olmasi, tipik
bir Catalhoyiik evinin biyolojik akrabalarla 3-4 nesil
boyunca kullanildig: bilgisi ile birlestiginde bu gesit-
liligin patrilokalite ile agiklanabilecegi ditgtiniilmiis-
tiir (32).

Giineybati Anadoluda yer alan, Geg Neolitik d6-
nemden Roma donemine kadar buluntulara rastla-
nilan Cine-Tepecik kazi alaninda erken Tung Cagrna
tarihlenmis ii¢ bireye ait mtDNA analizlerinde J1d,
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H2a2al ve R haplogruplar: saptanarak heterojen bir
annesel soyun oldugu gézlenmigtir. Neolitik donem
Anadolu gen havuzu ile de karsilastirildiginda Kal-
kolitik dénem ve Tun¢ Cagrndan itibaren degisim-
lerin basladig1 gortlmiistiir (33).

Edremit Korfezinde kerestecilik ve gemi yapimi
ile inlenmis Antandros antik kenti, Eski Yunan ve
Roma dénemlerinde parlak zamanlarini yasamais gii-
niimiizde de hala yerlesimin goriildiigii bir merkez-
dir. Buradaki kazilardan ¢ikarilmis 6 bireye ait mtD-
NA ¢alismalar: sonucunda 2 bireyde H2a2a, 1
bireyde H2a2al, 1 bireyde Hln (T146C) ve 1 bireyde
Ub5a haplogruplar saptanmistir. Bu bulgular, ticaret
yapilan biiyiik sehirlerdeki karisik popiilasyon ile
uyumlu olmakla birlikte; U5a haplogrubunun goriil-
mesi, daha eski donemlerde de yerlesime tabi oldu-
gunu distindirmistir (34).

Sagalassos antik kenti kazilarindan elde edilen,
Roma ve Orta Bizans dénemlerine tarihlenen 24 bi-
reye ait mtDNA ve yakinindaki Aglasun yerlesimin-
den modern mtDNA 6rnekleri ile yapilan FST gene-
tik mesafe, PCA, paylasilan haplotipler diizeyi coklu
analizlerin sonuglar1 karsilastirildiginda; bolgedeki
mtDNA haplogrup frekanslarinin Dogu Avrasya ko-
kenli makrohaplogrup M hari¢ homojen kaldig1 ve
anlamli bir farka sahip olmadig1 gézlenmistir. Roma
donemi Sagalassos'unun maternal genetik bilesimi,
Orta Bizans 6rneginde gozlemlendigi gibi tipik bir
Bat1 Avrasya havuzudur. Tarihi bilgiler 1s51g1nda M
haplogrubu, gliniimiizden MS 11. yiizyildaki Ana-
dolu’nun Selguklularca fethine kadar genis bir tarihi
aralikta tanimlanabilir. Bu veriler bize kii¢tik bir Ana-
dolu antik yerlesim bolgesi olan Sagalassos ve ¢evre-
sinde yasayan insanlari etkileyen demografik degi-
siklikleri daha iyi aciklamak i¢in tarihi bulgu ve
belgelerin yaninda biyolojik materyallerin de ayr1 bir
oneme sahip oldugunu gostermektedir (35).

Bir toplulugun genetik devamliligini incelerken,
tarihi kayitlarda yerini almus ¢esitli 6l¢eklerdeki afet-
ler ve giigliikkler karsisinda hayatta kalma modelleri
de olusturulabilmektedir. Kokenleri izerine sorularin
hala kafa kurcaladig: ve siklikla Anadolu kokenli
olduklari soylenen topluluklardan Etriisklere ait iki
nekropolde bulunan 14 birey, Orta Cag’a tarihlenen
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Etriisk bireyleri ve 4.910 giiniimiiz Akdeniz havzas:
bireylerine ait mtDNA HVR bélgeleri incelenmis;
diger Etriisk genetik devamlilik galigmalarindan daha
biiyiik bir 6rneklem olusturulmustur. Uygulanan
farkli go¢ analizleri modern Toskanalar ve Herodot'un
Etriisklerin anavatani olarak kabul ettigi Bat1 Ana-
dolu sakinleri arasinda bir soy baglantis: olabilece-
gini gosterse de; bin y1l boyunca gergekgi olmayan
karsilikli bir tam izolasyon varsayimi altinda bile,
Toskana ve Anadolu gen havuzlarinin muhtemel ay-
rilmasinin Etriisk kiltiriinin baslamasindan ¢ok
once, en azindan Neolitik zamanlarda gerceklesmis
olacagy; dolayisiyla topluluklar arasi izolasyonun ol-
madi81, go¢ durumunda ise topluluklarin daha ge¢
bir tarihte birbirlerinden ayrilmis olabilecegi diisii-
niilmiistiir. Bazi izole 6rneklerde Etriisklerin genetik
mirasi siirse de giiniimiiz Toskanalilarinin maternal
soy olarak Etriisklerden gelmedigi tespit edilmistir.
Orta Cag’a tarihlenen bazi 6rnekler i¢in bir genetik
iliski s6z konusuyken 5. yy igerisinde go¢ nedenli
degisimlerin oldugu gorilmistiir (36).

Tarihi Gizemleri Cozmek

Popiilasyon c¢aligmalarinin disinda mtDNA ve
maternal soy takibi ¢alismalari sadece bilimsel aras-
tirmalarda degil tarihi kisilikleri daha iyi tanimak ve
tarihsel olaylar1 ¢oztimlemek amaciyla da kullanil-
maktadir. Ornegin; Fransiz Ihtilali sirasinda tahtta
olan XVI. Louis ve Marie-Antoinette’in oglu XVII.
Louis, tarihi kayitlara gore 8 Haziran 1795’te tiiber-
killozdan 6lmistiir. Yapilan otopsisinde ¢ikartilan
kalbi Paris’'te Basilique Saint-Denis’teki bir mezarda
tutulmustur. Oliimii sonrasi 6ne siiriilen iddialardan/
teorilerden biri, kendisinin Fransadan kagtig1 ve ye-
rine bir bagkasinin 6ldiigii yoniindedir. Daha sonra
XVI. Louis’in oglu oldugu iddias: ile ortaya ¢ikan
kisilerden biri de 1845 yilinda Hollandada 6len Carl
Wilhelm Naundorff’tur. XVII. Louise ait kalpten,
XVIIL Louis'in anne soyundan yasayan iki akrabasin-
dan (Romanya Kralicesi Anne ve kardesi Andre de
Bourbon-Parme), Naundorff’un kemik 6rneklerin-
den, yine XVII. Louisin iki teyzesi (Johanna-Gabrie-
la ve Maria-Josepha) ve annesi Marie- Antoinettee ait
sag 6rneklerinden elde edilen DNA bilgileri ile mtD-
NA D-loop analizi gerceklestirilmistir. Kalpten elde

edilen ve XVII. Louisnin anne soylu akrabasina ait
mtDNA D-loop dizisi ayni bulunmustur. Bu mtDNA
calismalari, bizlere kalbin XVII. Louise ait olduguna
dair giiglii kanitlar sunmaktadir (37). Sadece bu so-
nuglara dayanarak, XVI. Louis ve Marie- Antoinette’in
ogluna ait oldugunu kanitlamak elbette imkansizdur.
Giivenilir tarihsel bilgiler ile bireylere ait nDNA be-
lirteclerinin de karsilastirilmasi bu bilgi boslugunu
doldurabilir.

1991 yilinda Ekaterinburgda (Rusya) elde edilen
insan kalintilarinin son Rus Car1 II. Nikolay’a ve ai-
lesine ait olabilecegi stipheleri sonrasinda, ¢ikartilan
iskeletlerin kimliklerinin tespiti amaciyla; Carige
Alexandranin anne tarafindan biiyiik yegeni olan
Edinburgh Diikii Prens Philip ile yapilan karsilastir-
ma sonucu ¢ocuklarin ve anneleri oldugu diisiiniilen
bireyin mtDNA dizileri ayn1 ¢ikmigtir. Car II. Niko-
lay oldugu diisiiniilen kisiden elde edilen mtDNA
dizisi, Car'm anneannesinin soyundan kesintisiz ge-
kilde gelen iki akrabasi ile karsilastirildiginda ise bu
iki akrabada, 16.169 pozisyonundaki tek bir niikle-
otit hari¢ ayn1 dizi bulunmustur. Bu bulgularla bir-
likte de neredeyse bir ylizyildir siiregelen Prenses
Anastasianin katliamdan kagarak hayatta kaldig:
iddiast da tamamen yalanlanmistir (38). Caligmanin
yapildig tarihte uygulanan tekniklerin eksikliklerini
vurgulayan gesitli itirazlar bulunmakta, bu durumun
¢ozlimiiniin de modern teknikler ile genisletilmis
akraba galigmalarinda oldugu s6ylenmektedir (39-41).

SONUC

Antik DNA ile yapilan arkeogenetik ve antropoge-
netik calismalar icerisinde mtDNA haplogrup ana-
lizleri bityiik bir orana sahiptir. Bunun yaninda uni-
parental kalitilan mtDNA ile yapilan ¢alismalar nDNA
ile yapilanlara gore daha kisith bilgi vermektedir.
Ornegin bir bireye ait mtDNAda yeni bir mutasyonun
olugsmadigini diistiniirsek, birey ve kardesleri hatta
annesel soydaki akrabalar1 da ayni sonucu verecektir.
nDNAdan elde edilen veriler ise monozigotik ikizler
arasindaki genomik farkliliklar: dahi gosterebilmek-
tedir. Bugiin izolasyon zorluklarina ragmen tekno-
lojik gelismeler 15181nda antik DNA ile yapilan tim
genom dizileme calismalari literatiirde yerini bul-
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mugtur. mtDNA verilerinin niikleer genom verileri
ile birlestirilmesi bu alandaki ¢alismalar gliglendir-
mektedir.

Tarihi ve arkeolojik agidan gergek bir hazine olan
ve her ilde farkli medeniyetlere ait kalintilarin bu-
lundugu tilkemizde antik DNA ¢alismalarinin son
yillardaki artigt nemli bir gelismedir. Insanlik tari-
hind ana goc yollarindan biri olan ve koprii niteligi
tasiyan Avrasya, tim gizemlerini oturdugumuz, yii-
ridiigiimiiz, yasadigimiz bu topraklarin altinda sak-
lamaktadir. Yapilacak genetik ¢alismalarla elde edi-
lecek antik ve modern insana ait tiim genomik
veriler bizlere farkli topluluklarin nasil i¢ ice oldu-
gunu daha acik bir sekilde ortaya koyacaktir.
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