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Ozet

Adli bilimler alaminda DNA tiplendirme prosediirleri gittikce artan oneme sahip olmustur. Bu makalede, adli
bilimlerde kullanilan insan DNA polimorfizmleri ve onlarin tiplendirilmesinde kullanilan prosediirlerin aktariima-
st amaglanmigtir. PCR ve RFLP yontemleri ile bu yontemlere dayali single lokus polimorfizm ve multilokus poli-
morfizm, AMP-FLP, STR, DOQAI+PM, mtDNA polimorfizmleri tamumlannus ve tartisilmistir.

Anahtar Kelimeler: DNA, genetik polimorfizm, VNTR, RFLP, PCR.

DNA Polymorphisms and Typing Procedures Used for Forensic Purpose

Summary .

DNA typing procedures have become increasingly important in the field of forensic sciences. In this paper, hu-
man DNA polymorphisms and typing procedures used for forensic purpose are reviewed. Single-and multi-locus
polymorphism, AMP-FLP, STR, DQAI+PM, mtDNA polimorphism based on PCR and RFLP methods described
and discussed.
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Giris

Tiirleri birbirinden ayiran genetik sifrenin (DNA) ayn tiir iginde de varyasyonlar gostermesi ve bu varyasyon-
larin molekiiler tekniklerle belirlenebilmesi, adli amagli kimliklendirme ve paternite tayininde kullanimin giinde-
me getirmistir. Baglangigta gen driinlerinin olusturdugu genetik kontrollii isaretlerin serolojik ve immiinolojik yon-
temlerle identifikasyon ve kimliklendirilmesi yapilirken, giiniimiizde dogrudan DNA teknolojisinin bu amagla kul-
lanimi vazgecilmez hale gelmistir. Boylelikle adli 6rmeklerin kimliklendirilmesi ve akrabalik iligkilerinin belirlen-
mesinde daha saglikli ve giivenilir sonuglar alinmasina olanak sunulmustur (1-5). Bu ¢alismada adli amagh kulla-

nilan DNA polimorfizmleri ve tiplendirme tekniklerinin gézden gegirilmesi amaglanmaktadir.

Genel Bilgiler

DNA molekiilii icindeki polimorfizmler bireysel dzelliklerin temelidir. 3 milyar bazdan olusan insan DNA'sin-
da her bin bazdan birinin bireyler arasinda farkli olabilecegi belirtilmektedir (1).

Adli 6rneklerden DNA tiplendirmesinde DNA'nin bu polimorfik 6zelliklerinden yararlanilmaktadir.

DNA iizerinde ¢esitli mutasyonlar sonucu olusan polimorfizmler temel olarak iki sinifa ayrilmaktadir (4-7).

1. Sekans (Site) polimorfizmleri

2. Uzunluk (Length) polimorfizmleri

1- Sekans polimorfizmleri: ilk kesfedilen polimorfizmlerdir. Allelik varyasyon spesifik sekans bolgesindeki
DNA molekiillerinden birinin insersiyon, delesyon veya yer degisikligi sonucu olusmaktadir (4). Figiir 1'de sekans

polimorfizmini gosteren drnek bir baz dizilimi bulunmaktadir. HLA markerlarinin hipervariable bélgeleri ve mito-
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kondriyal DNA (mtDNA)'nin D-loop bolgesi adli amagli kullanilan sekans polimorfizmlerine 6rnek verilebilir
(1,2,7).

Figiir 1. A, B ve C orneklerinde baz dizilim farklilhig1 sonucu olu‘v§an sekans polimorfizmi. (Figiir 1'de A ve C'de
belirtilen baz dizilimleri birbiri ile eslesirken, B'nin baz dizilimi bu iki diziden tek baz degisikligi sonucu bir farkli-

ik olusturmaktadir.)

2- Uzunluk Polimorfizmleri: Polimorfizmler aym zamanda insan genomunda belirli baz dizilimlerinden olu-
san cekirdek iinitenin gesitli sayilarda ardarda tekrari ile olusmaktadir. Dizinin tekrar sekans: birbirine benzemekte,
ancak tekrarin sayisina bagh olarak olusan baz dizisinin uzunlugu populasyondaki bireyler arasinda farkliliklar
gostermektedir (8). Bu bolgeler genellikle degisen sayida ardarda tekrarlar (Variable Number of Tandem Repeats;
VNTRs) olarak bilinmektedir. VNTR 'lar niikleotid veya niikleotidlerin delesyonu, insersiyonu ve\veya esit olma-
yan krosing-over sonucu olugabilmektedir. Klasik Mendel Yasalari’na uygun kalitim gostermektedirler ve yiiksek
ayirt etme giiciine 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 arasinda olanlar mikrosatellit veya short tandem repeat (STR) olarak adlandiriimak-
tadir. Sekil 1'de VNTR lokuslarinin genetik varyasyonu sematik olarak sunulmaktadir (2).
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Sekil 1. VNTR lokuslariin genetik varyasyonu (2).

POLIMORFIZMLERIN TANIMLANMASINDA KULLANILAN YONTEM VE PROSEDURLER

Sekans ve uzunluk polimorfizmlerinin analizi biyolojik 6rneklerin identifikasyonunda énemli bilgiler sagla-
maktadir. Polimorfizmlerin analizinde iki temel yontem kullaniimaktadir (1,2,6,7).

A-) Restriction Fragment Length Polymorhphism (RFLP)

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

Restriksiyon Endoniikleaz enzimlerinin kullanmildigi bu yéntemde, Restriksiyon Endoniikleazlar restriksiyon
bolgeleri olarak bilinen ¢ift zincirli DNA'nin sadece spesifik baz dizilerini tanimakta ve diziyi bu bolgelerden kes-
mektedir. Sindirim sonucunda kesme bolgeleri arasindaki uzaklik farklarina baglh olarak gesitli uzunluktaki DNA
fragmanlarinin bir karisimi elde edilmektedir. Olugan fragmanlar elektroforetik olarak ayrnistirildiginda ¢ok sayida-
ki DNA fragmaninin bir siiriintiisti olugsmaktadir. Bu nedenle ¢ift zincirli fragmanlar denatiire edilerek tek zincirli
hale doniistiiriildiikten sonra, naylon membran iizerine sabitlestirilmekte ve uygun radyoaktif isaretli problar ile
hibridize edilerek (Southemn Blotting) olusan bantlarin otoradyografik analizi yapilmaktadir. Sindirilmis genomik
DNA fragmanlarnmin olusturdugu bu tip varyasyon Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) olarak bi-

linmektedir (1). Tablo 1'de adli amagli kullanilan restriksiyon endoniikleaz enzimleri gosterilmistir (12-14).

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

Enzimler Kesim Noktalari
Hae 111 5'- GG/CC-3'
3'-CC/GG-5'
Hinf I 5-G/ANT C-3'
3'-C TNA/G-5'
Pst1 5'-C TGCA/G-3'
3'-G/ACGT C-5'

RFLP ile orijinal olarak spesifik bir restriksiyon enzim kesim bolgesinin varlifi veya yoklugunun ortaya gikari-
labilmesi ile populasyonu ikiye ayiran nokta mutasyonlar yaninda, populasyonda yiiksek polimorfizm gosteren
VNTR lokuslar1 tanimlanabilmektedir (4,6,10,11). RFLP ile VNTR lokuslarinin analizi iki sekilde yapilabilmekte-

dir;
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Sekil 2. Single-lokus RFLP polimorfizmi (1,2).

74




Adli Tip Dergisi 2002; 16(2-4): 72-81

Serin A, Alper B, Dag H

1- Single-lokus RFLP: Tek bir VNTR lokusu i¢in, her birey birini anneden digerini babadan aldig: iki allele
sahiptir. Bu iki allel jel iizerinde her ikisi aym uzunlukta (homozigot allele sahip kisilerde) tek bant veya farkli
uzunlukta (heterozigot allele sahip kisilerde) iki bant olusturmaktadir. Tek VNTR lokusu igin olusturulan RFLP
polimorfizmi single-lokus RFLP adini alir (9,11,12). Sekil 2'de Single-lokus prob kullanimi ile olugturulan RFLP
(single-lokus RFLP)'nin sematik sunumu aktanlmistir (1,2).

2- Multi-lokus RFLP: Benzer tekrar diziler aym zamanda ¢esitli kromozomlardaki ¢ok sayida lokusta olusabil-
mektedir. Benzer tekrar dizilerin bulundugu ¢ok sayidaki lokustan allelik varyasyonlarinin her birinin ayni1 anda ta-
mimlanmasi miimkiin olabilmektedir. Bu tip uygulamay1 gerceklestiren Dr. Alec Jeffreys ve arkadaslan (15) 1985
yilinda cesitli VNTR lokuslar tarafindan paylastlan gekirdek dizilere dayali multi-lokus DNA problan (33.15 ve
33.6) ile diisiik iyonik gii¢lii hibridizasyon kosullarinda yaptiklart RFLP analizlerinde, birey spesifik bant paterni-
nin olustugu kompleks bir par¢a uzunluk polimorfizmi ortaya ¢ikarmislardir. Tanimlanan multi-lokus polimor-
fizm (multi-lokus RFLP) parmakizi gibi bireye 6zgii oldugundan, DNA fingerprinting (DNA Parmakizi) ad: ile
de amilmaktadir (15-17). O dénemde Diinya’da biiyiik yank: uyandiran bu teknik ile elde edilen verilerin ilk kez
yargida delil olarak kullammi Ingiltere'de 1986 yilinda bir seksiiel saldin ve cinayet olgusudur. Ardindan Amerika
Birlesik Devletleri'nde Federal Bureau of Investigation (FBI) 1988 sonbaharinda rutin olgu ¢alismalaninda DNA
parmakizi tekniginin kullanimina baslamis ve sonrasinda gelismis iilke laboratuvarlarnna hizla girmistir (5,18).

Analiz i¢in kullanilan DNA miktar1 dogal olarak multi-lokus ve single-lokus RFLP’de farklidir. Multi-lokus
RFLP yontemi ile DNA biitiinliigii bozulmamis 6rneklerde basarili sonuglar alinabildigi ve ayirt etme giiciiniin cok
yiiksek oldugu belirtilmektedir (18,19). Ancak single-lokus RFLP’nin multi-lokus RFLP’ye tartigmasiz iistiinliigii
kabul edilmektedir (10,12,20-22). Bu iki sistemin 6zellikleri asagida sunulmaktadir:

a- Single-lokus RFLP i¢in 20-100 ng genomik DNA yeterli olurken, multi-lokus RFLP yaklasik 500 ng yiiksek
molekiiler agirlikli DNA'ya ihtiya¢ duymaktadir (9,10,12).

b- Single-lokus RFLP'de tanimlanan VNTR lokuslar yiiksek primatlara spesifik iken, multi-lokus problart bir-
biri ile iliskisiz tiirlerde ¢apraz reaksiyon verebilmektedir (10,20-23).

c- Single-lokus RFLP'de degerlendirilmesi ve yorumlanmasi daha kolay olan bir veya iki bant paterni elde edi-
lirken, multi-lokus RFLP'de degerlendirmesi ¢ok zor olan ¢ok sayida bant paterni elde edilmektedir (10,24).

d- Single-lokus RFLP'de tanimlanan lokuslarin kromozomal lokalizasyonu ve diger lokuslarla olan baglantisi
belirlenebilmekte ve mutasyon oranlart multi-lokus RFLP ile tammlanan paternlerden daha diisiik bulunmaktadir
(25, 26). (Tablo 2).

MLS SLS
Aynm giicii 10-! 10-3
Tanimlanan lokus sayisi Cok sayida Bir adet
Baglant: (Linkage) Belirsiz Belirlenebilir
Fragments 10-20 1-2
Hassasiyet 500 ng 50 ng

Tablo 2. Single-lokus (SLS) ve multi-lokus (MLS) sistemlerinin genel 6zelliklerinin karsilastiriimasi (10).

Normal sartlarda giivenilir ve etkili bir DNA tiplendirme metodu kabul edilen RFLP'nin radyoaktif isaretli
problar kullamminda 4-6 haftaya uzayan bir identifikasyon siiresi ile zaman ve ckonomik olarak masrafli bir yon-
tem oldugu ifade edilmektedir. Bunun yaninda, kismen yiiksek molekiiler agirhkli DNA gerektirdiginden pargalan-
mis biyolojik dmeklerin analizinde etkinligi azalmaktadir. RFLP metodolojisinde 6rmek miktarinin analitik ihtiyaci
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karsilayabilecek miktarda ve molekiiler agirlikta olmasi gerekmektédir. Adli 6rnekler i¢in gogunlukla bu sartlar ye-
tersiz kalmaktadir (27, 28).

Adli analizlerde ciddi sorun olan bu engel, 1985 yilinda Saiki (29) ve arkadaslarimin gelistirdigi PCR yontemi
ile agilmis bulunmaktadir.

B-) PCR

Yontem, DNA’mn 1s1 ile denatiire edilerek ¢ift iplik¢igin birbirinden ayrilmasini (denatiirasyon, 90-95°C) taki-
ben, primer olarak adlandirilan kisa oligoniikleotid dizilerin templat DNA’ya yapismas: (primer annealing, 55-
60°C) ve DNA polimeraz enzimi varhginda templat DNA’ya komplementer olarak uzamasi (70-75°C) asamalarin-
dan olusmaktadir. Bu ii¢ asama bir dongii kabul edilmekte ve dongii sayisi aragtirilan hedef DNA diziye bagl ola-
rak degismektedir (28, 30) (Sekil 3).
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Sekil 3. PCR dongiisii (28).

PCR ile hedef DNA dizisinin milyonlarca kopyasi yapilabildiginden, Adli amagl kimliklendirme ve paternite
tayininde 6zel bir yere sahip olmustur (1,2,7,31-34)
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Adli amagh kullanilan PCR’a dayali 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 Parca Uzunluk Polimorfizmi (AMP-FLP, STR)

8-16 bp’lik ¢ekirdek iinitenin tekrari ile 100-1300 bp uzunlugunda tekrar iinite iceren yapilar AMP-FLP, 2-7 bp
uzunlugundaki ¢ekirdek tinitenin 10-50 kopya ardarda tekrar ile 100-400 bp uzunlugunda tekrar iinite igeren yapi-
lar STR adini almaktadir (1). PCR'a dayal: tiplendirme yapilabilen AMP-FLP ve STR sistemlerinin RFLP'ye daya-
h tiplendirmeden prensip olarak bir farki yoktur. Baz dizilim uzunluklarinin kisa olmasi nedeniyle, restriksiyon en-
zimlerine gereksinim duymadan hedef baz dizilerinin ¢ogaltilmasi ve agaroz jelde yiiksek verimle ayrimi miimkiin
olmaktadir (33-36).

Ancak STR lokuslarinin AMP-FLP ve tanimlanan diger polimorfik lokuslardan daha kisa olmasi, zellikle adli
orneklerin analizinde avantaj saglamaktadir. Ilk olarak Edwards ve arkadaslart (31,32) tarafindan tanimladiktan
sonra, genom boyunca dagilmis ¢ok sayida STR lokusu bildirilmis ve adli amagl kullanilabilirligi arastirilmistir.
Lokus sayisinin ¢oklugu adli 6rneklerin DNA analizi igin genis bir kaynak olusturmaktadir. Ancak adli amagli kim-
liklendirme ve paternite tayininde bazi temel kriterleri tasiyan STR lokuslari kullanilmaktadir. Bu temel kriterler
kullanilan lokusun ayrim. giictiniin %90'm iizerinde ve gézlenen heterozigotlugun %70'in izerinde olmast, allellerin
tahmin edilen uzunluklarinin 90-500 bp arasinda olmasi, hassasiyeti yiiksek lokuslarin secilmesi, biyolojik orekler
icin uygun olmayan ¢evre kosullarindan toplanan orneklerden saghkli sonug alinabilmesi ve farkli biyolojik mater-
yallerden elde edilen DNA orneklerinden incelemelerin saghkli yapilabilmesi gibi 6zellikleri igermektedir (35-40).

Bu degerlendirmeler dikkate alindiginda, kimliklendirme ve patemite tayininde genellikle tetramerik STR lo-
kuslan tercih edilmektedir. Ayrica tetramerik STR lokuslarinin dimerik ve trimerik STR lokuslarina oranla tanim-
lanmasi esnasinda hata paymin diisiik olmasi, jel lizerinde ayriminin kolay yapilmast ve amplifikasyonu yapilan 6r-
neklerin elektroforezinde artik iiriin olusumunun daha az olmasi gibi avantajlari bildirilmektedir (38-42).

Buna karsimn, STR lokuslarinin allelik varyasyonlan diger lokuslara oranla daha az oldugundan ayrim giicii daha
disiiktiir. Bu durum birden fazla STR lokusunun ayn: anda amplifikasyonu ve elektroforezi ile ¢6ziimlenmektedir
(2). Boyle bir multipleks reaksiyon ile ¢ok az miktardaki (2-10 ng) adli 6meklerin daha verimli kullanilmasi yanin-
da, zaman ve malzemeden ekonomi saglanmaktadir (38,39). Ancak multipleks reaksiyonun segimi rastgele olma-
y1p, segilen lokuslarin kromozomal lokalizasyonu ve baz dizilimi dikkate alinarak yapilmaktadir (2).

Amplifikasyon diriinleri floresan isaretli primerler (42,43) kullanildiginda otomatik jel okuyucuda incelenebil-
mekle birlikte, glimiis boya ile makroskopik olarak goriintiilenmesi miimkiin olabilmektedir (44,45).

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

Bu teknik ile tanimlanan polimorfizmlerden adli amaglh kullanilanlar HLA marker'larinin hipervariable bélgele-
ri (HLADQ alpha typing) ve ilave 5 farkl genetik lokusu iceren Ampli Type PM sistemleridir(46-50). Tanimlanan
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 olugmaktadir. HLADQ
alpha lokusu ve Amplitype PM sistemleri i¢in gelistirilen allel spesifik oligoniikleotidler ile tanimlanan allel spesi-
fik varyasyonlar tek niikleotid yer degisikleri sonucu sekans varyasyonlar olugturmaktadir(1,46).

Bu iki sistem son donemlerde Ampli Type PM+DQAT1 adiyla bir kit olarak elde edilebilmektedir(50). Iki sis-
temden olusan alt1 lokusun allellerinin amplifikasyonu ve hibridizasyonu ayni anda yapilabilmektedir. Boylece da-
ha az 6rmekle (2-10 ng) daha fazla ¢alisma yapilabilmektedir(46-49).

Yontem, test edilecek niikleer hiicrelerden ekstrakte edilen genomik DNA'da hedef dizinin biyotin ile isaretli
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allel spesifik primerler ile ¢ogaltiimasi ve amplifiye edilen PCR iiriinlerinin immobilize edilmis problarla uygun
kosullarda tam eglesmesi prensibine dayanmaktadir. Membran iizerine sabitlestirilmis ASO (Allel Spesifik Oligo-
niikleotid) problan ile ¢ogaltilan PCR iiriinleri hibridize edildikten sonra, streptavidin-horseradish peroxidase con-
jugate biyotin ile isaretli PCR iiriinlerine baglanir. Olusan renksiz kompleksin kromojen solusyonu ile muamelesin-

de ilgili allellerin mavi renge doniismesi beklenir (1,2,50) (Sekil 4).

—— —

¢ Renksiz substat D Renkli gikelti

—_

baya

AmplifiyeDNA

Sabitlestiriimiy ASO probu

Destek ortami

{2 3 4 C L.l allbut 1.3 4.1 42 .
1.3 43 HLA-DQalpha

® O O ® ® @€ e O e O 1.1, 4.1

Sekil 4. Hibridizasyon ve renklendirme reaksiyonu (1,57).

3. MtDNA Analizi

Insanlarda mtDNA genomu 16569 bp uzunlugunda kapal: sirkiiler bir yapiya sahiptir. MtDNA niikleer DNA'ya
benzer sekilde 13 protein, 2 ribozomal RNA (riboniikleik asit) ve 22 tRNA'y1 kodlayan coding bolge ve tek kopya
kodlanmayan non-coding bolgeden olugmaktadir. Yaklasitk 1000 bp'lik kodlanmayan bu bolge control region, disp-
lacement loop veya kisaca D-loop bolgesi olarak adlandirilir. MtDNA'nin D-loop bélgesi bilinen ii¢ hipervariable
bolgeden olusmaktadir. Adli analizlerde su anda bunlardan iki tanesi kullanilmaktadir (51-54). Kullanilan bolgeler,

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

Hipervariable bolge II: 73-340 niikleotid pozisyonlar arasinda bulunan bolge (HVR2)'dir.

Her iki bolgedeki varyasyonlar dizi analizi ile tanimlanmaktadir. Dizi analizi genetik alfabeyi olusturan dort
niikleotidin lineer diizenlenisinin direkt olarak tanimlanmasidir. Kullanilan standart dizi analizi protokollerinden bi-
ri dideoxy zincir sonlandirma ile dizi analizi (dideoxy-chain termination sequencing)'dir (55,56). Sanger metodu
olarak bilinen metodun.prosediirii, DNA polimeraz enziminin DNA kalibi ile hibridize olan primerleri uzatma ka-
biliyetine dayanmaktadir.

Sekansin belirlenmesi, Adenin (A), Guanin (G), Sitosin (C) ve Timin (T) bazlan ile bir bazin dideoksi formu-
nun her birinin bir reaksiyonda sinirli konsantrasyonda bulunmasi ile olusturulan 4 ayn reaksiyona ihtiyag duymak-
tadir. 3'OH grubunun yoklugu nedeni ile ddNTP'lerin inkorporasyonu zincir sentezini durdurmaktadir. Reaksiyon-

da dNTP ve ddNTP konsantrasyonlarn dizi analizi yapilacak iiriin igin bir nested seti olusturacak sekilde ayarlan-
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maktadir. Bunlarin her biri ortak bir orijine sahip olmakla beraber, farkli bir niikleotid ile sonlanmaktadir. Reaksi-
yon sonunda olusan DNA pargalan [a-35S] dATP veya [a-33P] dCTP ile primerlerin ug isaretlenmesi veya uzama
reaksiyonu esnasinda radyoaktif olarak isaretlenmekte ve DNA par¢alari denatiirasyon sartlarinda akrilamid jel
elektroforezi ile aynistinlmaktadir (2).

MtDNA babadan bagimsiz olarak direkt anneden ¢ocuga aktarilmaktadir. Boylece ilgili mtDNA dizilerinin kar-
silastirilmasi1 maternal neslin belirlenmesini miimkiin kilmaktadir. Bu durum asir1 dekompoze olmus veya kagirilan
bireylerden referans 6mek alinamadigi durumlarda, kisinin yasayan herhangi bir maternal akrabasindan referans
ornek alinmast bakimindan énemlidir. Niikleer DNA'daki diploid kaliim ve mayotik rekombinasyon nedeniyle
niikleer profilin dogrudan yaratilmasi sadece 1. derece akrabalardan saglanabilmektedir (57).

MtDNA ozellikle tiikiiriik lekesi, kil shaft1 (niikleer DNA'nin hemen hi¢ bulunmadig1) veya eski ve parcalanmus
iskelet kalintilar1 gibi ¢ok az miktardaki adli 6rneklerin analizinde kullanilabilmektedir (58-60). Evriminin niikleer
DNA'ya oranla 10 kat daha hizli oldugu ifade edilmektedir. Bu nedenle mtDNA 6rnek populasyon ¢aligmasinin ok
daha genig bir populasyon aralifinda yapilmasi gerekmektedir (61-62).

Sonug '

Yapilan arastirmalar single lokus prob ve RFLP teknigi ile VNTR lokuslarinin arastinlma yiizdesinin 1997°de
% 83’ten 1999’da %66°ya diistiigiinii gostermektedir. Bunun aksine PCR’a dayali STR sistemlerinin analizinin ise
yiikselerek 1999 yilinda %90’ n iizerine yiikseldigini gostermektedir. Benzer sekilde, HLA ve Polymarker (Amp-
1iTye PM) sistemleri ile mtDNA’nin dizi analizi calismalan yiikselen bir grafik ¢izmektedir. Laboratuarlar arasinda
yapilan standardizasyon galismalarinda, laboratuarlar arasindaki sonug farkliliklarinin RFLP ile yapilan VNTR tip-
lendirmelerinde %1.2-1.3 iken, PCR’a dayali test sonuglarinda %0.3’e diismesinin bu sonucun ortaya ¢ikmasinda
onemli bir etken oldugu kabul edilmektedir (63).

Hizli ve kolaylastirilmis DNA testi hedefi, DNA tiplendirme prosediirlerinin hizla evrim gegirecegini ve yarar-
lanma yollarinin genisleyecegini gostermektedir.
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