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1. GİRİŞ 

1.1. Genetik Kavramının Ortaya Çıkışı ve Gelişimi 

Genetik bilimi, biyoloji içerisinde önemli bir yere sahiptir. Bitkiler, hayvanlar 

gibi canlı olan her varlığın tam anlamıyla kavranılabilmesi için genetiğe ihtiyaç vardır. 

Genetik aynı zamanda insanlar arasındaki ilişkilerde de temeldir (Griffiths ve ark., 

2005). 

Arkeolojik bulgular, eski çağlarda insanların bitkiler ve hayvanlar yetiştirmeye 

başladıklarında, çiftleştirmek için istedikleri bireyleri seçtiklerini göstermektedir 

(Griffiths ve ark., 2005; Klug ve ark., 2012, s:2). Elde edilen bu bulgular o zamanlarda 

farkında olunmadan genetiğin kullanıldığını göstermektedir. Fakat genetik, kurallı ve 

analitiksel bir şekilde ancak 1860'larda Rahip olan Gregor Mendel'in bezelyelerle 

yaptığı bir takım deneyler ile bugün genler olarak bilinen biyolojik elementlere işaret 

etmesiyle başladı (Griffiths ve ark., 2005; Klug ve ark., 2012, s:3).  

Gregor Mendel'in bu temelleri atmasından iki yüz yıl önce 1600'larda yaşayan 

William Harvey epigenez teorisini, yani organizmanın embriyonik gelişiminde 

yumurtanın içeriğinden ergin bireye dönüşümünü ortaya atmıştır. Bu teori, 17. 

yüzyılda tartışılan üreme hücrelerinin homunculus adı verilen minyatür ergin bireyler 

içerdiği düşüncesi ile ters düşmüştür (Klug ve ark., 2012, s:3). Johansen 1909 yılında 

Mendel'in faktörler olarak adlandırdığı biyolojik elementlere 'gen' demiştir. 1928'de 

ise bakterilerle çalışan Griffith bu faktörlere 'transforme eden eleman' ismini vermiştir 

(Melez, 2013, s:76). 1930'larda, Matthias Schleiden ve Theodor Schwann tüm 

organizmaların temel yapı taşlarının hücre olduğunu öne süren hücre teorisini ortaya 

atmıştır. Louis Pastor ise 20. yüzyılın sonlarına doğru cansız varlıklardan canlı 

varlıkların oluşmadığını kanıtlamış ve böylelikle canlı organizmaların hücrelerden 

oluşan başka canlı organizmalardan oluştuğu düşünülmeye başlanmıştır. 1941 yılına 

kadar genetik alanında birçok tanım ve çalışma yapılmış olsa da biyokimyasal olarak 
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genetik açıklanamamıştır. 1941 ve 1944'te sırasıyla Beadle ve Tatum ile Avery ve 

arkadaşlarının yaptığı çalışmalar kısmen de olsa genetiğin biyokimyasal 

mekanizmasını ve moleküler yanını aydınlatmıştır. Sadece DNA'nın genetik bilgiyi 

taşıdığı 1952 yılında Hershey ve Chase tarafından kanıtlanmıştır. Watson ve Crick ise 

bir yıl sonra DNA'nın yapısı ile ilgili önemli bilgiler öne sürmüşlerdir. Wilkins ve 

Franklin DNA yapısını X-ray ile doğrulamışlar ve bununla birlikte protein sentezi 

mekanizmasını da içeren birçok mekanizma tanımlanmaya başlanmıştır. 1970'lerde 

revers trankriptaz ve restriksiyon enzimleri ile dizi analiz yönteminin geliştirilmesi de 

genetik tarihindeki diğer dönüm noktaları gibi önemli olmuştur. 1977 yılında 

Drosophila ve maya üzerinde yapılan genetik çalışmalar genin tüm bölgelerinin 

kodlamadığına işaret etmiştir. Genin kodlayan kısımlarına ekzon, kodlamayan 

kısımlarına intron ismini 1978'de Gilbert vermiştir (Melez, 2013, s:76). Biyolojik 

olarak hayatın temelleri hakkında yapılan bu önemli teoriler Gregor Mendel ve Charles 

Darwin'in çalışmalarına temel olmuştur. Darwin evrimsel değişimlerin açıklaması 

olan doğal seleksiyon teorisi üzerinde durmuştur. Fakat Darwin'in genetiğin ve 

kalıtımın temelleri hakkında bilgiye sahip olmaması bu teorisinin eleştiriye açık 

olmasına neden olmuştur. Bu açıklığı da Mendel çalışmalarıyla yeterli bilgi 

sunabilmesi ile kapatmıştır. Sonuç olarak kalıtılan varyasyonların kromozomlarda 

bulunan genlerin içerdiği genetik bilgiye dayalı olduğu farkedilmiştir (Klug ve ark., 

2012, s:4). 

Bu tarihsel süreç biyolojinin bir dalı olan genetik biliminin odağının genler 

olduğunu göstermektedir (Griffiths ve ark., 2005; Klug ve ark., 2012, s:4). 

Genetikçiler moleküler, hücresel, organizmal, popülasyon veya evrim seviyesinde, 

hangi seviyede araştırma yapmaktaysa o araştırmaların temelinde genler vardır. 

Genetik de en basit şekliyle genlerin araştırması olarak tanımlanabilir (Griffiths ve 

ark., 2005). 
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1.2. Genetik İle İlgili Kavramlar 

Gen kavramını açıklayabilmek için öncelikle genetik ile ilgili bazı temel 

kavramlar hakında bilgi sahibi olmak gerekmektedir.  

1.2.1. DNA 

Genetik ile ilgili temel kavramların başında canlıların yaşayabilmeleri ve 

üremeleri için gerekli bilgiyi içermekte olan DNA gelmektedir. Çok önemli temel 

biyolojik bir görevi olan DNA, 3 tane fosfat grubu, deosiriboz şekeri ve 4 bazdan birini 

içerir. Adenin, guanin, timin ve sitozin bazları DNA'nın şeker ve fosfat temeline 

bağlanarak DNA içindeki bilgi kodlanmaktadır. DNA genelde çift iplikli heliks 

şeklinde bir yapı göstermektedir. Bu iki iplik birbirine bazlardan bağlanmaktadır. 

Adenin her zaman timin ile sitozin de her zaman guanin ile eşleşmektedir (Goodwin 

ve ark., 2007, s:11). 

Genetik materyal her bir bireyde farklıdır. Çekirdekli hücrelere bakıldığında 

burda bulunan DNA'dan bireyler arası farklılıktan yararlanılarak incelenen genetik 

materyalin belirli bir bireye ait olduğu bulunabilmektedir. Genetik materyalin aynı 

olduğu tek yumurta ikizlerini de son zamanlarda epigenetik olarak incelenerek bir 

takım farkların ortaya çıktığı görülmüştür. Tek yumurta ikizleri aynı yumurta içinde 

gelişmelerinden dolayı başta aynı DNA'ya sahiptirler. Yumurta fertilize olduktan 

sonra iki ayrı hücreye ayrılmaktadır. İkiz üretebilmek için bu iki hücre birbirinden ayrı 

olarak iki birey oluşturmaktadır. Bilim adamları yıllardır tek yumurta ikizlerinin tıpa 

tıp aynı DNA'ya sahip olmadıklarını bilmektedirler. İki ayrı hücreye bölünmeden önce 

aynı DNA'ya sahip olsalar bile daha sonra hücrelerin bölünmesi ile DNAları 

birbirinden bağımsız olarak az miktarda değişikliklere uğramaktadır. Tek yumurta 

ikizleri kullanılan analizlere göre aynı veya ayrı birey olarak görülebilmektedir (Lyle, 

2016). Fakat tek yumurta ikizleri dışındaki bireylerde DNA her zaman bireye özgüdür. 
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1.2.2. Kromozom 

İnsan genomu yani bir insandaki toplam DNA 3.200.000.000 bp (basepair, 

bazçifti) miktarında bilgi içermektedir. Bu DNA, histon proteinleri ile paketlenmiş ve 

düzenlenmiş halde 23 kromozomda bulunmaktadır. Her ebeveynden yavruya 

kromozomun bir versiyonu aktarıldığı için bir insanda her kromozomdan iki tane 

olmak üzere 46 kromozom vardır (Goodwin ve ark., 2007, s:11 s:13). 

1.2.3. Genetik Marker  

Genetik markerlar, laboratuvarda hücreleri, bireyleri, türleri veya 

popülasyonları ayırt etmek için kullanılan, genetik çeşitliliği ortaya çıkarmaya yarayan 

kolayca tespit edilebilen genetik materyallerdir (National Forest Genetics Laboratory, 

2006). Çoğu doğal popülasyonlardaki organizmalarda birçok genin birden fazla allel 

şeklinde genetik varyasyonları bulunmaktadır. Bu genetik varyasyonlar DNA 

markerları veya DNA polimorfizmleri olarak adlandırılmaktadır (Hartl ve Ruvolo, 

2001, s:39). Genetikte, genetik marker nasıl belirlendiği gözetilmeksizin DNA'daki 

herhangi bir farklılıktır ve jenerasyondan jenerasyona aktarılırken izlenebilir. Marker 

taşıyan her bir birey markerın iki yanında belirli bir uzunlukta kromozom da 

taşımaktadır ve böylelikle marker genomda spesifik bir yeri işaretlemektedir. 

Mutasyona uğramış bir gen, veya bir kısmı da genetik marker yerine geçebilir. Modern 

genetik analizde, iki birey arasında DNA dizilimindeki her hangi bir farklılık genetik 

marker olarak görev yapabilmektedir. Bu DNA markerları genelde kendi içlerinde 

zararsız olsalar da hastalığa yol açan genlerin yerinin tespit edilmesini, izole edilmesini 

ve araştırılmasını sağlamaktadır. 

DNA'nın analiz edilmesiyle dolaylı olmadan tespit edilebilen genetik markerlar 

DNA markerları olarak adlandırılır. DNA markerları; uzun DNA moleküllerinde 

bireylerin arasındaki genetik farklılıkları ortaya koyan belirli bir noktayı işaretleme 

görevine sahip oldugundan genetikte önemli yere sahiptirler. Genetikçiler; DNA 

markerlarını kullanarak normal genlerin, mutant genlerin, kromozomlardaki 
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kırılmaların ve genetik analizde önemli olan başka özelliklerin tespit edilmesinde 

kullanmaktadırlar (Hartl ve Ruvolo, 2001, s:40). 

1.2.4. Gen  

Kalıtımın fiziksel ve fonksiyonel olan en basit kısmıdır. Genler DNA'dan 

oluşmakta olup, büyüklük açısında farklılık göstermektedirler. İnsan Genom Projesi 

insanların yaklaşık olarak 20.000 ve 25.000 arasında gen içerdiğini belirlemişlerdir. 

İnsanlar %1'den az bir kısım dışında aynı genlere sahiptir (Lister Hill National Center 

for Biomedical Communications, 2017). 

1.3. Genom 

Bir bireyde bulunan genler veya genetik materyal toplamına genom denir. 

Genom, DNA'nın dizi (sekans) yapısı ve fonksiyonu açısından farklı gruplara 

ayrılmaktadır (Goodwin ve ark., 2007, s:13). 

DNA'nın kodlanabilen ve protein sentezini düzenleyen bölgelerine gen denir. 

İnsan genomu sadece 20.000-25.000 gen içermektedir (Goodwin ve ark., 2007, s:14). 

Genomda mitokondriyal ve çekirdek DNA'sı olmak üzere iki tip DNA bulunmaktadır 

(Melez, 2013, s:79-80).  
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Şekil 1.1. Genomun Dağılımı 

1.3.1. Mitokondriyal DNA 

Mitokondri organeli hücre içinde enerji üretme rolüne sahip olan organeldir. 

Çoğu DNA çekirdekte bulunmasına rağmen, mitokondri de az miktarda DNA’yı 

bünyesinde taşımaktadır. Bu DNA’ya mitokondriyal DNA (mtDNA) denir. 

Mitokondriyal DNA toplamda 37 gen içermekte olup bu genlerin hepsi mitokondrinin 

fonksiyonlarını gerçekleştirmektedir (Lister Hill National Center for Biomedical 

Communications, 2017). 

Mitokondriyal DNA küçük ve dairesel olması nedeniyle adli olaylarda elde 

edilen bozulmuş, degrade olmuş veya çok az elde edilebilmiş biyolojik örneklerin 

kime ait olduğunu tespit etmede önemli bir konuma sahiptir. Çoğu hücreler yüzlerce 

mtDNA kopyası içermektedir, bu da zarar görmüş biyolojik örneklerden yeterli 

miktarda DNA elde edilmesini sağlamaktadır.  

Mitokondriyal DNA adli olayların yanı sıra, anne tarafından kalıtılması 

nedeniyle köken analizlerinde de kullanılmaktadır (National Institue of Justice, 2017).  
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1.3.2. Nükleer DNA  

Mitokondriyal DNA, genomun çok az bir kısmını oluşturduğu için burada 

Nükleer DNA yani çekirdek DNA'sı genomun hepsi olarak kabul edilmektedir.  

1.3.2.1. Genik Bölge 

Genomun genlerle ilgili olan bölümünün (Genik Bölge) (%25) sadece %1.5'i 

protein kodlamayla doğrudan ilgilidir ve bu bölgelere 'ekzon' denilmektedir. Genomun 

%23.5'lik kısmı protein kodlamayan 'intron' bölgelerinden oluşmaktadır (Goodwin ve 

ark., 2007, s:14; Melez, 2013, s:79-80). 

1.3.2.2. Ekstragenik Bölge 

Genomun yaklaşık %75'i ise genlerle ilgili olmayan ekstragenik bölgedir 

(Goodwin ve ark., 2007, s:14; Melez, 2013, s:79-80).  

1.3.2.2.1. Tek Kopya Halinde DNA 

Ekstragenik bölgenin %21'lik bölümü tek kopya halinde bulunan DNA'dan 

meydana gelmektedir (Melez, 2013, s:79-80). Bu kısmın genelde fonksiyonu 

bilinmemekle beraber bazı bölgeleri evrimsel baskı altında olup bilinmeyen fakat 

önemli bir role sahip olduğu düşünülmektedir (Goodwin ve ark., 2007, s:14).  

1.3.2.2.2. Tekrarlı DNA 

Geriye kalan %54'lük bölümü ise tekrarlı DNA'dan oluşmaktadır. Tekrarlı 

DNA'nin %45'lik kısmı SINE (shor interspersed elements/serpiştirilmiş kısa tekrar 

dizileri), LINE (long interspersed elements/serpiştirilmiş uzun tekrar dizileri), LTR 
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(long terminal repeats/uzun bitiş tekrarları) ve transpozonları içeren serpiştirilmiş 

tekrarlar ismini almıştır; %9'luk bölümü ise ardışık tekrar dizilerini içermektedir 

(Aytekin, 2014; Goodwin ve ark., 2007 s:15; Melez, 2013, s:79-80). 

1.3.2.2.2.1. Serpiştirilmiş Tekrarlar 

Tekrarlı DNA’nın bir kısmı, ardışık olmak yerine, genom içinde serpiştirilmiş 

halde bulunmaktadır. Bu tekrarlar uzun veya kısa olabilmektedir. Bazıları ise hareketli 

ve genom içinde farklı yerlere gidebilme açısından ayırt edilmektedir (Klug ve ark., 

2012, s:308-309). 

1.3.2.2.2.1.1. SINE 

Serpiştirilmiş kısa tekrar dizileri (SINE/Short interspersed elements), 500 bp 

uzunluğundadır. İnsan genomunda yaklaşık 500.000 defa görülebilmektedir. SINE’ler 

insan genomunun yaklaşık %13’ünü oluşturmaktadır (Klug ve ark., 2012, s:309). 

İnsan DNA’sında iyi bir şekilde tanımlanmış SINE, Alu gen familyasıdır (Aytekin, 

2014; Klug ve ark., 2012, s:309). Alu I endonükleaz restriksiyon enzimi tarafından 

tanınan tekrarlar olması nedeniyle Alu ismini almışlardır. Bu gen familyasına ait 

tekrarlar 200-300bp uzunluğundadır. İnsanlarda Alu gen familyası genomun %5’inden 

fazlasını oluşturmaktadır (Klug ve ark., 2012, s:309). 

1.3.2.2.2.1.2. LINE 

Serpiştirilmiş uzun tekrar dizileri (LINE/Long interspersed elements), 

serpiştirilmiş tekrarların bir başka kategorisini oluşturmaktadır. LINE’ler genelde 6 kb 

uzunluğundadır. İnsan genomunda yaklaşık 850.000 defa görülebilmektedir. LINE’ler 

insan genomunun yaklaşık %21’ini oluşturmaktadır. İnsanlarda en çok görülen çeşidi 

LI gen ailesidir. Bu gen ailesine ait tekrarlar genelde 6400 bp uzunluğunda olup, 

genomda 500.000’den çok kez görülmektedir (Klug ve ark., 2012, s:309). 
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1.3.2.2.2.1.3. LTR 

Uzun Terminal Tekrarlar (Long Terminal Repeats-LTR) DNA’da aynı 

sekansları içeren yüzlerce veya binlerce kez tekrarlanan retrotranspozonların veya 

proviral DNA’nın iki ucundan birinde bulunan retroviral RNA’nın revers 

transkripsiyonu ile oluşan tekrarlardır. Bu tekrarlar yaklaşık olarak 640 bp 

uzunluğundadırlar (Dale, 2017). 

1.3.2.2.2.1.4. Transpozon 

Yer değiştirebilen elementler veya “zıplayan genler” olarak bilinen 

transpozonlar, kromozomlar içerisinde veya arasında genomda konum değişikliği 

yapabilmektedirler (Klug ve ark., 2012, s:381, 394). Bu elementler bakteriden 

insanlara kadar tüm organizmaların genomlarında bulunmaktadır (Klug ve ark., 2012, 

s:381). İnsan genomunun neredeyse %50’si yer değiştirebilen elementlerden 

oluşmaktadır (Klug ve ark., 2012, s:394). 

1.3.2.2.2.2. Ardışık Tekrarlar 

Ardışık tekrarlar insan genomu içerisinde geniş bir dağılım göstermekte olan 

polimorfik yapılardır. Bu tekrarlar haritalama çalışmaları, hastalık teşhisleri ve 

kimliklendirme için önemlidirler (Ruitberg ve ark., 2001). Değişken sayıda ardışık 

tekrarlar (VNTR/Variable number tandem repeats) olarak da bilinen minisatellitler ile 

kışa ardışık tekrarlar (STR/Short tandem repeat) olarak da isimlendirilen 

mikrosatellitler ardışık tekrar çeşitleridir (Goodwin ve ark., 2007, s:16). 

Ardışık tekrar bölgesi olarak tanımlanan toplam genomun %9'unun, %5'lik 

kısmını Satellit, %3'lük kısmını minisatellit ve %1'lik kısmını mikrosatellitler 

oluşturmaktadır. Bu DNA'ların baz çifti dağılımları; Satellit DNA için 100-6500 bp, 
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Minisatellit için 6-99 bp (bazı kaynaklarda 20-100 bp) ve Mikrosatellit için 2-5 bp’dir 

(Melez, 2013, s:80). 

Bazı kaynaklarda minisatellitler ve mikrosatellitler Değişken Sayıda Ardışık 

Tekrarlar (Variable Number Tandem Repeat – VNTR) ismi verilmektedir ancak 

genelde sadece minisatellitler VNTR olarak görülmekte ve mikrosatellitler ayrı bir 

sınıfta incelenmektedir. Alec Jeffreys 1984'te uzunluk olarak aşırı değişkenlik 

gösteren bölge olan minisatellitleri bulmuştur. Kesimler sonucu uzunluk farkları 

nedeniyle uzunluk polimorfizmi kavramı ortaya çıkmıştır. Bu kavram baz dizilerinin 

tekrar sayısını ele almaktadır. VNTR ve STR'larda çeşitlilik, tekrar sayılarının farklı 

olmasından dolayı allellerin uzunluklarındaki değişiklik nedeniyle olduğundan bu 

tekrarlar aynı zamanda uzunluk polimorfizmi olarak isimlendirilmektedir (Goodwin 

ve ark., 2007, s:16; Melez, 2013, s:81). 

1985 yılında Celera genomics calışanı Carry Mullis tarafından tanımlanmış 

PCR Polimeraz Chain Reaction yani DNA kopyalanması ve çoğaltılması ile SNP 

(Single Nucleotide Polymorphism) Tek Nükleotid Polimorfizmine bakılıp dizi=sekans 

polimorfizmi kavramı oluşmuştur (Aytekin, 2014; Melez, 2013, s:81). Dizi 

polimorfizmlerinde baz dizilimi incelenmektedir.  

1.3.2.2.2.2.1. Satellit DNA 

Satellit DNA, toplam DNA'da değişken miktarlarda yer kaplamaktadır. Satellit 

DNA, kendini çok sayıda tekrar eden kısa dizilerden oluştuğu için yüksek derecede 

tekrarlı kategorisine girmiştir (Klug ve ark., 2012, s:306). 

1.3.2.2.2.2.2. Minisatellit DNA  

Uzun tekrar motiflerine sahip olan lokuslara minisatellit veya VNTR 

denilmektedir Tekrar sayısı bireyden bireye büyük farklar göstermektedir (Kashyap 
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ve ark.,2004). Minisatellitler merkez dizisi 6-100bp arasında olan ve bunların tekrar 

sayılarındaki değişiklik nedeniyle 500bp'nden 30kb fazlasına kadar büyüklük farkı 

gösteren tekrar bölgeleridir. DNA profillemesinde kullanılan ilk polimorfizmlerdir. 

Kullanımları açısından kısıtlamaları ise analiz için çok miktarda DNA'ya ihtiyaç 

duyulmasıdır. Analiz sonucu ortaya çıkan profillerin yorumlaması da oldukça zordur. 

Günümüzde minisatellitlerin yerini mikrosatellitler almıştır (Goodwin ve ark., 2007, 

s:17).  

Bir dizi ve uzunluk polimorfizmi olan VNTR'larda minisatellitler ve AFLP 

Amplified Fragment Length Polimorphism yani Amplifiye Uzunluk Polimorfizmleri 

bulunmaktadır. AFLP'ler 16bp'i içermektedir. AFLP'leri oluşturan birimler ise 14-42 

kadar tekrar yapmaktadır (Melez, 2013, s:81). 

1.3.2.2.2.2.3. Mikrosatellit DNA 

Mikrosatellitlerde ise sadece STR'lar vardır. STR'lar en sık görülen 

tekrarlardır. STR'ların yine de daha çok tercih edilmesinin 3 temel nedeni 

bulunmaktadır (Melez, 2013, s:81). 

1) Multipleks reaksiyonlar yani birçok lokusun birarada incelenebilmesi az DNA 

ile kolayca yapılabilmektedir (Melez, 2013, s:82 s:86) 

2) Karışık örnekleri ayırabilmektedirler. 

3) DNA veritabanlarının STRlar üzerine kurulmuş olmasıdır (Melez, 2013, s:82). 

1.4. STR'lar 

Alec Jeffrey's Leicester Üniversitesi'nde 7 yıl çalışma sonucunda 1984'te DNA 

parmak izi yöntemini keşfetmiştir. Jeffreys ve arkadaşları, DNA dizisindeki küçük 

değişikliklerin bulunup bulunmayacağını ve bunların tespiti sonucunda insanların 
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arasında genetik farklılıkların belirlenip belirlenemeyeceğini merak ediyorlardı. Bu 

meraktan yola çıkarak DNA'da daha çok çeşitlilik gösteren bölgeleri araştırmaya 

başladılar. Araştırma sonucunda, basit bir şekilde açıklanacak olursa, belirli bir baz 

dizisinin tekrar ettiği DNA bölgeleri olan VNTRları (Variable Tandem 

Repeats/Değişken Sayıda Ardışık Tekrarlar) bulmuşlardır. Genetik şifre içinde 

bulunan adenin, guanin, sitozin ve timin bazlarının sıralanışı insanların dış görünüşünü 

veya hastalık taşıyıp taşımadıkları gibi özellikleri belirlemektedir. VNTR'lar insan 

genomunun birçok yerinde görülmektedir. Jeffreys ve arkadaşları kaslarda oksijen 

taşıyan bir pigment olan miyoglobin için olan bir gende ilk VNTR'ı bulmuşlardır.  

Jeffreys Eylül 1984'te laboratuvar asistanı ve onun ebeveynlerinden aldığı kan 

örneklerinin karşılaştırması sonucunda tekrarların uzunlukları arasında farklar ve 

benzerlikler görmesi üzerine bu DNA tekrarlarının akrabalık testleri, göçmenlik 

davaları ve adli olaylarda önemli bir yere sahip olacağını tahmin etmiştir. 

1990ların sonlarından itibaren, VNTR'lara benzeyen ve yine Jeffreys'in 

keşfettiği DNA dizileri olan STR'lar kullanılmıştır. Daha kısa bir merkez dizisi içeren 

STR'lar degrade olmuş DNA örneğinde VNTR'lara göre daha az zarar görmesi 

analizler için tercih edilme sebepleri arasındadır (Castor-Perry, 2009). VNTR’lar allel 

belirlemede daha iyi olsalar da ürünlerin STR’lara göre büyük boyutta olması 

uygulama için kullanışlı değildir. STR’ların küçük boyutları multiplex PCR ile 9-16 

veya daha fazla STR’ın bir tek DNA örneğinden aynı anda çoğaltılabilmesini sağlar 

(Kashyap ve ark.,2004). 

1.4.1. STR'ların Oluşumu ve Yapısı 

Tekrarlayan DNA olan, mini-, mikro- ve satellit DNAlar genomun büyük bir 

bölümünü oluşturmaktadır. Belirli bir fonksiyonu olmayan bu tekrarlar; mutasyon, eşit 

olmayan crossing over ve replikasyon ile meydana gelmektedir (Sweden 

Environmental Health Perspectives, 1997). Onların evrimi 2 parametredeki 

değişiklikler sonucu oluştuğu söylenebilir: kopya sayısı ve nükleotid dizisi. Her iki 
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parametrede ayrı ayrı veya birlikte meydana gelen değişiklikler türe özgü satellit 

profillerinin oluşumuna yol açabilir (Ugarkovic ve Plohl, 2002). Ayrıca Roy Britten 

ve David Kohne 1960'ların ortalarında DNA'nın belli başlı bölgelerinin başka 

bölgelere göre daha çabuk birleşme gösterdiği ve sonuç olarak bunun tekrarlayan DNA 

için karakteristik olduğunu saptamışlardır (Klug ve ark., 2012, s:306). 

Rekombinasyonun az olduğu bölgelerde satellit DNA'nın yoğunlukta, çok olduğu 

bölgelerde ise ardışık tekrarların yoğunlukta olduğu gözlemlenmiştir. Önemli bariz bir 

fonksiyonu olmayan farklı ardışık tekrarların insan DNA'sında bulunması çeşitli DNA 

turnover mekanizmalarının onları şekillendirmede önemli bir rol aldığına ve doğal 

seleksiyonun da az miktarda bi etki yarattığına işaret etmektedir. Tüm popülasyon 

genetiği modelleri ardışık tekrarların daha önceden var olduğunu varsaymaktadır. Bu 

modeller rastgele dizilerden düzenli yapıların oluşma sürecini ele almadıklarından 

dolayı tekrar uzunluklarının ve tekrarların heterojenliğinin rekombinasyon oranının 

düşmesiyle artmasının nedeni bilinmemektedir. Özellikle doğal seleksiyonun rolü 

hesaba katılmaıştır. Seleksiyon, modelde, dizi uzunluğunu kısıtlayıcı bir etken olarak 

görülmüştür. Uzunluğu belirli bir miktarı aşan diziler doğal seleksiyonla 

popülasyondan elimine edilmiştir (Stephan ve Cho, 1994).  

STR'lar insan DNA'sının önemli bir kısmını oluşturmaktadır (Sweden 

Environmental Health Perspectives, 1997). Orijinleri tam olarak bilinmemekle birlikte 

yapılan çalışmalar STR'ların tekrar sayılarındaki değişikliğin replikasyon sırasında 

DNA baz eşleşmelerinde meydana gelen kayma ile ilgili olduğu tahmin edilmektedir 

(Kuei-Chiu, 2012). Kısa ardışık tekrarların oluşumu DNA replikasyonu yani 

kopyalanması sırasında meydana gelmektedir (Sweden Environmental Health 

Perspectives, 1997). Akordeon benzeri olan STR'lar 2-6 baz çifti uzunluğunda 

tekrarlar içermektedirler (Butler, 2007; Ruitberg ve ark., 2001; Zhao ve ark., 2015). 

STR'ların uzunlukları genelde 100 baz çiftinden azdır. Genellikle tek mikrosatellit 

lokusunda birkaç tekrar bulunmaktadır (Stephan ve Cho, 1994). 
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1.4.2. STR Çeşitleri ve İsimlendirilmeleri 

STRlar tekrar eden dizinin uzunluğuna göre farklı isimler almaktadırlar 

(Butler, 2005; Kalfaoğlu ve Yükseloğlu, 2002). Yan yana iki tane nükleotidin tekrar 

etmesiyle oluşan kısa ardışık tekrarlara dinükleotid tekrarlar denir. Aynı şekilde üç 

tane olanlar trinükleotid, dört tane olanlar tetranükleotid, beş olanlar pentanükleotid 

ve son olarak altı olanlar hekzanükleotid tekrarlar olarak adlandırılmaktadır (Butler, 

2005). Adli olaylarda tetranükleotidler kullanılmaktadır, çünkü bu tekrarlar PCR ile 

kolaylıkla ve hatasız bir şekilde çoğaltılabilmektedir (Kalfaoğlu ve Yükseloğlu, 2002). 

STRlar ayrıca basit, bileşik ve kompleks tekrarlar olarak da üç grupta incelenmektedir. 

Basit tekrarlar aynı uzunlukta ve sekansta bölümler içermektedir. Bileşik tekrarlar, iki 

veya daha fazla basit tekrarın birleşiminden oluşur. Kompleks tekrarlar ise kesişmekte 

olan birçok tekrar bölümlerini kapsamaktadır (Butler, 2005). STR'lar bazı kaynaklarda 

şekillerine göre de gruplara ayrılmaktadır. Bunlar, bir tekrar ünitesinden oluşan basit 

STR'lar (FES/FPS), uyumsuz allel gösteren STR'lar (TH01, F13A1), iki veya daha 

fazla tekrar ünitesi içeren STR'lar (GABRB15), karmaşık ve değişken allelleri olan 

STR'lardır (VWA), kompleks tekrarlar (D21S11) ve ileri değişken tekrarlardır (SE33). 

İnsanlarda 22 çift otozomal kromozom ile X ve Y cinsiyet kromozomları yer 

almaktadır. STR’lar ise bu kromozomları içeren genoma dağılmış halde 

bulunmaktadır (Goodwin ve ark., 2007, s:12-13; Jedrzejczyk, 2009). Kalıtım ve bir 

takım önemli popülasyon genetiği özellikleri açısından farklılık gösteren STRlar 

otozomal, X ve Y STR’lar şeklinde üçe ayrılmaktadır. 

1.4.2.1. Otozomal STRlar 

Otozomal DNA’da her birey biri anneden biri babadan olmak üzere iki allele 

sahiptir. (Tillmar, 2010, s:20). Otozomal DNA testleri 22 çift otozomal kromozomu 

kullanarak yapılmaktadır. Bu nedenle otozomal STRlarla yapılan testler hem kadın 

hem erkek bireylerde yapılabilir (Family Tree DNA, 2016; Securigene, 2016). Teknik 

olarak yapılan gelişmeler sonucunda aynı anda yüzlerce otozomal markera 
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bakılabilmektedir (Tillmar, 2010, s:20). Otozomal kromozomlarda bulunan STR’lar 

adli bilimlerde Y ve X kromozomlardaki STRlardan çok önce kullanılmaya 

başlanmıştır (Szibor, 2007). Otozomal STRlar, genel olarak akademik popülasyon 

genetiği çalışmalarında, adli olayları ve akrabalık ilişkileri incelemede 

kullanılmaktadır (Family Tree DNA, 2016; Jedrzejczyk, 2009). Aile ağacının kaydı ve 

korunması, adli örneklerin kime ait olduğunun tespit edilmesi, bir bireyin 

kimliklendirilmesi de otozomal STRların popüler kullanım alanlarındandır 

(Securigene, 2016). Otozomal STRlar kimliklendirme ve babalık testlerinde kullanılan 

temel markerlardan olmasına rağmen bazı özel durumlarda ek olarak insanın 

genomunda rekombinasyona uğramayan bölgelerde bulunan markerların kullanılması 

gereklidir (Bobilla ve ark., 2008). 

1.4.2.2. X STR’lar 

PCR teknolojisi geliştirilme aşamasında birçok STR tespit edilmiştir. 

Bunlardan bazıları X kromozomu üzerinde bulunmaktadır (Szibor, 2007). Kadın 

bireyler X kromzomundan iki kopyaya sahip iken, erkek bireyler sadece tek kopya 

bulundurmaktadır. Bunun sonucunda X kromozom markerları kadın bireylerde 

otozomal markerlar gibi görünürken, erkek bireylerde haploid marker olarak işlev 

görmektedir. Kadın bireyler bir X kromozomunu anneden diğerini babadan 

almaktadır. Erkek bireyler ise annelerinde bulunan iki X kromozomundan birini 

kalıtmaktadır (Tillmar, 2010, s:20-21). Bu nedenle X STRlar, annenin belli olup 

babanın kim olduğu belli olmayan davalarda baba profilinin oluşturulması için 

kullanılmaktadır (Barbaro ve ark., 2006). X-STR markerları, otozomal ve Y-STR ile 

yapılan analizleri, özellikle kompleks akrabalık ilişkilerinin test edilmesinde, 

destekleyip tamamlayabilir (Szibor ve ark., 2003).  

Önemli rol oynayan ilk iki X STR, HPRTB ile ARA’dır. X STRların varlığı 

önceden belirlense de (HPRTB, ARA ve DXS981) uygulamada kullanılması geç 

olmuştur. X STRların mutasyon oranları diğer kromozomlarda bulunan STRlardan 

çok farklı değildir (Szibor, 2007).  
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1.4.2.3. Y STR’lar 

Son yıllarda Y kromozomu polimorfizmlerine karşı olan ilgi insan, evrim 

genetiği ve adli alanda uygulamalardan dolayı artmıştır. Y kromozomu insanlarda 

bulunan küçük kromozomlar arasındadır. 60 milyon baz çiftinden oluşmaktadır 

(Gusmao ve ark., 1999). Y kromozomu normal koşullar altında sadece erkek 

bireylerde tek kopya halinde bulunmaktadır. Babadan oğula kalıtıldığından dolayı 

baba tarafı aynı Y kromozomuna sahiptir. Rekombinasyon bölgesi dışında sadece 

meydana gelen mutasyonlar Y kromozomunda değişikliklere yol açmaktadır. Bu 

nedenle Y kromozom varyasyonları genelde popülasyonlara özgüdür (Tillmar, 2010, 

s:21). İnsan genomu içerisinde birçok STR tespit edilmesine rağmen Y kromozomuna 

özgü az sayıda STR bulunmaktadır. Şimdiye kadar tespit edilen Y STRlar arasında di-

, tri-, tetra- ve pentanükleotid çeşitleri bulunmaktadır.  

Y kromozomu erkeklere özgüdür, bu nedenle çok miktarda dişi DNAsı 

arasında bulunan az miktardaki erkek DNAsı gibi sıkıntılı adli biyolojik örneklerin 

olduğu vakalarda, ki bunlar genelde cinsel saldırı vakalarıdır, kullanılmaktadır 

(Budowle ve ark., 2007; Roewer, 2009). Erkek bireylerin şüpheli durumunda olduğu 

bu tarz adli vakalarda olay yerinde bulunan lekelerin analizinde Y-STRlar 

kullanılmaktadır. Buna ek olarak babalık soyu hakkında olan sorular da Y-STRlar 

tarafından açığa kavuşturulabilir (Budowle ve ark., 2007). Y kromozomu babalık soyu 

boyunca aynen aktarıldığı için aynı soyda bulunan erkek bireylerin Y kromozomu 

profilleri nadiren gerçekleşen mutasyonlar dışında aynıdır (26). Babalık davalarında 

eğer iddia edilen baba vefat etmiş ise onun babalık soyuna bakılarak Y kromozomu 

haplotip profili tamamen oluşturulabilir. Fakat bu oluşturulan profil aynı babalık 

soyundaki her birey için geçerli olduğundan onları da ihtimal dahilinde 

değerlendirmek gerekir (Gusmao ve Carracedo, 2003). Y-STR markerları; kısıtlı 

miktarda erkek birey DNAsının bulunduğu tecavüz vakalarında, az sperm içeren veya 

hiç sperm içermeyen smeni sıvısının bulunduğu vakalarda ve erkek bireyin bir kadına 

yönelik yaptığı saldırıda kadın bireyin tırnaklarından alınan örneklerde kullanışlıdır 

(Heinig, 2007). Y-STRların önemli rol oynamalarının nedeni erkek soylarını ayırt 

edebilmesi ve onların arasındaki ilişki hakkında bilgi vermesidir (Lim ve ark., 2007).  
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Y kromozomları üzerinde bulunan DNA polimorfizmleri kimliklendirmenin 

yanı sıra evrim ve göç çalışmaları için önemli bir araçtır (Kashyap ve ark., 2004). 

STRlar ya üstünde oldukları kromozomdan ya da ilişkili oldukları gene bağlı olarak 

isim almaktadırlar. Örneğin; TPOX, insan tiroid peroksidaz geninde bulunmaktadır. 

Genlerle ilişkili olmayan STR'lar ise kromozomal pozisyonlarına göre 

isimlendirilmektedir. Örneğin; D3S1358, 3. kromozomda tek kopya şeklinde (yani 

sadece burda bulunmaktadır) ve 1358. lokusta yer almaktadır (Kuei-Chiu, 2012). 

1.4.3. STR Analizi 

 Uzunluklarında farklılık gösteren STR’larda analiz için en uygun yaklaşım; 

ilgili olan bölgeyi çoğaltıp, ürünün büyüklüğünü saptamaktır (Kashyap ve ark., 2004). 

Analizlere başlamadan önce yapılması gereken kaç tane örnek ve hangi spesifik 

popülasyonun test edileceğine karar vermektir. Popülasyon çalışmalarında genel 

olarak, hastane veya kan bankasından alınan kan veya tükürük gibi biyolojik örnekler 

kullanılmaktadır (Butler, 2005, s:492). 

Günümüzde STR polimorfizm analizleri genel olarak PCR ile 

gerçekleştirilmektedir. Belirli DNA parçalarının PCR ile çoğaltılabilmesi için 

örnekteki hücrelerden DNA çıkartılıp miktar tespiti yapılmaktadır (Melez, 2013, s:91).  

STR polimorfizm analizlerinde 5 temel basamak bulunmaktadır. 

1.4.3.1. DNA'nın İzolasyonu (Ekstraksiyonu) 

Bu basamakta DNA içinde bulunduğu hücreden çıkarılmaktadır (Melez, 2013, 

s:91). DNA çıkartılmasının 3 aşaması vardır. İlk olarak hücre zarlarının parçalanması 

ile hücreler lizize uğrar (Goodwin ve ark., 2007, s:27-36; Melez, 2013, s:91). İkinci 

aşamada hücrelerde bulunan proteinler denatüre olur. Son olarak da DNA denatüre 
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olmuş proteinler ve başka hücre içi yapılardan ayrılır (Goodwin ve ark., 2007, s:27-

36). Profil çıkartılabilecek miktarda saf DNA elde etmek için yapılmakta olan DNA 

izolasyonunun çok sayıda yöntemleri bulunmaktadır (Melez, 2013, s:91). Hangi 

yöntemin kullanılacağı örneğin tipine, miktarına, zamana ve otomasyonunun yapılıp 

yapılamadığına göre seçilir. En yaygın 5 izolasyon yöntemi: 

 Fenol-Kloroform (Organik) İzolasyonu 

 Slika Bazlı (Non-Organik / Salting-Out) İzolasyon (Melez, 2013, s:92) 

 Chelex İzolasyonu  

 FTA İzolasyonu (Melez, 2013, s:93) 

 Diferansiyel İzolasyon (Melez, 2013, s:95) 

1.4.3.2. DNA’nın Kantitasyonu  

DNA çıkarıldıktan sonra DNA miktarı ve kalitesi ölçülür (Goodwin ve ark., 

2007, s:27-36). Çıkarılmış DNA’nın kalitesi ve miktarının yetersiz veya fazla olduğu 

hakkında bilgi sahibi olmak PCR aşamasında önemli bir yere sahiptir. DNA miktarı 

fazla ise dilüsyon, az ise konsantrasyon yapılmaktadır. STR kitlerinde genel olarak 

PCR başlatmak için önerilen DNA miktarı 1ng’dır. PCR sonrasında her lokustan 

yaklaşık olarak 333 tane kopya elde edilmektedir.  

DNA örneğinin alındığı doku örneği elde edilen DNA miktarı ile ilgilidir. 

Örneğin aynı miktarda; kan ve tükürük örneklerinde, kanda bulunan çekirdekli 

hücreler yani DNA miktarı tükürüktekine göre farklı miktarda olmaktadır. DNA 

miktarının değişkenliği aynı zamanda çevre koşullarına da bağlıdır (Melez, 2013, 

s:97). 
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Kantitasyon, kullanılan yöntem çeşitliliğine bağlı olarak iki ayrı dönemde 

incelenilmektedir. İlk dönemde insan DNA’sına özel çalışmayan ultraviyole 

spektroskopi, floresan spektroskopi ve jel bazlı analizler kullanılmıştır. Fakat bu 

yöntemlerde bulunan restriksiyon enzimlerinin sadece insan DNA’sına özel olmaması 

ve önceden DNA miktarının belirlenmesinin gerekliliği dezavantaj olmuştur. İkinci 

dönemde kullanılan yöntemler ilk dönemdeki dezavantajları ortadan kaldırmayı 

hedeflemiştir. Bu dönemdeki yöntemler olan Slot blot analizi (hibridizasyon), 

AluQuant sistemi, real-time PCR ve Alu veya Tek Lokusla Multipleks PCR insan 

DNA’sına özel çalışan yöntemlerdir (Melez, 2013, s:98). 

1.4.3.3. PCR 

Analiz aşamasında kullanılan cihazların DNA’yı görebilecek düzeye kadar 

çoğaltılması bu aşamada gerçekleşir (Goodwin ve ark., 2007, s:27-36). PCR istenilen 

DNA bölgesini çoğaltan bir yöntemdir (Goodwin ve ark., 2007, s:12-13). 

Polimorfizm analiz edebilmenin temel yöntemi olan PCR günümüzde 

multipleks olarak yani aynı anda birden çok DNA bölgesinin çoğaltılması ile 

yapılmaktadır. Farklı DNA bölgeleri multipleks bir sistemde düzgün bir şekilde 

çalışabilmesi için primerlerin bağlanma sıcaklıklarının aynı ve birbirlerinin bağlanma 

yerlerine yapışmayı engellemek amacıyla komplementer yapılardan uzak olmaları 

gerekmektedir (Melez, 2013, s:107). STR analizinde farklı büyüklüklere sahip 

farklı lokuslar birbirinden ayırt edilebilirken, aynı büyüklüklere sahip farklı lokuslar 

farklı renkte floresan boyalarla boyanmalıdır. Beş farklı floresan boya ile 20 farklı 

STR bölgesi çalışılabilmektedir. 

1.4.3.4. Elektroforez 

Bu basamakta multipleks olarak amplifiye olan DNA bölgelerinin ilerleme 

hızında ve görülen büyüklüklerindeki farklılıklara göre örneğin genetik profili tespit 
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edilmektedir (Dönbak, 2002; Melez, 2013, s:113). Bazı DNA bölgelerinin 

büyüklüklerinin birbirine yakın olması nedeniyle farklı renkte floresan boyalar 

kullanılmaktadır. Elektroforez ile bu şekilde büyüklük farkı ve floresan boyalar 

sayesinde birçok DNA bölgesi ayırt edilebilmektedir (Melez, 2013, s:113). 

Çoğaltılan DNA’daki STR’ların allelleri birbirinden elektrik akımı altında 

elektrik yüklerindeki farklar ve ilerlemelerine göre ayrılmaktadır (Dönbak, 2002; 

Melez, 2013, s:113). Böylece alleller görünür hale gelir (Dönbak, 2002).  

Elektroforezde kullanılan materyale göre çeşitleri bulunmaktadır. Bunlar kağıt, 

selüloz asetat ve jel elektroforezleridir. Jel elektroforezi de; agaroz jel, pulse-fiel jel, 

poliakrilamid jel ve kapiller elektroforezi olmak üzere çeşitlere ayrılmaktadır. 

1.4.3.5. Analiz  

Elektroforezde yürütülen DNA molekülleri verdikleri floresan yansıma ile, 

büyüklük ve boy verileri ‘Data Collection Software’de toplanır. Pik tanımlanması, 

renklerin ayrımı ve pik boyutlandırması ise ‘GeneScan Software’ tarafından standart 

ile karşılaştırılır. ‘Genotyper Software’ alleleri numaralandırır (Günümüzde GeneScan 

Software ile Genotyper Software programları birleştirilip ‘GeneMapper’ 

oluştulmuştur). Son olarak tüm veriler ‘Expert System’ tarafından değerlendirilir ve 

sonuçlar bir uzman tarafından incelenir (Melez, 2013, s:120). 

Değerlendirme yapılırken örneklerin profili çıkarılır ve örnekler birbirleriyle 

karşılaştırılarak eşleşip eşleşmediklerine bakılır ve allel frekansları hesaplanır (Butler, 

2007). Allel frekansları, her allelin kaç kere gözlemlendiğini sayarak bulunur. Belirli 

bir popülasyona ait olan örneklerin genotipleri ve allel frekansları hem popülasyon içi 

hem de popülasyonlar arası karşılaştırma yapılmasını sağlamaktadır (Butler, 2005, 

s:492). Yeterli miktarda bireyden alınan örneklerin STR analizleri ile bir popülasyon 

için ana allellerin frekansı tahmin edilebilir (Butler, 2005, s:492). Minimum allel 

frekansı, istatistiksel anlamda allelin başarılı bir şekilde örneklendiğini garantilemek 
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için kullanılmaktadır (Butler, 2005, s:492). İstatistiksel hesaplamalarda kullanılabilsin 

diye her allel en az 5 defa gözlemlenmelidir, bu da minimum allel frekansının 5/2N 

olduğunu ortaya koymaktadır. Bölümde yer alan N örnek alınan birey sayısını 

gösterirken, 2N ise her bireyde biri anneden diğeri babadan gelen 2 kromozom 

olmasından dolayı kromozom sayısını temsil etmektedir (Butler, 2005, s:492). 

Minimum allel frekansı kriteri göz önünde bulundurulursa 5-15 arası allel içermekte 

olan STRlar kullanılıyorsa 100-150 arası akraba ilişkisi olmayan bireylerden DNA 

örneği toplanmalıdır (Butler, 2005, s:492). Bireylerden örnekler, gözlemlenecek olan 

lokuslar hakkında herhangi bir genotip bilgisi olmadan rastgele bir şekilde 

toplanmalıdır (Butler, 2005, s:492). STR analizlerinde birden fazla lokus aynı anda 

gözlemlendiğinde allellerin ayrı ayrı incelenmesine dikkat edilmelidir (Kuei-Chiu, 

2012). 

1.4.4. STR kitlerinin gelişimi ve kullanılan kitler 

İnsan DNA’sında birçok STR bölgesi olmasına rağmen adli olaylarda 

kimliklendirme amacıyla kullanılan belirli STR’lar vardır. Kriminal laboratuvarlar, 

üniversiteler ve özel laboratuvarlar farklı kimliklendirme testleri kullanarak çeşitli 

STR profilleri oluşturmuşlardır. Kimliklendirme amaçlı kullanılan STR bölgeleri ve 

sayıları kitlere göre değişiklik göstermektedir. Son zamanlarda belirli STR bölgeleri 

Amerika’da kullanılan CODIS (Combined DNA Index System-Kombine DNA İndeks 

Sistemi) çekirdek lokuslarına eklenerek bir takım STR kitleri oluşturulmuştur 

(Rüstemoğlu, 2014). Kriminal laboratuvarlarda AmpFl STR IdentifilerPlus Kit ve 

AmpFl STR Yfiler Kit isimli kitler kullanılmaktadır (Kriminal Polis Laboratuvarları, 

2012). AmpFlSTR IdentifilerPlus kiti 16 tane STR lokusu ve cinsiyeti belirleyen 

Amelogenin markerını içermektedir (Life Technologies, 2012). AmpFl STR Yfiler kiti 

ise 17 Y STR lokusunu içermektedir (Life Technologies, 2015).  

Yapılan popülasyon genetiği çalışmalarında ise genel olarak AmpFlSTR 

Identifiler, AmpFlSTR Identifiler, PowerPlex 16, Mentype Argus X-8, Investigator 

Argus X-12, AmpFlSTR Yfiler ile PowerPlex Y gibi kitler kullanılmaktadır.  
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1.4.5. STR‘ların Önemi 

Popülasyon genetiği çalışmalarında, DNA markerlarının örnekler arasında 

güçlü ayrım gücüne sahip olabilmesi için yüksek derecede çeşitlilik içermesi 

gerekmektedir. İnsan genomu birçok DNA tekrarından oluşmaktadır ve farklı 

boyutlara sahiptirler. Bireyler arasında STRların çok farklılık göstermesi onların 

popülasyon genetiği çalışmalarında veya adli amaçlı kimliklendirmede 

kullanılmasında önemli bir faktördür. Ayrıca STRlar PCR tarafından kolayca 

çoğaltılabildiğinden ve STRların genelde benzer miktarda olmaları onları analizlerde 

kullanmada popüler marker yapan özelliklerdir. Adli olaylarda analiz edilecek 

örnekler degrade veya karışık olmasından dolayı STRların küçük boyutlara sahip 

olması ve PCR ile iyi bir şekilde amplifiye olması bu tekrarların popülasyon genetiği 

çalışmalarının yanı sıra kimliklendirmede de önemli olmasında rol oynamaktadır. 

STRlarla yapılan analiz sonuçlarına olan güven de küçük boyutlara sahip olmalarından 

dolayı başka kromozomal lokasyonların seçilmemesi ve STRların mutasyon 

oranlarının düşük olması nedeniyle yüksektir (University of Arizona, 2000). 

STR analizleri ulusal DNA veritabanlarında kullanılmaktadır. Bundan dolayı 

birkaç lokusu birden inceleyebilmek için multiplex reaksiyonlar geliştirilmiştir (Gill, 

2002). 

1.4.6. STRların Kullanıldıkları Alanlar 

STRlar insan genomunda yaygın olarak bulunması ve bireyler arasında yüksek 

derecede polimorfizm göstermesi nedeniyle kimliklendirme ve genetik haritalamayı 

içeren birçok alanda kullanılmaktadır. (Kalfaoğlu ve Yükseloğlu, 2002). 

İnsanları biyolojik olarak birbirinden ayıran farklılıkların hepsi DNA’da 

bulunmaktadır. Kriminal laboratuvarlar bu farklılıkları kullanarak olayları 

aydınlatmaya çalışmaktadır. Kişilerin kimliklendirilebilmesi için DNA’da bulunan ve 

bireyler arası farklılık gösteren tekrar üniteleri kullanılmaktadır. İlk yıllarda VNTRlar 
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(Değişken sayıda ardışık tekrarlar), RFLP (Restriction Fragment Length 

Polymorphism/Sınrılandırılmış parçacık uzunluk polimorfizmi) tekniğiyle 

incelenmiştir. Kriminal laboratuvarlarda bu yöntem 15 yıl boyunca her alanda zamanla 

geliştirilerek kullanılmıştır. RFLP tekniğinin zamanla yetersiz gelmesi nedeniyle 

sonraki yıllarda geliştirilen PCR teknolojisi kullanılmaya başlanmıştır. DNA 

parçacıkları olarak da VNTRlar yerine DNA’nın kodlamayan bölgelerinde bulunan 

STRlar tercih edilmiştir (Kalfaoğlu ve Yükseloğlu, 2002). STR’ların kriminal 

laboratuvarda tercih edilmesinin sebepleri arasında, kısa tekrarlar olmalarından dolayı 

az miktarda DNA veya degrade olmuş DNA’da bulunabilmeleridir. Ayrıca karışık 

örnekler de STR analizleriyle çözümlenebilmektedir (Ruitberg ve ark., 2001).  

1.4.7. Adli Uygulamalarda STR Kullanımının Önemi 

Kimliklendirme yapmak amacıyla kullanılan DNA markerlarının yüksek 

derecede ayırt edicilik göstermeleri gerekmektedir. Adli olaylarda bulunan DNA 

örneklerinin degrade veya karışık olması nedeniyle PCR’dan sonuç alabilmek genelde 

zordur. Fakat STR’ların uzunluklarının kısa olması adli uygulamalarda kullanımları 

için onları iyi bir aday yapmaktadır. Ayrıca STR’ların kısa olma özellikleri onlara 

yakın olan başka kromozomal lokasyonlardan ayırmak adına kolaylık sağlamaktadır. 

Düşük mutasyon oranlarına sahip olan STR’lar elde edilen veriyi daha sabit ve tahmin 

edilebilir yapmaktadır. Tüm bu karakteristiklerden dolayı yüksek ayırt ediciliğer sahip 

olan STRlar adli uygulamalarda kullanılmaktadır (Forensic DNA Center, 2017). 

FBI, adli olaylarda suçluların DNA teknolojisi ile kimliklendirilmesinin 

öncülerinden biridir. FBI, 1997’de, Amerika Birleşik Devleti’nde kimliklendirme için 

kullanılacak 13 STR’ı esas lokuslar olarak ilan etmiştir. Tüm CODIS STR’ları 

tetramerik tekrarlardır. CODIS adli bilimlerle bilgisayar teknolojisini harmanlayarak 

adli olayların çözülmesinde etkili olmaktadır. (Kashyap ve ark., 2004)  
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İçerdiği lokus bilgiler sayesinde adli olaylarda suçluların DNA profilleriyle 

elektronik ortamda karşılaştırma yapılıp eşleşmesini sağlamaktadır. CODIS ayrıca 

kayıp ve kimliği belirsiz şahısların kimliklendirilmesinde yardımcı olmaktadır. 

CODIS, FBI tarafından geliştirilen DNA profillerinden oluşmakta olan bir 

veritabanıdır. Bu DNA veritabanı aşağıda verilen DNA kategorilerini içermektedir:  

 Mahkum edilmiş suçlular (Suç işlemiş bireylerin DNA kimliklendirme 

kayıtları)  

 Adli (Olay yerlerinden toplanmış DNA örneklerinin analizleri) 

 Kimliği belirsiz insan kalıntıları (kimliği belirsiz insan kalıntılarından 

alınan DNA örneklerinin analizleri)  

 Kayıp kişilerin akrabaları (Kayıp kişilerin akrabaları tarafından gönüllü 

olarak verilen DNA örneklerinin analizleri)  

2015 yılının başlarında, FBI Ocak 1 2017 tarihinden itibaren geçerli olacak 7 

adet lokusun geçerliliğinin onaylandığını ilan etmişti. 2017 yılından itibaren 13 lokusa; 

D1S1656, D2S441, D2S1338, D10S1248, D12S391, D19S433 ve D22S1045 

eklenerek CODIS 20 lokus olmuştur. Aşağıda 20 CODIS Lokusların listesi verilmiştir 

(FBI, 2017).  

 CSF1PO 

 D3S1358 

 D5S818 

 D7S820 

 D8S1179  

 D13S317 
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 D16S539 

 D18S51 

 D21S11 

 FGA 

 TH01 

 TPOX 

 vWA 

 D1S1656 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D2S441 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D2S1338 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D10S1248 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D12S391 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D19S433 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

 D22S1045 (Ocak 1, 2017’den itibaren geçerli) 

1.5. Popülasyon ve İnsan Popülasyonu Kavramları  

Popülasyon; aynı zaman içerisinde aynı alanda yaşayan, doğal yollarla kendi 

aralarında eşleşebilen ve üreyebilen yavrular oluşturabilen yani aynı türe ait 

bireylerden oluşan topluluktur (Campbell ve ark., 2001, s:1174; Illinois, 2006; Johns, 

2010; Kara ve Yükseloğlu, 2015; Klug ve ark., 2012, s:698). Popülasyon doğum, ölüm 

ve göç gibi faktörlere bağlı olarak büyüyüp gelişen veya küçülen, değişmekte olan 
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çevre koşullarına uyum sağlamaya çalışan dinamik bir birimdir (Klug ve ark., 2012, 

s:700). 

İnsan popülasyonları da belirli bir ülke, il, köy veya herhangi bir coğrafi 

bölgede oturanların oluşturduğu topluluktur (Klug ve ark., 2012, s:298). Adli genetik 

açısından bir insan popülasyonu aynı kökene sahip olan bireyler topluluğu şeklinde 

tanımlanabilir ve bir ülke içerisinde bulunan bireylerden dil, din ve kültür açısından 

farklılık gösterebilecek birçok alt grup oluşturulabilir (Goodwin ve ark., 2007, s:75). 

1.6. Popülasyon Genetiği  

Bir popülasyonun içinde bulunan genlerin değişimi ile ilgilenen bilim dalına 

popülasyon genetiği denir (Mater, 2010). Popülasyon genetiği biyolojik 

popülasyonların kompozisyonunu, doğal seleksiyonu da içinde bulunduran çeşitli 

etkenlerden dolayı genetik kompozisyonda meydana gelen değişikleri inceleyen 

biyolojinin bir dalıdır. Popülasyon genetikçileri gen frekanslarından matematiksel 

modeller geliştirerek bu modellerden gerçek popülasyonlardaki ihtimal dahilinde 

olabilecek genetik varyasyonlar hakkında sonuçlar elde edip bu sonuçları gözleme 

dayalı bilgilerle karşılaştırır. Popülasyon genetiği evrim ve doğal seleksiyon ile iç 

içedir. Doğal seleksiyon bir popülasyonun genetik kompozisyonunu etkileyen en 

önemli faktörlerden biridir. Popülasyon genetikçileri gen frekanslarının değişimini 

inceleyerek evrimsel süreç hakkında daha fazla bilgi sahibi olmayı hedeflerler. 

Popülasyon genetiği alanı 1920 ve 1930’ların başlarında R.A. Fisher, J.B.S. Haldane 

ve Sewall Wright’ın çalışmaları ile ortaya çıkmıştır. Onlar Mendel genetiği ile 

Darwin’in doğal seleksiyonu konularını birleştirmişlerdir. Mendel genetiği ve 

Darwinizmin uyumu şimdi hafife alınsa da 20. Yüzyılın ilk yıllarında tartışılan bir 

konuydu. Mendel kalıtımının kurallarına uyan bir popülasyonun seleksiyona uğraması 

ile ortaya çıkan sonuçları matematiksel olarak çözen Fisher, Haldane ve Wright 

Darwinizm ve Mendelizmin birbiriyle çok uyumlu olduğunu ortaya koymuştur. 

Uyumluluğun kanıtlanması neo-Darwin sentezinin oluşumunda önemli rol oynamıştır 

ve aynı zamanda popülasyon genetiğinin evrim teorisinde çok önemli bi yere sahip 
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olmasının nedenidir. Darwin’in 1959’da yayınlanan “Türlerin Kökeni” (Origin of 

Species) iki temel konuyu ele almaktadır. Bu konuların ilki günümüzdeki türlerin ortak 

atalardan geldikleri, ikincisi ise evrimsel değişimin en büyük nedeni doğal seleksiyon 

olmasıdır. İlk konu o zamanlar topluluk tarafından kabul edilirken doğal seleksiyonun 

evrimsel süreçte bu kadar önemli bir rol almasına pek inanılmadı. Darwin’in teorisinde 

eksik kalan kısım ise kalıtımın nasıl olduğuydu. “Türlerin Kökeninde yavru bireylerin 

ebeveynlerine benzer özellikler taşıdığını yazmıştır fakat bunun neden olduğunu 

bilmediğini itiraf etmiştir.  

Bir popülasyonun doğal seleksiyon ile değişebilmesi veya evrimleşebilmesi 

için bu popülasyonu oluşturan bireyler birbirinden farklı özelliklere sahip olmalıdır. 

Fleeming Jenkins ise bir popülasyonun bireyleri arasında sürekli bir çeşitlilik 

olmasının mümkün olamayacağını, belirli bir süre sonra farklılıkların ortadan 

kalkacağını ve doğal seleksiyonun mümkün olamayacağını savunarak Darwin’in 

görüşüne karşı çıkmıştır. Jenkins yavru bireylerin ebeveynlerin bir karışımı olduğunu 

ve bir popülasyondaki bireylerin bu şekilde fenotipik olarak aynı olmasının doğal 

seleksiyondan daha hızlı sonuç göstereceğini savunmuştur. 

Mendel kalıtımı olarak adlandırılan ‘parçacık’ veya ‘partikül’ olarak 

isimlendirilen kalıtımda; yavru bireyler ebeveynlerden belirli parçacıklar yani genler 

alırlar. Bu da popülasyonda olan çeşitliliğin üreme sonucunda eksilmediğini 

göstermektedir. 

Mendel’in çalışmalarının kırk yıl kadar bilimsel topluluk tarafından dikkate 

alınmaması ve daha sonra alınsa bile Mendel kalıtımı ile Darwin’in evrim teorilerinin 

birbiriyle uyumlu olmadığının düşünülmesi konunun tam olarak anlaşılmasını 

geciktirmiştir. 

Mendel bezelyelerle yaptığı çalışmalarda her bitkinin bir tane fenotipik 

özelliğini belirleyen bir çift “faktör”e sahip olduğunu tespit etmiştir. Mendel’in 

teorisinde kalıtım parçacıklarının yani genlerin farklı tiplerde olduğu (dominantlık ve 

resesiflik) ve ayrışma (dağılma) kuralı temeli oluşturmaktadır. Mendel’in “faktör”leri 
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modern popülasyon genetiğinin genleridir ve “faktör”lerin değişik formlarına allel 

denir (Okasha, 2006).  

Evrim biyolojisinin de bir alt disiplini olarak görülen popülasyon genetiği, bir 

popülasyondaki farklı genetik lokusların allel ve genotip frekanslarına etki eden 

faktörleri araştıran bir alan olarak da tanımlanabilir (Goodwin ve ark., 2007, s:75; Kara 

ve Yükseloğlu, 2015). Hem aynı popülasyona ait bireyler arasındaki hem de farklı 

popülasyonlara ait bireyler arasındaki genetik çeşitliliği anlamayı hedefleyen 

popülasyon genetiği, popülasyona ait tüm bireylerin taşıdığı genetik bilginin tümünde 

yani gen havuzundaki birçok farklı geni aynı anda inceler (Klug ve ark., 2012, s:700; 

Johns, 2010). Popülasyon genetiği toplulukların genetik yapısını ve bu yapının zaman 

içerisinde nasıl değiştiğini inceleyerek bireyler arasındaki benzerlik ve farklılıkların 

nedenlerini belirleyip bunların ileriki kuşağa geçişi hakkında bilgilere ulaşılmasını 

sağlayabilir (Özdağ, 2007). Bir popülasyondaki veya farklı popülasyonlar arasındaki 

genetik çeşitliliği ortaya çıkarmanın farklı yöntemleri vardır. Fakat bu yöntemlerden 

en dolaysız (direkt) yolu popülasyondaki bireylerin taşıdığı nükleotid sekanslarını 

karşılaştırmaktır (Klug ve ark., 2012, s:698). İnsan diploid bir canlı olduğu için belirli 

bir sayı birey içermekte olan bir insan popülasyonu, gen havuzunda birey sayısının iki 

katı kadar gamet içerir. Popülasyondaki genetik çeşitliliğin sayısal ifadesi olan allel 

frekansı da belirli bir alleli taşıyan gametlerin gen havuzundaki tüm gametlere oranıdır 

(Kara ve Yükseloğlu, 2015). Antropolojik olarak tanımlanmış popülasyonlardaki 

genetik çeşitlilik hakkındaki bilgiler aynı zamanda adli olayların aydınlatılmasında rol 

oynamaktadır (Chakraborty ve Ranjan, 2009). 

1.6.1. Popülasyon Genetiğinin İçerdiği Konular  

Bir popülasyondaki bireylerde tek bir genetik lokus incelendiğinde, bu 

lokustaki allel dağılımlarının farklı genotipli bireyler oluşturduğu görülür. Bu allel ve 

genotip frekanslarının hesaplanması ve bunların bir sonraki nesle aktarılırken nasıl 

değiştiği popülasyon genetiğinin konusu kapsamındadır (Klug ve ark., 2012, s:700). 

Popülasyon genetiği amaçları arasında popülasyonların ortak ataya sahip olup 
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olmadıkları ve genetik olarak popülasyonların veya popülasyonu oluşturan bireylerin 

çeşitlenmesinin nedenlerini araştırmayı bulundurmaktadır (Kara ve Yükseloğlu, 

2015).  

1.6.1.1. Evrimsel Güçler 

Popülasyon genetiği disiplini popülasyon içi ve popülasyonlar arasındaki allel 

varyasyonlarını doğada bulunan genetik varyasyon modellerini şekillendiren evrimsel 

güçler olan doğal seçilim, genetik sürüklenme, mutasyon, göç ve rastgele olmayan 

çiftleşmeyi inceler (Özdağ, 2007). Bu evrimsel güçler popülasyon genetiğinin esas 

konuları arasındadır. 

Popülasyonları değiştiren güçlerin arasında en kuvvetli olanlardan biri doğal 

seleksiyon; bir popülasyondaki bazı bireylerin sahip oldukları belirli fenotiplerden 

dolayı diğer bireylerden hayatta kalma konusunda daha başarılı olmaları durumunda 

meydana gelen elemedir ve bu güç allel frekansındaki değişimlere neden olan ana 

etkenlerdendir. Doğal seleksiyon, bireyler belirli bir genotip ile hayatta kalma ve 

üreme konusunda başka genotiplerden daha üstün olduğu durumlarda gerçekleşir. 

Doğal seleksiyonun sonucunda popülasyonlar ve türler değişim gösterir. Hayatta 

kalmaya katkı sağlayan fenotipler artar, katkı sağlamayanlar ise azalır ve sonunda 

kaybolur (Klug ve ark., 2012, s:706-714). Evrimsel güçlerden bir diğeri olan 

mutasyon, rastgele bir şekilde yeni allellerin oluşumunu sağlamaktadır (Klug ve ark., 

2012, s:706-714). Göç, bireyler popülasyonlar arasında yer değiştirdiğinde, yani bir 

popülasyondan birey çıkışı veya bir popülasyona birey girişi olmasıdır (Klug ve ark., 

2012, s:706-714; Özdağ, 2007). Allel frekanslarındaki değişimlerin; küçük, kökeninde 

az sayıda birey bulunan veya geçici olarak sayısında etkili bir azalma meydana gelen 

popülasyonlarda artması olayına genetik sürüklenme denir. Popülasyonda genotip 

frekanslarını değiştirebilen fakat allel frekansını değiştirmeyen beşinci güç ise bir 

genotipin başka genotiplerle eşleşmesinin eşit olasılığa sahip olmasını sağlayan 

rastgele olmayan çiftleşmedir (Klug ve ark., 2012, s:706-714). 
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1.6.1.2. Hardy-Weinberg Eşitliği 

“İdeal” bir popülasyonda (büyük, rastgele eşleşme ve mutasyon, göç veya 

seçilim gibi evrimsel güçlerden muaf olan popülasyonda) gen havuzundaki allelllerin 

göreceli oranları ve farklı genotiplerin frekansları arasındaki ilişki, 1900ların başında 

birbirinden bağımsız olarak Britanyalı matematikçi Godfrey H. Hardy ve Alman 

Fizikçi Wilhelm Weinberg tarafından geliştirilen basit bir matematiksel model ile 

açıklanmış ve böylelikle popülasyonların evrimi hakkında önemli veriler elde 

edilmiştir (Gillespie, 1998; Goodwin, 2007, s:b; Kara ve Yükseloğlu, 2015, s:d; Klug 

ve ark., 2012, s:700). Popülasyon genetiğinin deneysel ve teorik olmak üzere iki yönü 

vardır. Deneysel yönü gözleme dayalı olarak popülasyondaki bireylerin farklılıklarını 

ortaya çıkarmakla ilgilenirken, teorik yönü ise popülasyondaki genetik varyasyonların 

zaman içinde hangi nedenlerden dolayı değişip değişmediğini veya yok olduğunu 

araştırmaktadır (Kara ve Yükseloğlu, 2015). Popülasyon genetiğinin teorik kısmının 

ilk önemli buluşu olan Hardy-Weinberg kuralı, ideal bir popülasyondaki genotip ve 

allel frekansları arasındaki ilişkinin bir eşitlikte gösterimidir (Gillespie, 1998). 

Yalnızca iki allelin bulunduğu bir gen bölgesindeki bir allelin frekansı p, diğeri de q 

harfi ile gösterilmektedir. Popülasyon genetikçileri Hardy-Weinberg eşitliği olarak da 

bilinen p2+2pq+q2=1 formülünü bir allel frekansının bilindiği fakat diğerinin 

bilinmediği durumlarda kullanırlar (Campbell ve ark., 2001, s:472-473). 

Popülasyon genetiğinde allel çeşitliliği ele alınan konular arasındadır. Aynı 

lokusta bulunan alleller orijin, içerik ve atasal olmak üzere 3 farklı yolla birbirinden 

farklı olabilir. Orijin olarak farklılık, alleller aynı lokustan ancak farklı kromozomlar 

üzerinde demektir. İçerik olarak farklı olan iki allel duruma bağlı olarak değişir. DNA 

dizilimi, amino asit dizilimi, fenotip gibi özellikler açısından bakıldığında farklı olup 

olmadığına bakılmaktadır. İki allelin atasal olarak farklı olması, ortak bir ataya sahip 

olmadıkları anlamına gelmektedir. Bir popülasyonun genetik yapısı tanımlanırken 

ilgili allel ve genotip frekansları kullanılmaktadır (Gillespie, 1998). 

Popülasyon genetiği son otuz yılda meydana gelen önemli gelişmeler ile 

biyoloji üzerindeki etkisini arttırmıştır. Bunlardan en önemlileri: PCR, mikrosatellit 
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lokusları, laboratuvarlarda yapılan rutin DNA sekanslamalarıdır. Popülasyon genetiği 

üreme, göç, popülasyon büyüklüğü, doğal seleksiyon ve tarihsel olayların arasındaki 

ilişkiyi ve genetik çeşitliliği araştırmaktadır. Genetik çeşitliliği ölçerek ve popülasyon 

genetiği modellerini kullanarak organizmaların biyolojisi hakkında çıkarımlar elde 

edilebilmektedir. Bu nedenle uygun sinyallere ve değişim oranlarına sahip olan 

genetik markerlar ile neredeyse her popülasyon ve evrimsel süreç hakkında bilgi 

toplanabilmektedir (Sunnucks, 2000). 

1.6.1.3. Popülasyon Genetiği Çalışmalarında Bulunan Değerler 

Genellikle popülasyon genetiği çalışmalarında oluşturulan tablolarda 

kullanılan STR markerlarının kullanışlılığını belirten değerler bulunmaktadır. Bu 

değerler ayırt etme gücü (PD/Power of discrimination), dışlama gücü (PE/Power of 

Exclusion), gen çeşitliliği (GD/Gene diversity), haplotip çeşitliliği (HD/Haplotype 

diversity) ve markerların heterozigotluğu’ (H/Heterozygosity) dur. 

 Heterozigotluk (H): Heterozigot bireylerin popülasyondaki oranıdır. Heterozigot 

allel içeren örneklerin sayısının tüm örnek sayısına bölünmesiyle 

hesaplanmaktadır. Yüksek heterozigotluk allel çeşitliliğinin fazla olduğuna ve 

böylece daha az rastgele örnek eşleşmesi olmasına işaret etmektedir. 

 Ayrım gücü (PD): Ayırt etme olasılığı olarak da bilinmektedir. İlk kez Fisher 

tarafından 1951 yılında tanımlanmıştır (Butler, 2005, s:489-490). PD, akrabalık 

ilişkisi olmayan iki bireyi ayırt etme olasılığı olarak tanımlanmaktadır (Tillmar, 

2010, s:24). Genotip frekanslarının karesinin 1’den çıkarılması sonucunda elde 

edilen değerdir (Butler, 2005, s:489-490).  

 Dışlama gücü (PE): Dışlama olasılığı olarak da bilinmektedir. İlk kez Fisher 

tarafından 1951 yılında tanımlanmıştır. PE=H²(1-(1-H)H²) şeklinde 

hesaplanmaktadır. 
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 Gen çeşitliliği (GD): Genelde beklenilen heterozigotluk olarak da bilinen bu 

değer, popülasyondan rastgele seçilen iki allelin farklı olması olasılığını belirtir 

(Butler, 2005, s:489-490).  

1.7. Popülasyon Genetiği Çalışmaları ve Kullanılan Genetik Markerlar  

Genetik markerlar; genetik haritalama, kimliklendirme, epidemiyoloji, gıda 

güvenliği, insan popülasyon tarihi, evcilleştirilmiş hayvan ve bitkilerin geliştirilmesi, 

evcilleşmenin tarihi, DNA polimorfizminin ekolojik indikatörleri, evrim genetiği, 

türler arasındaki evrimsel ilişkiler ve popülasyon genetiği çalışmaları konularında 

kullanılabilmektedir (Hartl ve Ruvolo, 2001).  

Genetik markerların belirleyici ve ayırt edici özellikleri; çeşitlilik, maliyet, 

zaman, gerekli olan uzmanlık ve teknoloji, tekrarlanabilirlik ve markerların en iyi 

şekilde hizmet edebildiği alanlar şeklinde sıralanabilir. Çeşitlilik özelliği ile kastedilen 

kullanılan genetik markerın tespit edebildiği çeşitlilik düzeyidir yani lokus sayısıdır. 

Maliyet ve zaman, markerın kullanıldığı analizlerde bilgi toplamadan sonuçlara kadar 

harcanan para ve zamandır. Aynı şekilde örnek toplamadan analizin sonucuna kadar 

her aşamayı yürütebilmek için belirli bir düzeyde uzmanlık ve teknolojiye ihtiyaç 

duyulmaktadır. Markerlar tekrar tekrar aynı veya farklı laboratuvarlarda 

kullanıldığında sonuçların aynı çıkıp çıkmaması da önemli bir özelliktir. Markerlar 

genel olarak çeşitlerine göre farklı farklı çalışmalarda kullanışlılık açısından çeşitlilik 

gösterir. Genetik marker seçiminde bu özellik de göz önünde bulundurulmalıdır 

(National Forest Genetics Laboratory, 2006). 

1.7.1. Popülasyon Genetiği Çalışmalarında Kullanılan Genetik Markerların 

Sahip Olması Gereken Özellikler  

1) PCR’da kullanılabilir olması 

2) Karşılaştırılabilirlik 
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3) DNA olması (Proteine göre daha çok tercih edilir) 

4) Gen soyağacı ve frekans hakkında bilgi vermesi  

5) Birçok ayrı lokus incelenmesi 

6) Hızlı gelişme ve inceleme 

7) Tek lokus ile multilokus marker karşılaştırması (multilokus markerlar teknik 

olarak daha uygundur fakat hassas değildir ve başka çalışmalarla karşılaştırma 

yapılacak bilgi sınırlıdır. Tek lokuslar ise, hassastır ve başka çalışmalarla karşılaştırma 

yapılıp global olarak katkı sağlarlar (Sunnucks, 2000). 

Popülasyon genetiği çalışmalarında öncelikle uygun genetik marker seçimi 

yapılmalıdır. Bu seçimde dikkat edilecek unsurlar aşağıda verilmektedir. 

Hassaslık: Marker çalışma için gerekli olan hassaslığa sahip olmalıdır. Çok 

fazla veya çok az bilgiye sahip olması imkan dahilindedir. Şimdiye kadar yapılan 

çalışmalar hangi genetik markerların bilgilendirici olduğunu az çok ortaya 

çıkarmaktadır.  

Multilokus ya da tek lokus olma: Genellikle markerların pratik olması ile 

duyarlı olması arasında karar verilmesi gerekmektedir. Multilokus markerlar teknik 

olarak uygundurlar fakat belirli sınırlandırmaları ve zayıflıkları vardır. Temel 

sınırlandırmalardan biri dominant kalıtımdır. Kodominant kalıtımda DNA parçacıkları 

ya vardır ya yoktur, kodominant kalıtımda ise lokusta bulunan iki allel de saptanıp 

analiz edilebilmektedir. Multilokus markerlar ile yapılan çalışmalarda aynı çalışma 

içinde yer alan kompleks diziler çift şeklinde karşılaştırma yapılarak anlamlı bir 

şekilde analiz edilebilmektedir. Bundan dolayı bu çalışmalardan elde edilen bilgi 

ancak yüzeysel bir şekilde başka çalışmalarla karşılaştırılabilmektedir. Allel 

frekansları nadiren bulunduğu için güçlü analizler yapılamamaktadır. Tek lokus 

markerlar ise allel frekansları ve gen soyağacı ile analiz edildiği için daha esnek, 

bilgilendirici ve bağlantılıdır.  
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Gen soyağacı ve frekansları sunması: Gen soyağacını sunan markerların 

sunmayan markerlara göre çok büyük avantajları bulunmaktadır. 

Mitokondriyel DNA ya da nükleer DNA olması: Hücreler iki ebeveynden 

kalıtılan nükleer DNA’nın yanı sıra mitokondri organelinde de tek ebeveynden 

kalıtılan DNA içermektedir. Kalıtımdaki bu farktan dolayı mitokondriyel ve nükleer 

DNA’nın popülasyon biyolojisi ve tarihinin soyağaçlarını farklı yönlerde 

göstermelerine neden olmaktadır. 

Hızlı gelişim ve görüntüleme: Daha önce yapılmış çalışmalarda kullanılan 

markerların başka çalışmalara aktarılabilmesi ve hızlı görüntüleme olasılığı yeni 

araştırmalara yarar sağlamaktadır (Sunnucks, 2000). 

Popülasyon genetiği çalışmalarında DNA bazlı genetik markerlar 

kullanılmaktadır (Bentayebi ve ark., 2014). DNA’nın, çekirdekte ve mitokondride 

bulunmasından dolayı incelemelerde nükleer DNA ve mitokondriyal DNA 

kullanılmaktadır. Nükleer DNA’nın ayrım gücü mitokondriyal DNA’ya göre daha 

yüksek olduğundan da, incelemelerde çekirdekte bulunan DNA daha çok 

çalışılmaktadır (Melez, 2013, s:76). Mitokondriyal DNA (mtDNA) insanlarda halkasal 

halde bulunan DNA molekülüdür. Histon proteinlerince paketlenmediğinden dolayı 

tamir etme mekanizması zayıftır bu nedenle de mutasyon oranı yüksektir. 

Mitokondriyal DNA’nın en temel özelliklerinden biri de sadece anneden yavrulara 

geçiyor olmasıdır (maternal olarak kalıtılmasıdır) (Qiu-Hong ve ark., 2004). Marker 

olarak mtDNA kullanıldığında dezavantajlar arasında ilk sırada yer alan, sadece tek 

bir lokusu temsil ediyor olmasıdır. mtDNA’nın etkili popülasyon boyutu nükleer 

otozomal dizilimlerinkinin %25’i kadar olması ise mtDNA markerlarının ikinci bir 

dezavantajıdır. Bu dezavantajların sonucu olarak genetik çeşitlilik mtDNA markerları 

tarafından düşük tahmin edilmektedir (De-Xing ve Godfrey, 2003). İnsan genomu 

birçok sayıda tekrar edilmiş DNA sekansları içermektedir ve bu bölgeler genelde 

kromozomların sentromeri çevreleyen kısımda bulunup satelit DNA olarak adlandırılır 

(Butler, 2005). Nükleer DNA markerları mikrosatellitler olarak da bilinen STRları 

(short tandem repeats-kısa ardışık tekrarlar) ve minisatellitler olarak bilinen VNTRları 



 

 

50 

(variable number tandem repeats-değişken sayıda ardışık tekrarlar) içermektedir 

(Butler, 2005; Goodwin ve ark., 2007, s:12-13). VNTRların ve STRların genel yapıları 

aynıdır fakat uzunluk olarak farklılık gösterirler (Goodwin ve ark., 2007, s:12-13). 

İnsanların DNAsının profilini çıkarmada ilk VNTR’lar kullanılmıştır (Goodwin ve 

ark., 2007, s:12-13). Fakat analizin yapılabilmesi için fazla miktarda DNAya ihtiyaç 

duyulmasından ve profillerin zor okunmasından dolayı yerlerini STRlara 

bırakmışlardır (Goodwin ve ark., 2007, s:12-13). Mikrosatelit olarak da adlandırılan 

STR (short tandem repeats) yani kısa ardışık tekrarların veya başka bir ismiyle SSR 

(Simple Sequence Repeats) yani basit dizi tekrarlarının varyasyonları tüm insan 

genomu içerisinde dağılmaktadır ve aktif olarak adli laboratuvarlarda 

kimliklendirmede ve bireyler arası ilişkilerde kullanılmaktadır (Butler, 2007; 

Malyarchuk ve ark., 2007). STRlar, insan popülasyon genetiği çalışmalarında geniş 

çapta kullanılan güçlü genetik markerlar olarak bilinmektedirler (Butler, 2007; Zhao 

ve ark., 2015). İnsan genomu binlerce STR markerına sahip olmasına rağmen, sadece 

bir bölümü adli DNA ve insan kimliklendirme testlerinde kullanılmak için seçilmiştir 

(Butler, 2007). 

1.7.2. Popülasyon Genetiği Çalışmalarında İncelenen STR Lokusları  

1.7.2.1. AmpFlSTR Identifiler kitinde incelenen lokuslar  

AmpFISTR Identifiler Kiti; CODIS’de (Combined DNA Index System) 

bulunan D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, 

D16S539, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA isimli 13 tetranükleotid tekrarlara ek 

olarak D2S1338 ve D19S433 STRları ile cinsiyet belirleyici marker olan amelogenini 

içermektedir (Life Technologies Corporation, 2012). 
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Çizelge 1.1. D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, vWA, 

TPOX, D18S51, D5S818, FGA, D2S1338 ve D19S433 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

Lokalizasyonlar 

Tekrar Motifi STR Çeşidi Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

D8S1179 8q24.13 TCTA/ TCTG Bileşik 128-168 6-20 

D21S11 21q21.1 TCTA/ TCTG Kompleks 189–243 12-43.2 

D7S820 7q21.11 GATA Basit  258–294 5-16 

CSF1PO 5q33.1 AGAT Basit 295–327 5-17 

D3S1358 3p21.31  TCTA/ TCTG  Bileşik 114–142 6-26 

TH01 11p15.5 TCAT Basit 179–203 3-14 

D13S317 13q31.1 TATC Basit 206–234 5-17 

D16S539 16q24.1 GATA Basit 264-304 4-17 

D2S1338 2q35 TGCC/ TTCC Bileşik  10-31 

D19S433 19q12 AAGG/ TAGG Bileşik  5.2-20 

vWA 12p13.31  TCTA/ TCTG  Bileşik 157–197 10-25 

TPOX 2p25.3 AATG Basit 262-290 4-16 

D18S51 18q21.33 AGAA Basit 273–341 5.3-40 

D5S818 5q23.2 AGAT Basit 135–171 4-29 

FGA 4q31.3 CTTT/ TTCC Bileşik 219–267 12.2-51.2 

1.7.2.1.1. D8S1179 lokusu 

Sekizinci kromozomun uzun kolunun q24.13 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta 

TCTA/TCTG şeklindeki dört bazlık tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; 

Chakraborty ve Deka, 2009). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 6-20 arasındadır 

(Butler ve Hill, 2012). D8S1179 lokusunun sık rastlandığı alleller 

8,9,10,11,12,13,14,15,16,17,18 ve 19’dur (Life Technologies Corporation, 2012). Bu 
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alleller 128-168 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.2. D21S11 lokusu 

Yirmibirinci kromozomun uzun kolunun q21.1 kısmında bulunur (Butler ve 

Hill, 2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta 

TCTA/TCTG tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Kompleks STR olan bu tekrarın allel aralığı 12-

43.2 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D21S11 lokusunun sık rastlandığı alleller 24, 

24.2, 25, 26, 27, 28, 28.2, 29, 29.2, 30, 30.2, 31, 31.2, 32, 32.2, 33, 33.2, 34, 34.2, 35, 

35.2, 36, 37 ve 38’dir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 189-243 bp 

arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.3. D7S820 lokusu 

Yedinci kromozomun uzun kolunun q21.11 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta GATA tekrar 

dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of Standards and 

Technology, 2017; Sacchetti ve ark., 1999). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 5-

16 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D7S820 lokusunun sık rastladığı alleller 6, 7, 8, 

9, 10, 11, 12, 13, 14 ve 15’tir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 258-

294 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.4. CSF1PO lokusu 

Beşinci kromozomun uzun kolunun q33.1 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AGAT tekrar 

dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of Standards and 

Technology, 2017; Sacchetti ve ark., 1999). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 5-
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17 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). CSF1PO lokusunun sık rastlandığı alleller 6, 7, 

8, 9, 10, 11, 12, 13, 14 ve 15’tir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 

295-327 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 

1999). 

1.7.2.1.5. D3S1358 lokusu 

Üçüncü kromozomun kısa kolunun p21.31 kısmında bulunur. Bu lokusta 

TCTA/TCTG tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 6-26 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D3S1358 lokusunun sık rastlandığı alleller 12, 13, 

14, 15, 16, 17, 18 ve 19’dur (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 114-

142 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.6. TH01 lokusu 

On birinci kromozomun kısa kolunun p15.5 kısmında bulunur. Bu lokusta 

TCAT tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of Standards 

and Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 3-14 arasındadır 

(Butler ve Hill, 2012). TH01 lokusunun sık rastlandığı alleller 4, 5, 6, 7, 8, 9, 9.3, 10, 

11 ve 13.3’tür (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 179-203 bp arasında 

değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.7. D13S317 lokusu 

On üçüncü kromozomun uzun kolunun q31.1 kısmında bulunur. Bu lokusta 

TATC tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of Standards 

and Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 5-17 arasındadır 

(Butler ve Hill, 2012). D13S317 lokusunun sık rastlandığı alleller 8, 9, 10, 11, 12, 13, 
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14 ve 15’tir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 206-234 bp arasında 

değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999). 

1.7.2.1.8. D16S539 lokusu 

On altıncı kromozomun uzun kolunun q24.1 kısmında bulunur. Bu lokusta 

GATA tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 4-17 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D16S539 lokusunun sık rastlandığı alleller 5, 8, 9, 

10, 11, 12, 13, 14 ve 15’tir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 264-304 

bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega Corporation, 2016). 

1.7.2.1.9. D2S1338 lokusu 

İkinci kromozomun uzun kolunun q35 kısmında bulunur. Bu lokusta 

TGCC/TTCC tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 10-31 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D2S1338 lokusunun sık rastlandığı alleller 15, 16, 

17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27 ve 28’dir (Life Technologies Corporation, 

2012).  

1.7.2.1.10. D19S433 lokusu 

On dokuzuncu kromozomun uzun kolunun q12 kısmında bulunur. Bu lokusta 

AAGG/TAGG tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 5.2-20 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D19S433 lokusunun sık rastlandığı alleller 9, 10, 

11, 12, 12.2, 13, 13.2, 14, 14.2, 15, 15.2, 16, 16.2, 17 ve 17.2’dir (Life Technologies 

Corporation, 2012).  
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1.7.2.1.11. vWA lokusu 

On ikinci kromozomun kısa kolunun p13.31 kısmında bulunur. Bu lokusta 

TCTA/TCTG tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 10-25 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). vWA lokusunun sık rastlandığı alleller 11, 12, 13, 

14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23 ve 24’tür (Life Technologies Corporation, 2012). 

Bu alleller 157-197 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti 

ve ark., 1999). 

1.7.2.1.12. TPOX lokusu 

İkinci kromozomun kısa kolunun p25.3 kısmında bulunur. Bu lokusta AATG 

tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of Standards and 

Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 4-16 arasındadır (Butler ve 

Hill, 2012). TPOX lokusunun sık rastlandığı alleller 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12 ve 13’tür 

(Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 262-290 bp arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega Corporation, 2016). 

1.7.2.1.13. D18S51 lokusu 

On sekizinci kromozomun uzun kolunun q21.33 kısmında bulunur. Bu lokusta 

AGAA tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017; Sacchetti ve ark., 1999). Basit STR olan bu tekrarın 

allel aralığı 5.3-40 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D18S51 lokusunun sık 

rastlandığı alleller 7, 9, 10, 10.2, 11, 12, 13, 13.2, 14, 14.2, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 

22, 23, 24, 25, 26 ve 27’dir (Life Technologies Corporation, 2012). Bu alleller 273-

341 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve ark., 1999).  
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1.7.2.1.14. D5S818 lokusu 

Beşinci kromozomun uzun kolunun q23.2 kısmında bulunur. Bu lokusta 

AGAT tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017; Sacchetti ve ark., 1999). Basit STR olan bu tekrarın 

allel aralığı 4-29 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D5S818 lokusunun sık rastlandığı 

alleller 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 ve 16’dır (Life Technologies Corporation, 2012). 

Bu alleller 135-171 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti 

ve ark., 1999).  

1.7.2.1.15. FGA lokusu 

Dördüncü kromozomun uzun kolunun q31.3 kısmında bulunur. Bu lokusta 

CTTT/TTCC tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 12.2-51.2 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). FGA lokusunun sık rastlandığı alleller 17, 18, 19, 

20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 26.2, 27, 28, 29, 30, 30.2, 31.2, 32.2, 33.2, 42.2, 43.2, 44.2, 

45.2, 46.2, 47.2, 48.2, 50.2 ve 51.2’dir Life Technologies Corporation, 2012). Bu 

alleller 219-267 bp arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Sacchetti ve 

ark., 1999). 

1.7.2.2. AmpFlSTR Identifiler Plus kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Identifiler Plus kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan 

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, vWA, 

TPOX, D18S51, D5S818, FGA, D2S1338 ve D19S433 isimli 15 tane tetranükleotid 

tekrar lokusunu ve cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini içermektedir (Butler 

ve Hill, 2012; Chakraborty ve Deka; 2009; National Institute of Standards and 

Technology, 2017; Sacchetti ve ark; 1999). 
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1.7.2.3. AmpFlSTR Profiler kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Profiler kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D7S820, 

CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, vWA, TPOX, D5S818 ve FGA isimli 9 tane 

tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.4. AmpFlSTR Profiler Plus kitinde incelenen lokuslar  

AmpFlSTR Profiler Plus kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan 

D3S1358, VWA, FGA, D8S1179, D21S11, D18S51, D5S818, D13S317 ve D7S820 

isimli 9 tane tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan 

Amelogenini içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.5. AmpFlSTR Cofiler kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Cofiler kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D7S820, 

CSF1PO, D3S1358, TH01, D16S539, TPOX isimli 6 tane tetranükleotid tekrar lokusu 

ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini içermektedir (National Institute of 

Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.6. AmpFlSTR Sinofiler kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Sinofiler kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, 

vWA, D18S51, D5S818, FGA isimli 13 tane tetranükleotid tekrar lokusu cinsiyet 

belirleyen marker olan Amelogenine ek olarak D12S391 ile D6S1043 lokuslarını 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 
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Çizelge 1.2. D12S391 ile D6S1043 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar 

motifi 

STR 

Çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

D12S391 12p13.2 AGAT/ 

AGAC 

Bileşik  13-27.2 

D6S1043 6q16.1 AGAT Basit  9-25 

1.7.2.6.1. D12S391 lokusu 

On ikinci kromozomun kısa kolunun p13.2 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; Life Technologies Corporation, 2012). Bu lokusta AGAT/AGAC tekrar dizisi 

görülmektedir (Butler ve Hill, 2012). Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 13-27.2 

arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D12S391 lokusunun sık rastlandığı alleller 14, 15, 

16, 17, 18, 19, 19.3, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26 ve 27’dir (Life Technologies 

Corporation, 2012). 

1.7.2.6.2. D6S1043 lokusu 

Altıncı kromozomun uzun kolunun q16.1 kısmında bulunur (Life Technologies 

Corporation, 2012). Bu lokusta AGAT tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Basit STR olan bu 

tekrarın allel aralığı 9-25 arasındadır (Butler ve Hill, 2012; National Institute of 

Standards and Technology, 2017). D6S1043 lokusunun sık rastlandığı alleller 9, 10, 

11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 21.3, 22, 23, 24 ve 25’tir (Life Technologies 

Corporation, 2012). 
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1.7.2.7. AmpFlSTR Globalfiler kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Globalfiler kiti; AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan 

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, 

D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA isimli 15 tane 

tetranükleotid tekrar lokusu cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenine ek olarak 

D22S1045, D2S441, D1S1656, D12S391, Yindel, DYS391 ile SE33 lokuslarını 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

Çizelge 1.3. D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D2S1338, 

D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA, D22S1045, D2S441, D1S1656, D12S391, Yindel, 

DYS391 ile SE33 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

Lokalizasyonlar 

Tekrar Motifi STR 

Çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

D10S1248 10q26.3 GGAA Basit  7-19 

D22S1045 22q12.3 ATT Basit  7-20 

D2S441 2p14 TCTA/TCAA Bileşik  8-17 

D1S1656 1q42 TAGA Bileşik  8-20.3 

Yindel Yq11.221     

DYS391 Yq11.21 TCTA    

SE33 6q14 AAAG Kompleks  3-49 

1.7.2.7.1. D10S1248 lokusu 

Onuncu kromozomun uzun kolunun q26.3 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017; Thermo Fisher Scientific, 

2016). Bu lokusta GGAA tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National 

Institute of Standards and Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 

7-19 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D10S1248 lokusunun sık rastlandığı alleller 8, 

9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 ve 19’dur (Thermo Fisher Scientific, 2016). 
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1.7.2.7.2. D22S1045 lokusu 

Yirmi ikinci kromozomun uzun kolunun q12.3 kısmında bulunur (Butler ve 

Hill, 2012; National Institute of Standards and Technology, 2017; Thermo Fisher 

Scientific, 2016). Bu lokusta ATT tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; 

National Institute of Standards and Technology, 2017). Basit STR olan bu tekrarın 

allel aralığı 7-20 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D22S1045 lokusunun sık 

rastlandığı alleller 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 ile 19’dur (Thermo Fisher 

Scientific, 2016). 

1.7.2.7.3. D2S441 lokusu 

İkinci kromozomun kısa kolunun p14 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 2012; 

National Institute of Standards and Technology, 2017; Thermo Fisher Scientific, 

2016). Bu lokusta TCTA/TCAA tekrar dizisi görülmektedir. Bileşik STR olan bu 

tekrarın allel aralığı 8-17 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). D2S441 lokusunun sık 

rastlandığı alleller 8, 9, 10, 11, 11.3, 12, 13, 14, 15, 16 ile 17’dir (Thermo Fisher 

Scientific, 2016). 

1.7.2.7.4. D1S1656 lokusu 

Birinci kromozomun uzun kolunun q42 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta TAGA tekrar 

dizisi görülmektedir. Bileşik STR olan bu tekrarın allel aralığı 8-20.3 arasındadır 

(Butler ve Hill, 2012). D1S1656 lokusunun sık rastlandığı alleller 9, 10, 11, 12, 13, 14, 

14.3, 15, 15.3, 16, 16.3, 17, 17.3, 18.3, 19.3 ile 20.3’tür (Thermo Fisher Scientific, 

2016). 
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1.7.2.7.5. Yindel lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunun q11.221 kısmında bulunur. Yindel lokusunun 

sık rastlandığı alleller 1 ile 2’dir (Thermo Fisher Scientific, 2016). 

1.7.2.7.6. SE33 lokusu 

Altıncı kromozomun uzun kolunun q14 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017; Thermo Fisher Scientific, 

2016). Bu lokusta AAAG tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; National 

Institute of Standards and Technology, 2017). Kompleks STR olan bu tekrarın allel 

aralığı 3-49 arasındadır (Butler ve Hill, 2012). SE33 lokusunun sık rastlandığı alleller 

4.2, 6.3, 8, 9, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 20.2, 21, 21.2, 22.2, 23.2, 24.2, 

25.2, 26.2, 27.2, 28.2, 29.2, 30.2, 31.2, 33.2, 34.2, 35, 35.2, 36 ile 37’dir (Thermo 

Fisher Scientific, 2016). 

1.7.2.8. AmpFlSTR NGM kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR NGM kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D3S1358, TH01, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, D18S51, FGA isimli 

10 tane tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenine 

ek olarak D10S1248, D22S1045, D2S441, D1S1656 ve D12S391 lokuslarını 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.9. AmpFlSTR SGM Plus kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR NGM kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D3S1358, TH01, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, D18S51, FGA isimli 
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10 tane tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.10. AmpFlSTR Green I kitinde incelenen lokuslar 

AmpFlSTR Green I kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan CSF1PO, 

TH01, TPOX isimli 3 tane tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker 

olan Amelogenini içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 

2017). 

1.7.2.11. PowerPlex 16 kitinde incelenen lokuslar  

PowerPlex 16 kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D3S1358, TH01, 

D21S11, D18S51, D5S818, D13S317, D7S820, D16S539, CSF1PO, vWA, D8S1179, 

TPOX, FGA isimli 10 tane tetranükleotid tekrar lokusu ile cinsiyet belirleyen marker 

olan Amelogenine ek olarak Penta E ve Penta D lokuslarını içermektedir (National 

Institute of Standards and Technology, 2017). 

Çizelge 1.4. Penta E ile Penta D lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar 

motifi 

STR 

Çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

Penta E 15q26.2 AAAGA Basit 379-474 5-32 

Penta D 21q22.3 AAAGA Basit 376-449 1.1-19 
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1.7.2.11.1. Penta E lokusu 

On beşinci kromozomun uzun kolunun q26.2 kısmında bulunur (Butler ve Hill, 

2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AAAGA 

tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; Chakraborty ve Deka, 2009; National 

Institute of Standards and Technology, 2017; Promega Corporation, 2016). Basit STR 

olan bu tekrarın allel aralığı 5-32 arasındadır (Butler Hill, 2012). Bu alleller 379-474 

bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega 

Corporation, 2016). 

1.7.2.11.2. Penta D lokusu 

Yirmi birinci kromozomun uzun kolunun q22.3 kısmında bulunur (Butler ve 

Hill, 2012; National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta 

AAAGA tekrar dizisi görülmektedir (Butler ve Hill, 2012; Chakraborty ve Deka, 

2009; National Institute of Standards and Technology, 2017; Promega Corporation, 

2016). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 1.1-19 arasındadır (Butler Hill, 2012). 

Bu alleller 376-449 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Promega Corporation, 2016). 

1.7.2.12. PowerPlex Fusion kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex Fusion kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D2S1338, 

D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA isimli 15 tane tetranükleotid tekrar 

lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenine ek olarak D10S1248, 

D22S1045, D2S441, D1S1656, D12S391, DYS391, Penta E ve Penta D lokuslarını 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 
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1.7.2.13. PowerPlex ES kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex ES kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D3S1358, TH01, vWA, D18S51, FGA isimli 7 tane tetranükleotid tekrar 

lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenine ek olarak SE33 lokusunu 

içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.14. PowerPlex 2.1. kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex 2.1 kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D8S1179, 

D21S11, D3S1358, TH01, vWA, TPOX, D18S51, FGA isimli 8 tane tetranükleotid 

tekrar lokusuna ek olarak Penta E lokusunu içermektedir (National Institute of 

Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.15. PowerPlex 1.1. kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex 1.1 kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D5S818, 

D13S317, D7S820, D16S539, vWA, TH01, TPOX, CSF1PO isimli 8 tane 

tetranükleotid lokusunu içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 

2017). 

1.7.2.16. PowerPlex 1.2. kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex 1.2 kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan D5S818, 

D13S317, D7S820, D16S539, vWA, TH01, TPOX, CSF1PO isimli 8 tane 

tetranükleotid lokusunu içermektedir (National Institute of Standards and Technology, 

2017). 
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1.7.2.17. Investigator IDPlex Plus kitinde incelenen lokuslar 

Investigator IDPlex Plus kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan 

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, 

D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA isimli 15 tane 

tetranükleotid lokusu ile cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini içermektedir 

(National Institute of Standards and Technology, 2017). 

1.7.2.18. CTT kitinde incelenen lokuslar 

CTT kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan CSF1PO, TH01, TPOX 

isimli 3 tetranükleotid lokusu içermektedir (National Institute of Standards and 

Technology, 2017). 

1.7.2.19. FFV kitinde incelenen lokuslar 

FFV kiti, AmpFlSTR Identifiler kitinde de bulunan vWA isimli tetranükleotid 

lokusuna ek olarak F13A1, FESFPS lokuslarını içermektedir (National Institute of 

Standards and Technology, 2017). 

Çizelge 1.5. F13A1 ile FESFPS lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar 

motifi 

STR 

çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

F13A1 6q24-p25 AAAG  283-331  

FESFPS 15q25 AAAT  222-250  
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1.7.2.19.1. F13A1 lokusu 

Altıncı kromozomun uzun kolunun q24, kısa kolunun da p25 kısmında bulunur 

(National Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AAAG tekrar 

dizisi görülmektedir (National Institute of Standards and Technology, 2017; Promega 

Corporation, 2015). F13A1 lokusunun içerdiği alleller 283-331 bp (baz çifti) arasında 

değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega Corporation, 2015). 

1.7.2.19.2. FESFPS lokusu 

On beşinci kromozomun uzun kolunun q25 kısmında bulunur (National 

Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AAAT tekrar dizisi 

görülmektedir (Promega Corporation, 2015). FESFPS lokusunun içerdiği alleller 222-

250 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega 

Corporation, 2015). 

1.7.2.20. FFFL kitinde incelenen lokuslar 

FFFL kiti, FFV kitinde de bulunan F13A1, FESFPS isimli lokuslarına ek olarak 

F13B ile LPL lokuslarını içermektedir (National Institute of Standards and 

Technology, 2017). 

Çizelge 1.6. F13B ile LPL lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

Lokalizasyonlar 

Tekrar Motifi STR 

Çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

F13B 1q31-q32.1 AAAT  169-189  

LPL 8p22 AAAT  105-133  
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1.7.2.20.1. F13B lokusu 

Birinci kromozomun uzun kolunun q31-32.1 kısmında bulunur (National 

Institute of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AAAT tekrar dizisi 

görülmektedir (Promega Corporation, 2015). F13B lokusunun içerdiği alleller 169-

189 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega 

Corporation, 2015). 

1.7.2.20.2. LPL lokusu 

Sekizinci kromozomun kısa kolunun p22 kısmında bulunur (National Institute 

of Standards and Technology, 2017). Bu lokusta AAAT tekrar dizisi görülmektedir 

(Promega Corporation, 2015). LPL lokusunun içerdiği alleller 105-133 bp (baz çifti) 

arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Promega Corporation, 2015). 

1.7.2.21. Microreader 23sp ID system kitinde incelenen lokuslar 

Microreader 23sp ID system kiti 21 tane CODIS’te bulunmayan, bir tane 

CODIS’te bulunan tekrar lokuslarını ve cinsiyet belirleyen marker olan Amelogenini 

içermektedir. D6S477, D18S535, D19S253, D15S659, D11S2368, D20S470, 

D1S1656, D22-GATA198B05, D7S3048, D8S1132, D4S2366, D21S1270, D13S325, 

D9S925, D3S3045, D14S608, D10S1435, D12S391, D2S1338, D17S1290, D5S2500 

ve D16S539 incelenen lokuslardır (Li ve ark., 2017). 

1.7.2.22. Mentype Argus X-8 kitinde incelenen lokuslar  

Mentype Argus X-8 kiti 8 tane tekrar lokusunu ve cinsiyet belirleyen marker 

olan Amelogenini içermektedir. DXS8378, HPRTB, DXS7423, DXS7132, 

DXS10134, DXS10074, DXS10101 ve DXS10135 incelenen X-STR lokuslarıdır. 
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Çizelge 1.7. DXS8378, HPRTB, DXS7423, DXS7132, DXS10134, DXS10074, DXS10101 ile 

DXS10135 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar motifi STR 

çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

DXS8378 Xp22.31 (CTAT)12  154-178  

HPRTB Xq26.2 (AGAT)12  190-222  

DXS7423 Xq28 (TCCA)3 

TCTGTCCT 

(TCCA)12 

 233-253  

DXS7132 Xq11.2 (TCTA)13  261-305  

DXS10134 Xq28 (GAAA)3 GAGA 

(GAAA)4 AA  

(GAAA) GAGA 

(GAAA)4 GAGA  

(GACAGA)3 

(GAAA) GTAA  

(GAAA)3 AAA 

(GAAA)4 AAA  

(GAAA)15 

 330-384  

DXS10074 Xq12 (AAGA)14  98-168  

DXS10101 Xq26.2 (AAAG)3 

GAAAGAAG 

(GAAA)3 A 

(GAAA)4 AAGA 

(AAAG)5 

AAAAAGAA 

(AAAG)13 AA 

 185-223  

DXS10135 Xp22.31 (AAGA)3 GAAAG 

(GAAA)20  

 242-316  

1.7.2.22.1. DXS8378 Lokusu 

X kromozomun kısa kolunun p22.31 kısmında bulunur. Bu lokusta (CTAT)12 

tekrar dizisi görülmektedir. DXS8378 lokusunun içerdiği alleller 154-178 bp (baz 

çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 PCR 

Amplification Kit). 
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1.7.2.22.2. HPRTB Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q26.2 kısmında bulunur. Bu lokusta (AGAT)12 

tekrar dizisi görülmektedir. HPRTB lokusunun içerdiği alleller 190-222 bp (baz çifti) 

arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 PCR 

Amplification Kit). 

1.7.2.22.3. DXS7423 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q28 kısmında bulunur. Bu lokusta (TCCA)3 

TCTGTCCT (TCCA)12 tekrar dizisi görülmektedir. DXS7423 lokusunun içerdiği 

alleller 233-253 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Mentype Argus X-8 PCR Amplification Kit). 

1.7.2.22.4. DXS7132 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q11.2 kısmında bulunur. Bu lokusta (TCTA)13 

tekrar dizisi görülmektedir. DXS7132 lokusunun içerdiği alleller 261-305 bp (baz 

çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 PCR 

Amplification Kit). 

1.7.2.22.5. DXS10134 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q28 kısmında bulunur. Bu lokusta (GAAA)3 

GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3 (GAAA) 

GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)15 tekrar dizisi görülmektedir. 

DXS10134 lokusunun içerdiği alleller 330-384 bp (baz çifti) arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 PCR Amplification Kit). 
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1.7.2.22.6. DXS10074 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q12 kısmında bulunur. Bu lokusta (AAGA)14 

tekrar dizisi görülmektedir. DXS10074 lokusunun içerdiği alleller 98-168 bp (baz 

çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 PCR 

Amplification Kit). 

1.7.2.22.7. DXS10101 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q26.2 kısmında bulunur. Bu lokusta (AAAG)3 

GAAAGAAG (GAAA)3 A (GAAA)4 AAGA (AAAG)5 AAAAAGAA (AAAG)13 

AA tekrar dizisi görülmektedir. DXS10101 lokusunun içerdiği alleller 185-223 bp 

(baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Mentype Argus X-8 

PCR Amplification Kit). 

1.7.2.22.8. DXS10135 Lokusu 

X kromozomun kısa kolunun p22.31 kısmında bulunur. Bu lokusta (AAGA)3 

GAAAG (GAAA)20 tekrar dizisi görülmektedir. DXS10135 lokusunun içerdiği 

alleller 242-316 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Mentype Argus X-8 PCR Amplification Kit). 

1.7.2.23. Investigator Argus X-12 Kitinde İncelenen Lokuslar  

Investigator Argus X-12 kiti 12 tane tekrar lokusunu ve cinsiyet belirleyen 

marker olan Amelogenini içermektedir. DXS8378, HPRTB, DXS7423, DXS7132, 

DXS10134, DXS10074, DXS10101, DXS10135, DXS10079, DXS10103, DXS10146 

ve DXS10148 incelenen X-STR lokuslarıdır. 
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Çizelge 1.8. DXS8378, HPRTB, DXS7423, DXS7132, DXS10134, DXS10074, DXS10101, 

DXS10135, DXS10079, DXS10103, DXS10146 ile DXS10148 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

Lokalizasyonlar 

Tekrar motifi STR 

Çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel Aralığı 

DXS10079 Xq12 (AAAG)3 

TGAAAGAG 

(AGAA)17 AGAG 

(AGAA)3 

- - 14-25 

DXS10103 Xq26.2 (TAGA)2 CTGA 

(CAGA) (TAGA)11 

(CAGA)2 (TAGA) 

- - 28-46.1 

DXS10146 Xq28 (TTCC)3 T (TTCC)3 

TTTC CTCCCTTCC 

(TTCC) (TCCC) 

TTCTTCTTTC 

(TTCC)2 TTTCTT 

(CTTT)2 CTTC 

(CTTT)10 T (CTTT)2 

- - - 

DXS10148 Xp22.31 (GGAA)4 (AAGA)12 

(AAAG)4 N8 

(AAGG)2 

- - 13.3-38.1 

1.7.2.23.1. DXS10079 Lokusu 

X kromozomun kısa kolunun p12 kısmında bulunur. Bu lokusta (AAAG)3 

TGAAAGAG (AGAA)17 AGAG (AGAA)3 tekrar dizisi görülmektedir. DXS10079 

lokusunun allel aralığı 14-25 arasındadır (Investigator Argus X-12 Handbook, 2013). 

1.7.2.23.2. DXS10103 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q26.2 kısmında bulunur. Bu lokusta (TAGA)2 

CTGA (CAGA) (TAGA)11 (CAGA)2 (TAGA) tekrar dizisi görülmektedir. 

DXS10103 lokusunun allel aralığı 28-46.1 arasındadır (Investigator Argus X-12 

Handbook, 2013). 
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1.7.2.23.3. DXS10146 Lokusu 

X kromozomun uzun kolunun q28 kısmında bulunur. Bu lokusta (TTCC)3 T 

(TTCC)3 TTTC CTCCCTTCC (TTCC) (TCCC) TTCTTCTTTC (TTCC)2 TTTCTT 

(CTTT)2 CTTC (CTTT)10 T (CTTT)2 tekrar dizisi görülmektedir (Investigator Argus 

X-12 Handbook, 2013). 

1.7.2.23.4. DXS10148 Lokusu 

X kromozomun kısa kolunun p22.31 kısmında bulunur. Bu lokusta (GGAA)4 

(AAGA)12 (AAAG)4 N8 (AAGG)2 tekrar dizisi görülmektedir. DXS10148 

lokusunun allel aralığı 13.3-38.1 arasındadır (Investigator Argus X-12 Handbook, 

2013). 

1.7.2.24. AmpFlSTR Y Filer Kitinde İncelenen Lokuslar 

AmpFlSTR Y Filer kiti 16 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS19, 

DYS385a/b, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, 

DYS438, DYS439, DYS448, DYS456, DYS458, DYS635 ve Y GATA H4 incelenen 

Y-STR lokuslarıdır. 
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Çizelge 1.9. DYS19, DYS385a/b, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, 

DYS437, DYS438, DYS439, DYS448, DYS456, DYS458, DYS635 ile Y GATA H4 lokuslarının 

özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar 

motifi 

STR 

çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

DYS19 Yp TAGA - 232-268 10-19 

DYS385a/b Yq GAAA - 353-425 7-25 

DYS389I Yq (TCTG) 

(TCTA) 

- 239-259, 347-

387 

10-15, 24-

34 

DYS389II Yq (TCTG) 

(TCTA) 

- 239-259, 347-

387 

10-15, 24-

34 

DYS390 Yq (TCTA) 

(TCTG) 

- 191-227 18-27 

DYS391 Yq TCTA - 271-295 7-13 

DYS392 Yq TAT - 236-269 7-18 

DYS393 Yp AGAT - 103-135 8-16 

DYS437 Y - - 180-196 13-17 

DYS438 Y TTTTC - 211-236 8-13 

DYS439 Y AGAT - 232-260 8-15 

DYS448 Y - - 282-324 17-24 

DYS456 Y - - 141-161 13-18 

DYS458 Y - - 115-139 14-20 

DYS635 Y - - 152-192 17-27 

Y GATA 

H4 

Y - - 352-372 8-13 

1.7.2.24.1. DYS19 lokusu 

Y kromozomunun kısa kolunda (Yp) bulunur. Bu lokusta TAGA tekrar dizisi 

görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Basit STR olan bu tekrarın allel aralığı 10-19 

arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 232-268 bp (baz çifti) arasında 
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değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve 

ark., 2007). 

1.7.2.24.2. DYS385a/b lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta GAAA tekrar dizisi 

görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 7-25 arasındadır 

(Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 353-425 bp (baz çifti) arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.3. DYS389I lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta (TCTG) (TCTA) 

tekrar dizisi görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 10-15 ile 

24-34arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 239-259 ile 347-387bp (baz 

çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; 

Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.4. DYS389II lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta (TCTG) (TCTA) 

tekrar dizisi görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 10-15 ile 

24-34arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 239-259 ile 347-387 bp (baz 

çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; 

Decker ve ark., 2007). 
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1.7.2.24.5. DYS390 lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta (TCTA) (TCTG) 

tekrar dizisi görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 18-27 

arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 191-227 bp (baz çifti) arasında 

değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve 

ark., 2007). 

1.7.2.24.6. DYS391 lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta TCTA tekrar dizisi 

görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 7-13 arasındadır 

(Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 271-295 bp (baz çifti) arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.7. DYS392 lokusu 

Y kromozomunun uzun kolunda (Yq) bulunur. Bu lokusta TAT tekrar dizisi 

görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 7-18 arasındadır 

(Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 236-269 bp (baz çifti) arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.8. DYS393 lokusu 

Y kromozomunun kısa kolunda (Yp) bulunur. Bu lokusta AGAT tekrar dizisi 

görülmektedir (Kashyap ve ark., 2004). Bu tekrarın allel aralığı 8-16 arasındadır 

(Applied Biosystems, 2006). Bu alleller 103-135 bp (baz çifti) arasında değişkenlik 

gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 
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1.7.2.24.9. DYS437 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 13-17 arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu 

alleller 180-196 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.10. DYS438 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu lokusta TTTTC tekrar dizisi görülmektedir (Butler, 2003; Butler, 2006; 

Decker ve ark., 2007). Bu tekrarın allel aralığı 8-13 arasındadır (Applied Biosystems, 

2006). Bu alleller 211-236 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara 

sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.11. DYS439 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu lokusta AGAT tekrar dizisi görülmektedir (Butler, 2003; Butler, 2006; 

Decker ve ark., 2007). Bu tekrarın allel aralığı 8-15 arasındadır (Applied Biosystems, 

2006). Bu alleller 232-260 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara 

sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.12. DYS448 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 17-24 arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu 

alleller 282-324 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 
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1.7.2.24.13. DYS456 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 13-18 arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu 

alleller 141-161 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.14. DYS458 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 14-20 arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu 

alleller 115-139 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.15. DYS635 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 17-27 arasındadır. Bu alleller 152-192 bp (baz çifti) 

arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2003; Butler, 2006; 

Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.24.16. Y GATA H4 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (National Institute of Standards and Technology, 

2017). Bu tekrarın allel aralığı 8-13 arasındadır (Applied Biosystems, 2006). Bu 

alleller 352-372 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler 

(Butler, 2003; Butler, 2006; Decker ve ark., 2007). 
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1.7.2.25. Y-Plex 12 kitinde incelenen lokuslar 

Investigator Argus X-12 kiti 11 tane tekrar lokusunu ve cinsiyet belirleyen 

marker olan Amelogenini içermektedir. DYS19, DYS385a/b, DYS389I, DYS389II, 

DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS438 ve DYS439 incelenen X-STR 

lokuslarıdır (Shewale ve ark., 2004). 

1.7.2.26. Y-Plex 6 kitinde incelenen lokuslar 

Y-Plex 6 kiti 6 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS19, DYS385a/b, 

DYS389II, DYS390, DYS391 ve DYS393 incelenen Y-STR lokuslarıdır (ReliaGene 

Technologies, 2003). 

1.7.2.27. Y-Plex 5 kitinde incelenen lokuslar 

Y-Plex 5 kiti 5 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS389I, DYS389II, 

DYS392, DYS438 ve DYS439 incelenen Y-STR lokuslarıdır (ReliaGene 

Technologies, 2003). 

1.7.2.28. PowerPlex Y kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex Y kiti 11 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS19, DYS385a/b, 

DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438 ve 

DYS439 incelenen Y-STR lokuslarıdır (National Institute of Standards and 

Technology, 2017). 
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1.7.2.29. PowerPlex Y 23 kitinde incelenen lokuslar 

PowerPlex Y 23 kiti 23 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS19, 

DYS385a/b, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, 

DYS438, DYS439, DYS448, DYS456, DYS458, DYS635, Y GATA H4, DYS481, 

DYS533, DYS549, DYS570, DYS576 ve DYS643 incelenen Y-STR lokuslarıdır 

(National Institute of Standards and Technology, 2017). 

Çizelge 1.10. DYS481, DYS533, DYS549, DYS570, DYS576 ile DYS643 lokuslarının özellikleri 

 

 Kromozomal 

lokalizasyonlar 

Tekrar 

motifi 

STR 

çeşidi 

Uzunlukları 

(bp) 

Allel 

Aralığı 

DYS481 Y CTT - - - 

DYS533 Y ATCT - 202-222 9-14 

DYS549 Y GATA - - - 

DYS570 Y TTTC - 236-280 12-23 

DYS576 Y AAAG - 175-207 13-21 

DYS643 Y CTTTT - 125-165 7-15 

1.7.2.29.1. DYS481 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta CTT 

tekrar dizisi görülmektedir (Butler, 2006: Decker ve ark., 2007).  

1.7.2.29.2. DYS533 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta ATCT 

tekrar dizisi görülmektedir (). Bu tekrarın allel aralığı 9-14 arasındadır (Butler, 2006: 

Decker ve ark., 2007). Bu alleller 202-222 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren 

uzunluklara sahiptirler (Butler, 2006: Decker ve ark., 2007). 



 

 

80 

1.7.2.29.3. DYS549 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta GATA 

tekrar dizisi görülmektedir (Butler, 2006: Decker ve ark., 2007).  

1.7.2.29.4. DYS570 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta TTTC 

tekrar dizisi görülmektedir. Bu tekrarın allel aralığı 12-23 arasındadır. Bu alleller 236-

280 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2006: 

Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.29.5. DYS576 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta AAAG 

tekrar dizisi görülmektedir. Bu tekrarın allel aralığı 13-21 arasındadır. Bu alleller 175-

207 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2006: 

Decker ve ark., 2007). 

1.7.2.29.6. DYS643 lokusu 

Y kromozomunda bulunur (Promega Corporation, 2017). Bu lokusta CTTTT 

tekrar dizisi görülmektedir. Bu tekrarın allel aralığı 7-15 arasındadır. Bu alleller 125-

165 bp (baz çifti) arasında değişkenlik gösteren uzunluklara sahiptirler (Butler, 2006: 

Decker ve ark., 2007). 
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1.7.2.30. AGCU Y 24 kitinde incelenen lokuslar 

AGCU Y 24 kiti 24 tane tekrar lokusunu içermektedir. DYS19, DYS385a/b, 

DYS388, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, 

DYS438, DYS439, DYS444, DYS447, DYS448, DYS449, DYS456, DYS458, 

DYS522, DYS527a/b, DYS635 (YGATA C4) ve YGATA H4 incelenen Y-STR 

lokuslarıdır (Zhu BF ve ark., 2014). 

1.7.3. Kitlerin Karşılaştırılmasına Dair Tablolar 

1.7.3.1. Otozomal STR Kitleri ve Lokusları 

Çizelge 1.11. Otozomal STR Kitleri ve Lokusları 
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1.7.3.2. X-STR Kitleri ve Lokusları 

Çizelge 1.12. X-STR Kitleri ve Lokusları 

 

 Mentype Argus X-8 Investigator Argus X-12 

DXS8378 + + 

HPRTB + + 

DXS7423 + + 

DXS7132 + + 

DXS10134 + + 

DXS10074 + + 

DXS10101 + + 

DXS10135 + + 

DXS10079  + 

DXS10103  + 

DXS10146  + 

DXS10148  + 

1.7.3.3. Y-STR Kitleri ve Lokusları 

Çizelge 1.13. Y-STR Kitleri ve Lokusları 

 

 
AmpFlSTR 

Y Filer 

Y-Plex 

12 

Y-Plex 

6 

Y-Plex 

5 

PowerPlex 

Y 

PowerPlex 

Y 23 

AGCU Y 

24 

DYS19 + + +  + + + 

DYS385a/b + + +  + + + 

DYS389I + +  + + + + 

DYS389II + + + + + + + 

DYS390 + + +  + + + 

DYS391 + + +  + + + 

DYS392 + +  + + + + 

DYS393 + + +  + + + 
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Çizelge 1.13. Devam. Y-STR Kitleri ve Lokusları 

 

 AmpFlSTR 

Y Filer 
Y-Plex 

12 
Y-Plex 

6 
Y-Plex 

5 
PowerPlex 

Y 
PowerPlex 

Y 23 
AGCU Y 

24 

DYS437 +    + + + 

DYS438 + +  + + + + 

DYS439 + +  + + + + 

DYS448 +     + + 

DYS456 +     + + 

DYS458 +     + + 

DYS635 +     + + 

Y GATA H4 +     + + 

DYS481      +  

DYS533      +  

DYS549      +  

DYS570      +  

DYS576      +  

DYS643      +  

DYS388       + 

DYS444       + 

DYS447       + 

DYS449       + 

DYS522       + 

DYS527a/b       + 
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Bu çalışmada Türkiye’de STRlarla yapılan popülasyon genetiği çalışmaları ile 

Türkiye dışındaki ülkelerde yapılan çalışmalar incelenerek bu çalışmaların sayısı, 

kullanılan örneklerin nereden toplandığı, birey sayısı, STR sayısı ve kitler ile köken 

analizi, lokusların ayırt ediciliğine bakılarak yöntem açısından farklılıklarının 

incelenmesiyle popülasyon genetiği çalışmalarının geliştirilmesi ve adli önem 

konusunda farkındalık yaratmak amaçlanmıştır. 
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2. GEREÇ VE YÖNTEM 

 Pubmed ve Google akademik aracılığıyla popülasyon genetiği konusunda 

STRlar kullanılarak yapılan çalışmalar aranmıştır. SpringerLink, ScienceDirect, 

Taylor&Francis Online, Croatian Medical Journal, ResearchGate, websitelerinden 

makaleler indirilmiştir. Bu sitelerde bulunmayan çalışmalara ulaşılamamıştır.  

Toplamda 481 makale incelenmiştir. Bunlardan 215’sı otozomal, 66’sı X ve 

200’ü Y-STRlar ile yapılan çalışmalardır. Otozomal STRlarla yapılan 216 makalenin 

17’si Türkiye’de diğerleri Türkiye dışındaki ülkelerde, X-STRlarla yapılan 66 

makalenin hepsi Türkiye dışındaki ülkelerde ve Y-STRlarla yapılan 200 makalenin 

10’u Türkiye’de geriye kalanlar ise Türkiye dışındaki ülkelerde gerçekleştirilmiştir.  

Türkiye dışında incelenen çalışmalar Afrika, Asya, Avrupa, Güney Amerika 

ve Kuzey Amerika kıtalarında dağılım göstermektedir. Afrika kıtasında; Fas, Ruanda, 

Tunus, Mısır, Uganda, Libya, Sudan, Gine Bissau, Angola, Cape Town, Somali, 

Mozambik, Ghana ve Namibia’ya ait makaleler incelenmiştir. Asya kıtasında; Irak, 

Nepal, Kore, Bengal, Tayland, Japonya, Bangladeş, Filistin, Pakistan, Çin, Malezya, 

Tayvan, İran, Vietnam, Ürdün, Kuveyt, Lübnan, Birleşik Arap Emirlikleri, Hindistan, 

Afganistan, Bhutan, Bhuryatya Cumhuriyeti, Kazakistan, Suriye ve Yakutistan’a ait 

makaleler toplanmıştır. Avrupa kıtasında; Almanya, Avusturya, Belarus, Rusya, 

Ukrayna, Bosna Hersek, Bulgaristan, Çek Cumhuriyeti, Danimarka, Grönland, 

Estonya, Finlandiya, Hırvatistan, İsviçre, İtalya, İspanya, Kalmukya, Latviya, 

Letonya, Makedonya, Polonya, Portekiz, Romanya, Sırbistan, Slovenya, Yunanistan, 

Macaristan, İsveç, Kosova, Norveç, Malta, Slovakya’ya ait makaleler incelenmiştir. 

Güney Amerika kıtasında; Kolombiya, Venezuela, Arjantin, Brezilya, Ekvador, 

Bolivya ve Peru’ya ait; Kuzey Amerika kıtasında da Amerika, Honduras, Meksika ve 

Kosta Rika’ya ait çalışmaların verileri değerlendirilmiştir.  
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Toplanılan makalelerdeki ham verilere dokunulmamıştır. Çalışmalardaki Yıl, 

Bölge, Birey Sayısı, STR Sayısı, Kit, Köken Analizi, PDmin, PDmax, PEmin, PEmax, 

Pmin, Pmax, H, GDmin GDmax, HD ve DC değerlerine bakılıp değerlendirmeler 

yapılmıştır. 

Her bir makaleden yukarıda sayılan verileri içeren özetler çıkarılmıştır. Bu 

özetlerden de bulgular kısmında verilen tablolar oluşturulmuştur. Tablolardaki Yıl 

sütunu; makalenin kaç yılında yazıldığı ve kabul edilip yayınlandığı, Bölge sütunu; 

çalışmada kullanılan biyolojik örneklerinin hangi bölge, ülke veya popülasyondan 

bireylere ait olduğunu belirtmektedir. Birey sayısı; çalışmada kullanılan biyolojik 

örneklerin kaç bireyden alındığını, STR sayısı da biyolojik örneklerde kaç tane lokusa 

bakıldığını ortaya koymakta olup Kit sütununda çalışmada kullanılan kitler yer 

almaktadır. Köken analizinin yapılıp yapılmadığı, yapıldıysa ne şekilde yapıldığını 

belirtmek adına tablolarda köken analizi sütunu bulunmaktadır. PDmin, PDmax ile 

GDmin, GDmax değerleri lokusların ayırt ediciliğini belirten değerlerdir. PEmin ile 

PEmax lokusların minimum ve maximum dışlama güçlerini yani yine dolaylı yoldan 

ayırt ediciliğini gösteren parametrelerdir. Pmin ile Pmax fenotip frekanslarını belirten 

değerlerdir. HD haplotip çeşitliliğini ortaya koyan, DC de ayrım kapasitesini belirten 

sütundur. 

İstatistiki bulgular için SPSS 22.0 programı kullanılmıştır. 
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3. BULGULAR 

3.1. Türkiye’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

1996 tarihinden 2016 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda Türkiye’de 

yapılan otozomal STR çalışmalarından 17 tane makale değerlendirilmiştir. 17 makale; 

Akdeniz, Anadolu, Doğu Anadolu, Ege ve Marmara bölgelerinden toplanan bireylerle 

yapılmıştır. Bunların dışında adli vakalardan alınan örneklerle, Laz ve Kürt bireylerle, 

spesifik şehirlerden alınan örneklerle (Bolu, Düzce, İstanbul, İzmir, Kıbrıs, Malatya) 

yapılan çalışmalar da mevcuttur. 17 makaleden 19 çalışmanın verileri 

değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 100 ile 802 arasında olup, 

ortalaması 251,05’tir.  

Çalışmalarda 5 ile 16 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

6’sında (%31,6) AmpFlSTR Identifiler kiti, 5’inde (%26,3) AmpFlSTR SGM Plus kiti 

kullanılmıştır. 2 (%10,5) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

15’inde (%78,9) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%5,3) 2 jenerasyona ve 2’sinde (%10,5) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde (%5,3) de doğum ile bilgi 

verilmiştir.  

3 (%15,8) çalışmada D3S1358 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D18S51 lokusu ise 6 (%31,6) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 2 (%10,5) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 7 (%36,8) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus 

olarak belirtilmiştir. D18S51 ile FGA lokusları ise 4 (%21,1) farklı çalışmada dışlama 

gücü en yüksek olan lokuslardır. 4 (%21,1) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en 

düşük lokuslar verilmemiştir. 3 (%15,8) çalışmada D16S539 lokusu P değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. D13S317 lokusu ise 3 (%15,8) çalışmada P değeri en 
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yüksek olan lokustur. 9 (%47,4) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,6493718 ile 0,8371594 değerleri arasındadır. 

2 (%10,5) çalışmada minimum heterozigotisite, 1 (%5,3) çalışmada da maximum 

heterozigotisite verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Türkiye’deki otozomal 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.1’de verilmiştir (Akbasak ve ark., 2001; 

Akbasak ve ark., 2002; Asıcıoğlu ve ark., 2002; Baransel ve ark., 2015; Cakır ve ark., 

2001; Cakır ve ark., 2002; Cakır ve ark., 2002; Cakır ve ark., 2003; Cakır ve ark., 

2004; Erkol ve ark., 2007; Filoglu ve ark., 2002; Gurkan ve ark., 2015; Iwasa ve ark., 

1997; Ozkorkmaz ve ark., 2009; Tokdemir ve ark., 2016; Tuğ ve ark., 2010; Ulküer 

ve ark., 2004). 

Çizelge 3.1. Türkiye’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 

 

 

Y
IL

 

B
Ö

L
G

E
 

B
İR

E
Y

 

S
A

Y
IS

I 

S
T

R
 

K
İT

 

K
Ö

K
E

N
 

A
N

A
L

İZ
İ 

P
D

 (
M

İN
) 

P
D

 (
M

A
X

) 

P
E

 (
M

İN
) 

P
E

 (
M

A
X

) 

P
 (

M
İN

) 

P
 (

M
A

X
) 

H
 

1
 

1
9

9
6

/1
9

9
7

 

L
az

 

2
2

8
 

5
 - 

Y
o

k
 

F
E

S
 (

0
,8

5
) 

 

v
W

A
 (

0
,9

3
) 

    

0
,6

7
-0

,7
9
 

1
 

1
9

9
6

/1
9

9
7

 

K
ü

rt
 

1
6

7
 

 - 

Y
o

k
  

F
1

3
B

 (
0

,8
3
) 

T
H

0
1

 (
0

,9
1

) 

    

0
,6

1
-0

,7
8
 

2
 

2
0

0
1
 

M
al

at
y

a 

1
9

8
 

1
3
 

A
m

p
F

lS
T

R
 

P
ro

fi
le

r 
P

lu
s 

il
e 

A
m

p
F

lS
T

R
 

C
o

fi
le

r 
Y

o
k
 

T
P

O
X

 (
0

,7
9

6
) 

D
1

8
S

5
1

 

(0
,9

6
3

) 

T
P

O
X

 (
0

,3
6

4
) 

D
1

8
S

5
1

 

(0
,7

3
0

) 

D
1

6
S

5
3

9
 

(0
,0

4
2

) 

D
1

3
S

3
1

7
 

(0
,8

9
6

) 

0
,1

5
2
- 

0
,4

3
4

 

3
 

2
0

0
1
 

A
n

ad
o

lu
 

B
ö

lg
es

i 

1
6

5
-2

1
3
 

7
 

G
en

eP
ri

n
t 

S
T

R
 S

il
v

er
 

S
ta

in
in

g
 

D
et

ec
ti

o
n

 
D

o
ğ

u
m

 i
le

 

il
g

il
i 

b
il

g
i 

T
P

O
X

 (
0

,8
2

9
) 

v
W

A
 (

0
,9

3
5

) 

T
P

O
X

 (
0

,2
9

1
) 

D
1

3
S

3
1

7
 

(0
,6

7
6

) 

D
1

6
S

5
3

9
 

(0
,0

5
0

) 

D
1

3
S

3
1

7
 

(0
,6

4
3

) 

0
,6

0
0
-0

,8
4

0
 

 



 

 

93 

Çizelge 3.1.Devam. Türkiye’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.1.Devam. Türkiye’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.2. Afrika Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri ve 

İstatistiki Bulguları 

2002 tarihinden 2014 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 16 tane makale değerlendirilmiştir. 16 makale; Angola, 

Fas, Gine Bissau, Libya, Mahreb, Mısır, Ruanda, Sudan, Tunus ve Uganda 

popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 16 makalede 18 çalışmanın 

verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 52 ile 2975 arasında 

olup, ortalaması 454,06’dır.  

Çalışmalarda 5 ile 17 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

13’ünde (%72,2) AmpFlSTR Identifiler kiti kullanılmıştır. Çalışmaların 5’inde 

(%27,8) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan 

çalışmaların 7’sinde (%38,9) 2 jenerasyona ve 4’ünde (%22,2) 3 jenerasyona kadar 

köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 2’sinde (%11,1) de orjini belli olan bireyler 

kullanılmıştır. 

5 (%27,8) farklı çalışmada D13S317 ve TPOX lokusları ayrım gücü en düşük 

olan lokuslar olarak belirtilmiştir. D18S51 lokusu ise 11 (%61,1) çalışmada ayrım 

gücü en yüksek olan lokustur. 6 (%33,3) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en 

dűşűk olan lokus olarak belirtilmiştir. FGA lokusu ise 4 (%22,2) çalışmada dışlama 

gücü en yüksek olan lokustur. 3 (%16,7) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en 

düşük lokuslar verilmemiştir. 4 (%22,2) çalışmada CSF1PO lokusu P değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. TH01 lokusu ise 4 (%22,2) çalışmada P değeri en 

yüksek olan lokustur. 1 (%5,6) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,6686244 ile 0,8788272 değerleri arasındadır. 

 Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Afrika Kıta’sındaki 

otozomal STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.2’de verilmiştir (Babiker ve ark., 2011; 

Beleza ve ark., 2004; Bentayebi ve ark., 2014; Cortellini ve ark., 2011; El ve ark., 

2010; Galibar ve ark., 2012; Gomes ve ark., 2009; Gonçalves ve ark., 2002; Khodjet-

el-khil ve ark., 2012; Mahfoudh-lahiani ve ark., 2006; Melo ve ark., 2010; Omran ve 
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ark., 2009; Ossmani ve ark., 2009; Oudray ve ark., 2007; Regueiro ve ark., 2004; 

Torfanelli ve ark., 2003). 

Çizelge 3.2. Afrika Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.3. Asya Kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) Yapılan Otozomal STR 

Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

1999 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 40 tane makale değerlendirilmiştir. 40 makale; 

Bangladeş, Bengal, Bhutan, Birleşik Arap Emirlikleri, Filistin, Irak, İran, Japonya, 

Kore, Kuveyt, Lübnan, Malezya, Nepal, Pakistan, Tayland, Tayvan, Ürdün ve 

Vietnam popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 40 makalede 52 

çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 52 ile 1805 

arasında olup, ortalaması 328,54’tür.  

Çalışmalarda 3 ile 23 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

15’inde (%28,8) AmpFlSTR Identifiler kiti, 8’inde (%15,4) PowerPlex 16 kiti 
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kullanılmıştır. 5 (%9,6) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

47’sinde (%90,4) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%1,9) 2 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır. 

Çalışmaların 1’inde (%1,9) orjini belli olan bireyler, 1’inde (%1,9) temsil eden 

bireyler, 1’inde (%1,9) yerli bireyler kullanılmışken 1’inde (%1,9) doğum ile ilgili 

bilgi verilmiştir. 

27 (%51,9) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 12 (%23,1) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 1 (%1,9) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

17 (%32,7) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D18S51 lokusu ise 9 (%17,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 10 (%19,2) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 5 (%9,6) çalışmada TPOX ile D21S11 lokusları P değeri en düşük olan 

lokuslar olarak belirtilmiştir. D21S11 lokusu ise 6 (%11,5) çalışmada P değeri en 

yüksek olan lokustur. 8 (%15,4) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,5412608 ile 0,7766588 değerleri arasındadır. 

1 (%1,9) çalışmada minimum ve maximum heterozigotisite verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Asya Kıtası’ndaki (Çin 

ve Hindistan hariç) otozomal STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.3’te verilmiştir 

(Abu halima ve ark., 2009; Al-awadi ve ark., 2014; Alenizi ve ark., 2008, Alhmoudi 

ve ark., 2015; Alshamali ve ark., 2005; Asamura ve ark., 2007; Asamura ve ark., 2008; 

Barni ve ark., 2007; Bhoopat ve ark., 2006; Chouery ve ark., 2010; Ferdous ve ark., 

2006; Ferdous ve ark., 2009; Ferdous ve ark., 2010; Fujii ve ark., 2014; Hadi ve ark., 

2014; Halder ve Akhteruzzaman, 2006; Han ve ark., 2000; Hashiyada ve ark., 2003; 

Hedjazi ve ark., 2013; Hong ve ark., 2013; Hwa ve ark., 2011; Kee ve ark., 2011; 

Kraaijenbrink ve ark., 2007; Kraaijenbrink ve ark., 2007; Lahmi ve Vallian, 2009; Lee 

ve ark., 2010; Ota ve ark., 2012; Park ve ark., 2012; Park ve ark., 2013; Rakha ve ark., 

2009; Rerkamnuaychoke ve ark., 2006; Shepard ve Herrera, 2006; Shimada ve ark., 

2002; Shimada ve ark., 2002; Singh ve ark., 2006; Souto ve ark., 2005; Wang ve ark., 

2003; Yasin ve ark., 2005; Yoo ve ark., 2011; Yoshida ve ark., 2003). 
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3.4. Çin’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

2002 tarihinden 2016 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 46 tane makale değerlendirilmiştir. 46 makale; Bai, 

Changdu, Dong, Dongxiang, Fujian, Guangdong, Guanzhong, Han, Hui, Kazak, 

Liaoning, Manchu, Miao, Mongol, Naqu, Ningxia, Rus, Salar, Shanghai, Shantou, 

She, Sichuan, Tibet, Tu, Tujia, Uygur, Xibe Xibo Yi ve Zhejiang popülasyonlarından 

bireyler kullanılarak yapılmıştır. 46 makalede 49 çalışmanın verileri 

değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 80 ile 7636 arasında olup, 

ortalaması 733,98’dir.  

Çalışmalarda 4 ile 38 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

18’inde (%36,7) AmpFlSTR Identifiler kiti, 11’inde (%22,4) AGCU 21+1 kiti 

kullanılmıştır. 4 (%8,2) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

29’unda (%59,2) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%2,0) 2 jenerasyona ve 17’sinde (%34,7) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde (%2,0) doğum ile bilgi 

verilmişken, 1’inde (%2,0) orjini belli olan bireyler kullanılmıştır. 

26 (%53,1) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D19S433 lokusu ise 13 (%26,5) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 18 (%36,7) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D18S51, D19S433 ve D2S1338 lokusları 6 (%12,2) farklı çalışmada 

dışlama gücü en yüksek olan lokuslardır. 8 (%16,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek 

ve 7 (%14,3) çalışmada en düşük lokuslar verilmemiştir. 2 (%4,1) farklı çalışmada 

D10S1435, D13S317, D16S539, D1S1627, D22S1045, D2S1338, D5S2500, 

D6S1043, D7S820 ile TPOX lokusları P değeri en düşük olan lokuslar olarak 

belirtilmiştir. TPOX lokusu ise 4 (%8,2) çalışmada P değeri en yüksek olan lokustur. 

13 (%26,5) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 
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Heterozigotluk ortalama 0,5721043 ile 0,8049681 değerleri arasındadır. 2 (%4,1) 

çalışmada minimum ve maximum heterozigotisite verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Çin’deki otozomal STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.4’te verilmiştir (Bo-feng ve ark., 2008; Cai ve ark., 

2003; Chen ve ark., 2009; Chen ve ark., 2015; Deng ve ark., 2007; Deng ve ark., 2007; 

Deng ve ark., 2007; Deng ve ark., 2011; Dong ve ark., 2010; Gao ve ark., 2014; He ve 

Guo, 2013; Huang Lu ve ark., 2011; Li ve ark., 2009; Li ve ark., 2015a; Li ve ark., 

2015b; Liu ve ark., 2011; Liu ve ark., 2013; Longli ve ark., 2007; Meng ve ark., 2015; 

Shen ve ark., 2013; Souto ve ark., 2005; Teng ve ark., 2012; Tong ve ark., 2013; Wang 

ve ark., 2003; Wang ve ark., 2003; Wang ve ark., 2005; Wang ve ark., 2013; Wang ve 

ark., 2013; Wu ve ark., 2012; Wu Wang ve ark., 2008; Yuan ve ark., 2012; Yuan ve 

ark., 2012; Yuan ve ark., 2014; Yuan ve ark., 2014; Yuan ve ark., 2016; Zhang ve ark., 

2007; Zhang ve ark., 2013; Zhang ve ark., 2015; Zhang ve ark., 2015; Zhang, 2015; 

Zhang, 2015; Zhu ve ark., 2008; Zhu ve ark., 2009; Zhu ve ark., 2010; Zhu ve ark., 

2011; Zhu ve ark., 2013). 

Çizelge 3.4. Çin’de Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.5. Hindistan’da Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

2000 tarihinden 2016 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 16 tane makale değerlendirilmiştir. 16 makale; Adi 

Komkar, Adi Padam, Adi Panggi, Andaman, Bhil, Brahmin, Dhimal, Gadaba, Gond, 

Goud, Halakki, Hmar, Katkari, Kunabhi, Kuvi Khond, Lai, Lotha Naga, Lusei, Madia-

Gond, Mahadeo-Koli, Mara, Nicobar, Onge, Orissa, Padmashali, Paliya, Paroja, 
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Pawaras, Rajbanshi, Shia Müslüman, Sunni Müslüman ve Tamilnadu 

popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 16 makalede 38 çalışmanın 

verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 15 ile 582 arasında 

olup, ortalaması 107,6’dır. 11 (%28,9) çalışmada birey sayısı verilmemiştir. 

Çalışmalarda 8 ile 15 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

14’ünde (%36,8) AmpFlSTR Identifiler kiti, 8’inde (%21,1) PowerPlex 16 kiti 

kullanılmıştır. Çalışmaların 37’sinde (%97,4) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 1’inde (%2,6) orjini belli olan 

bireyler kullanılmıştır. 

11 (%28,9) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. FGA lokusu ise 16 (%42,1) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 11 (%28,9) çalışmada TH01 lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D21S11 lokusu ise 10 (%26,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 2 (%5,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 3 (%7,9) çalışmada D18S51, D21S11, D3S1358 ile D8S1179 lokusları 

P değeri en düşük olan lokuslar olarak belirtilmiştir. D13S317 ile D5S818 lokusları 

ise 5 (%13,2) çalışmada P değeri en yüksek olan lokuslardır. 6 (%15,8) çalışmada P 

değeri en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 

0,5857026 ile 0,8958947 değerleri arasındadır. 

 Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Hindistan’daki otozomal 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.5’te verilmiştir (Balamurugan ve ark., 2010; 

Dubey ve ark., 2009; Easswarkhanth ve ark., 2007; Easswarkhanth ve ark., 2009; Jeran 

ve ark., 2007; Krithika ve ark., 2007; Maity ve ark., 2003; Mastana ve ark., 2007; 

Mastana ve Singh, 2002; Pandu ve ark., 2006; Roy ve ark., 2008; Sahoo ve Kashyap, 

2002; Shrivastava ve ark., 2015; Shrivastava ve ark., 2016; Thangaraj ve ark., 2006; 

Thangaraj ve ark., 2007). 
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Çizelge 3.5. Hindistan’da Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.6. Avrupa Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özeti ve İstatistiki 

Bulguları 

2000 tarihinden 2014 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 39 tane makale değerlendirilmiştir. 39 makale; 

Almanya, Belarus, Bosna Hersek, Çek Cumhuriyeti, Hırvatistan, İspanya, İsveç, 

İtalya, Kosova, Makedonya, Malta, Norveç, Polonya, Portekiz, Romanya, Rusya, 

Slovakya ve Yunanistan popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 39 
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makalede 42 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey 

sayısı 50 ile 2176 arasında olup, ortalaması 399,44’tür. 3 (%7,1) çalışmada birey sayısı 

verilmemiştir. 

Çalışmalarda 2 ile 31 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

17’sinde (%40,5) AmpFlSTR Identifiler kiti, 9’unda (%21,4) PowerPlex 16 kiti 

kullanılmıştır. 4 (%9,5) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

33’ünde (%78,6) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%2,4) doğum ile bilgi verilmişken, 5’inde (%11,9) orjini 

belli olan bireyler, 1’inde (%2,4) etnisitesi belli olan bireyler ve 2’sinde (%4,8) yerli 

bireyler kullanılmıştır. 

27 (%64,3) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D2S1338 lokusu ise 13 (%31,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 20 (%47,6) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D2S1338 lokusu ise 8 (%19,0) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 9 (%21,4) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 4 (%9,5) farklı çalışmada CSF1PO ile TPOX lokusları P değeri en 

düşük olan lokuslar olarak belirtilmiştir. CSF1PO, D13S317 ile D18S51 lokusları ise 

4 (%9,5) farklı çalışmada P değeri en yüksek olan lokustur. 4 (%9,5) çalışmada P 

değeri en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 

0,5925352 ile 0,8491805 değerleri arasındadır.  

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Avrupa Kıta’sındaki 

otozomal STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.6’da verilmiştir (Albinsson ve ark., 

2011; Amorim ve ark., 2006; Andreassen ve ark., 2007; Anghel ve ark., 2014; Barbarii 

ve ark., 2004; Becker ve ark., 2007; Becker ve ark., 2007;  Camacho ve ark., 2007; 

Cassave ark., 2008; Demeter ve ark., 2010; Dogan ve ark., 2013; Drozdziok ve ark., 

2009; Havas ve ark., 2007; Konjhodzic ve ark., 2004; Kovatsi ve ark., 2006; Kubat ve 

ark., 2004; Kuzniar ve Ploski, 2004; Malyarchuk ve ark., 2007; Marian ve ark., 2007; 

Marjanovic ve ark., 2006; Martin ve ark., 2007; Montelius ve ark., 2008; Parys-

proszek ve ark., 2010; Perez-miranda ve Herrera, 2005; Piatek ve ark., 2008; Projic ve 
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ark., 2007; Rebala ve ark., 2007; Reichert ve Pawlowski, 2009; Robledo ve ark., 2009; 

Schmid ve ark., 2005; Soltyszewski ve ark., 2008; Sotak ve ark., 2008; Stanciu ve ark., 

2009a; Stanciu ve ark., 2009b; Stepanov ve ark., 2010; Szczerkowska ve ark., 2004; 

Turrina ve ark., 2014; Vanek ve ark., 2001; Wiegand ve Klintschar, 2002). 

Çizelge 3.6. Avrupa Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.7. Güney Amerika Kıtasında (Brezilya hariç) Yapılan Otozomal STR 

Çalışmalarının Özeti ve İstatistiki Bulguları 

 

2000 tarihinden 2009 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 15 tane makale değerlendirilmiştir. 15 makale; 

Andean, Antioquia, Arjantin, Atlantico, Bogota, Bolivya, Boyaca, Buenos Aires, 

Casanare, Cesar, Chaco, Choco, Chubut, Corrientes, Cundinamarca, Formosa, 

Karayip Sahili, Kichwas, Kolombiya, La Guajira, Magdalena, Mendoza, Meta, 

Misiones, Narino, Norte de Santander, Occidental, Rio Negro, Salta, Santa Fe, 

Santander, Siyahi, Tolima, Valle del Cauca, Venezuela popülasyonlarından bireyler 

kullanılarak yapılmıştır. 15 makalede 41 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. 

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 43 ile 8170 arasında olup, ortalaması 3072,39’dir.  



 

 

129 

 

Çalışmalarda 8 ile 19 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

24’ünde (%58,5) PowerPlex 16 kiti, 6’sında (%14,6) AmpFlSTR Profiler Plus ile 

AmpFlSTR Cofiler birlikte kullanılmıştır. 3 (%7,3) çalışmada kullanılan kit 

belirtilmemiştir. Çalışmaların 33’ünde (%80,5) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 8’inde (%19,5) doğum ile bilgi 

verilmiştir.  

30 (%73,2) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 26 (%63,4) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 18 (%43,9) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 19 (%46,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 11 (%26,8) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 9 (%22,0) çalışmada TH01 lokusu P değeri en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D18S51 ile D3S1358 lokusları ise 5 (%12,2) çalışmada P değeri en 

yüksek olan lokuslardır. Heterozigotluk ortalama 0,6596595 ile 0,8987282 değerleri 

arasındadır. 7 (%2,4) çalışmada minimum heterozigotisite 2 (%4,9) çalışmada da 

maximum heterozigotisite verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Güney Amerika 

Kıtası’ndaki (Brezilya hariç) otozomal STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.7’de 

verilmiştir (Bernal ve ark., 2006; Bravo ve ark., 2001; Chiurillo ve ark., 2003; Gaviria 

ve ark., 2004; Gonzales-andrade ve ark., 2006; Jaime ve ark., 2004; Marino ve ark., 

2006a; Marino ve ark., 2006b; Marino ve ark., 2006c; Marino ve ark., 2009; Martinez 

ve ark., 2005; Paredes ve ark., 2003; Rey ve ark., 2003; Tenaglia ve ark., 2004; Yunis 

ve ark., 2005). 
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3.8. Brezilya’da Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

2003 tarihinden 2013 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 15 tane makale değerlendirilmiştir. 15 makale; 

Araraquara, Amazon, Rio Grande do Sul, Goias Eyaleti, Mato Grosso de Sul, Minas 

Gerais, Pomeranian, Rio de Janeiro ve Sao Paulo popülasyonlarından bireyler 

kullanılarak yapılmıştır. 15 makalede 16 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir.  

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 82 ile 137161 arasında olup, ortalaması 

11137,60’tır. 1 (%6,3) çalışmada birey sayısı verilmemiştir. 

Çalışmalarda 9 ile 19 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

4’ünde (%25,0) PowerPlex 16 kiti, 3’ünde (%18,8) AmpFlSTR Identifiler kiti 

kullanılmıştır. 1 (%6,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir.Çalışmaların 

12’sinde (%75,0) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%6,3) doğum ile bilgi verilmişken, 2’sinde (%12,5) orjini 

belli olan bireyler ve 1’inde (%6,3) temsil eden bireyler kullanılmıştır. 

12 (%75,0) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 8 (%50,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 12 (%75,0) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 7 (%43,8) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 
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lokustur. 2 (%12,5) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 2 (%12,5) çalışmada D8S1179 ile TPOX lokusu P değeri en düşük olan 

lokuslar olarak belirtilmiştir. D5S818 lokusu ise 3 (%18,8) çalışmada P değeri en 

yüksek olan lokustur. 2 (%12,5) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,6118987 ile 0,8248788 değerleri arasındadır.  

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Brezilya’daki otozomal 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.8’de verilmiştir (Aqiar ve ark., 2012; Dalton ve 

ark., 2009; Del castillo ve ark., 2009; Frances ve ark., 2011; Fridman ve ark., 2008; 

Goes ve ark., 2004; Leite ve ark., 2003; Martins ve ark., 2011; Rodrigues ve ark., 2007; 

Sao-bento ve ark., 2008; Silva ve ark., 2011; Silva ve ark., 2004; Silva ve Moura-Neto, 

2004; Vieira ve ark., 2013; Whittle ve ark., 2004). 

Çizelge 3.8. Brezilya’da Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.8. Devam. Brezilya’da Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.9. Kuzey Amerika Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 

ve İstatistiki Bulguları 

2002 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 11 tane makale değerlendirilmiştir. 11 makale; Afrika 

Amerikalı, Athabaskan, Bajamar Garifuna, Corozal Garifuna, Hispanik Amerikalı, 

Honduras, İnupiat, İriona Garifna, Jalisco, Kafkas Amerikalı, Kosta Rika, Meksika, 

Mestizos, Nayarit, Puebla, Puerto Rico, Yucatan ve Yupik popülasyonlarından 

bireyler kullanılarak yapılmıştır. 11 makalede 20 çalışmanın verileri 

değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 100 ile 500 arasında olup, 

ortalaması 238,60’tır.  

Çalışmalarda 13 ile 18 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. 

Çalışmaların 7’sinde (%35,0) AmpFlSTR Identifiler kiti, 4’ünde (%20,0) AmpFlSTR 

Profiler Plus ile AmpFlSTR Cofiler kitleri birlikte kullanılmıştır. 3 (%15,0) çalışmada 

kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 11’inde (%55,0) köken analizi 

yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 3’ünde 

(%15,0) 2 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 3’ünde (%15,0) 

doğum ile bilgi verilmişken ve 3’ünde (%15,0) etnisitesi belli olan bireyler 

kullanılmıştır. 

9 (%45,0) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. FGA lokusu ise 11 (%55,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 6 (%30,0) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. FGA lokusu ise 7 (%35,0) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 2 (%10,0) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 4 (%20,0) çalışmada FGA lokusu P değeri en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. D13S317 lokusu ise 4 (%20,0) çalışmada P değeri en yüksek olan 

lokustur. 2 (%10,0) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

Heterozigotluk ortalama 0,4976350 ile 0,7583250 değerleri arasındadır. 
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Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Kuzey Amerika 

Kıtası’ndaki otozomal STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.9’da verilmiştir (Budowle 

ve ark., 2002; Budowle ve ark., 2011; Cerda-flores ve ark., 2002; Gonzales-herrera ve 

ark., 2010; Hernandez-gutierrez ve ark., 2005; Herrera-paz ve ark., 2008; Matamoros 

ve ark., 2008; Rodriguez ve ark., 2007; Rubi-castellanos ve ark., 2009; Salazar-flores 

ve ark., 2015; Zuniga ve ark., 2006). 

Çizelge 3.9. Kuzey Amerika Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.9. Devam. Kuzey Amerika Kıtasında Yapılan Otozomal STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.10. Tüm Otozomal STR Çalışmalarının İstatistiki Bulguları 

1996 tarihinden 2016 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan 

otozomal STR çalışmalarından 215 tane makale değerlendirilmiştir. 215 makalenin 

16’sı Afrika, 102’si Asya, 39’u Avrupa, 30’u Güney Amerika, 11’i Kuzey Amerika 

kıtasında ve 17’si Türkiye’de yapılmıştır. 216 makalede 296 çalışmanın verileri 

değerlendirilmiştir. 296 çalışmanın 18’i Afrika, 140’ı Asya, 42’si Avrupa, 57’si Güney 

Amerika, 20’si Kuzey Amerika kıtasında ve 19’u Türkiye’de yapılmıştır. Çalışmalarda 

kullanılan birey sayısı 15 ile 137161 arasında olup, ortalaması 1365,28’dir. 15 (%5,1) 

çalışmada birey sayısı verilmemiştir. 

Çalışmalarda 2 ile 38 arasında farklı otozomal STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

96’sında (%32,5) AmpFlSTR Identifiler kiti, 58’inde (%19,7) PowerPlex 16 kiti 

kullanılmıştır. 22 (%7,5) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

222’sinde (%75,3) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 13’ünde (%4,4) 2 jenerasyona ve 23’ünde (%7,8) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 16’sında (%5,4) doğum ile bilgi 

verilmişken, 12’sinde (%4,1) orjini belli olan bireyler, 2’sinde (%0,7) temsil eden 
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bireyler ile 3’ünde (%1,0) yerli bireyler ve 4’ünde (%1,4) etnisitesi belli bireyler 

kullanılmıştır. 

154 (%52,42) çalışmada TPOX lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 75 (%25,4) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan 

lokustur. 3 (%1) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

107 (%36,3) çalışmada TPOX lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. Penta E lokusu ise 47 (%15,9) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan 

lokustur. 51 (%17,3) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 19 (%6,4) çalışmada CSF1PO lokusu P değeri en düşük olan lokus 

olarak belirtilmiştir. D13S317 lokusu ise 24 (%8,1) çalışmada P değeri en yüksek olan 

lokustur. 45 (%15,3) çalışmada P değeri en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

Heterozigotluk ortalama 0,5909053 ile 0,8354858 değerleri arasındadır. 7 (%2,4) 

çalışmada minimum heterozigotisite 6 (%2,0) çalışmada da maximum heterozigotisite 

verilmemiştir. 

3.11. Afrika Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

2007 tarihinden 2008 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 2 tane makale değerlendirilmiştir. 2 makale; Angola, Ghana, 

Mozambik ve Uganda popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 2 

makalede 4 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey 

sayısı 182 ile 237 arasında olup, ortalaması 223,25’tir. Tüm çalışmalarda birey sayısı 

verilmiştir. Çalışmalarda kullanılan bireylerden kadın olanların sayısı 108 ile 108 

arasında olup, ortalaması 108,00’dir. Erkek olanların sayısı ise 74 ile 74 arasında olup 

ortalaması 74,00’tür. Kadın birey sayısının verilmediği çalışma sayısı 3 (%75,0)’tür. 

Erkek birey sayısının verilmediği çalışma sayısı da 3 (%75,0)’tür. 

Çalışmalarda 8 ile 10 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 3’ünde 

(%75,6) Decaplex kit kullanılmıştır. 1 (%25,0) çalışmada kullanılan kit 
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belirtilmemiştir. Çalışmaların 4’ünde (%100,0) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Kadın bireylerde, 3 (%75,0) çalışmada DXS7423 lokusu 

ayrım gücü en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS8377 lokusu ise 3 (%75,0) 

çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur. Erkek bireylerde, 3 (%75,0) çalışmada 

DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS8377 

lokusu ise 2 (%50,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur.  

Yapılan tüm 4 (%100,0) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük 

lokuslar verilmemiştir. Yapılan tüm 4 (%100,0) çalışmada P değeri en yüksek ve en 

düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,6370000 ile 0,9380000 

değerleri arasındadır. 3 (%75,0) çalışmada heterozigotluk değerleri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Afrika Kıtası’ndaki X 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.10’da verilmiştir (Gomes ve ark., 2007; Thiele 

ve ark., 2008). 

Çizelge 3.10. Afrika Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.12. Asya Kıtasında (Çin hariç) Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri ve 

İstatistiki Bulguları 

2003 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 17 tane makale değerlendirilmiştir. 17 makale; Hindistan, 

Japonya, Kore, Pakistan, Sibirya ve Tayvan popülasyonlarından bireyler kullanılarak 

yapılmıştır. 17 makalede 17 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda 

kullanılan birey sayısı 130 ile 604 arasında olup, ortalaması 360,88’dir. Tüm 

çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. Çalışmalarda kullanılan bireylerden kadın 

olanların sayısı 108 ile 209 arasında olup, ortalaması 153,00’dır. Erkek olanların sayısı 

ise 91 ile 339 arasında olup ortalaması 219,71’dir. Kadın birey sayısının ve erkek birey 

sayısının verilmediği çalışma sayısı ise 3 (%17,6)’tür. 

Çalışmalarda 4 ile 18 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

2’sinde (%11,8) Mentype Argus X-8 kiti, 2’sinde (%11,8) Investigator Argus X-12 

kiti kullanılmıştır. 9 (%52,9) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

17’sinde (%100,0) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Kadın 

bireylerde, 5 (%29,4) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus 

olarak belirtilmiştir. DXS8377 lokusu ise 5 (%29,4) çalışmada ayrım gücü en yüksek 

olan lokustur. 1 (%5,9) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Erkek bireylerde, 4 (%23,5) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en 

düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS8377 lokusu ise 5 (%29,4) çalışmada ayrım 

gücü en yüksek olan lokustur. 1 (%5,9) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük 

lokuslar verilmemiştir. 

2 (%11,8) çalışmada DXS7423, farklı 2 (%11,8) çalışmada ise HPRTB lokusu 

dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak belirtilmiştir. 2 (%11,8) çalışmada 

DXS10011, farklı 2 (%11,8) çalışmada ise DXS10135 lokusu dışlama gücü en yüksek 

olan lokuslardır. 9 (%52,9) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. 2 (%11,8) çalışmada DXS101 lokusu, farklı 2 (%11,8) çalışmada ise 

DXS10135 P değeri en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS7132 lokusu ise 2 

(%11,8) çalışmada P değeri en yüksek olan lokustur. 6 (%35,3) çalışmada P değeri en 
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yüksek ve P değeri en düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 

0,4666300 ile 0,8856400 değerleri arasındadır. 7 (%41,2) çalışmada heterozigotluk 

değerleri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Asya Kıtası’ndaki (Çin 

hariç)  X STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.11’de verilmiştir (Asamura ve ark., 

2006a; Asamura ve ark., 2006b; Chen ve ark., 2014; Grskovic ve ark., 2013; Hwa ve 

ark., 2009; Israr ve ark., 2012; Lee ve ark., 2004; Lim ve ark., 2009; Matsushita ve 

ark., 2003; Nadeem ve ark., 2009; Nakamura ve Minaquchi, 2010; Shin ve ark., 2004; 

Shin ve ark., 2005; Shrivastava ve ark., 2015; Sim ve ark., 2010; Tariq ve ark., 2008; 

Vaqaitseva ve ark., 2015). 

Çizelge 3.11. Asya Kıtasında (Çin hariç) Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 

 

 

Y
IL

 

B
Ö

L
G

E
 

B
İR

E
Y

 S
A

Y
IS

I 

S
T

R
 

K
İT

 

K
Ö

K
E

N
 A

N
A

L
İZ

İ 

P
D

f 
(M

İN
) 

P
D

f 
(M

A
X

) 

P
D

m
 (

M
İN

) 

P
D

m
 (

M
A

X
) 

P
E

 (
M

İN
) 

P
E

 (
M

A
X

) 

P
 (

M
İN

) 

P
 (

M
A

X
) 

H
 

1
 

2
0

0
3
 

Ja
p

o
n

y
a 

1
3

0
 

1
8
 

- 

Y
o

k
 

D
X

S
8

0
5

5
 

(0
,2

9
8

) 

D
X

S
1

2
2

6
 

(0
,9

8
0

) 

D
X

S
8

0
5

5
 

(0
,2

0
5

) 

D
X

S
9

8
6

 

(0
,8

7
5

) 

- - - - 

0
,1

7
8
- 

0
,8

7
5
 

2
 

2
0

0
3
 

K
o

re
 

3
0

0
 (

1
5

0
k

/ 

1
5

0
e)

 

5
 - 

Y
o

k
 

H
P

R
T

B
 

(0
,8

3
9

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

8
3

) 

H
P

R
T

B
 

(0
,7

1
1

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

0
1

) 

H
P

R
T

B
 

(0
,5

2
0

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,8

1
4

) 

- - 

0
,6

8
2
- 

0
,9

0
8
 

3
 

2
0

0
4
 

K
o

re
 

3
0

0
 (

1
5

0
k

/ 

1
5

0
e)

 

6
 - 

Y
o

k
 

H
P

R
T

B
 

(0
,8

3
9

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

9
6

) 

D
X

S
9

8
9

8
 

(0
,6

9
4

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

5
3

) 

D
X

S
9

8
9

8
 

(0
,5

1
0

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

0
9

) 

- - - 

4
 

2
0

0
4

/2
0

0
5

 

K
o

re
 

4
0

1
 (

1
8

1
f/

 

2
2

0
m

) 

1
8
 

2
 t

ri
p

le
x

 i
le

 1
2

 

X
-S

T
R

 

Y
o

k
 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,3

9
4

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

8
0

) 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,2

9
4

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

0
9

) 

- - - - - 

5
 

2
0

0
5

/2
0

0
6

 

Ja
p

o
n

y
a 

3
3

3
 (

1
3

8
f/

 

1
9

5
m

) 

8
 

2
 m

in
i 

m
u

lt
ip

le
x
 

Y
o

k
 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,6

6
6

) 

D
X

S
1

0
1

 

(0
,9

3
7

) 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,4

7
1

) 

D
X

S
6

7
8

9
 

(0
,8

0
5

) 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,2

7
9

) 

D
X

S
1

0
1

 

(0
,6

5
9

) 

D
X

S
6

7
8

9
 

(0
,0

0
8

) 

G
A

T
A

1
6

5
B

1

2
 (

0
,8

9
0

) 
0

,4
9

3
- 

0
,8

1
2
 

 



 

 

148 

 

Çizelge 3.11.Devam. Asya Kıtasında (Çin hariç) Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 

 

 

Y
IL

 

B
Ö

L
G

E
 

B
İR

E
Y

 

S
A

Y
IS

I 

S
T

R
 

K
İT

 

K
Ö

K
E

N
 

A
N

A
L

İZ
İ 

P
D

f 
(M

İN
) 

P
D

f 
(M

A
X

) 

P
D

m
 (

M
İN

) 

P
D

m
 (

M
A

X
) 

P
E

 (
M

İN
) 

P
E

 (
M

A
X

) 

P
 (

M
İN

) 

P
 (

M
A

X
) 

H
 

6
 

2
0

0
6
 

Ja
p

o
n

y
a 

4
0

1
 (

1
7

2
f/

 

2
2

9
m

) 

8
 

2
 m

u
lt

ip
le

x
 

Y
o

k
 

D
X

S
6

8
0

7
 

(0
,8

1
8

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

9
7

) 

D
X

S
9

8
9

8
 

(0
,6

3
9

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

5
3

) 

H
P

R
T

B
 

(0
,4

4
1

) 

D
X

S
1

0
0

1
1

 

(0
,9

2
1

) 

- - 

0
,5

5
2
- 

0
,9

4
2
 

7
 

2
0

0
8
 

P
ak

is
ta

n
 (

4
 

et
n

ik
 p

o
p

.)
 

4
3

2
 (

1
4

7
f/

 

2
8

5
m

) 

1
3
 

- 

Y
o

k
 

D
X

S
6

7
9

3
 

(0
,7

5
8

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

7
8

) 

D
X

S
6

7
9

3
 

(0
,6

1
3

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

0
5

) 

- - 

D
X

S
6

7
9

3
 

(0
,0

2
8

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

7
6

) 
0

,5
2

4
- 

0
,8

8
4
 

8
 

2
0

0
8

/2
0

0
9

 

T
o

k
y

o
/J

ap
o
n

y
a 

4
9

2
 (

2
0

9
f/

 2
8
3

m
) 

8
 

M
en

ty
p

e 
A

rg
u

s 

X
-8

 

Y
o

k
 

D
X

S
8

3
7

8
 

(0
,7

7
2

3
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

9
6

5
) 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,4

3
8

4
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

2
2

2
) 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,2

2
2

5
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,8

0
3

6
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,0

0
4

0
) 

D
X

S
1

0
0

7
4

 

(0
,5

6
7

4
) 

- 

9
 

2
0

0
8

/2
0

0
9

 

K
o

re
 

4
5

0
 (

1
5

0
f/

 3
0
0

m
) 

8
 

M
en

ty
p

e 
A

rg
u

s 

X
-8

 

Y
o

k
 

D
X

S
7

4
2

3
 (

0
,6

6
2
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

8
8

) 

D
X

S
7

4
2

3
 (

0
,4

8
4
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

2
0

) 

- - 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,0

1
6

) 

D
X

S
7

1
3

2
 (

0
,6

1
8
) 

0
,4

3
3
- 

0
,9

2
0
 

1
0
 

2
0

0
8

/2
0

0
9

 

P
ak

is
ta

n
 

(P
u

n
ja

b
i 

p
o
p

.)
 

2
1

2
 (

1
1

8
f/

 

9
4

m
) 

5
 - 

Y
o

k
 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,7

9
5

) 

D
X

S
9

8
1

 

(0
,9

3
6

) 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,6

3
1

) 

D
X

S
9

8
1

 

(0
,7

8
9

) 

- - 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,0

3
0

) 

D
X

S
7

1
3

3
 

(0
,8

3
2

) 
- 

1
1
 

2
0

0
8

/2
0

0
9

 

T
ay

v
an

 

2
2

1
 (

1
0

8
f/

 

1
1

3
m

) 

1
3
 

- 

Y
o

k
 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,6

9
7

7
) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

7
5

5
) 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,5

3
5

8
) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

0
1

9
) 

- - 

D
X

S
1

0
1

 

(0
,2

1
8

4
) 

D
X

S
6

7
8

9
 

(0
,9

8
0

1
) 

0
,5

4
6
3

- 

0
,9

0
7
4
 

1
2
 

2
0

0
9

/2
0

1
0

 

K
o

re
 

4
5

0
 (

1
5

0
f/

 

3
0

0
m

) 

4
 - 

Y
o

k
 

D
X

S
1

0
1

0
3

 

(0
,8

9
7

) 

D
X

S
1

0
1

4
8

 

(0
,9

7
0

4
) 

D
X

S
1

0
1

0
3

 

(0
,7

4
9

) 

D
X

S
1

0
1

4
8

 

(0
,9

1
9

) 

- - 

D
X

S
1

0
1

4
8

 

(0
,4

1
9

) 

D
X

S
1

0
1

4
6

 

(0
,8

3
5

) 
- 

1
3
 

2
0

1
0
 

Ja
p

o
n

y
a 

5
1

2
 (

1
7

3
f/

 

3
3

9
) 

1
6
 

4
 

m
u

lt
ip

le
x

 

Y
o

k
 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,4

5
8

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,9

7
8

) 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,1

9
5

) 

D
X

S
8

3
7

7
 

(0
,8

9
7

) 

D
X

S
6

8
0

0
 

(0
,0

5
4

) 

D
X

S
6

8
0

3
 

(0
,8

6
2

) 

D
X

S
9

8
1

 

(0
,0

0
3

) 

D
X

S
7

1
3

2
 

(0
,8

0
7

) 
0

,2
7

6
- 

0
,9

3
3

 

1
4
 

2
0

1
2
 

P
ak

is
ta

n
 

(P
u

n
ja

b
i 

p
o

p
.)

 
2

0
0

 (
1

0
9
f/

 

9
1

m
) 

7
 - 

Y
o

k
 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,8

2
2

) 

G
A

T
A

3
1

E

0
8

 (
0
,9

2
5

) 

G
A

T
A

1
7

2

D
0

5
 

(0
,5

0
8

1
) 

D
X

S
1

0
1

 

(0
,8

1
6

) 

G
A

T
A

1
7

2

D
0

5
 

(0
,1

0
5

) 
G

A
T

A
3

1
E

0
8

 (
0
,5

0
5

) 

D
X

S
1

0
1

 

(0
,0

3
) 

D
X

S
7

4
2

3
/ 

D
X

S
7

1
3

2
 

(0
,6

4
6

) 
0

,3
8

5
- 

0
,7

4
7
 

1
5
 

2
0

1
3

/2
0

1
4

 

T
ay

v
an

 

5
1

4
 (

1
8

7
f/

 

3
2

7
m

) 

1
2
 

In
v

es
ti

g
at

o
r 

A
rg

u
s 

X
-1

2
 

Y
o

k
 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,6

9
4

0
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

8
7

5
) 

D
X

S
8

3
7

8
 

(0
,6

2
9

2
) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

1
7

9
) 

- - 

D
X

S
1

0
1

4
6

 

(0
,6

9
7

9
) 

D
X

S
1

0
1

3
4

/ 

D
X

S
7

1
3

2
 

(0
,6

4
6

) 
- 



 

 

149 

 

Çizelge 3.11.Devam. Asya Kıtasında (Çin hariç) Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 

 

 

Y
IL

 

B
Ö

L
G

E
 

B
İR

E
Y

 

S
A

Y
IS

I 

S
T

R
 

K
İT

 

K
Ö

K
E

N
 

A
N

A
L

İZ
İ 

P
D

f 
(M

İN
) 

P
D

f 
(M

A
X

) 

P
D

m
 (

M
İN

) 

P
D

m
 (

M
A

X
) 

P
E

 (
M

İN
) 

P
E

 (
M

A
X

) 

P
 (

M
İN

) 

P
 (

M
A

X
) 

H
 

1
6
 

2
0

1
4
 

S
ib

ir
y

a 
(1

0
 

p
o

p
.)

 

6
0

4
 

1
0
 

- 

Y
o

k
 

- - - - - - - - - 

1
7
 

2
0

1
4

/2
0

1
5

 

H
in

d
is

ta
n

 (
B

h
il

 

p
o

p
.)

 

1
8

3
 

1
2
 

In
v

es
ti

g
at

o
r 

A
rg

u
s 

X
-1

2
 

Y
o

k
 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,5

4
5

) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

8
9

) 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,6

3
4

) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,9

1
9

) 

D
X

S
7

4
2

3
 

(0
,2

0
6

) 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,7

5
0

) 

D
X

S
1

0
1

0
1

/ 

D
X

S
1

0
1

3
5

 

(0
,0

0
0

) 
D

X
S

7
4

2
3

 

(0
,7

5
5

) 
0

,5
9

7
- 

0
,9

2
8
 

3.13. Çin’de Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

2004 tarihinden 2013 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 14 tane makale değerlendirilmiştir. 14 makale; Beijing Han, 

Daur, Ewenke, Han, Kazak, Luoba, Mongol, Orogen, Shanghai, Uygur, Yunnan ve 

Zhejang popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 14 makalede 21 

çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 93 ile 1251 

arasında olup, ortalaması 536,33’tür. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda kullanılan bireylerden kadın olanların sayısı 45 ile 581 arasında olup, 

ortalaması 274,35’tir. Erkek olanların sayısı ise 40 ile 670 arasında olup ortalaması 

295,47’dir. Kadın birey sayısı ve erkek birey sayısının verilmediği çalışma sayısı 4 

(%19,0)’tür.  

Çalışmalarda 3 ile 16 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 1’inde 

(%4,8) Tetraplex kit kullanılmıştır. 20 (%95,2) çalışmada kullanılan kit 

belirtilmemiştir. Çalışmaların 15’inde (%71,4) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 5’inde (%23,8) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde (%4,8) temsil eden bireyler 

kullanılmıştır. Kadın bireylerde, 8 (%38,1) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en 

düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS101 lokusu 4 (%19,0) ve DXS981 lokusu 
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farklı 4 (%19,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokuslardır. 1 (%4,8) çalışmada 

ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. Erkek bireylerde, 8 (%38,1) 

çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. 

DXS101 lokusu ise 4 (%19,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur. 1 (%4,8) 

çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

Tüm çalışmalarda dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

1 (%4,8) çalışmada DXS10134 lokusu, 1 çalışmada DXS7133, 1 çalışmada DXS7423 

ve başka bir çalışmada DXS9902 lokusu P değeri en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. DXS7132 lokusu ise 2 (%9,5) çalışmada P değeri en yüksek olan 

lokustur. 17 (%81,0) çalışmada P değeri en yüksek ve P değeri en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,4247333 ile 0,8077333 değerleri arasındadır. 

12 (%57,1) çalışmada heterozigotluk değerleri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Çin’deki  X STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.12’de verilmiştir (Gao ve ark., 2007; Gu ve Li, 2006; 

Hou ve ark., 2007; Kang ve Li 2006; Li ve ark., 2009; Liu ve ark., 2006; Liu ve ark., 

2011; Liu ve ark., 2012; Qingbo ve Shengbin 2006; Sun ve ark., 2013; Wu ve ark., 

2009; Yu ve ark., 2005; Zeng ve ark., 2009; Zhang ve ark., 2012). 

Çizelge 3.12. Çin’de Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.12. Çin’de Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.12.Devam. Çin’de Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.14. Avrupa Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

2001 tarihinden 2014 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 26 tane makale değerlendirilmiştir. 26 makale; Almanya, 

Avusturya, Finlandiya, Hırvatistan, İspanya, İsveç, İtalya, Macaristan, Polonya ve 

Portekiz popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 26 makalede 28 

çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 120 ile 

1021 arasında olup, ortalaması 387,88’dir. 2 (%7,1) çalışmada birey sayısı 

verilmemiştir. Çalışmalarda kullanılan bireylerden kadın olanların sayısı 54 ile 328 

arasında olup, ortalaması 168,30’dur. Erkek olanların sayısı ise 60 ile 718 arasında 

olup ortalaması 208,89’dur. Kadın birey sayısının verilmediği çalışma sayısı 8 

(%28,6)’tür. Erkek birey sayısının verilmediği çalışma sayısı ise 9 (%32,1)’tir. 

Çalışmalarda 2 ile 16 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 5’inde 

(%17,9) Mentype Argus X-8 kiti kullanılmıştır. 15 (%53,6) çalışmada kullanılan kit 

belirtilmemiştir. Çalışmaların 24’ünde (%85,7) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 1’inde (%3,6) doğum ile bilgi 

verilmişken, 1’inde (%3,6) orjini belli olan bireyler, 1’inde (%3,6) temsil eden bireyler 

ve 1’inde (%3,6) yerli bireyler kullanılmıştır. Kadın bireylerde, 6 (%21,4) çalışmada 

DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS10135 

lokusu ise 7 (%25,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur. 2 (%7,1) 

çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. Erkek bireylerde, 

8 (%28,6) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. DXS8377 lokusu 7 (%25,0) çalışmada ve DXS10135 lokusu farklı 7 

(%25,0) çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur. 2 (%7,1) çalışmada ayrım 

gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

2 (%7,1) çalışmada DXS8378 lokusu dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak 

belirtilmiştir. DXS10011, DXS10135, DXS6803, DXS8377 ile HPRTB lokusları ise 

birbirinden farklı 1’er (%3,6) çalışmada dışlama gücü en yüksek olan lokuslardır. 23 

(%82,1) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 2 
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(%7,1) çalışmada DXS10134 lokusu ve farklı 2 (%7,1) çalışmada DXS8378 lokusu P 

değeri en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS10074 lokusu ise 3 (%10,7) 

çalışmada P değeri en yüksek olan lokustur. 16 (%57,1) çalışmada P değeri en yüksek 

ve 15 (%53,6) çalışmada P değeri en düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk 

ortalama 0,6779275 ile 0,8981300 değerleri arasındadır. 12 (%42,9) çalışmada 

heterozigotluk değerleri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Avrupa Kıtası’ndaki  X 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.13’te verilmiştir (Afonso costa ve ark., 2014; 

Aler ve ark., 2007; Bini ve ark., 2005; Edelmann ve ark., 2001; Edelmann ve ark., 

2010; Edelmann ve Szibor, 2003; Grskovic ve ark., 2013; Hedman ve ark., 2009; 

Hering ve ark., 2006; Hundertmark ve ark., 2008; Illescas ve ark., 2011; Illescas ve 

ark., 2012; Jedrzejczyk ve ark., 2009; Luczak ve ark., 2011; Peloso ve ark., 2004; 

Pepinski ve ark., 2005; Pereira ve ark., 2007; Poetsch ve ark., 2005; Robino ve ark., 

2006; Tillmar ve ark., 2008; Wiegan ve ark., 2003; Zalan ve ark., 2007; Zalan ve ark., 

2008; Zarrabeita ve ark., 2006; Zarrabeitia ve ark., 2002; Zarrabeitia ve ark., 2009). 

Çizelge 3.13. Avrupa Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.15. Güney Amerika Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri ve 

İstatistiki Bulguları 

2007 tarihinden 2010 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 7 tane makale değerlendirilmiştir. 7 makale; Arjantin, Brezilya, 

Kolombiya, Rio de Janeiro, Sao Paulo ve Vitoria popülasyonlarından bireyler 
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kullanılarak yapılmıştır. 7 makalede 11 çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. 

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 72 ile 1001 arasında olup, ortalaması 489,09’dur. 

2 (%2,5) çalışmada birey sayısı verilmemiştir. Çalışmalarda kullanılan bireylerden 

kadın olanların sayısı 72 ile 142 arasında olup, ortalaması 113,40’tır. Erkek olanların 

sayısı ise 108 ile 182 arasında olup ortalaması 133,00’dır. Kadın ve erkek birey 

sayısının verilmediği çalışma sayısı 6 (%54,5)’dır.  

Çalışmalarda 5 ile 11 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 1’inde 

(%9,1) Multiplex kit kullanılmıştır. 10 (%90,9) çalışmada kullanılan kit 

belirtilmemiştir. Çalışmaların 7’sinde (%63,6) köken analizi yapılmamıştır veya 

yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 3’ünde (%27,3) orijini belli olan 

bireyler ve 1’inde (%9,1) yerli bireyler kullanılmıştır. Kadın bireylerde, 3 (%27,3) 

çalışmada DXS7423 lokusu ve farklı 3 (%27,3) çalışmada DXS8378 lokusu ayrım 

gücü en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS6809 lokusu ise 5 (%45,5) 

çalışmada ayrım gücü en yüksek olan lokustur. Erkek bireylerde, 3 (%27,3) çalışmada 

DXS7423 lokusu ve farklı 3 (%27,3) çalışmada DXS8378 lokusu ayrım gücü en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS6809 lokusu ise 5 (%45,5) çalışmada ayrım gücü 

en yüksek olan lokustur.  

Tüm çalışmalarda dışlama gücü en yüksek ve en düşük lokuslar verilmemiştir. 

2 (%18,2) çalışmada DXS7133 lokusu P değeri en düşük olan lokus olarak 

belirtilmiştir. DXS8378 lokusu ise 3 (%27,3) çalışmada P değeri en yüksek olan 

lokustur. 5 (%45,5) çalışmada P değeri en yüksek ve P değeri en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,5892129 ile 0,8618914 değerleri arasındadır. 

4 (%36,4) çalışmada heterozigotluk değerleri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Güney Amerika 

Kıtası’ndaki X STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.14’te verilmiştir (Caine ve ark., 

2010; Martins ve ark., 2010; Martins ve ark., 2010; Pico ve ark., 2008; Ribeiro ve ark., 

2008; Tavares ve ark., 2008; Toscanini ve ark., 2009). 

 



 

 

159 

 

Çizelge 3.14. Güney Amerika Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.14.Devam. Güney Amerika Kıtasında Yapılan X-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.16. Tüm X STR Çalışmalarının İstatistiki Bulguları 

2001 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan X 

STR çalışmalarından 66 tane makale değerlendirilmiştir. 66 makalenin 2’si Afrika, 

31’i Asya, 26’sı Avrupa ve 7’si Güney Amerika kıtasında yapılmıştır. 66 makalede 82 

çalışmanın verileri değerlendirilmiştir. 81 çalışmanın 4’ü Afrika, 38’i Asya, 28’i 

Avrupa ve 11’i Güney Amerika kıtasında yapılmıştır. Çalışmalarda kullanılan birey 

sayısı 72 ile 1251 arasında olup, ortalaması 427,29’dur. 2 (%2,5) çalışmada birey 

sayısı verilmemiştir. Çalışmalarda kullanılan bireylerden kadın olanların sayısı 45 ile 

581 arasında olup, ortalaması 190,30’dur. Erkek olanların sayısı ise 40 ile 718 arasında 

olup ortalaması 228,70’tir. Kadın birey sayısının verilmediği çalışma sayısı 24 

(%29,6)’tür. Erkek birey sayısının verilmediği çalışma sayısı ise 25 (%30,9)’tir.  

Çalışmalarda 2 ile 18 arasında farklı X STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

7’sinde (%8,6) Mentype Argus X-8 kiti, 4’ünde (%4,9) Decaplex kit kullanılmıştır. 55 

(%67,9) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 67’sinde (%82,7) 

köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 

5’inde (%6,2) 3 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde 

(%1,2) doğum ile bilgi verilmişken, 4’ünde (%4,9) orjini belli olan bireyler, 2’sinde 

(%2,5) temsil eden bireyler ve 2’sinde (%2,5) yerli bireyler kullanılmıştır. Kadın 
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bireylerde, 25 (%30,9) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü en düşük olan lokus 

olarak belirtilmiştir. DXS8377 lokusu ise 19 (%23,5) çalışmada ayrım gücü en yüksek 

olan lokustur. 4 (%4,9) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en düşük lokuslar 

verilmemiştir. Erkek bireylerde, 26 (%32,1) çalışmada DXS7423 lokusu ayrım gücü 

en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS8377 lokusu ise 19 (%23,5) çalışmada 

ayrım gücü en yüksek olan lokustur. 4 (%4,9) çalışmada ayrım gücü en yüksek ve en 

düşük lokuslar verilmemiştir. 

Tüm bireylerde, birbirinden farklı 2 (%2,5) çalışmada DXS7133, DXS7423, 

DXS8378 ile HPRTB lokusları dışlama gücü en dűşűk olan lokus olarak belirtilmiştir. 

DXS10011 ile DXS10135 lokusları ise birbirinden farklı 3 (%3,7) çalışmada dışlama 

gücü en yüksek olan lokuslardır. 68 (%84,0) çalışmada dışlama gücü en yüksek ve en 

düşük lokuslar verilmemiştir. 4 (%4,9) çalışmada DXS101 lokusu P değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DXS7132 lokusu ise 5 (%6,2) çalışmada P değeri en 

yüksek olan lokustur. 47 (%58) çalışmada P değeri en yüksek ve 48 (%59,3) çalışmada 

P değeri en düşük lokuslar verilmemiştir. Heterozigotluk ortalama 0,5604007 ile 

0,8713330 değerleri arasındadır. 38 (%46,9) çalışmada heterozigotluk değerleri 

verilmemiştir. 

3.17. Türkiye’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

2003 tarihinden 2017 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 10 tane makale değerlendirilmiştir. 10 makale; Anadolu, Doğu 

Akdeniz, Doğu Anadolu ve Güneydoğu Anadolu bölgelerinde yapılmıştır. Bunların 

dışında spesifik şehirlerden (Antalya, Çukurova, Kıbrıs) alından örneklerle yapılan 

çalışmalar da mevcuttur. 10 makalede 12 çalışma verileri değerlendirilmiştir. 

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 59 ile 457 arasında olup, ortalaması 171,50’dir. 

Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 6 ile 17 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 5’inde 

(%41,7) AmpFlSTR Y Filer kiti, 3’ünde (%25,0) GenRES DYSplex-1 ile GenRES 
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DYSPlex-2 kiti kullanılmıştır. Tüm çalışmalarda kullanılan kitler belirtilmiştir. 

Çalışmaların 8’inde (%66,7) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı 

belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 1’inde (%8,3) 2 jenerasyona ve 3’ünde 

(%25,0) 3 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır.  

6 (%50,0) çalışmada DYS391 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 7 (%58,3) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 

0,99590-1,00000 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 

0,9986833’tür. Çalışmaların 6’sında (%50,0) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki 

ayrım kapasitesi (DC) 0,90510-1,00000 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama 

ayrım kapasitesi 0,9398250’dir. Çalışmaların 8’inde (%66,7) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Türkiye’deki Y STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.15’te verilmiştir (Asıcıoglu ve ark., 2003; Baransel 

ve ark., 2015; Cakır ve ark., 2004; Demirçin ve Serdar, 2010; Dönbak ve ark., 2006; 

Ozbas-Gerceker ve ark., 2013; Rustamov ve ark., 2004; Serin ve ark., 2011; Teralı ve 

ark., 2014; Tokdemir ve Tunçez, 2017). 

Çizelge 3.15. Türkiye’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.15.Devam. Türkiye’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.18. Afrika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki 

Bulguları 

1999 tarihinden 2013 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 20 tane makale değerlendirilmiştir. 20 makale; Andalus, 

Angolares, Arap, Berberi, Cape Town, Fas, Forros, Gine Bissau, Güney Afrika, Libya, 

Mısır, Mozabitler, Mozambik, Namibia, Sahara, Sejenane, Somali Takrouna, Tongas 

ve Tunus popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 20 makalede 32 

çalışma verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 19 ile 267 

arasında olup, ortalaması 96,69’dur. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 7 ile 28 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

11’inde (%34,4) AmpFlSTR Y Filer kiti, 6’sında (%18,8) PowerPlex Y kiti 

kullanılmıştır. 9 (%28,1) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

21’inde (%65,6) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 3’ünde (%9,4) 2 jenerasyona ve 6’sında (%18,8) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde (%3,1) orjini belli olan bireyler 

ve 1’inde (%3,1) etnisitesi belli olan bireyler kullanılmıştır. 

12 (%37,5) çalışmada DYS32 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 9 (%28,1) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 16 (%50,0) çalışmada GDmin ve 12 (%37,5) 

çalışmada GD max değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 

0,56990-0,99980 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 

0,9546444’tür. Çalışmaların 5’inde (%15,6) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki 

ayrım kapasitesi (DC) 0,77140-0,9600 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama 

ayrım kapasitesi 0,8759800’dır. Çalışmaların 27’sinde DC değeri verilmemiştir. 
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Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Afrika Kıtası’ndaki Y 

STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.16’da verilmiştir (Aboukhalid ve ark., 2010; 

Alves ve ark., 2003; Avadi ve ark., 2006; Bosch ve ark., 2000; Cherni ve ark., 2005; 

Elmrghni ve ark., 2012; Fadhlaoui-zid ve ark., 2012; Frigi ve ark., 2006; Fujihara ve 

ark., 2009; Gaibar ve ark., 2011; Hallenberg ve ark., 2005; Immel ve ark., 2006; Kido 

ve ark., 2006; Laouina ve ark., 2011; Leat ve ark., 2004; Omran ve ark., 2008; 

Quintana-murci ve ark., 2004; Rosa ve ark., 2006; Triki-fendri ve ark., 2013; Trovoada 

ve ark., 2001).  

Çizelge 3.16. Afrika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.16.Devam. Afrika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.19. Asya Kıtasında (Çin ve Japonya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının 

Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

1998 tarihinden 2014 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 34 tane makale değerlendirilmiştir. 34 makale; Afganistan, 

Bangladeş, Bhutan, Bidayuh, Buryatya Cumhuriyeti, Doğu Timor, Hindistan, İban, 

Irak, Kazakistan, Kore, Kuveyt, Malay, Malezya, Melanau, Nepal, Singapur, Suriye, 

Tayvan ve Yakutistan popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 34 

makalede 43 çalışma verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 
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10 ile 1021 arasında olup, ortalaması 242,09’dur. Tüm çalışmalarda birey sayısı 

verilmiştir. 

Çalışmalarda 6 ile 26 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

20’sinde (%46,5) AmpFlSTR Y Filer kiti, 8’inde (%18,6) PowerPlex Y kiti 

kullanılmıştır. 4 (%9,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 25’inde 

(%58,1) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye kalan 

çalışmaların 3’ünde (%7,0) 2 jenerasyona ve 5’inde (%11,6) 3 jenerasyona kadar 

köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 4’ünde (%9,3) orjini belli olan bireyler ve 

6’sında (%14,0) etnisitesi belli olan bireyler kullanılmıştır. 

12 (%27,9) çalışmada DYS391 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385a lokusu ise 13 (%30,2) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 16 (%37,2) çalışmada GDmin ve GD max 

değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,59260-0,99990 

değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9358483’tür. 

Çalışmaların 14’ünde (%32,6) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım 

kapasitesi (DC) 0,38800-0,99700 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım 

kapasitesi 0,8015923’tür. Çalışmaların 30’unda (%69,8) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Asya Kıtası’ndaki (Çin 

hariç) Y STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.17’de verilmiştir (Abdin ve ark., 2003; 

Achakzai ve ark., 2012; Alam ve ark., 2010; Asamura ve ark., 2008; Asamura ve ark., 

2007; Brinkmann ve ark., 1999; Chang ve ark., 2007; Chang ve ark., 2009; Chun ve 

ark., 2005; Dobashi ve ark., 2005; Hashiyada ve ark., 2006; Hashiyada ve ark., 2008; 

Hsing-mei ve ark., 2003; Hwang ve ark., 2007; Iida ve ark., 2002; Imad ve ark., 2014; 

Kido ve ark., 2004; Kim ve ark., 2008; Kim ve ark., 2001; Koyama ve ark., 2001; 

Lacau ve ark., 2011; Lee ve ark., 2003; Mizuno ve ark., 2008; Nair ve ark., 2011; 

Nayak ve ark., 2015; Ogata ve ark., 2005; Park ve ark., 2005; Park ve ark., 2009; 

Parkin ve ark., 2007; Parkin ve ark., 2006; Peng ve ark., 2008; Seong ve ark., 2011; 

Souto ve ark., 2006; Tang ve ark., 2006; Tarlykov ve ark., 2013; Triki-fendri ve ark., 

2010; Tsai ve ark., 2002; Uchihi ve ark., 2003; Wozniak ve ark., 2006; Wu ve ark., 
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2011a; Wu ve ark., 2011b; Yadav ve ark., 2010; Yong ve ark., 2006; Zhang ve lee, 

2007). 

Çizelge 3.17. Asya Kıtasında (Çin ve Japonya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.17.Devam. Asya Kıtasında (Çin ve Japonya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.17.Devam. Asya Kıtasında (Çin ve Japonya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.20. Çin’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

2000 tarihinden 2016 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 38 tane makale değerlendirilmiştir. 38 makale; Anhui, Chaoshan, 

Gansu bölgesi, Guangxi, Han, Henan bölgesi, Hongkong, Hui, Jiangsu, Jiangxi, Kore, 

Kuzeydoğu, Lassa bölgesi, Liaoning bölgesi, Luzhou Han, Minan Han, Mongol, Salar, 

Shandong, Shanghai, Shanxi, Sichuan, Tibet, Tujia, Uygur, Yi, Yunnan ve Zhejiang 

bölgesi popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 38 makalede 43 çalışma 

verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 70 ile 4451 arasında 

olup, ortalaması 318.37’dir. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 6 ile 24 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

22’sinde (%51,2) AmpFlSTR Y Filer kiti, 5’inde (%11,6) PowerPlex Y kiti 

kullanılmıştır. 4 (%9,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

19’unda (%44,2) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 2’sinde (%4,7) 2 jenerasyona ve 20’sinde (%46,5) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 1’inde (%2,3) doğum ile bilgi 

verilmişken, 1’inde (%2,3) etnisitesi belli olan bireyler kullanılmıştır. 

13 (%30,2) çalışmada DYS391 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385a lokusu ise 12 (%27,9) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 17 (%39,5) çalışmada GDmin ve GD max 

değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,98630-1,00000 

değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9983802’dir. 

Çalışmaların 4’ünde (%9,3) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım kapasitesi 

(DC) 0,76140-1,00000 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım kapasitesi 

0,9253906’dır. Çalışmaların 22’sinde (%51,2) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Çin’deki Y STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.18’de verilmiştir (Bai ve ark., 2013; Bing ve ark., 

2013; Chen ve ark., 2014; Dai ve ark., 2004; Guo, 2015; Guo ve ark., 2015; Guo ve 

ark., 2008; Hou ve ark., 2001; Hu, 2006a; Hu, 2006b; Kang ve ark., 2007; Li ve ark., 
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2015; Li ve ark., 2016; Luo ve ark., 2015; Shi ve ark., 2008; Shi ve ark., 2015; Tang 

ve ark., 2003; Tie ve ark., 2004; Wang ve Sawaquchi, 2006; Wu ve ark., 2011; Yan ve 

ark., 2007; Yang ve ark., 2006; Yang ve ark., 2014; Yang ve ark., 2014; Yanmei ve 

ark., 2010; Ye ve ark., 2015; Yeung ve ark., 2006; Zhang ve ark., 2008; Zhang ve ark., 

2014; Zhang ve ark., 2007; Zheng ve ark., 2009; Zhu ve ark., 2005; Zhu ve ark., 2006; 

Zhu ve ark., 2006; Zhu ve ark., 2007; Zhu ve ark., 2008; Zhu ve ark., 2005; Zhu ve 

ark., 2014). 

Çizelge 3.18. Çin’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.18.Devam. Çin’de Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.21. Japonya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

2001 tarihinden 2008 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 38 tane makale değerlendirilmiştir. 10 makale; Japonya, Honshu 

ve Okinawa popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 10 makalede 11 

çalışma verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 87 ile 1166 

arasında olup, ortalaması 375,91’dir. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 3 ile 17 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 3’ünde 

(%27,3) AmpFlSTR Y Filer kiti, 2’sinde (%18,2) 2 multiplex kit kullanılmıştır. 2 

(%18,2) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 11’inda (%100,0) 

köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. 

Birbirinde farklı 2’şer (%18,2) çalışmada DYS391 ve DYS436 lokusları 

genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu 

ise 4 (%36,4) çalışmada genetik çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 3 (%27,3) 

çalışmada GDmin ve 2 (%18,2) çalışmada GD max değeri verilmemiştir. 

Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,95000-0,99920 değerleri arasında 

değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9889800’dır. Çalışmaların 1’inde 

(%9,1) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım kapasitesi (DC) 0,75890-

0,91300 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım kapasitesi 0,8674250’dir. 

Çalışmaların 7’sinde (%63,6) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Japonya’daki Y STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.19’da verilmiştir (Asamura ve ark., 2007; Asamura 

ve ark., 2008; Hashiyada ve ark., 2006; Hashiyada ve ark., 2008; Iida ve ark., 2002; 

Kido ve ark., 2004; Koyama ve ark., 2001; Mizuno ve ark., 2008; Ogata ve ark., 2005; 

Uchihi ve ark., 2003). 
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Çizelge 3.19. Japonya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.19.Devam. Japonya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 

 

 

Y
IL

 

B
Ö

L
G

E
 

B
İR

E
Y

 

S
A

Y
IS

I 

S
T

R
 

K
İT

 

K
Ö

K
E

N
 

A
N

A
L

İZ
İ 

G
D

 

(M
İN

) 

G
D

 

(M
A

X
) 

H
D

 

 

D
C

 

 

1
0
 

2
0

0
7

/2
0

0
8

 

Ja
p

o
n

y
a 

2
3

8
 

1
6
 

3
 m

in
i 

Y
-

S
T

R
 

Y
o

k
 

- - 

0
,9

9
7
4
 

0
,8

9
0
8
 

3.22. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 

ve İstatistiki Bulguları 

1997 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 45 tane makale değerlendirilmiştir. 45 makale; Almanya, 

Avusturya, Bask bölgesi, Belarus, Bosna Hersek, Bulgaristan, Cam. Caglilari, Çek 

Cumhuriyeti, Danimarka, Estonya, Finlandiya, Gallura, Grönland, Hırvatistan, İsviçre, 

İtalya, Kalmukya, Latvia, Letonya, Makedonya, Nuorese, Polonya, Portekiz, 

Romanya, Rusya, Sırbistan, Slovenya, Ukrayna ve Yunanistan popülasyonlarından 

bireyler kullanılarak yapılmıştır. 45 makalede 52 çalışma verileri değerlendirilmiştir. 

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 50 ile 1750 arasında olup, ortalaması 236,04’tür. 

Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 5 ile 23 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

13’ünde (%25,0) AmpFlSTR Y Filer kiti, 6’sında (%11,5) 3 multiplex kit 

kullanılmıştır. 11 (%21,2) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

30’unda (%57,7) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 2’sinde (%3,8) 2 jenerasyona ve 5’inde (%9,6) 3 jenerasyona kadar 

köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 3’ünde (%5,8) doğum ile bilgi verilmişken, 

5’inde (%9,6) orjini belli olan bireyler ve 7’sinde (%13,5) yerli bireyler kullanılmıştır. 
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9 (%17,3) çalışmada DYS392 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 13 (%25,0) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 27 (%51,9) çalışmada GDmin ve 24 (%46,2) 

çalışmada GD max değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 

0,90080-0,99999 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 

0,9885021’dir. Çalışmaların 13’ünde (%25,0) HD değeri verilmemiştir. 

Çalışmalardaki ayrım kapasitesi (DC) 0,46700-1,00000 değerleri arasında 

değişmektedir. Ortalama ayrım kapasitesi 0,8865062’dir. Çalışmaların 36’sında 

(%69,2) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Avrupa Kıtası’ndaki 

(İspanya hariç) Y STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.20’de verilmiştir (Aaspollu ve 

ark., 2000; Alves ve ark., 2007; Anslinger ve ark., 2000; Barać ve ark., 2003; Barać 

ve ark., 2003; Beleza ve ark., 2003; Berger ve ark., 2005; Bosch ve ark., 2003; 

Carvalho ve ark., 2003; Ehler ve ark., 2010; Garcia ve ark., 2004; Ghiani ve Vona, 

2002; Grsković ve ark., 2010; Gusmão ve ark., 2002; Haas ve ark., 2006; Hallenberg 

ve ark., 2005; Hedman ve ark., 2004; Kovacevic ve ark., 2013; Kovatsi ve ark., 2009; 

Kravchenko ve ark., 2002; Lauc ve ark., 2005; Lessig ve ark., 2001; Ljubković ve ark., 

2008; Lovrecić ve ark., 2005; Nata ve ark., 1999; Palo ve ark., 2008; Pena ve ark., 

2006; Pepinski ve ark., 2004; Pericić ve ark., 2005; Ploski ve ark., 2002; Pontes ve 

ark., 2007; Robino ve ark., 2004; Rodig ve ark., 2007; Roewer ve ark., 2007; Roewer 

ve ark., 2008; Rossi ve ark., 1998; Schmidt ve ark., 2003; Soltyszewski ve ark., 2007; 

Sterlinko ve ark., 2001; Turrina ve ark., 2006; Turrina ve ark., 2015; Valverde ve ark., 

2012; Veselinovic ve ark., 2008; Zaharova ve ark., 2001; Zastera ve ark., 2010). 
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Çizelge 3.20. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.20.Devam. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.20.Devam. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.20.Devam. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.20.Devam. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.20.Devam. Avrupa Kıtasında (İspanya hariç) Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.23. İspanya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve İstatistiki Bulguları 

1997 tarihinden 2007 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 12 tane makale değerlendirilmiştir. 12 makale; Andalucia, 

Barcelona, Basque, Cantabria, Galicia, Galiçya, İberia, Madrid, Kuzey Portekiz ve 

Valencia popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 12 makalede 16 

çalışma verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 29 ile 768 

arasında olup, ortalaması 149,56’tür. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 



 

 

191 

 

Çalışmalarda 7 ile 19 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 3’ünde 

(%18,8) 2 multiplex kit, 1’inde (%6,3) AmpFlSTR Y Filer kiti, 1’inde (%6,3) 

PowerPlex Y kiti kullanılmıştır. 9 (%56,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. 

Çalışmaların 9’unda (%56,3) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı 

belirtilmemiştir. Geriye kalan çalışmaların 1’inde (%6,3) 3 jenerasyona kadar köken 

analizi yapılmıştır. Çalışmaların 6’sında (%37,5) yerli bireyler kullanılmıştır. 

8 (%50,0) çalışmada DYS393 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 7 (%43,8) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 1 (%6,3) çalışmada GDmin ve GD max 

değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,96000-0,99950 

değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9861333’tür. 

Çalışmaların 4’ünde (%25,0) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım 

kapasitesi (DC) 0,61500-0,97300 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım 

kapasitesi 0,7738875’tir. Çalışmaların 8’inde (%50,0) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında İspanya’daki Y STR 

makalelerinin özetleri Çizelge 3.21’de verilmiştir (Aler ve ark., 2001; Aler ve ark., 

2003; Arroyo-Pardo ve ark., 2005; Bosch ve ark., 2002; Gamero ve ark., 2002; Gene 

ve ark., 1999; Gonzales-Neira ve ark., 2000; Martin ve ark., 2004; Perez-Lezaun ve 

ark., 1997; Pestoni ve ark., 1998; Sanchez ve ark., 2007; Zarrabeitia ve ark., 2003). 

Çizelge 3.21. İspanya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.21.Devam. İspanya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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Çizelge 3.21.Devam. İspanya’da Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.24. Güney Amerika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve 

İstatistiki Bulguları 

2003 tarihinden 2015 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 20 tane makale değerlendirilmiştir. 20 makale; Afro-Ekvador, 

Antioquia, Arjantin, Brezilya, Caracas, Cartagena, Choco, Colla, Kichwas, Kızılderili, 

Kolombiya, Maracaibo, Mestizo, Peru, Toba ve Waoranis popülasyonlarından bireyler 

kullanılarak yapılmıştır. 20 makalede 28 çalışma verileri değerlendirilmiştir. 
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Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 35 ile 634 arasında olup, ortalaması 158,18’dir. 

Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 7 ile 23 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

10’unda (%35,7) PowerPlex Y kiti, 5’inde (%17,9) AmpFlSTR Y Filer kiti 

kullanılmıştır. 4 (%14,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

21’inde (%75,0) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 6’sında (%21,4) doğum ile bilgi verilmişken, 1’inde (%3,6) yerli 

bireyler kullanılmıştır. 

7 (%25,0) çalışmada DYS393 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 9 (%32,1) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 12 (%42,9) çalışmada GDmin ve GD max 

değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,80000-1,00000 

değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9817000’dır. 

Çalışmaların 5’inde (%17,9) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım 

kapasitesi (DC) 0,61000-0,96860 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım 

kapasitesi 0,8158333’tür. Çalışmaların 22’sinde (%78,6) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Güney Amerika 

Kıtası’ndaki Y STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.22’de verilmiştir (Borjasa ve ark., 

2008; Builes ve ark., 2004; Builes ve ark., 2006; Builes ve ark., 2007; Caine ve ark., 

2005; Da Fre ve ark., 2015; De Souza Goes ve ark., 2005; Fondevila ve ark., 2003; 

Frances ve ark., 2012; Gois ve ark., 2008; Gonzales-Andrade ve ark., 2009; 

Grattapaglia ve ark., 2005; Leite ve ark., 2008; Palha ve ark., 2007; Palha ve ark., 

2010; Romero ve ark., 2008; Schwengber ve ark., 2009; Soares-Vieira ve ark., 2008; 

Toscanini ve ark., 2008; Vieira ve ark., 2014). 
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3.25. Kuzey Amerika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri ve 

İstatistiki Bulguları 

2000 tarihinden 2013 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 11 tane makale değerlendirilmiştir. 11 makale; Afrika Amerikalı, 

Asyalı, Athabaskan, Grönland, Hispanik, Honduras, İnupiat, Kafkasyalı, Meksika ve 

Yupik popülasyonlarından bireyler kullanılarak yapılmıştır. 11 makalede 22 çalışma 

verileri değerlendirilmiştir. Çalışmalarda kullanılan birey sayısı 96 ile 2443 arasında 

olup, ortalaması 446,23’tür. Tüm çalışmalarda birey sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 6 ile 27 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

6’sında (%27,3) AmpFlSTR Y Filer kiti, 6’sında (%27,3) PowerPlex Y kiti 

kullanılmıştır. 7 (%31,8) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

9’unda (%40,9) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 1’inde (%4,5) 2 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır. 

Çalışmaların 12’sinde (%54,5) etnisitesi belli olan bireyler kullanılmıştır. 

7 (%31,8) çalışmada DYS393 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 9 (%40,9) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 3 (%13,6) çalışmada GDmin ve GD max 

değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 0,98700-0,99890 

değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 0,9934818’dir. 

Çalışmaların 11’inde (%50,0) HD değeri verilmemiştir. Çalışmalardaki ayrım 

kapasitesi (DC) 0,84100-0,99600 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama ayrım 

kapasitesi 0,9547500’dır. Çalışmaların 18’inde (%81,8) DC değeri verilmemiştir. 

Çalışmaya dahil edilen popülasyon genetiği alanında Kuzey Amerika 

Kıtası’ndaki Y STR makalelerinin özetleri Çizelge 3.23’de verilmiştir (Budowle ve 

ark., 2005; Budowle ve ark., 2009; Butler ve ark., 2006; Calderon ve ark., 2013; Coble 

ve ark., 2013; Davis ve ark., 2011; Davis ve ark., 2013; Hallenberg ve ark., 2009; 

Matamoros ve ark., 2009; Rangel Villalobos ve ark., 2011; Schoske ve ark., 2004). 
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Çizelge 3.23. Kuzey Amerika Kıtasında Yapılan Y-STR Çalışmalarının Özetleri 
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3.26. Tüm Y-STR Çalışmalarının İstatistiki Bulguları 

1997 tarihinden 2017 yılına kadar popülasyon genetiği konusunda yapılan Y-

STR çalışmalarından 200 tane makale değerlendirilmiştir. 200 makalenin 20’si Afrika, 

82’si Asya, 57’si Avrupa, 20’si Güney Amerika, 11’i Kuzey Amerika kıtasında ve 

10’u Türkiye’de yapılmıştır. 200 makalede 259 çalışma verileri değerlendirilmiştir. 

259 çalışmanın 32’si Afrika, 97’si Asya, 68’i Avrupa, 28’i Güney Amerika, 22’si 

Kuzey Amerika kıtasında ve 12’si Türkiye’de yapılmıştır. Çalışmalarda kullanılan 

birey sayısı 10 ile 4451 arasında olup, ortalaması 240,54’tür. Tüm çalışmalarda birey 

sayısı verilmiştir. 

Çalışmalarda 3 ile 28 arasında farklı Y STR kullanılmıştır. Çalışmaların 

86’sında (%33,2) AmpFlSTR Y Filer kiti, 38’inde (%14,7) PowerPlex Y kiti 

kullanılmıştır. 50 (%19,3) çalışmada kullanılan kit belirtilmemiştir. Çalışmaların 

153’ünde (%59,1) köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Geriye 

kalan çalışmaların 12’sinde (%4,6) 2 jenerasyona ve 40’ında (%15,4) 3 jenerasyona 

kadar köken analizi yapılmıştır. Çalışmaların 10’unda (%3,9) doğum ile bilgi 
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verilmişken, 10’unda (%3,9) orjini belli olan bireyler, 14’ünde (%5,4) yerli bireyler 

ve 20’sinde (%7,7) etnisitesi belli bireyler kullanılmıştır. 

41 (%15,8) çalışmada DYS391 lokusu genetik çeşitlilik (GD) değeri en düşük 

olan lokus olarak belirtilmiştir. DYS385 lokusu ise 77 (%29,7) çalışmada genetik 

çeşitlilik değeri en yüksek olan lokustur. 95 (%36,7) çalışmada GDmin ve 87 (%33,6) 

çalışmada GD max değerleri verilmemiştir. Çalışmalardaki haplotip çeşitliliği (HD) 

0,56990-1,00000 değerleri arasında değişmektedir. Ortalama haplotip çeşitliliği 

0,9776853’tür. Çalışmaların 63’ünde (%24,3) HD değeri verilmemiştir. 

Çalışmalardaki ayrım kapasitesi (DC) 0,38800-1,00000 değerleri arasında 

değişmektedir. Ortalama ayrım kapasitesi 0,8710124’dir. Çalışmaların 178’inde 

(%68,7) DC değeri verilmemiştir. 
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4. TARTIŞMA 

4.1. İncelenen Otozomal STR Çalışmaları için; 

Türkiye’de 1996’dan 2016’ya (20 yıl) kadar 17 makale yazılmışken, Afrika 

kıtasında 2002’den 2014’e (12 yıl) 16, Asya kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) 

1999’dan 2015’e (16 yıl) 40, Çin’de 2002’den 2016’ya (14 yıl) 46, Hindistan’da 

2000’den 2016’ya (16 yıl) 16, Avrupa kıtasında 2000’den 2014’e (14 yıl) 39, Güney 

Amerika kıtasında (Brezilya hariç) 2000’den 2009’a (9 yıl) 15, Brezilya’da 2003’ten 

2013’e (10 yıl) 15 ve Kuzey Amerika kıtasında 2002’den 2015 yılına (13 yıl) kadar 11 

makale yazılmıştır. Başlangıç yılına bakılınca Türkiye diğer kıtalara ve ülkelere göre 

otozomal STRlarla popülasyon genetiği çalışmalarına benzer yıllarda başlamıştır. 

Türkiye’nin; diğer ülke ve kıtalara göre yıl başına düşen çalışma sayısı daha azdır.  

Türkiye’de 2002 yılında otozomal STRlarla yapılan popülasyon genetiği 

çalışmaları artış göstermektedir. Afrika kıtasında 2008, Asya kıtasında (Çin ve 

Hindistan hariç) 2004, 2005, 2010 ile 2012, Çin’de 2006, 2010 ile 2012, Hindistan’da 

2002,2006, Avrupa kıtasında 2003, 2006 ile 2007, Güney Amerika kıtasında (Brezilya 

hariç) 2003, 2005, Brezilya’da 2003, Kuzey Amerika kıtasında 2002, 2007 ile 2010 

yıllarında çalışma sayısı artmıştır.  

Yıl ile ilgili göze çarpan; Türkiye’de genel olarak diğer kıtalar ve ülkelere göre 

daha az bilimsel çalışma yapıldığıdır.  

Türkiye’de yapılan otozomal STR çalışmalarında bireyler genel olarak 

coğrafik bölgelere göre seçilmişken bazı çalışmalarda belirli illerden de biyolojik 

örnekler toplanmıştır. Özellikle bir çalışmada adli vakalara karışmış şahıslar 

kullanılmıştır ki bu alt yapı çalışması olarak değerlendirilememektedir. Türkiye’de 
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genel olarak homojen dağılımla yapılmış popülasyon genetiği çalışmaları 

yapılmamaktadır. Türkiye dışında yapılan otozomal STR çalışmalarında daha çok ve 

spesifik bölgeler kullanılarak alt yapı çalışmaları gerçekleştirilmiştir. Birçok kıtada 

bölge adı altında etnik grup isimleri verilmiştir ve bu etnik popülasyonlardan bireyler 

kullanıldığı belirtilmiştir. Afrika kıtasında genellikle bölge olarak ülkeler ve etnik 

popülasyonlar belirtilmiştir. Bir çalışmada aynı yerde farklı dilde konuşan bireylerden, 

bir diğer çalışmada da birkaç ülkeyi içeren coğrafik bölgeden örnekler alınmıştır. Asya 

kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) da aynı şekilde daha çok ülke ve belirli 

popülasyonlardan bireyler kullanılmıştır. Çin’de belirli coğrafik bölgeler ve etnik 

gruplarda bulunan bireylerden örnekler alındığı izah edilmiştir. Hindistan’da yer 

isimleri ve yine etnik popülasyonlar bölge olarak verilmiştir. 2 farklı çalışmada iki 

farklı İslam mezhep gruplarına ait bireylerle çalışma yapılmıştır. Avrupa kıtasında 

genelde belirli ülkelere ait bireylerden örnekler toplanarak çalışmalar yürütülmüştür. 

Birkaç çalışmada yine aynı ülkede bulunan fakat farklı popülasyon gruplarına ait 

bireyler, bir çalışmada ise spesifik olarak o ülkeye ait olmayan bir öğrenci topluluğu 

ile çalışma yapılmıştır. Güney Amerika (Brezilya hariçkıtasında ülkelere ait farklı 

popülasyon grupları çalışılmıştır. Brezilya’da farklı yerlere ait bireylerden örnekler 

alındığı belirtilmiştir. Kuzey Amerika kıtasında genellikle farklı etnik 

popülasyonlardan bireyler kullıldığı izah edilmiştir. 

Bölge ile ilgili göze çarpan; Türkiye’ye göre diğer kıtalarda ve ülkelerde etnik 

popülasyonlardan bireyler kullanılarak çok daha fazla çalışma yapıldığıdır. 

Türkiye’de yapılan otozomal STR çalışmaları için kullanılan birey sayısının 

ortalaması 251,05’tir. Afrika kıtasında 454,06, Asya kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) 

328,54, Çin’de 733,98, Hindistan’da 107,6, Avrupa kıtasında 399,44, Güney Amerika 

kıtasında (Brezilya hariç) 3072,39, Brezilya’da 11137,60, Kuzey Amerika kıtasında 

ise çalışmalar için kullanılan birey sayısının ortalaması 238,60’tır. Yapılan tüm 

otozomal STR çalışmalarında kullanılan birey sayılarının ortalaması ise 1365,28’dir. 

Birey sayısı ile ilgili göze çarpan; Türkiye diğer ülkeler ve kıtalar ile 

karşılaştırıldığında birey sayısı ortalaması açısından en düşük olmasa da istatistiki 
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değerlendirmeler için daha uygun sayıda birey kullanılabileceğidir. Yapılan tüm 

çalışmalar ile karşılaştırıldığında ise Türkiye’de kullanılan birey sayısının 

ortalamasının düşük kaldığı dikkat çekmektedir. 

Türkiye’de yapılan ilk çalışmada 5 STR kullanılmışken son yıllarda bu sayı 10, 

13,15 hatta 16’ya kadar yükselmiştir. 15 STR Türkiye’de ilk kez 2006 yılında 

kullanılmıştır. Zaten çalışmaların 2002 yılında başladığı Afrika kıtasında STR sayısı 

sütununa bakıldığında başından itibaren genel olarak 15 STR kullanıldığı 

görülmektedir. Asya kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) 2003 yılında ilk ve 2005 

yılından itibaren çoğunluk olarak 15 STR kullanılsa da son yapılan çalışmalarda bu 

sayı 20’nin üstüne çıkmıştır. Çin’de 2003 ve Hindistan’da 2002 yılından itibaren yine 

genel olarak 15 STR kullanılsa da Çin’de son yıllarda çalışılan STR sayılar 20 üstü 

değerlerde olmakla birlikte Hindistan’da ara ara yapılan çalışmalarda 9 STR da 

kullanıldığı gözlemlenmiştir. Avrupa kıtasında 2003 yılından itibaren 15 STR’ın yine 

ön planda olduğu görülmektedir. Güney Amerika kıtasında (Brezilya hariç) STR 

sütununa bakılınca 15 STR’ın 2003 yılından itibaren yaygın olarak kullanıldığı, 

Brezilya’da ise 15 STR’ın ilk kez 2007 yılında ve genellikle 16 STR’ın kullanıldığı 

kaydedilmiştir. Kuzey Amerika kıtasında ise 13, 15 ve 18 STR sayısı görüldüğü, ilk 

çalışmalarda daha çok 13 STR, 2004 yılından itibaren ise genelde 15 STR kullanıldığı 

saptanmıştır. 

STR sayısı ile ilgili göze çarpan; 15 STR kullanımının Türkiye’de diğer ülke 

ve kıtalar göre Brezilya hariç daha geç başladığıdır.  

Türkiye’de AmpFlSTR Identifiler kiti en çok kullanılan kittir. Güney Amerika 

kıtası ve Brezilya hariç diğer tüm kıta ve ülkelerde de en çok kullanılan kit AmpFlSTR 

Identifiler kitidir. Güney Amerika kıtasında ve Brezilya’da en çok kullanılan 

PowerPlex 16 kiti olduğu ortaya çıkmıştır. 

Kit ile ilgili göze çarpan; AmpFlSTR Identifiler kitinin en çok kullanılan kit 

olduğudur. 
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Türkiye’de yapılan çalışmalarda çalışmaların %78,9’unda, Afrika kıtasında 

%27,8’inde, Asya kıtasında (Çin ve Hindistan hariç) %90,4’ünde, Çin’de 

%59,2’sinde, Hindistan’da %97,4’ünde, Avrupa kıtasında %78,6’sında, Güney 

Amerika kıtasında (Brezilya hariç) %80,5’inde, Brezilya’da %75,0’ında ve Kuzey 

Amerika kıtasında %55,0’ında köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı 

belirtilmemiştir. Türkiye’de olduğu gibi Afrika kıtası dışında bütün kıta ve ülkelerde 

köken analizi genel olarak yapılmamıştır veya köken analizinden bahsedilmemiştir. 

Bununla birlikte Türkiye’de yapılan birkaç çalışmada 2 veya 3 jenerasyona kadar geri 

gidilip köken analizi yapıldığı, Afrika kıtasında ise bunun yapılan çalışmaların 

yarısından fazlasında yapıldığı gözlemlenmiştir. Asya kıtası (Çin ve Hindistan hariç) 

ile Türkiye bu konuda karşılaştırıldığında ise benzer sayıda çalışmada bu şekilde 

köken analizi yapıldığı kaydedilmiştir. Çin’de 3 jenerasyona kadar geri gidilip köken 

analizi yapılan çalışma sayısı %34,7 oranında olup, Hindistan’da, Avrupa kıtasında, 

Güney Amerika kıtasında (Brezilya hariç) ve Brezilya’da bu şekilde bir köken analizi 

mevcut değildir. Kuzey Amerika kıtasında ise yine Türkiye’ye benzer sayıda 

çalışmada 2 jenerasyona kadar köken analizi yapılmıştır.  

Köken analizi ile ilgili göze çarpan, köken analizinin genel olarak olması 

gerekenden daha az önemsendiği, genel olarak çalışmalarda köken analizi yapılmadığı 

veya yapıldığından bahsedilmediği, yapılmış olanlarda ise güvenilirliğinin tartışılacağı 

şekilde yapıldığıdır. Ayrıca Çin’de kayda değer sayıda 3 jenerasyona kadar geri gidilip 

yapılan köken analizlerinin olduğu dikkat çekmektedir. 

Ayrım gücü ile ilgili sütunlara bakıldığında Türkiye’de yapılan çalışmalarda 

genel olarak ayrım gücü en düşük lokus D3S1358 olarak belirtilmiştir. Afrika’da bu 

D13S317 ile TPOX lokuslarıdır. Asya kıtası (Çin ve Hindistan hariç), Çin, Hindistan, 

Avrupa kıtası, Güney Amerika kıtası (Brezilya hariç), Brezilya ve Kuzey Amerika 

kıtasında yapılan çalışmalarda genel olarak TPOX lokusu ayrım gücü en düşük 

lokustur. Ayrım gücü en yüksek lokus bilgilerine bakıldığında ise Türkiye ve Afrika 

kıtasında yapılan çalışmaların çoğunluğunda D18S51 lokusunun belirtildiği 

gözlemlenmiştir. Bunun dışında ise Asya kıtası (Çin ve Hindistan hariç), Güney 

Amerika kıtası (Brezilya hariç) ve Brezilya’da yapılan çalışmaların genelinde Penta E 



 

 

207 

 

lokusu ayrım gücü en yüksek lokus olarak görülmüştür. Çin’de D19S433, Avrupa’da 

da D2S1338 lokusu genel olarak çalışmalarda ayrım gücü en yüksek çıkanlardır. FGA 

lokusu da Hindistan ve Kuzey Amerika kıtasında yapılan çalışmalarda çoğunluk 

olarak ayrım gücü en yüksek lokustur.  

Ayrım gücü ile ilgili göze çarpan; TPOX lokusunun genel olarak çalışmalarda 

ayrım gücü en düşük lokus olduğu ve D18S51, Penta E ile FGA lokuslarının da ayrım 

gücü en yüksek lokuslar olarak dikkat çektiğidir.  

4.2. İncelenen X-STR Çalışmaları için, 

Türkiye’de hiçbir X-STR çalışması yapılmamışken, Afrika kıtasında 2007’den 

2008’e (1 yıl) 2, Asya kıtasında (Çin hariç) 2003’ten 2015’e (12 yıl) 17, Çin’de 

2004’ten 2013’e (9 yıl) 14, Avrupa kıtasında 2001’den 2014’e (13 yıl) 25 ve Güney 

Amerika kıtasında 2007’den 2010 yılına (3 yıl) kadar 7 makale yazılmıştır. Başlangıç 

yılına bakılınca Avrupa kıtasında diğer kıtalara ve ülkelere göre X-STRlarla 

popülasyon genetiği çalışmalarına daha erken başlamıştır ve en fazla sayıda çalışma 

gerçekleştirilmiştir. Afrika kıtasında 2007, Asya kıtasında (Çin hariç) 2008, Çin’de 

2004 ile 2011, Avrupa kıtasında 2008 ve Güney Amerika kıtasında 2009 yılında 

çalışma sayısı artmıştır. 

Yıl ile ilgili göze çarpan; Avrupa kıtasında X-STR çalışmalarının daha çok 

yapıldığı ama genel olarak X-STR çalışmalarının yaygın olmadığıdır. 

Afrika kıtasında genellikle bölge olarak ülkeler belirtilmiştir. Asya kıtasında 

(Çin hariç) da aynı şekilde daha çok ülke ve belirli popülasyonlardan bireyler 

kullanılmıştır. Çin’de genelde etnik gruplarda bulunan bireylerden örnekler alındığı 

izah edilmiştir. Avrupa kıtasında genelde belirli ülkelere ait bireylerden örnekler 

toplanarak çalışmalar yürütülmüştür. Birkaç çalışmada yine aynı ülkede bulunan fakat 

farklı popülasyon gruplarına ait bireyler, birkaç çalışmada ise belirli bir bölgeye ait 

bireylerle çalışma yapılmıştır. Güney Amerika kıtasında ülkelere ait farklı popülasyon 
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grupları çalışılmasının yanı sıra bir çalışmada belirli bir bölgeden birkaç çalışmada ise 

belirli bir ülkede bulunan spesifik yerlerden alınan bireylerle çalışmalar 

yürütülmüştür. 

Bölge ile ilgili göze çarpan; otozomal STR çalışmalarında da olduğu gibi belirli 

bir yere ait farklı popülasyonlardan bireyler kullanılarak çalışmaların yapıldığıdır. 

Afrika kıtasında yapılan X-STR çalışmaları için kullanılan birey sayısının 

ortalaması 223,25’tir. Asya kıtasında (Çin hariç) 360,88, Çin’de 536,33, Avrupa 

kıtasında 387,88, Güney Amerika kıtasında ise çalışmalar için kullanılan birey 

sayısının ortalaması 489,09’dur. Yapılan tüm X-STR çalışmalarında kullanılan birey 

sayılarının ortalaması ise 427,29’dur. 

Birey sayısı ile ilgili göze çarpan; kullanılan birey sayılarının istatistiki 

değerlendirmeler için genel olarak ortalamalara bakılınca uygun olduğu, ve otozomal 

STR çalışmalarında olduğu gibi yine Çin’de yapılan çalışmalarda kullanılan birey 

sayılarının ortalamasının diğer ülke ve kıtalara göre yüksek olduğudur.  

Afrika’da yapılan çalışmalarda 10 ve 8 STR kullanılmışken, Asya kıtasında 

(Çin hariç) 18, 5, 6, 13, 8, 4, 16, 7, 12, 10 gibi STRlar kullanılmıştır fakat düzenli bir 

örüntü görülmemiştir. Çin’de yine Asya kıtasında olduğu gibi 11, 10, 3, 9, 4, 7, 15, 16 

gibi farklı sayılarda STRlar kullanıldığı görülmektedir. Avrupa kıtasında STR sayıları 

2, 3, 5, 7, 10 şeklinde yükseliş gösterirken sonra yine bir düşüşten sonra 12, 10 STR 

sayılarına çıkmıştır. Kısacası Avrupa kıtasında kullanılan STR sayıları yıllara 

bakıldığında düzenli düşüş ve yükselişler göstermektedir. Güney Amerika kıtasında 

STR sütununa bakılınca 10 STRın yaygın olarak kullanıldığı kaydedilmiştir. 

STR sayısı ile ilgili göze çarpan; otozomal STR çalışmalarında olduğu gibi 

STR sayılarının belirli bir düzenle artmadığıdır. İdeal bir STR sayısına ulaşılamadığı 

izlenimini verdiği dikkat çekmektedir.  
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Afrika kıtasında genel olarak Decaplex kiti, Asya kıtasında (Çin hariç) 

Mentype Argus X-8 ile Investigator Argus X-12 kitleri, Avrupa kıtasında da Mentype 

Argus X-8 kiti yaygın olarak kullanılmıştır. Çin’de çalışmaların %95,2’sinde ve 

Güney Amerika kıtasında da %90,9’unda kit belirtilmemiştir. 

Kit ile ilgili göze çarpan; Mentype Argus X-8 ile Investigator X-12 kitlerinin 

en çok kullanılan kitler olduğudur. Ayrıca çoğu çalışmada kitlerin belirtilmediği dikkat 

çekmektedir. 

Afrika ve Asya kıtasında (Çin hariç) yapılan çalışmaların hepsinde köken 

analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Çin’de %71,4’ünde, Avrupa 

kıtasında %85,7’sinde ve Güney Amerika kıtasında %63,6’sında köken analizi 

yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. 

Köken analizi ile ilgili göze çarpan, köken analizinin genel olarak olması 

gerekenden daha az önemsendiği, genel olarak çalışmalarda köken analizi yapılmadığı 

veya yapıldığından bahsedilmediği, yapılmış olanlarda ise güvenilirliğinin tartışılacağı 

şekilde yapıldığıdır.  

Ayrım gücü ile ilgili sütunlara bakıldığında değerlendirmeler kadın ve erkek 

bireyler şeklinde yapılmıştır. Afrika kıtasında, Asya kıtasında (Çin hariç), Çin’de ve 

Avrupa kıtasında yapılan çalışmalarda kadın bireyler için genel olarak ayrım gücü en 

düşük lokus DXS7423 lokusudur. Güney Amerika’da DXS7423 lokusunun yanı sıra 

DXS8378 lokusu da çoğu çalışmalarda kadın bireylerde düşük ayrım gücüne sahiptir. 

Erkek bireyler için ise genel olarak ayrım gücü düşük olan lokusun yine DXS7423 

olduğu ve yine Güney Amerika için DXS8378 lokusunun da çoğu çalışmada erkek 

bireyler için düşük ayrım gücüne sahip olduğu görülmüştür. Afrika ve Asya kıtasında 

hem kadın hem de erkek bireyler için ayrım gücü en yüksek lokusun DXS8377 olduğu 

ortaya çıkmıştır. Avrupa kıtasında da kadın bireyler için DXS8377 lokusunun yanı sıra 

DXS10135 lokusunun çoğu çalışmada ayrım gücünün yüksek olduğu görülmüştür. 

Avrupa kıtasında yapılan çalışmalarda kullanılan erkek bireylerde de DXS10135 

lokusunun çalışmaların çoğunda ayrım gücünün en yüksek lokus olduğu 
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kaydedilmiştir. Çin’de kadın ve erkek bireyler DXS101 lokusunun ayrım gücü en 

yüksek lokus olmasının yanı sıra kadın bireylerde ayrıca DXS981 lokusunun da çoğu 

çalışmada ayrım gücü en yüksek lokus olduğu görülmüştür. Güney Amerika kıtasında 

yapılan çalışmaların genelinde ise hem erkek hem de kadın bireyler için en yüksek 

ayrım gücüne sahip olan lokus DXS6809’dur. 

Ayrım gücü ile ilgili göze çarpan; DXS7423 lokusunun genel olarak 

çalışmalarda ayrım gücü en düşük lokus olduğu ve DXS8377, DXS10135, DXS101 

ile DXS981 lokuslarının da ayrım gücü en yüksek lokuslar olarak dikkat çektiğidir. 

4.3. İncelenen Y-STR Çalışmaları İçin; 

Türkiye’de 2003’ten 2017’ye (14 yıl) kadar 10 makale yazılmışken, Afrika 

kıtasında 1999’dan 2013’e (14 yıl) 20, Asya kıtasında (Çin ve Japonya hariç) 1998’den 

2014’e (16 yıl) 34, Çin’de 2000’den 2016’ya (16 yıl) 38, Japonya’da 2001’den 2008’e 

(7 yıl) 10 Avrupa kıtasında (İspanya hariç) 1997’den 2015’e (18 yıl) 45, İspanya’da 

1997’den 2007’ye (10 yıl) 12, Güney Amerika kıtasında 2003’ten 2015’e (12 yıl) 20 

ve Kuzey Amerika kıtasında 2000’den 2013 yılına (13 yıl) kadar 11 makale 

yazılmıştır. Başlangıç yılına bakılınca Türkiye diğer kıtalara ve ülkelere göre Y-

STRlarla yapılan popülasyon genetiği çalışmalarına benzer yıllarda başlamıştır. 

Türkiye’nin; diğer ülke ve kıtalara göre yıl başına düşen çalışma sayısı daha azdır.  

Türkiye’de 2003 ve 2005 yılında Y-STRlarla yapılan popülasyon genetiği 

çalışmaları artış göstermektedir. Afrika kıtasında 2004 ile 2005, Asya kıtasında (Çin 

hariç) 2005, Çin’de 2015, Avrupa kıtasında (İspanya hariç) 2003, İspanya’da 1999, 

Güney Amerika kıtasında 2008, Kuzey Amerika kıtasında 2012 yıllarında çalışma 

sayısı artmıştır.  

Yıl ile ilgili göze çarpan; Türkiye’de diğer ülke ve kıtalara göre Y-STRlar 

kullanılarak yapılan popülasyon genetiği çalışmalarına daha geç başlandığı ve daha az 

çalışma yapıldığıdır. 
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Türkiye’de yapılan Y-STR çalışmalarda bireyler genel olarak coğrafik 

bölgelere göre seçilmişken bazı çalışmalarda belirli illerden de biyolojik örnekler 

toplanmıştır. Türkiye’de genel olarak homojen dağılımla yapılmış popülasyon genetiği 

çalışmaları yapılmamaktadır. Türkiye dışında yapılan Y-STR çalışmalarında daha çok 

ve spesifik bölgeler kullanılarak alt yapı çalışmaları gerçekleştirilmiştir. Birçok kıtada 

bölge adı altında etnik grup isimleri verilmiştir ve bu etnik popülasyonlardan bireyler 

kullanıldığı belirtilmiştir. Afrika kıtasında genellikle bölge olarak ülkeler ve etnik 

popülasyonlar belirtilmiştir. Çoğu çalışmada yer ismi verilip o yere ait farklı etnik 

gruplar veya popülasyonlardan bireylerden örnek alınmıştır. Asya kıtasında (Çin 

hariç) da aynı şekilde daha çok ülke ve belirli popülasyonlardan bireyler kullanılmıştır. 

Çin’de belirli coğrafik bölgeler ve etnik gruplarda bulunan bireylerden örnekler 

alındığı izah edilmiştir. Çin’de yapılan çalışmaların genelinde bölge olarak kullanılan 

bireylerin ait oldukları etnik popülasyonlar belirtilmiştir. Avrupa kıtasında (İspanya 

hariç) genelde belirli ülkelere ait bireylerden örnekler toplanarak çalışmalar 

yürütülmüştür. Birkaç çalışmada yine aynı ülkede bulunan fakat farklı popülasyon 

gruplarına ait bireyler, birkaç çalışmada ise farklı bölgelere ait bireyler ile çalışma 

yapılmıştır. İspanya’da ya farklı yerlere ait ya da belirli yerlere ait farklı popülasyonlar 

çalışılmıştır. Güney Amerika kıtasında ülkelere ait farklı popülasyon grupları 

çalışılmıştır. Birkaç çalışmalarda Amazon bölgesinden bireyler kullanılmıştır. Kuzey 

Amerika kıtasında genellikle farklı etnik popülasyonlardan bireyler kullanıldığı izah 

edilmiştir. Bu kıtada yapılan çalışmaların çoğunda Kafkas, Afrika Amerikalı, Asyalı 

ve Hispanik bireyler kullanıldığı belirtilmiştir. 

Bölge ile ilgili göze çarpan; Türkiye’ye göre diğer kıtalarda ve ülkelerde etnik 

popülasyonlardan bireyler kullanılarak çok daha fazla çalışma yapıldığıdır. 

Türkiye’de yapılan Y-STR çalışmaları için kullanılan birey sayısının 

ortalaması 171,50’dir. Afrika kıtasında 96,69, Asya kıtasında (Çin ve Japonya hariç) 

242,09, Çin’de 318.37, Japonya’da 375,91, Avrupa kıtasında (İspanya hariç) 236,04, 

İspanya’da 149,56, Güney Amerika kıtasında 158,18, Kuzey Amerika kıtasında ise 

çalışmalar için kullanılan birey sayısının ortalaması 446,23’tür. Tüm Y-STR 
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çalışmaları için kullanılan birey sayılarının ortalaması da 240,54 olarak 

hesaplanmıştır. 

Birey sayısı ile ilgili göze çarpan; Türkiye diğer ülkeler ve kıtalar ile 

karşılaştırıldığında birey sayısı ortalaması açısından en düşük olmasa da istatistiki 

değerlendirmeler için daha uygun sayıda birey kullanılabileceğidir. Özellikle de tüm 

çalışmalarda kullanılan birey sayısı ortalaması ile karşılaştırıldığında Türkiye’de 

kullanılan birey sayısı ortalamasının düşük olduğu dikkat çekmektedir. 

Türkiye’de yapılan ilk çalışmada 6 STR kullanılmışken son yıllarda bu sayı 10, 

16 hatta 17’ye kadar yükselmiştir. 17 STR Türkiye’de ilk kez 2011 yılında 

kullanılmıştır. Çalışmaların az çok düzenli bir artış göstermekte olup son yıllarda 

ağırlıklı olarak 17 STR’ın kullanıldığı görülmüştür. Afrika’da 17 STR ilk kez 2005 

yılında kullanılmıştır. Asya kıtasında (Çin hariç) ilk yapılan çalışmalarda 7, 9, 10, 12, 

13 STR sayıları ile çalışmalar yapılmış, 17 STR ise 2008 yılından itibaren 

kullanılmaya başlanmıştır. Çin’de 2006 yılında ilk kez kullanıldıktan sonra genel 

olarak 17 STR kullanıldığı gözlemlenmiştir. Avrupa kıtasında (İspanya hariç) 2005 

yılından itibaren 17 STR’ın yine ön planda olduğu görülmektedir. Yapılan son iki 

çalışmada ise 23 STR kullanıldığı kaydedilmiştir. Güney Amerika kıtasında STR 

sütununa bakılınca 17 STR’ın 2004 yılından itibaren kullanıldığı fakat daha çok 

kullanılan STR sayısının 12 olduğu, Kuzey Amerika kıtasında ise yaygın olarak 20 

üzeri sayıda STR’ın kullanıldığı görülmüştür.  

STR sayısı ile ilgili göze çarpan; 17 STR kullanımının Türkiye’de diğer ülke 

ve kıtalar göre daha geç başladığıdır.  

Türkiye’de AmpFlSTR Y Filer kiti en çok kullanılan kittir. Güney Amerika 

kıtası hariç diğer tüm kıta ve ülkelerde de en çok kullanılan kit AmpFlSTR Y Filer 

kitidir. Güney Amerika kıtasında ve Brezilya’da en çok kullanılan PowerPlex Y kiti 

olduğu ortaya çıkmıştır. 
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Kit ile ilgili göze çarpan; AmpFlSTR Y Filer kitinin en çok kullanılan kit 

olduğudur. 

Türkiye’de yapılan çalışmalarda çalışmaların %66,7’sinde, Afrika kıtasında 

%65,6’sında, Asya kıtasında (Çin ve Japonya hariç) %58,1’inde, Çin’de %44,2’sinde, 

Japonya’da %100’ünde, Avrupa kıtasında (İspanya hariç) %57,7’sinde, İspanya’da 

%56,3’ünde, Güney Amerika kıtasında %75,0’ında ve Kuzey Amerika kıtasında 

%40,9’unda köken analizi yapılmamıştır veya yapıldığı belirtilmemiştir. Türkiye’de 

olduğu gibi Çin dışında bütün kıta ve ülkelerde köken analizi genel olarak 

yapılmamıştır veya köken analizinden bahsedilmemiştir. Bununla birlikte Türkiye’de 

yapılan birkaç çalışmada 2 veya 3 jenerasyona kadar geri gidilip köken analizi 

yapıldığı, Afrika kıtasında ise Türkiye’ye göre daha fazla sayıda çalışmada yapıldığı 

gözlemlenmiştir. Asya kıtası (Çin ve Japonya hariç) ile Türkiye bu konuda 

karşılaştırıldığında yine Asya kıtasında Türkiye’ye göre daha fazla çalışmada bu 

şekilde köken analizi yapıldığı kaydedilmiştir. Çin’de 3 jenerasyona kadar geri gidilip 

köken analizi yapılan çalışma sayısı %46,5 oranında olup, Avrupa kıtasında, Asya 

kıtasında 2 ve 3 jenerasyona kadar geri gidilip köken analizinin yapıldığı çalışma 

sayısına benzer sayıda bu şekilde çalışma yapıldığı, Güney Amerika’da ise bu şekilde 

bir köken analizi mevcut olmadığı tespit edilmiştir. Kuzey Amerika kıtası ve 

İspanya’da ise sırasıyla bir çalışmada 2 jenerasyona ve 1 çalışmada ise 3 jenerasyona 

geri gidilip köken analizi yapılmıştır.  

Köken analizi ile ilgili göze çarpan, köken analizinin genel olarak olması 

gerekenden daha az önemsendiği, genel olarak çalışmalarda köken analizi yapılmadığı 

veya yapıldığından bahsedilmediği, yapılmış olanlarda ise güvenilirliğinin tartışılacağı 

şekilde yapıldığıdır. Ayrıca Çin’de kayda değer sayıda 3 jenerasyona kadar geri gidilip 

yapılan köken analizlerinin olduğu dikkat çekmektedir. 

Genetik çeşitlilik (GD) ile ilgili sütunlara bakıldığında Türkiye’de yapılan 

çalışmalarda genel olarak genetik çeşitliliği en düşük lokus DYS391 olarak 

belirtilmiştir. Afrika’da bu DYS32 ile TPOX lokuslarıdır. Asya kıtası (Çin ve Japonya 

hariç) ve Çin’de, Türkiye’de olduğu gibi DYS391 lokusu genellikle genetik çeşitliliği 
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en düşük olan lokustur. Japonya’da DYS391 ve DYS436 lokusları genetik çeşitliliği 

en düşük lokuslar arasındadır. Avrupa kıtasında (İspanya hariç) yapılan çalışmaların 

çoğunda genetik çeşitliliği en düşük olan lokus DYS392’dir. İspanya, Güney Amerika 

kıtası ve Kuzey Amerika kıtasındaki çalışmalarda genellikle DYS393 genetik 

çeşitliliği en düşük lokustur. Türkiye, Afrika kıtası, Japonya, Avrupa kıtası (İspanya 

hariç), İspanya, Güney Amerika kıtası ve Kuzey Amerika kıtasında yapılan Y-STR 

çalışmalarında genel olarak genetik çeşitliliği en yüksek lokus DYS385’tir. DYS385a 

ise Asya kıtasında (Çin ve Japonya hariç) ve Çin’de yapılan çalışmaların çoğunda 

genetik çeşitliliği en yüksek lokustur. 

Genetik çeşitlilik ile ilgili göze çarpan; DYS391 lokusunun genel olarak 

çalışmalarda genetik çeşitliliği en düşük lokus olduğudur. DYS385 de genetik 

çeşitliliği en yüksek lokus olarak dikkat çekmektedir.  

4.4. İncelenen Tüm Çalışmalar için; 

Popülasyon genetiği çalışmaları Otozomal, X ve Y STRlarla yapılanlar olarak 

3 genel grup şeklinde incelendi. Bulunan X STRlarla yapılan çalışmaların sayısının 

azlığı dikkat çekmektedir. Bununla birlikte Türkiye’de X STRlarla yapılan popülasyon 

genetiği çalışması bulunamamıştır. Aslında X STR’ın düşük mutasyon oranında 

yüksek polimorfizm göstermeleri genetik kimlik analizlerinde avantajlar 

sağlamaktadır. Anne ile çocuklar, baba ile kız çocuk arasındaki bağlantı, babanın 

olmadığı durumlarda iki kız kardeşin aynı babadan olup olmadıkları, yine babanın 

bulunmadığı durumlarda babaannne ile kız arasında X-STR ve soy bağı 

bakılabilmektedir. Adli olarak incelenen ensest vakalarında hamilelik durumu söz 

konusu olduğunda fetusun dişi olması durumunda fetusa ait X-STR profili hamile 

kadının X-STR profiliyle aynı ise ensest babalık kanıtlanabilir. X-STR’ın genetik 

profillenmede ayırt edicilik gücü çok yüksektir. X STRlar aslında otozomal ve Y-

STRlar kadar önemli olsalar da uygulamada kullanılmasına geç başlanması, kadın 

bireylerde iki adet bulunması gibi nedenlerden dolayı daha az tercih edilmektedir. 

Bulunan Otozomal ve Y STRlarla yapılan çalışmaların sayıları ise birbirine yakındır. 
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Otozomal STRlar zaten genel vücut kromozomlarında bulunan tekrarlar olmaları 

nedeniyle popülasyon genetiği çalışmaları için idealdir. Y STRların ise bu 

çalışmalarda kullanımının çok olması hem babalık soyu boyunca aynen aktarılması 

hem de adli olaylarda karışık örneklerde önemli olmasından kaynaklanmaktadır 

STR çalışmaları etnik köken çalışmaları değildir. Genetik verilerin etnik ayrım 

için kullanıldığı düşünülmektedir. Ancak büyük bir coğrafyada gruplar ayırt edilebilir.  

Türkiye’de yapılan çalışmalarda kullanılan birey sayılarının ortalamaları diğer 

ülkelere göre genel olarak düşüktür. Birey sayısının belirli bir standarda oturtulmaması 

bu şekilde yapılan çalışmalarda güvenirliliğin tartışılmasına sebep olmaktadır. 

STR sayılarının arttırılma nedenleri; ulusal veri tabanındaki tesadüfi eşleşme 

olasılığını minimize etmek, uluslararası uyumluluğu arttırmak, kayıp şahıs 

vakalarındaki ayrım gücünü arttırmak şeklinde sıralanabilir. Ayrıca yeni eklenen ve 

sayısı arttırılan STR lokuslarının amplikon boyları daha küçük olduğundan beklemiş 

ve bozulmuş biyolojik örneklerin tiplendirilmesinde de daha başarılı sonuçlar 

alınmasını sağlamaktadır. Buna ek olarak karışık biyolojik örneklerde de STR 

lokuslarının sayılarının arttırılması önem taşımaktadır. Bu nedenle adli uygulamalarda 

kimliklendirmede STR lokuslarının çeşitliliği, topluma özgünlüğü yüksek 

polimorfizm gösteren bölgelerin seçilmesiyle birlikte sayılarının da arttırılması 

spesifiteyi arttırmaktadır. 

Yaklaşık 25 senedir yapılan popülasyon genetiği ve adli uygulamada adli 

kimliklendirme, anne babalık tayini ve akrabalık ilişkilerinin belirlenmesi için gerekli 

olan kitler yurtdışından temin edilmektedir. Kamu ihale kurumu verilerine göre 2015 

yılında kamu ve özel kuruluşlar tarafından sadece adli kimliklendirme için 180.000 

ticari STR kiti yurt dışından ithal edilmiştir. Geçmiş yılların verilerine bakıldığında ise 

her yıl bu rakamın yüzde 10 ile 20 arası arttığı görülmektedir (Ekap, 2017).  
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Çalışmalarda köken analizi ile ilgili bilgiler çok farklı şekillerde dile 

getirilmiştir. Bu konuda belirli bir standardın olmamasıyla köken analizinin çoğu 

çalışmada yapılmaması veya köken analizine değinilmemesi dikkat çekmiştir. 

STR lokuslarının toplumsal özgünlüğü olabilmesi için seçim ve 

karakterizasyonu yapılmalıdır. STR lokusunun türe özgünlük (specificity), duyarlı 

(sensitivity), tekrarlanabilirlik (repeatability), farklı kişilerce tekrarlanabilirlik 

(reproducability) ve kesinlik ile doğruluk (accuracy) özelliklerini taşıması 

gerekmektedir (Barlas ve ark., 2010; Szibor, 2007). CODIS ve ESS sistemlerinde 

bulunup da Türkiye için düşük çeşitlilik gösteren lokusların ayırt ediciliği önemlidir. 

Genel olarak kullanılan kitlerde bulunan STR lokuslarının ayırt ediciliğinin 

saptanması o topluluğa özgün STRların seçiminde yardımcı olmaktadır. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

217 

 

5. SONUÇ VE ÖNERİLER 

Popülasyon genetiği çalışmalarının genel olarak bilime ve spesifik olarak adli 

bilimlere katkısının daha verimli olabilmesi için popülasyon genetiği alanında yapılan 

çalışmaların önemi büyüktür. 

Otozomal, X ve Y STRları olarak her bir STR çeşidinin kendine özgü 

özellikleri bulunmaktadır. Otozomal ve Y STRlarla yapılan popülasyon genetiği 

çalışmaları çoğunluktayken X STRlarla yapılan çalışmaların geri planda kaldığı dikkat 

çekmiştir. Fakat aslında X-STRların düşük mutasyon oranında olmaları ve popülasyon 

genetiği çalışmalarında polimorfizm göstermeleri açısından öncelikli tercih nedeni 

olmalıdır. Çünkü bu karakteristikler adli uygulamalarda özellikle bozulmuş biyolojik 

örneklerde önem taşımaktadır. X-STRlarla yapılan çalışmalardan bulunanlar arasında 

Türkiye’de yapılanına rastlanılmamıştır. Bulunup incelenen diğer çalışmalarda 

Türkiye’de otozomal ve Y STRlar ile yapılan popülasyon genetiği çalışmalarının diğer 

ülkelere göre genel olarak düşük sayıda kaldığı ortaya çıkmıştır. Fakat Emniyet Genel 

Müdürlüğü Kriminal Polis Laboratuvarı, Adalet Bakanlığı Adli Tıp Kurumu, 

Jandarma Genel Komutanlığı Kriminal Daire Başkanlığı Kriminal Laboratuvarı, 

üniversitelerin Adli Tıp Enstitüleri ve Adli Tıp Ana Bilim dalları ile babalık ve 

akrabalık tayini yapan özel laboratuarlarda rutin olarak STR kullanılan birçok 

çalışmalar yapılmaktadır. Yani STR’ların kullanıldığı adli bilimlere katkı sağlayacak 

az bilimsel çalışma yapılmasına rağmen rutinde yapılan adli uygulamalarda STR’ların 

kullanım yaygınlığı çok fazladır. Sadece Emniyet ve Adli Tıp kurumu tarafından yılda 

yaklaşık 200.000 kit kullanılan, genetik çalışmanın bu kadar ön planda olduğu bir 

yerde STRlarla yapılan popülasyon genetiği çalışmaları ARGE’si yapılanmamış bir 

alan olarak kalmıştır.  

İncelenen popülasyon genetiği çalışmalarında örnek alınan bireylerin 

toplandığı yerler (bölge) belirtilirken, Türkiye’de diğer ülkelere göre etnik grup adı 

altında bir sınıflandırmanın daha az kullanıldığı göze çarpmaktadır.  
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Popülasyon genetiği çalışmalarında kullanılan birey sayısının istatistiki 

değerlendirmeler yapılırken gerçekten bulunacak bir fark varsa onun ortaya çıkması 

için yeterli sayıda olmalıdır. Lokusların ayırt ediciliğinin saptanması açısından birey 

sayısının belirli bir standartta olması güvenirliliği arttırmaktadır. 

Kullanılan STR lokuslarının sayıları genel olarak yıllara göre artış 

göstermektedir. STR lokus sayılarının artış gösterme nedenlerinin başında da ayırt 

ediciliğin bu şekilde arttırılması gelmektedir. STR sayılarının artışı yaygın olarak 

kullanılan kitlere bakılarak da belli olmaktadır. Kit olarak Otozomal STR kullanılan 

popülasyon genetiği çalışmalarında sırasıyla AmpFlSTR Identifiler ile PowerPlex 16; 

X STR kullanılanlarda Mentype Argus X-8 ile Investigator X-12 ve Y STR 

kullanılanlarda ise AmpFlSTR Y Filer kitlerinin en çok kullanıldığı göze çarpmıştır. 

Yine kit konusunda da STR sayısında olduğu gibi ilk yıllarda belirli bir düzen 

olmadığı, fakat daha sonra kullanımların standartlaştığı farkedilmiştir. Ayrıca 

Türkiye’de henüz yerli olarak üretilen STR kiti bulunmadığından ihtiyaç duyulan tüm 

kitler yurt dışından ithal edilmektedir. Kitlerin yaygın kullanımı ve ithal edilmesi her 

yıl ekonomik olarak ülkeye yük olmaktadır. Bunun yanı sıra yurt dışından kitlerin 

hazır olan içerikleri ile kullanılması, bu kitlerin Türkiye toplumuna özgün STRlarla 

oluşturulmaması açısından yapılan popülasyon genetiği çalışmaları ile adli 

uygulamalarda elde edilen sonuçların verimliliğini etkilemektedir. Kitlerin amacı 

kişisel kimliklendirme, babalık tayini ve atasal bağlantıların tayini olmak üzere önemli 

adli uygulamalarda kullanılabilmesi ve yüksek doğruluk derecesine sahip olması 

beklenmektedir. 

İncelenen çalışmalarda köken analizi açısından birçok eksiğin olduğu tespit 

edilmiştir. Bir popülasyonun bireylerinin o popülasyonu temsil edip etmedikleri o 

çalışmanın verimliliğini etkilemektedir. Birçok çalışmada köken analizi hakkında 

hiçbir bilgi verilmemişken, bilgi verilenlerde de belirli bir standart olmadığı 

görülmektedir. Yapılan çalışmalarda toplanılan örneklerin laboratuvarlardan toplama 

örnekler ile karışık örnekler olması sebebiyle toplumsal özgünlüğü yansıtmadığından 

alt yapı çalışması açısından daha çok veri kirliliğine yol açmaktadır. 
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Ayrım gücü ile ilgili bilgiler incelenen çalışmaların en önemli noktalarından 

biridir. Lokusların ayrım gücü onların hem ilerde yapılacak popülasyon genetiği 

çalışmalarında hem de adli olaylarda kullanımını belirleyecektir. İncelenen 

çalışmaların çoğunda ya tablolar şeklinde ya da sadece yazıyla lokusların ayrım güçleri 

ile ilgili bilgiler verilmiştir. Otozomal STR çalışmalarında ayrım gücü en düşük lokus 

TPOX, X STRlarda DXS7423, Y STRlarda DYS391’dir. Otozomal STR çalışmaları 

için D18S51, Penta E, FGA; X STR çalışmaları için DXS8377, DXS10135, DXS101, 

DXS981 ve Y STR çalışmaları için ise DYS385 lokusu ayrım gücü en yüksek 

lokuslardır. CODIS ve ESS sistemlerinde bulunan lokusların Türkiye’deki ayırt 

ediciliği önemlidir. 

Çalışmalarda kullanılan birey sayısı, lokuslar ve kitlerin belirtildiği, köken 

analizinin yapıldığı, ayırt ediciliği en yüksek ve en düşük STR’ların ortaya konduğu 

bir standart oluşturulursa popülasyon genetiği çalışmalarının verimliliği arttırılmış 

olur.  

STR lokuslarının bilimsel olarak kullanımı az olsa da rutinde kullanımlarının 

daha yaygın olduğu ortadadır. Fakat gerçek şudur ki STR’ların ayırt ediciliği hakkında, 

yani adli bilimler açısından önemli olan kısmı, bilimsel olarak ne kadar çok çalışma 

yapılırsa o kadar çok bilgi edinilebilir. Bundan dolayı rutin dışında yapılan STRların 

kullanılarak yapıldığı popülasyon genetiği çalışmalarının artmasında yarar vardır.  

Türkiye için bütün 7 coğrafik bölgeyi kapsayacak alt yapı çalışmalarındaki 

eksiklik giderilmelidir. 

Birey sayısının belirli bir sayının altına inmemesi veya belirli bir sayıda 

yapılması çalışmaların standardize olmasını sağlar. 

CODIS ve diğer uluslararası kitlerde STR sayısının arttırılması konusunda ayırt 

ediciliği sağlaması açısından güncellemeler yapılması önemlidir.  
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Çalışmalarda kullanılan lokus ve kitlerin belirtilmesi o çalışmadaki verilerin 

daha sonraki yapılacak çalışmalarda yorumlanarak kullanıp veya kullanılmamasında 

rol oynayabilir. Bu alanda Türkiye’nin ARGE’sinin yapılanması için topluma özgü 

daha yüksek ayırt ediciliği olan STRları içeren yerli olarak üretilen kitlerin 

geliştirilmesi, performans, karşılaşarıma ve validasyon çalışmalarının yapılması ile 

birlikte uluslararası geçerliliğini ve uyumunu sağlamak gerekmektedir. Türkiye’de 

hem popülasyon genetiği çalışmalarında hem de adli uygulamalarda kullanılacak yerli 

kitlerin oluşturulması maliyet ve performans verilerinin Türkiye lehine gelişmesini 

sağlayacaktır. Eğer ilerde Türkiye’ye özgü bir STR kiti geliştirilirse bu kitin güven 

oluşturabilmesi için başta Emniyet ve Adli Tıp Kurumu gibi güvenilir teşkilatlar 

tarafından kullanılması gerekli olacaktır. 

Köken analizinin yapılması ve ne şekilde yapıldığının belirtilmesi, kullanılan 

bireylerin o çalışma için uygun olup olmadıklarını göstermenin yanı sıra yapılan 

çalışmaların güvenirliliğini arttırır. En az iki kuşak yerlisi ve akrabalık bağı olmayan, 

köken analizi yapılmış bireylerle çalışmaların yapılması gereklidir. 

Ayırt ediciliği en yüksek ve en düşük lokusların ortaya konması sonraki 

popülasyon genetiği çalışmaları ve adli olaylar gibi STRların kullanıldıkları diğer 

alanlarda hangi STRların kullanılmasının uygun olup olmayacağı konusunda yardımcı 

olur. CODIS içerisinde yer almayan Türkiye toplumuna özgü olan lokusların ya da yer 

alıp topluma özgü olmayan lokusları ayırıp uluslararası parametrelerle eşleştirmek 

gerekmektedir. 

Türkiye’de STRlarla yapılan popülasyon genetiği çalışmaları ile Türkiye 

dışındaki ülkelerde yapılan çalışmalar incelenerek bu çalışmaların sayısı, kullanılan 

örneklerin nereden toplandığı, birey sayısı, STR sayısı ve kitler ile köken analizi, 

lokusların ayırt ediciliğine bakılarak yöntem açısından farklılıklarının incelenmesiyle 

popülasyon genetiği çalışmalarının geliştirilmesi ve adli önem konusunda farkındalık 

yaratmak amacıyla yapılan bu çalışmada Türkiye’de rutin olarak yaygın bir şekilde 

kullanılan STR’ların popülasyon genetiği çalışmaları açısından geriden gelindiği, bu 

alanın bakir kaldığı ve yurt dışına bağımlı olarak çalışıldığı gerçeklerini ortaya 
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koymak ile birlikte Türkiye’nin toplumsal özgünlüğünü ifade eden STR’lardan 

oluşmuş bir kitin adli, bilimsel ve ekonomik açıdan önemi vurgulanmıştır. 
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ÖZET 

Türkiye'de Yapılan Popülasyon Genetiği Çalışmalarının Çeşitliliği 

İncelenerek, Diğer Ülkelere Ait Popülasyon Genetiği Çalışmaları Açısından 

Farklılıklarının ve Öneminin Vurgulanması 

İnsan popülasyon genetiği çalışmalarında vücut ve cinsiyet kromozomları üzerindeki 

kısa ardışık tekrarlar (STRlar) kullanılarak bir popülasyondaki bireyler arasındaki ve farklı 

popülasyonların bireyleri arasındaki genetik varyasyonlar araştırılır. Yüksek polimorfik 

(ayırım gücü yüksek) özellikte olan STR bölgeleri otomasyona uygun, hızlı ve kolay analiz 

yöntemleri oluşturması nedeniyle adli genetik alanında da tercih edilmektedir. Adli amaçlı ve 

özellikle kriminal olaylarda delillerin değerlendirilmesi, kimliği belirsiz cesetlerin 

kimliklendirilmesi ve soy bağı tespitleri için elde edilen DNA profillerindeki allellerin 

değerlendirilmesi için popülasyon genetiği verilerine dayalı istatistiksel olasılık hesapları 

yapılması gerekmektedir. Bu nedenle popülasyon genetiği verilerinin oluşturulması gerekir. 

Bu çalışmada araştırılıp ulaşılan Türkiye'de STR’larla yapılan popülasyon genetiği çalışmaları 

ve Türkiye dışında yapılan çalışmalar incelenerek, bu çalışmaların sayısı, kullanılan örneklerin 

nereden toplandığı, birey sayısı, STR sayısı ve kitler ile köken analizi, lokusların ayırt 

ediciliğine bakılarak farklılığı açısından irdelenip, popülasyon genetiği çalışmalarının tıbbi, 

adli önemi ve geliştirilmesi konusunda farkındalık yaratmak amaçlanmıştır. Bu amaç ışığında 

ulaşılan tüm çalışmaların bu özelliklerini ortaya koyacak şekilde özetleri dökümante edilerek 

veriler elde edilmiştir. Oluşturulan tablolar veri tabanındaki boşluğu ortaya çıkarmıştır. 

Türkiye’de yapılan popülasyon genetiği çalışmalarında kullanılan kitlerde bulunan STR 

bölgelerinin Türkiye’ye özgü olmaması, ayırt ediciliklerinin yetersiz kalmasına neden olmanın 

yanı sıra yapılan çalışmaların bölgesel ya da küçük ölçekli çalışmalar olması, örneklem sayısı 

ve çeşitliliği ile çalışılan lokus sayısı itibariyle Türkiye popülasyonunu temsil etmemesi 

nedenlerinden dolayı bu alanın geliştirilerek adli bilimlere katkı sağlayabilmesi 

önerilmektedir. 

Anahtar Kelimeler: DNA, Kısa Ardışık Tekrarlar, Kimliklendirme, Kromozomlar 

Popülasyon Genetiği 
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SUMMARY 

Emphasizing the Differences and Importance in terms of Population 

Genetics Studies from Other Countries by Analysing the Diversity of Population 

Genetics Studies in Turkey 

In human population genetics studies short tandem repeats (STRs) on 

autosomal and sex chromosomes are being used to research the variations between 

individuals within a population and different populations. STR areas that has high 

polymorphic characteristic are chosen since they are eligible for automation and create 

fast and easy analysis methods. Statistical probability based on population genetics 

must be calculated to evaluate alleles in DNA profile for forensic intended and 

especially evaluation of evidence on criminal cases, identification of unknown corpses 

and determination of paternity. Therefore, population genetics data must be generated. 

In this study, raising awareness towards medical and forensic importance of population 

genetics and its improvement is aimed by examining the population genetics studies, 

that were found when searched, made in Turkey and the literature studies that were 

made abroad and by scrutinizing these studies in terms of the number of studies, where 

the samples were collected from, number of individuals that were used, how many 

STRs and what kits were used, origin analysis, discrimination of the loci. In the light 

of this aim the summaries of the studies that were found were documented presenting 

these characteristics. The charts that were created revealed the gaps in the database. 

Besides the STRs that are in the kits which are used in population studies in Turkey 

not being indigenous to Turkey causing them to be inadequate in the area of 

discrimination, the studies in Turkey, which are regional or small scaled, are 

insufficient to represent Turkish population due to number and variety of samples and 

number of locus that are used in these studies. Because of these facts, to contribute to 

forensic sciences, it is recommended that this field should be developed. 

Keywords: Chromosomes, DNA, Identification, Population Genetics, Short Tandem 

Repeats 
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