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Ozet 

Adli bilimler alamnda DNA tiplendirme prosedurleri gittikr;e artan oneme sahip olmu~tur. Bu makalede, adli 

bilimlerde kullamlan insan DNA polimOljizmleri ve onlarm tiplendirilmesinde kullamlan prosedurlerin aktanlma­

Sl amar;lanml~tlr. peR ve RFLP yontemleri ile bu yontemlere dayaZz single lokus polimorfizm ve multilokus poli­

morjizm, AMP-FLP, STR, DQAI +PM, mtDNA polimorjizmleri tanlmlanml~ ve tartl~llml~tlr. 

Anahtar Kelimeler: DNA, genetik polimorjizm, VNTR, RFLP, peR. 

DNA Polymorphisms and Typing Procedures Used/or Forensic Purpose 

Summary 

DNA typing procedures have become increasingly important in the jield of forensic sciences. In this paper, hu­

man DNA polymorph isms and typing procedures used for forensic purpose are reviewed. Single-and multi-locus 

polymorphism, AMP-FLP, STR, DQAI +PM, mtDNA polimorphism based on peR and RFLP methods described 

and discussed. 

Key Words: DNA, genetic polymorphism, VNTR, RFLP, peR. 

Giri§ 

Turleri birbirinden aYlran genetik §ifrenin (DNA) aym tilr i~inde de varyasyonlar gostermesi ve bu varyasyon­

lann molekLiler tekniklerle belirlenebilmesi, adli amac;h kimliklendirme ve patemite tayininde kullammmi gtinde­

me getirmi§tir. Ba§langlc;ta gen tirtinlerinin olu§turdugu genetik kontroll ti i§aretlerin serolojik ve immtinolojik yon­

temlerle identifikasyon ve kimliklendirilmesi yaplhrken, gtintimtizde dogrudan DNA teknolojisinin bu amac;la kul­

lamml vazgec;ilmez hale gelmi§tir. Boylelikle adli omeklerin kimliklendirilmesi ve akrabahk ili§kilerinin belirlen­

mesinde daha saghkh ve gtivenilir sonuc;lar ahnmasma olanak sunulmu§tur 0-5). Bu c;ah§mada adli amac;h kulla­

mlan DNA polimorfizmleri ve tiplendirme tekniklerinin gozden gec;irilmesi amac;lanmaktadlr. 

Genel BilgiJer 

DNA molekLil ti ic;indeki polimorfizmler bireysel ozelliklerin temelidir. 3 milyar bazdan olu§an insan DNA'sm-

da her bin bazdan birinin bireyler arasmda farkh olabilecegi belirtilmektedir (1). 

Adli omeklerden DNA tiplendirmesinde DNA'nm bu polimorfik ozelliklerinden yararlamlmaktadlr. 

DN A tizerinde c;e§itl i mutasyonlar sonucu olu§an polimorfizmler temel olarak iki slmfa aynlmaktadlr (4-7). 

l. Sekans (Site) polimorfizmleri 

2. Uzunluk (Length) polimorfizmleri 

1- Sekans polimorfizmleri: ilk ke§fedilen polimorfizmlerdir. Allelik varyasyon spesifik sekans bolgesindeki 

DNA molekiillerinden birinin insersiyon, delesyon veya yer degi§ikligi sonucu olu§maktadlr (4). Figtir l'de sekans 

polimorfizmini gosteren omek bir baz dizilimi bulunmaktadlr. HLA markerlannm hipervariable bOlgeleri ve mito-
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kondriyal DNA (mtDNA),mn D-loop bolgesi adli ama~h kullamlan sekans polimorfizmlerine omek verilebilir 

(1,2,7). 

A-) .......... TTGCAGCTT AGCCCGA TTCGATCGA .............. . 

B-) .......... TTGCAGCTT AGCCCGA TTCGATCGG .. ............ . 

C-) .. ........ TTGCAGCTT AGCCCGA TTCGATCGA .............. . 

Figiir 1. A, B ve C omeklerinde baz dizilim farkhhgl sonucu olu~an sekans polimorfizmi. (Figiir l'de A ve C'de 

belirtilen baz dizilimleri birbiri ile e~le§irken, B'nin baz dizilimi bu iki diziden tek baz degi~ikligi sonucu bir farkh­

hk olu~turmaktadlr.) 

2- Uzunluk Polimorfizmleri: Polimorfizmler aym zamanda insan genomunda belirli baz dizilimlerinden olu­

~an ~ekirdek iinitenin ~e~itli sayJiarda ardarda tekran ile olu~maktadlr. Dizinin tekrar sekansl birbirine benzemekte, 

ancak tekrann saYlsma bagh olarak olu~an baz dizisinin uzunlugu populasyondaki bireyler arasmda farkhhklar 

gostermektedir (8). Bu bOlgeler genellikle degi~en saYlda ardarda tekrarlar (Variable Number of Tandem Repeats; 

VNTRs) olarak bilinmektedir. VNTR'lar niikleotid veya niikleotidlerin delesyonu, insersiyonu ve\veya e~it olma­

yan krosing-over sonucu olu~abilmektedir. Klasik Mendel Yasalan'na uygun kahtlm gostermektedirler ve yiiksek 

aylrt etme giictine sahiptirler (4,6,8-11). 

Tammlanan VNTR polimorfizmlerinden ~ekirdek tekrar dizisi 6 bp'den biiyiik olanlar minisatellit veya Long 

Tandem Repeat (LTR), 2-6 bp arasmda olanlar mikrosatellit veya short tandem repeat (STR) olarak adlandmlmak­

tadIT. ~ekil l'de VNTR lokuslannm genetik varyasyonu ~ematik olarak sunulmaktadlT (2) . 

'" RFLP'de Restriksiyon tallllua bolges i veya PCR'da amplifikasyon 1l0ktasl 

c:::==J Tekrar bolge - SaN!. MIge 

Sekil 1. VNTR lokuslanmn genetik varyasyonu (2). 

POLiMORFizMLERiN T ANIMLANMASINDA KULLA NILAN YONTEM VE PROSEDURLER 

Sekans ve uzunluk polimorfizmlerinin analizi biyolojik omeklerin identifikasyonunda onemli bilgiler sagla­

maktadJT. Polimorfizmlerin analizinde iki temel yontem kullamlmaktadlf (1 ,2,6,7). 

A-) Restriction Fragment Length Polymorhphism (RFLP) 

B-) Polymerase Chain Reaction (PCR) 
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A-) RFLP 

Restriksiyon Endontikleaz enzimlerinin kullamldlgl bu yontemde, Restriksiyon Endontikleazlar restriksiyon 

bolgeleri olarak bilinen ~ift zincirli DNA'mn sadece spesifik baz dizilerini tammakta ve diziyi bu bolgelerden kes­

mektedir. Sindirim sonucunda kesme bOlgeleri arasmdaki uzakhk farklanna bagh olarak ~e~itli uzunluktaki DNA 

fragmanlannm bir kan~lml elde edilmektedir. O\u~an fragmanlar elektroforetik olarak ayn~tlflldlgmda ~ok saYlda­

ki DNA fragmammn bir stiriinttisti olu~maktadlr. Bu nedenle ~ift zincirli fragmanlar denattire edilerek tek zincirli 

hale donii~tiiriildiikten soma, nay Ion membran iizerine sabitle~tirilmekte ve uygun radyoaktif i~aretli problar ile 

hibridize edilerek (Southern Blotting) olu~an bantlann otoradyografik analizi yapllmaktadlf. Sindirilmi~ genomik 

DNA fragmanlanmn olu~turdugu bu tip varyasyon Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) olarak bi­

lim:nektedir (l). Tablo 1 'de adli ama~h kullamlan restriksiyon endoniikleaz enzimleri gosterilmi~tir (12-14). 

Tablo 1. Adli RFLP analizlerinde kullamlan Restriksiyon Endoniikleazlar (12-14). 

Enzirnler Kesirn Noktalan 

Hae III 5'- GG/CC-3' 

3'-CC/GG-5' 

Hinf I 5'-G/ANT C-3' 

3'-C TNA/G-5' 

Pst I 5'-C TGCA/G-3' 

3'-G/ACGT C-5' 

RFLP ile orij inal olarak spesifik bir restriksiyon enzim kesirn bOlgesinin varhgl veya yoklugunun ortaya ~lkan­

labilrnesi ile populasyonu ikiye aYlran nokta mutasyonlan yamnda, populasyonda yiiksek polirnorfizm gosteren 

VNTR lokuslan tammlanabilmektedir (4,6,10,11). RFLP ile VNTR lokuslanmn analizi iki ~ekilde yapllabilmekte­

dir; 
,------------------------------------------------------------------, 

~ R~'rtk.i,." ,",,"i i/o ,,"diftm 

~ ~~ 
()rm:k 

---------

Naylon rncl11hmna transfer 

C __ C::J 

Nayloll 
membrnn 

je1 

I'rohl. hibridiza'y,m 

E kstf'aktc DNA 

Southem bloting 

()ror;;:1dyografj 

~ 

Sekil 2. Single-lokus RFLP polimorfizmi (l ,2). 

.. 
- ------

+- - --

Elcktroforcz ik DNA fr.1gnl~\n lartntn aYfl~unhna;';l 

- -
-

X :rayfilm 
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1- Single-Iokus RFLP: Tek bir VNTR lokusu ivin, her birey birini anneden digerini babadan aldlgJ iki allele 

sahiptir. Bu iki allel jel Uzerinde her ikisi aym uzunlukta (homozigot allele sahip ki§ilerde) tek bant veya farkh 

uzunlukta (heterozigot allele sahip ki§ilerde) iki bant olu§turmaktadlL Tek VNTR lokusu ivin olu§turulan RFLP 

polimorfizmi single-Iokus RFLP adml alIr (9,11,12). ~ekil 2'de Single-Iokus prob kullamml ile olu§turulan RFLP 

(single-Iokus RFLP),nin §ematik sunumu aktanlml§tlr (1,2). 

2- Multi-Iokus RFLP: Benzer tekrar diziler aym zamanda ve§itli kromozomlardaki vok saYlda lokusta olu§abil­

mektedir. Benzer tekrar dizilerin bulundugu vok saYldaki lokustan allelik varyasyonlannm her birinin aym anda ta­

mmlanmasl mUmkUn olabilmektedir. Bu tip uygulamaYI gervekle§tiren Dr. Alec Jeffreys ve arkada§lan (15) 1985 

Yllmda ve§itli VNTR lokuslan tarafmdan payla§llan vekirdek dizilere dayah multi-Iokus DNA problan (33. 15 ve 

33.6) ile dU§Uk iyonik giivlU hibridizasyon ko§ullannda yaptlklan RFLP analizlerinde, birey spesifik bant patemi­

nin olu§tugu kompleks bir parva uzunluk polimorfizmi ortaya vlkarml§lardlr. Tammlanan multi-Iokus polimor­

fizm (multi-Iokus RFLP) parmakizi gibi bireye ozgii oldugundan, DNA fingerprinting (DNA Parmakizi) adl ile 

de amlmaktadlr (15-l7). 0 donemde DUnya'da bUyiik yankl uyandlran bu teknik ile elde edilen verilerin ilk kez 

yarglda delil olarak kullamml ingiltere'de 1986 yIimda bir seksiiel saldlfl ve cinayet olgusudur. Ardmdan Amerika 

Birlqik Devletleri'nde Federal Bureau of Investigation (FBI) 1988 sonbahannda rutin olgu vah§malannda DNA 

parmakizi tekniginin kullammma ba§laml§ ve sonrasmda geli§mi§ Ulke laboratuvarlan na hlzla girmi§tir (5,18). 

Analiz ivin kullamlan DNA miktan do gal olarak multi-Iokus ve single-Iokus RFLP'de farkhdlr. Multi-Iokus 

RFLP yontemi ile DNA biitiinliigU bozulmaml§ orneklerde ba§anh sonw;:lar almabildigi ve ayIrt etme giicUniin vok 

yUksek oldugu belirti lmektedir (18,19). Ancak single-Iokus RFLP'nin multi-Iokus RFLP'ye tartl§maslz UstiinliigU 

kabul edilmektedir (10,12,20-22). Bu iki sistemin ozellikleri a§aglda sunulmaktadlf: 

a- Single-Iokus RFLP ivin 20-100 ng genomik DNA yeterli olurken, multi-Iokus RFLP yakla§lk 500 ng yiiksek 

molekUler aglrhklI DNA'ya ihtiyav duymaktadlr (9,10,12). 

b- Single-Iokus RFLP'de tammlanan VNTR lokuslan yUksek primatlara spesifik iken, multi-lokus problan bir­

biri ile ili§kisiz tiirlerde vapraz reaksiyon verebilmektedir (10,20-23). 

c- Single-Iokus RFLP'de degerlendirilmesi ve yorumlanmasl daha kolay olan bir veya iki bant paterni elde edi­

lirken, multi-Iokus RFLP'de degerlendirmesi vok zor olan vok saylda bant paterni elde edilmektedir (10,24). 

d- Single-Iokus RFLP'de tammlanan lokuslann kromozomal lokalizasyonu ve diger lokuslarla olan baglantlsl 

belirlenebilmekte ve mutasyon oranlan multi-Iokus RFLP ile tammlanan paternlerden daha dii§iik bulunmaktadlf 

(25, 26). (Tablo 2). 

MLS SLS 

Aynm gUcU 10_11 10-3 

Tammlanan lokus saYIsI <;ok saylda Bir adet 

Baglantl (Linkage) Belirsiz Belirlenebilir 

Fragments 10-20 1-2 

Hassasiyet 500 ng 50 ng 

Tablo 2. Single-Iokus (SLS) ve multi-Iokus (MLS) sistemlerinin genel ozelliklerinin kar§lla§tlfllmasl (1 0). 

Normal §artlarda giivenili r ve etkili bir DNA tiplendirme metodu kabul edilen RFLP'nin radyoaktif i§aretli 

prob\ar kullammmda 4-6 haftaya uzayan bir identifikasyon siiresi ile zaman ve ekonomik olarak masrafII bir yon­

tern oldugu ifade edilmektedir. Bunun yanmda, klsmen yUksek molekUler aglrlIkh DNA gerektirdiginden parvalan­

ml§ biyolojik omeklerin analizinde etkinligi azalmaktadlr. RFLP metodolojisinde omek miktannm analitik ihtiyacI 
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kar~Ilayabilecek miktarda ve molekiiler aglrhkta oimasl gerekmektedir. Adli omekler ic;:in c;:ogunlukla bu ~artlar ye­

tersiz kalmaktadlr (27,28). 

Adli analizlerde ciddi sorun olan bu engel, 1985 Ylhnda Saiki (29) ve arkada~lanmn geli~tirdigi peR yontemi 

ile a~llml~ bulunmaktadlr. 

B-) peR 

Yontem, DNA'mn lSI ile denatiire edilerek c;:ift iplikc;:igin birbirinden aynlmasml (denatiirasyon, 90-95°C) taki­

ben, primer olarak adlandmlan klsa oligoniikleotid diziierin templat DNA 'ya yapl~masl (primer annealing, 55-

60°C) ve DNA polimeraz enzimi varhgmda templat DNA'ya komplementer olarak uzamasl (70-75°C) a~amalann­

dan olu§maktadlr. Bu iic;: a~ama bir dongii kabul edilmekte ve dongii saylSl ara~tmlan hedef DNA diziye bagh ola­

rak degi~mektedir (28, 30) (~ekil 3). 

~sentezj 
1 111 1 111 

H.,defDNA 

5' 3' 
. .... 111 11111111 

IIIIII' ~ 
3' 5' 11111111 

5' 3' ,/ 
... 1 II 1 1111111 

3' III ~ 5' 11111111 
~ 

5' 3' 
11 1 1 1 11 1 

... 1 11 
1 11 11 11 1 111 "- 5' 3' 

5' 3' ,/ 
1111 1 111 

... 1 I I ~ 
III ~ 111111 1 1 5' 

35' 3' 

... 111 11111111 

III ~ ~ 
5' 1 1 1 11111 

3'5' 3' 

... 1 II 1 11 1 1111 

111 "-
~ 

5' 1 1 111 111 
35' 3' 

... 111 1 1 1 11111 
~ III III' 5' ,/ 1111111 1 

3' 

20-30 di:;0l!U 

$ekil 3. peR dongiisii (28). 

peR ile hedef DNA dizisinin milyonlarca kopyasl yapilabildiginden, Adli amac;:h kimlikiendirme ve patemite 

tayininde ozel bir yere sahip olmu~tur (1,2,7,31-34) 
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Adli ama~h kullamian PCR 'a dayah polimorfizmler; 

1. Amplifiye par~a uzunluk polimorfizmi (Amplification Fragment Length Polymorphism AMP-FLP, STR) 

2. Reverse dot-blot analizi (HLA-DQ alpha, amplitype PM) 

3. Sekans analizi (mtDNA- mitokondriyal DNA) 

1. Amplifiye Par~a Uzunluk Polimorfizmi (AMP-FLP, STR) 

8-16 bp'lik ~eki rdek iinitenin tekran ile 100-1300 bp uzunlugunda tekrar iinite i~eren yapiiar AMP-FLP, 2-7 bp 

uzunlugundaki ~ekirdek iinitenin 10-50 kopya ardarda tekran ile 100-400 bp uzunlugunda tekrar iinite i~eren yapl­

lar STR adlDl almaktadlr (1). PCR'a dayah tiplendirrne yapiiabilen AMP-FLP ve STR sistemlerinin RFLP'ye daya­

h tiplendirrneden prensip olarak bir farkl yoktur. Baz dizilim uzunluklanmn klsa olmasl nedeniyle, restriksiyon en­

zimlerine gereksinim duymadan hedef baz dizilerinin ~ogaltIlmasl ve agaroz jelde yiiksek verimle aynml miimkiin 

olmaktadlf (33-36). 

Ancak STR lokuslannm AMP-FLP ve tammlanan diger polimorfik lokuslardan daha klsa olmasl, ozeIlikle adli 

orneklerin analizinde avantaj saglamaktadlr. ilk olarak Edwards ve arkada§lan (31,32) tarafmdan tammladlktan 

soma, genom boyunca dagIlml§ 'Yok saYlda STR lokusu bildirilmi§ ve adli ama'YiI kullamiabilirligi ara§tmlml§tIr. 

Lokus saYlsIDln 'Yoklugu adli omeklerin DNA analizi i'Yin geni§ bir kaynak olu§turrnaktadlr. Ancak adli ama'YiI kim­

liklendirrne ve paternite tayininde bazl temel kriterleri ta§lyan STR lokuslan kuIlanllmaktadlr. Bu temel kriterler 

kullamlan lokusun aynm. giiciiniin %90'10 iizerinde ve gozlenen heterozigotlugun % 70'in iizerinde olmasl, allellerin 

tahmin edilen uzunluklannm 90-500 bp arasmda olmasl, hassasiyeti yiiksek lokuslann se'Yilmesi, biyolojik omekler 

i'Yin uygun olmayan 'Yevre ko§ullan ndan toplanan orneklerden saghkh sonu'Y ahnabilmesi ve farkh biyolojik mater­

yallerden elde edilen DNA omeklerinden incelemelerin saghkh yapiiabilmesi gibi ozellikleri i'Yerrnektedir (35-40). 

Bu degerlendirrneler dikkate almdlgmda, kimliklendirrne ve patemite tayininde genellikle tetramerik STR 10-

kuslan tercih edilmektedir. Aynca tetramerik STR lokuslannm dim erik ve trimerik STR lokuslanna oranla tamm­

lanmasl esnasmda hata paymm dii§iik olmasl, jel iizerinde aynmmm kolay yapIlmasl ve amplifikasyonu yapiian or­

neklerin elektroforezinde artJk iiriin olu§umunun daha az olmasl gibi avantajlan bildirilmektedir (38-42). 

Buna kar§m, STR lokuslanmn allelik varyasyonlan diger lokuslara oranla daha az oldugundan aynm giicii daha 

dii§iiktiir. Bu durum birden fazla STR lokusunun aym anda amplifikasyonu ve elektroforezi ile 'Yoziimlenmektedir 

(2). Boyle bir multipleks reaksiyon ile c;:ok az miktardaki (2-10 ng) adli orneklerin daha verimli kullamlmasl yanm­

da, zaman ve malzemeden ekonomi saglanmaktadlr (38,39). Ancak multipleks reaksiyonun se'Yimi rastgele olma­

YIP, se'Yi1en lokuslann kromozomallokalizasyonu ve baz dizilimi dikkate ahnarak yapllmaktadlr (2). 

Amplifikasyon iiriinleri floresan i§aretli primerler (42,43) kullamldlgmda otomatik jel okuyucuda incelenebil­

mekle birlikte, giimii§ boya ile makroskopik olarak goriintiilenmesi miimkiin olabilmektedir (44,45). 

2. Reverse Dot-Blot Analizi [Allel Spesifik Oligoniikleotid(ASO)'Jer ile Hibridizasyon] 

Bu teknik ile tammlanan polimorfizmlerden adli amac;:h kullamlanlar HLA marker'lanmn hipervariable bolgele­

ri (HLADQ alpha typing) ve ilave 5 farkh genetik lokusu ic;:eren AmpJi Type PM sistemleridir(46-50). Tammlanan 

Ampli Type PM sistemleri Low Density Lipoprotein Receptor (LDRL), Glycophorin A (GYPA), Hemoglobin G 

Gamma-Globin Chain (HBGG), D7S8 ve Group Spesific Component (GC) sistemlerinden olu§maktadlr. HLADQ 

alpha lokusu ve Amplitype PM sistemleri ic;:in geli§tirilen allel spesifik oligoniikleotidler ile tammlanan aBel spesi­

fik varyasyonlar tek niikleotid yer degi§ikleri sonucu sekans varyasyonlan 0Iu§turrnaktadlr(l ,46). 

Bu iki sistem son donemlerde Ampli Type PM+DQAl adlyla bir kit olarak elde edilebilmektedir(50). iki sis­

temden olu§an altl lokusun alieBerinin amplifikasyonu ve hibridizasyonu aym anda yapJiabilmektedir. Boylece da­

ha az omekle (2-10 ng) daha fazla c;:ah§ma yapllabilmektedir( 46-49). 

Yontem, test edilecek niikleer hiicrelerden ekstrakte edi len genomik DNA'da hedef dizinin biyotin ile i§aretli 
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allel spesifik primerler ile c;:ogaltilmasl ve amplifiye edilen peR iiriinlerinin immobilize edilmi§ problarla uygun 

ko~ullarda tam e~le~mesi prensibine dayanmaktadlr. Membran iizerine sabitle§tirilmi§ ASO (Allel Spesifik Oligo­

niikleotid) problan ile c;:ogalttlan peR iiriinleri hibridize edildikten sonra, streptavidin-horseradish peroxidase con­

jugate biyotin ile i§aretli peR iiriinlerine baglamr. Olu~an renksiz kompleksin kromojen solusyonu ile muamelesin­

de ilgili allellerin mavi renge donii§mesi beklenir (1 ,2,50) (~ekil 4). 

~~-----~- I 
(~'"";' ,"b>"".'..-~:) ~ L ____ R_. _cn_k_' 1_1 "_'(}_'k_-c_h_i ___ ----' 

2 3 

• 0 

TITI 

4 c 

PROB 

T 

T 

1.1 aU but" 1.3 
1.3 

• @ • • 
~ekil 4. Hibridizasyon ve renklendirme reaksiyonu (1,57) . 

3. MtDNA Analizi 

4.1 4.2 
4.3 

• o 

Amp IifiycIJN A 

Sabitlc~tirilmi~ ;\50 proou 

Dcstck ortanH 

HLA-DQalpha 

1.1,4.1 

Insanlarda mtDNA genomu 16569 bp uzunlugunda kapah sirkiiler bir yaplya sahiptir. MtDNA niikleer DNA'ya 

benzer §ekilde 13 protein, 2 ribozomal RNA (riboniikleik asit) ve 22 tRNA'Yl kodlayan coding bolge ve tek kopya 

kodlanmayan non-coding bolgeden olu~maktadlr. Yakla§lk 1000 bp'lik kodlanmayan bu bOlge control region, disp­

lacement loop veya klsaca D-Ioop bolgesi olarak adlandmhr. MtDNA'mn D-Ioop bolgesi bilinen iic;: hipervariable 

bolgeden olu§maktadlr. Adli analizlerde §u anda bunlardan iki tanesi kullamlmaktadlr (51-54). Kullamlan bolgeler, 

Hipervariable bolge I: 16024-16365 niikleotid pozisyonlan arasmda bulunan bolge (HVR1) 

Hipervariable bOige II: 73-340 niikleotid pozisyonlan arasmda bulunan bOige (HVR2)'dir. 

Her iki bolgedeki varyasyonlar dizi analizi ile tammlanmaktadlr. Dizi analizi genetik alfabeyi olu§turan dort 

niikleotidin lineer diizenleni§inin direkt olarak tammlanmasldlr. Kullamlan standart dizi analizi protokollerinden bi­

ri dideoxy zincir sonlandlrma ile dizi analizi (dideoxy-chain termination sequencing)'dir (55,56) . Sanger metodu 

olarak bilinen metodll>IL.prosediirii, DNA polimeraz enziminin DNA kahbl ile hibridize alan primerleri uzatma ka­

biliyetine dayanmaktadIT. 

Sekansm belirlenmesi, Adenin (A), Guanin (G), Sitosin (C) ve Timin (T) bazlan ile bir bazm dideoksi formu­

nun her birinin bir reaksiyonda smldl konsantrasyonda bulunmasl ile olu§turulan 4 ayn reaksiyona ihtiyac;: duymak­

tadlT. 3'OH grubunun yoklugu nedeni ile ddNTP'lerin inkorporasyonu zincir sentezini durdurmaktadlr. Reaksiyon­

da dNTP ve ddNTP konsantrasyonlan dizi analizi yapllacak iiriin ic;:in bir nested seti olu§turacak ~ekilde ayarlan-
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maktadlr. Bunlann her biri ortak bir orijine sahip olmakla beraber, farkh bir niikleotid ile sonlanmaktadlr. Reaksi­

yon sonunda olu~an DNA par9aian [a-35S] dATP veya [a-33P] dCTP ile primerierin u9 i~aretlenmesi veya uzama 

reaksiyonu esnasmda radyoaktif olarak i~aretlenmekte ve DNA par9alan denatiirasyon ~artlannda akrilamid jel 

elektroforezi ile ayn~tlfllmaktadlr (2). 

MtDNA babadan baglmslz olarak direkt anneden 90cuga aktanlmaktadlr. Bbylece ilgili mtDNA dizilerinin kar­

§Ila§tmimasl maternal neslin belirlenmesini miimkiin kllmaktadlr. Bu durum a§lfI dekompoze olmu~ veya ka91f11an 

bireylerden referans brnek almamadlgl durumlarda, ki~inin ya~ayan herhangi bir maternal akrabasmdan referans 

broek almmasl baklmmdan bnemlidir. Niikleer DNA'daki diploid kahtlm ve mayotik rekombinasyon nedeniyle 

niikleer profilin dogrudan yaratIimasl sadece 1. derece akrabalardan saglanabilmektedir (57). 

MtDNA bzellikle tiikiiriik lekesi, kIl shaftl (niikleer DNA'mn hemen hi9 bulunmadlgl) veya eski ve par9alanml~ 

iskelet kahntIian gibi 90k az miktardaki adli brneklerin analizinde kullamlabilmektedir (58-60). Evriminin niikleer 

DNA'ya oranla 10 kat daha hlzh oldugu ifade edilmektedir. Bu nedenle mtDNA bmek populasyon 9aiJ§masmm 90k 

daha geni§ bir populasyon arahgmda yapllmasl gerekmektedir (61-62). 

Sonu.; 

Yapllan ara§tJrmalar single lokus prob ve RFLP teknigi ile VNTR lokuslanmn ara§tmlma yiizdesinin 1997'de 

% 83'ten 1999'da %66'ya dii§tiigiinii gbstermektedir. Bunun aksine PCR'a dayah STR sistemlerinin analizinin ise 

yiikselerek 1999 yIlmda %90' m iizerine yiikseldigini gbstermektedir. Benzer §ekilde, HLA ve Polymarker (Amp­

liTye PM) sistemleri ile mtDNA'mn dizi analizi 9aiI§malan yiikselen bir grafik 9izmektedir. Laboratuarlar arasmda 

yapiian standardizasyon 9aiI§malannda, laboratuarlar arasmdaki sonu9 farkhhklannm RFLP ile yapIian VNTR tip­

lendirmelerinde % 1.2-1.3 iken, PCR' a dayah test sonu~larmda %0.3' e dii§mesinin bu sonucun ortaya 91kmasmda 

bnemli bir etken oldugu kabul edilmektedir (63). 

HIZiI ve kolayla§tlfllml~ DNA testi hedefi, DNA tiplendirme prosediirlerinin hlzla evrim ge9irecegini ve yarar­

lanma yollanmn geni§leyecegini gostermektedir. 
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Klsaltmalar: 
RFLP: Restriction Fragment Length Polymorphism 
PCR: Polymerase Chain Reaction 
AMP-FLP: Amplification Fragment Length Polymorphism 
STR: Short Tandem Repeat 
ASO: Allel Spesific Oligoniikleotid 
HVR: Hypervariable region 
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