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DERLEME / REVIEW

Biyocoğrafik Soy Tahmini ve Adli Bilimlerde Kullanımı

Inferring Biogeographic Ancestry and Its Use in Forensic Sciences
Özlem Bülbül*, Gönül Filoğlu

Öz
Adli bilimlerde SNP (Single nucleotide polymorphism, tek nükleotid polimorfizm) markırları kim-

liklendirmede, fenotip belirlemede, nesep ve soy tayininde kullanılmaktadır. Biyocoğrafik soy tahminin-
de farklı coğrafik bölgelerde bulunan popülasyonlar arasındaki farklılıkları gösteren soy SNP markırları 
(AISNPs, Ancestry Informative SNP Markers) kullanılmaktadır. AISNP markırları ile bir kişinin biyo-
coğrafik orijini ve her biyocoğrafik bölgeden alınan genetik soy yüzdesi tespit edilebilir. Bu bilgiler adli 
bilimlerde bilinmeyen bir şüphelinin, felaket kurbanlarının veya kayıp kişilerin kimliklendirilmesinde 
kullanılabilir. Bu makalede biyocoğrafik soy kavramı, biyocoğrafik soy tahmininde kullanılan AISNPs 
panelleri, uygulama yöntemleri, kullanılan istatistiksel yöntemler ve güncel adli uygulamalar tartışıl-
mıştır. 

Anahtar Kelimeler: Biyocoğrafik Soy; SNP; Adli Genetik.

Abstract

 
 

  

DOI: 10.17986/blm.2019250174

Özlem Bülbül: PhD., İstanbul 
Üniversitesi-Cerrahpaşa, Adli Tıp 
Enstitüsü, İstanbul 
Eposta: ozlem.bulbul@istanbul.edu.tr 
ORCID iD: https://orcid.org/ 0000-
0003-2920-7614

Gönül Filoğlu: PhD., İstanbul 
Üniversitesi-Cerrahpaşa, Adli Tıp 
Enstitüsü, İstanbul 
Eposta: gfoglu@istanbul.edu.tr 
ORCID iD: https://orcid.org/ 0000-
0002-8807-317X

Bildirimler/ Acknowledgement:
Yazarlar bu makale ile ilgili herhangi bir 
çıkar çatışması bildirmemişlerdir. 
Yazarlar bu makale ile ilgili herhangi bir 
finansal destek bildirmemişlerdir. 
The authors declare that they have no 
conflict of interests regarding content of 
this article. 
The Authors report no financial support 
regarding content of this article.

Geliş: 23.11.2018
Düzeltme: 28.01.2019
Kabul: 31.01.2019

p-ISSN: 1300-865X
e-ISSN: 2149-4533

 In forensic applications SNP (Single nucleotide polymorphism) markers are used for identification, 
determination of phenotypes, lineage and ancestry. Ancestry informative SNP markers (AISNPs), which 
show differences between populations in different geographic regions, are used for estimating of the bio- 
geographic ancestry. The biogeographical origin of a person and the percentage of genetic lineage taken 
from each biogeographic region can be determined using AISNP markers. This information may assist 
forensic investigations of unknown contributors or identification of missing persons and disaster victims. 
In this review, biogeographic ancestry concept, AISNPs panels used in estimation of the biogeographic 
ancestry, application methods, statistical methods, and current forensic applications has been discussed.
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- 132 - Bülbül ve Filoğlu / Adli Tıp Bülteni, 2019; 24 (2): 131-140

1. Giriş
Adli bilimlerde biyolojik delillerin değerlendirilme-

sinde rutin analizlerde en fazla kullanılan STR (Short 
Tandem Repeat, Kısa Tekrar) markırları olmasına rağmen 
bu markırlara alternatif veya tamamlayıcı olarak kulla-
nılabilecek markırlar da bulunmaktadır. 2000’li yıllardan 
itibaren insan genomunun tamamının dizinlenmesiyle be-
raber genetik yapı hakkında bilgi veren daha fazla markır 
keşfedilmiştir. Bu markırlardan biri SNP (Single nucleo-
tide polymorphism, tek nükleotid polimorfizm) markır-
ları olup adli bilimlerde yaygım olarak kullanılacağı ön-
görülmektedir. SNP markırları tek bir nükleotidde oluşan 
DNA sekans varyasyonları olup bütün genomda oldukça 
sık görülür. Genom boyunca dağılmış olan bu markırlar 
genetik yapı hakkında pek çok bilgiyi içerir. SNP mar-
kırları adli uygulamalarda kimliklendirmede, fenotip be-
lirlemede, nesep ve soy tayininde kullanılmaktadır (1-4). 
Bu yazıda biyocoğrafik soy tahmininde kullanılan SNP 
markırları (AISNPs- Ancestry Informative SNPs) ve bu 
markırların adli bilimlerde kullanımının güncel gelişme-
leri tartışılacaktır.

2. Biyocoğrafik Soy Kavramı ve Soy 
SNP Markırları (AISNPs- Ancestry 
Informative SNPs):
Amerika Ulusal İnsan Genomu Araştırma Enstitüsü 

Irk, Etnik köken ve Genetik Çalışma Grubu (the Race, 
Ethnicity, and Genetics Working Group of the National 
Human Genome Research Institute) popülasyonların ta-
bakalaşmasını incelerken ırksal, atasal ya da etnik etiket-
ler yerine biyocoğrafik soy teriminin kullanılmasını öner-
miştir (5). Bireylerin biyocoğrafik soy tahminleri; evrim 
çalışmalarında geçmişin yeniden canlandırılmasında, 
popülasyon karışımlarının incelenmesinde, popülasyon-
ların demografik geçmişlerinin açıklanmasında, fiziksel 
özellikler ile ilgili ilişkilerin saptanmasında, genetik hari-
talamada, hastalık fenotiplerinin toplumlardaki riskleri ve 
dağılımları hakkında bilgi verirler (6, 7). Farklı coğrafik 
bölgelerde bulunan popülasyonlar arasındaki farklılıkla-
rı gösteren markırlara soy (AIMs- Ancestry Informative 
Markers) markırları denir. AIMs ile bir kişinin atalarına 
ait biyocoğrafik orijini ve her biyocoğrafik bölgeden 
alınan genetik soy yüzdesi tespit edilebilir. Biyocoğra-
fik soya ait bu bilgiler adli bilimlerde suçluya ulaşmak 
için kullanılabilir. Popülasyonlar arası farklara dayanarak 
suçlunun hangi topluma ait olabileceğinin tespit edilebi-
leceği gibi fiziksel özellikler ile ilgili veriler kullanılarak 
(göz, saç, ten renkleri gibi) da kimliklendirme yapılabilir. 
Bu tarz bir kimliklendirmeye “Moleküler görgü tanıklığı” 
da denilmektedir (8, 9). 

STR lokusları adli bilimlerde rutin analizlerde kul-
lanıldığı gibi nadir de olsa biyocoğrafik soy tahmininde 
kullanılmaktadır (10, 11). Ancak adli genetikte kullanı-
lan STR markırları kimliklendirme için çok iyi markırlar 
olmalarına rağmen popülasyonlar arası alel paylaşımları 
yüksek olduğundan biyocoğrafik soy belirlemede yeterli 
bilgi vermemektedirler. Son yıllarda Stanford Üniversi-
tesinde Rosenberg ve ekibi tarafından yapılan bir çalış-
mada rutin analizlerde kullanılan ve kimliklendirme için 
seçilmiş 13 CODIS ile birlikte 779 STR lokusu kullanı-
larak bu lokusların biyocoğrafik soy hakkında bilgi verip 
vermedikleri araştırılmıştır (12). Söz konusu çalışmada 
CODIS 13 STR lokusunun az da olsa biyocoğrafik soy 
ile ilgili bilgi verdiği belirlenmiştir (12). Ancak sadece 
STR lokuslarıyla elde edilen soy bilgisi biyocoğrafik 
soyun tahmini için yeterli olmamaktadır. Diğer bir çalış-
mada araştırıcılar güvenilir sonuç elde etmek için AIMs 
STR ile beraber AISNPs markırlarının da çalışılmasını 
önermiştir (11).

AISNPs markırları popülasyonlar arasında görülen 
varyansların bilinmesi ile kökenleri anlamada, popülas-
yonların göç yollarını belirlemede ve genetik çalışmalar-
da alel sıklıklarının belirlenmesinde kullanılırlar. AISNPs 
markırları biyocoğrafik soyun belirlenmesinde en sık kul-
lanılan polimorfizm çeşidi olup diğer markırlara göre çok 
daha geniş bir veri bankasına sahiptir. Bu markırların en 
büyük avantajlarından biri bireylerin ataları ile ilgili tek 
taraflı bir bilgi (mtDNA ve Y kromozomu bilgileri) yerine 
her iki atadan gelen karışık coğrafi kalıtıma ait tüm bilgi-
nin elde edilebilmektedir (13-15). 

AISNPs adli bilimlerde olay yerinden ele edilen ve 
kime ait olduğu bilinmeyen biyolojik örneklerin/delilin 
DNA profilinin hangi topluma ait olduğu tespit edilerek 
şüpheli/kişi hakkında bilgi edinilmeye çalışılır. Özellikle 
delilden STR profili elde edilemediği, elde edilen DNA 
profili veri tabanında bulunmadığı veya görgü tanıkla-
rının verdiği bilgilerin güvenilir olmadığı adli olgularda 
şüpheliyi tanımlayabilecek biyocoğrafik soy bilgisi çok 
önemlidir (8, 15-17). Adli bilimlerde 2000’li yılların ba-
şından beri yapılan SNP çalışmaları ile birçok SNP paneli 
geliştirilmiştir (17-21). Adli bilimlerde ilk olarak geliş-
tirilen AISNPs panellerinden biri Phillips ve arkadaşları 
tarafından oluşturulan 34-plex panelidir (18). Bu panel 
kriminal laboratuvarlarda kolayca uygulanabilen mini se-
kanslama (SNaPshot) yöntemine dayalı olarak geliştiril-
miştir. 34-plex dört büyük kıtasal popülasyonun ayrımını 
(Uzak Asya, Avrupa, Afrika ve Amerika) başarıyla yapa-
bilmektedir (18, 22). Bu panel 2004 yılında Madrid’de 
meydana gelen “11-M Madrid bombalamaları” olarak 
bilinen terör olayının aydınlatılmasında kullanılmıştır. 
Biyolojik delillerden sadece 7 STR lokusu tiplendirilebil-
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miştir. Ancak bu STR lokuslarıyla ne şüphelilerle ne de 
DNA veri bankalarında bir eşleşme bulunamamıştır. 34-
plex ile yapılan biyocoğrafik soy analizi ile üç biyolojik 
örneğin Kuzey Afrika orijinli birine ait olabileceği ve bir 
örneğin ise Avrupalı birine ait olabileceği belirlenmiştir. 
İspanya ulusal DNA veri bankasında yapılan ailesel ta-
ramada bu örneğin Cezayir asıllı bir kişiden geldiği be-
lirlenmiş ve soruşturmaya farklı bir yön vermiştir (23).  
mtDNA ve Y kromozomu markırlarıyla bu bilgiye ulaşı-
lamamıştır.

Bugüne kadar geliştirilen hemen hemen tüm AISNPs 
panelleri genellikle kıtasal popülasyonların ayrımında 
kullanılmıştır. Tablo 1’de bu alanda geliştirilmiş başlıca 
AISNPs panelleri listelenmiştir. Bu panellerin birçoğu 
genellikle Amerika (Afro-Amerikalılar, Avrupa köken-
li beyaz Amerikalılar, Hispanik Amerikalılar), Avrupa, 
Okyanusya, Asya ve Afrika popülasyonları gibi majör 
popülasyonların ayrımını hedeflemektedir (18, 24-26). 
Dolayısıyla geliştirilen panellerin çoğu dört veya beş 
ana kıtanın birbirinden ayrımında kullanılmaktadır. Bu 
AISNPs panellerinden en geniş kapsamlı olanı Kidd ve 
ark. (19, 27, 28) tarafından geliştirilen 55 AISNPs paneli 
olup, bu panel tüm dünya popülasyonlarını en az on farklı 
popülasyon grubuna ayırabilmektedir.  Bu panel güncel 
haliyle ülkemiz popülasyonu da dahil olmak üzere 164 
dünya popülasyonunda çalışılmıştır (27-29). Türkiye’de 
AISNPs çalışmaları, SNP seçimi ve panel geliştirilmesi 

üzerine çeşitli araştırmalar bulunmaktadır (29-31). Bu 
çalışmalardan Pakstis ve ark. tarafından yapılan çalışma-
da Türkiye popülasyonu 55 AISNPs paneli ile çalışılarak 
ilgili referans veri tabanında yer almıştır (http://frog.med.
yale.edu/FrogKB). Böylece ülkemiz popülasyonu için bi-
yocoğrafik soy tahmininin bu panel kullanılarak yapıla-
bilmesi mümkün hale gelmiştir (28). 

Adli bilimlerde kullanılacak AISNPs panelinin, tah-
min edilecek soy bilgisinin güvenilir olması için uygun, 
seçici ve duyarlı bir AISNPs setinin kullanılması, aynı za-
manda kıtasal ve bölgesel popülasyonları da kapsayacak 
ölçüde bir referans veri tabanına sahip olunması gerek-
mektedir (15, 19). Bu amaçla yapılan çalışmalar yukarıda 
belirtildiği gibi çoğunlukla kıtasal ayrım için olsa da kı-
talar arasında bulunan popülasyonları (Ortadoğu, Avras-
ya, Güney Asya, Batı Asya) diğer majör kıtasal popülas-
yonlardan ayırmaya yönelik çalışmalar da bulunmaktadır 
(17, 20, 29-31, 33, 39). Bu çalışmalardan biri Phillips ve 
ark.nın (2013) geliştirdiği ülkemizi de içine alan Avrasya 
bölgesinin Avrupa ve Uzak Doğu’dan ayrımını sağlaya-
cak “Eurasiaplex” isimli AISNPs panelidir (20). Bu çalış-
mada CEPH-HGDP (Human Genome Diversity Project 
– Centre d’Étude du Polymorphisme Humain) referans 
örnekleri kullanılarak diğer popülasyonlar test edilmiş ve 
Asya, Avrupa, Afrika ve Avrasya (Merkez Güney Asya 
ve Ortadoğu’nun birlikte değerlendirildiği bölge) olmak 
üzere dört bölgenin diğerlerinden ayırımı gösterilmiştir. 

Tablo 1. Adli genetik alanında geliştirilen başlıca AISNPs panelleri
Panel Adı SNP 

sayısı
SNP grubu Yöntemi Kaynak

SNPforID 34-plex 34 AISNPs SNaPshot® Phillips ve ark. 2007, Fondevila ve 
ark. 2013 (18, 22)

128-SNP 128 AISNPs TaqMan Kosoy ve ark. 2009 (21)
33-plex 33 AISNPs & PISNPs SNaPshot® Bulbul ve ark. 2011, 2016 (17, 30)
Eurasiaplex 23 AISNPs SNaPshot® Phillips ve ark. 2013 (20)
55 AISNPs panel 55 AISNPs TaqMan Kidd ve ark. (19)
EUROFORGEN Global 
AIM-SNP

128 AISNPs Sequenom iPLEX® (MPS) Phillps et al. 2014 (25)

50-SNPs 50 AISNPs & PISNPs SNaPshot® Gettings ve ark. 2013(32)
Pacifiplex 29 AISNPs SNaPshot® Santos ve ark. 2016 (33)
EurEas_Gplex 14 AISNPs SNaPshot® Daca-Roszak ve ark. 2016 (34)
27-plex SNP 27 AISNPs SNaPshot® Wei ve ark. 2016 (35)
Global AIMs Nano 31 AISNPs SNaPshot® de la Puente ve ark. 2016  (36)
HID-Ion AmpliSeq™ 
Ancestry Panel 

165 AISNPs Ion PGM (MPS) Thermo Fisher Science (19, 21)

ForenSeq™ DNA 
Signature Prep Kit

164 IISNPs & AISNPs & 
PISNPs& STRs

MiSeq FGx  (MPS) The Illumina® (37)

86 AISNPs panel 86 AISNPs Taqman, MPS Bulbul ve ark. 2018  (31, 38)
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Ancak Ortadoğu bölgesinin daha iyi ayrılabilmesi için 
daha fazla AISNPs markırıyla ve referans örnek ile çalı-
şılması gerektiği önerilmiştir (20).

Toplumumuz genetik ve coğrafik olarak Ortadoğu, 
Avrupa ve Merkez Güney Asya popülasyonlarının ara-
sında yer almaktadır. Bu yüzden Türkiye popülasyonun 
genetik yapısının incelenmesinde Ortadoğu, Avrupa ve 
Merkez Güney Asya popülasyonlarıyla olan genetik iliş-
kilerinin saptanması önemlidir. Konu ile ilgili ülkemizde 
yapılan araştırmada bu bölgeleri birbirinden ayırt edecek 
33plex AISNPs paneli geliştirilmiştir (17, 30). Söz konu-
su çalışmada biyocoğrafik soy tahmininde 28 farklı (Av-
rupa, Afrika, Uzak Doğu, Merkez Güney Asya, Ortadoğu 
popülasyonları) popülasyon (Ntoplam=1081) ile üç farklı 
AIM SNP seti (33plex, 34-plex ve Eurasiaplex) çalışı-
larak popülasyonlar arası genetik ilişkiler belirlenmiştir. 
33plex ile Avrupa, Uzak Doğu ve Afrika kıtalarına ait 
popülasyonları başarıyla ayrılabilirken, Ortadoğu/Mer-
kez Güney Asya popülasyonlarının birbirlerinden ayrı-
mı kesin olarak yapılamamıştır. Bu araştırmada Türkiye 
popülasyonu; Avrupa, Merkez Güney Asya-Ortadoğu 
popülasyonları ile genetik benzerlik göstermiştir. Sonuç 
olarak 33plex, 34plex ve Eurasiaplex ile bir arada kulla-
nıldıklarında çalışılan popülasyonlar arasındaki ayrımın 
arttığı görülmüştür (17, 30). Diğer bir araştırmada ise en 

yaygın kullanılan ve en fazla referans popülasyonuna sa-
hip Kidd 55 AISNPs paneli çalışmış ve bulunduğumuz 
bölge ile ilgili bilgi verebilecek 32 AISNPs bölgesi se-
çilmiştir (29). Söz konusu çalışmada Doğu Afrika, Ku-
zey Afrika, Güney Batı Asya ve Güney Asya bölgeleri 
sadece 32 AISNPs kullanılarak ayırt edilebilmiştir. Bu 
çalışmaya ait bir Structure analizi aşağıda görülmektedir. 
Çalışmada Kidd 55 AISNPs paneli ve bunun bir alt grubu 
olarak 32 AISNPs markırı karşılaştırılmış ve bu coğrafik 
bölgeler için sadece 32 AISNPs kullanılabileceği belir-
tilmiştir (29). 

Yine Türkiye popülasyonuna ait yapılan diğer bir 
araştırmada, Truelsen ve ark. Danimarka’da yaşayan 
100 Türk’te, ticari bir kit olan Precision ID Ancestry 
Panel (Thermo Fisher Scientific) ile çalışmışlardır (40). 
Bu çalışmada yukarıda belirtildiği gibi kıtasal popülas-
yonların ayrımında kullanılan AISNPs bölgeleri (Kidd 
55 AISNPs ve Seldin 128 AISNPs paneli) kullanılmış 
ve dünya popülasyonları ile karşılaştırma yapılarak, 
test edilen Türk popülasyonu İran ve diğer Avrupa ve 
Merkez Güney Asya popülasyonlarından ayrılamamış-
tır. Araştırıcılar bu popülasyonların Avrupa ve Merkez 
Güney Asya popülasyonlarından ayrılması için bu böl-
geye özgü bir AISNP panelinin geliştirilmesi gerektiğini 
önermişlerdir (40).

Şekil 1. Kidd 55 AISNPs ve bunun alt grubu olan 32 SNP kullanılarak yapılan Structure analizleri. A. Birey düzeyinde 
Structure sonucu B. Popülasyon düzeyinde Structure sonucu (29)

Bülbül ve Filoğlu / Adli Tıp Bülteni, 2019; 24 (2): 131-140



- 135 -

Yapılan güncel bir çalışmada ise Kidd 55 AISNPs’de 
yer alan bölgelere ek olarak yine Uzak Batı Asya ve 
Akdeniz popülasyonlarının diğer popülasyonlarıdan ay-
rımında kullanılacak yeni 86 AISNPs markırları belir-
lenmiştir. Bu çalışmada, olay yerinden gelen bir delil ile 
yapılan ilk analizde Kidd 55 AISNPs panelinin çalışılma-
sı ve bu panel ile elde edilen sonuç doğrultusunda eğer 
gerekli ise (yani elde edilen biyocoğrafik soy tahmini 
Avrasya ve Kuzey Afrika’yı işaret ediyor ise) daha de-
taylı ve doğru biyocoğrafik soy tahmini için bu bölgelere 
özgün geliştirilen panellerin kullanılması hedeflenmiştir. 
Böylece Kidd 55 AISNPs analizinden sonra Güney Batı 
Asya, Akdeniz bölgeleri için seçilmiş 86 AISNPs paneli 
kullanılarak daha yüksek olasılık oranlarında ve doğru-
lukta biyocoğrafik soy tayini yapılabilmektedir (Bulbul, 
Speed et al. 2018). Tablo 2’de bu araştırmaya ait iki panel 
ile test edilen aynı bireyin biyocoğrafik soy tahmini gös-
terilmiştir.

Diğer bir iki basamaklı soy tayini AISNPs paneli ola-
rak geliştirilen ve Uzak Doğu Asya popülasyonlarının de-
taylı ayrımlarında kullanılması hedeflenen 74 AISNPs pa-
nelidir. Bu araştırmada da iki basamaklı biyocoğrafik soy 
tahmin yöntemi kullanılmış ve diğer çalışmalardan farklı 
olarak Güneybatı Asya, Kuzey Asya ve Uzak Doğu olarak 
Asya popülasyonları üç farklı gruba ayrılabilmiştir (39). 

3. SNP Analiz Yöntemleri
Adli amaçlı geliştirilen ilk SNP panelleri geçtiğimiz 

on yıl boyunca genellikle mini sekanslama yöntemine 
dayalı olarak yapılmıştır. Mini sekanslama reaksiyonun-
da primer istenilen SNP markırına komşu olacak şekilde 
hedef diziye bağlanır ve hedef SNP tek bir işaretli dide-
oksiribonükleosit trifosfat (ddNTP) ile uzatılır. ddNTP 
3ˈOH grubuna sahip olmadığından DNA polimeraz en-
ziminin zincire yeni bir nükleotid eklemesine engel olur 

Kidd 55 AISNPs paneli
164 referans popülasyon ile test edilmiştir

86 AISNPs paneli
39 referans popülasyon ile test edilmiştir

Popülasyon (Bölge ve örnek 
sayısı 2N)

Her bir 
popülasyondaki 

Olasılık 

LR 
(Olasılık 
Oranı)

Popülasyon (Bölge ve örnek 
sayısı 2N)

Her bir 
popülasyondaki 

Olasılık 

LR 
(Olasılık 
Oranı)

İranlılar (Asya,88) 1.26E-13 Türkler (Asya,154) 5,32E-33
Sardinyalılar (Avrupa,68) 1.72E-14 7.32 İranlılar (Asya,88) 2,13E-33 2,50
Türkler (Asya,154) 1.41E-14 8.93 Sardinyalılar (Avrupa,68) 5,25E-34 10,10
İranlılar (Asya,186) 1.22E-14 10.3 Kıbrıslı Türkler (Avrupa,120) 4,60E-34 11,60
Kıbrıslı Rumlar (Avrupa,190) 1.08E-14 11.6 Batı Çerkesleri (Avrupa,108) 2,76E-34 19,30
Türkler (Asya,200) 9.77E-15 12.9 Dürziler (Asya,212) 1,70E-34 31,40
Kuzey Irak Arapları 
(Asya,260)

4.12E-15 30.6 İberyalılar (IBS)(Avrupa,214) 9,04E-35 58,90

Kildaniler (Asya,44) 3.83E-15 32.9 Avrupalı Museviler
  (Avrupa,54)

7,66E-35 69,50

Yezidiler (Asya,298) 3.44E-15 36.7 Toskanalılar (TSI) 
(Avrupa,214)

3,46E-35 154,00

Avrupalı Museviler 
(Avrupa,54)

3.25E-15 38.8 Filistin Arapları (Asya,140) 3,44E-35 155,00

Kürtler (Asya,296) 3.19E-15 39.5 Aşkenazlar
(Avrupa,166)

8,77E-36 607,00

Şabaklar (Asya,18) 3.18E-15 39.6 Kuveyt (Asya,32) 1,22E-36 4350,00
Kıbrıslı Türkler (Avrupa,120) 2.82E-15 44.7 Yemen Musevileri (Asya,146) 4,35E-38 1,22E+05
Süryaniler (Asya,250) 2.67E-15 47.1 Rumlar (Avrupa,104) 4,18E-38 1,27E+05
Türkmenler (Asya,258) 2.25E-15 55.9 Karışık Avrupalılar

(Avrupa,190)
1,67E-38 3,19E+05

Batı Çerkesleri (Avrupa,108) 9.56E-16 132  Çuvaşlılar (Avrupa,84) 1,26E-38 4,23E+05
Dürziler (Asya,212) 7.70E-16 164 Gujaratlar (GIH) (Asya,206) 8,62E-39 6,17E+05
Rumlar (Avrupa,104) 4.69E-16 269 Punjaplar (PJL) (Asya,192) 4,80E-39 1,11E+06
Aşkenazlar (Avrupa,166) 3.14E-16 401 Ruslar (Avrupa,96) 1,38E-40 3,86E+07
İberyalılar (IBS) (Avrupa,214) 2.60E-16 484 Keralite(Asya,60) 4,90E-41 1,09E+08

(URL: http://frog.med.yale.edu web erişim tarihi:11/2018)

Tablo 2. Kidd 55 AISNPs paneli ve 86 AISNPs paneli ile yapılan biyocoğrafik soy tahmini. En başta listelenen ilk 20 
popülasyon gösterilmiştir.
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ve sadece tek baz uzaması sağlanır. Rutin adli bilimler 
genetik laboratuvarlarında PCR ve kapiller elektroforez 
cihazı bulunduğundan, daha çok elektroforez ve floresan 
tespitine dayalı ticari SNaPshot® Multiplex Kit yöntemi 
kullanılmaktadır.  Bunun için ticari olarak yaygın kullanı-
lan SNaPshot® Multiplex Kiti (Thermo Fisher Scientific) 
ile en fazla 35 SNP’ye kadar çok sayıda lokusun bir arada 
analiz edilmesi mümkündür (41, 42). 

 Her ne kadar mini sekanslama yönteminin birçok 
avantajı olmasına rağmen gelişen teknoloji ile birlikte 
bu yönteminin yanı sıra yeni nesil dizi analizi cihazları 
(NGS, Next Generation Sequencing) daha güncel tekno-
lojik tanımıyla kitlesel paralel dizileme (MPS, Massive 
Parallel Sequencing) kullanılmaya başlanmıştır. MPS 
yöntemi son yıllarda adli bilimlerde geleceğin teknolo-
jisi olarak kullanılmaya başlanmış olup bu yöntemin 30 
yıldan beri kullanılan klasik PCR- kapiller elektroforez 
yönteminin yerini alacağı düşünülmektedir. MPS’in en 
önemli avantajlarından biri; PCR-kapiller elektroforez 
(KE) ile tek seferde sadece bir markır sistemi analiz 
edilebilirken (örneğin sadece bir SNP paneli), MPS ile 
aynı anda çok sayıda ve farklı markır sistemlerinin (STR, 
SNP, Indel gibi) analizi yapılabilmektedir. Böylece olay 
yerinden gelen az miktardaki DNA delilinden tek bir iş 
akışında çok daha fazla bilgi edinilebilmektedir. MPS ile 
ilgili ticari firmalar ve araştırıcılar tarafından geliştirilen 
yeni MPS panelleri bulunmaktadır. Bu paneller çok sa-
yıda markırın (100-200) tek sistem içinde tiplendirilme-
sine olanak sağlamaktadır. Adli bilimlerde en iyi bilinen 
ve MPS cihazlarına da adapte edilen SNP panellerinin 
başında Seldin 128 AISNPs, Kidd 55 AISNPs SNPfo-
rID 34-plex, Irisplex ve HirisPlex PISNPs (Fenotip SNP 
markırları, Phenotypic-Informative SNP) panelleri gel-

mektedir (18, 19, 21, 43, 44). SNP panellerinin tek ba-
şına bulunduğu paneller (Thermo Fisher Scientific- Pre-
cision ID Ancestry Panel Ancestry Paneli gibi) olduğu 
gibi diğer markır sistemleriyle birlikte bulunan paneller 
de (The Illumina® ForenSeq™ DNA Signature Prep Kit 
gibi) ticari olarak piyasada bulunmaktadır. Her iki ticari 
MPS panelinde de (Thermo Fisher Scientific ve The Illu-
mina®) biyocoğrafik soy paneli olarak Kidd 55 ve Seldin 
128 AISNP panelleri bulunmaktadır. Aynı zamanda ticari 
olmayan ve araştırıcılar tarafından geliştirilen SNP panel-
leri de bulunmaktadır (25, 26, 38, 45). EUROFORGEN 
Global AIM-SNP paneli bu panellerden biri olup, bir Av-
rupa Birliği projesi çerçevesinde geliştirilmiştir. Global 
AIM-SNP panelinde pek çok SNP panelinden seçilmiş 
128 SNP’den oluşan, beş kıtasal popülasyonun ayrımın-
da kullanılmak üzere tasarlanmıştır (25). MPS sistemi ile 
ülkemizde yapılan bir çalışmada ise biyocoğrafik soy ve 
fenotip SNP markırlarından oluşan yeni bir panel (mo-
leküler görgü tanıklığı) geliştirilmiştir (38). Bu çalışma-
da Kidd 55, 86 AISNPs ve göz, saç ve ten rengi PISNPs 
markırlarını içeren 186 SNP den oluşan bir panel geliş-
tirilmiştir (38). Bu panel ile Türkiye’de faile ulaşılama-
yan ve aydınlatılamayan adli vakalarda delilden suçluya 
giderken adli sürecin daha hızlı işlemesine ve olguların 
çözümüne büyük katkı sağlayacağı düşünülmektedir. 

4. Biyocoğrafik Soy Tahmininde 
Kullanılan İstatistiksel Yöntemler
AISNPs markırları biyocoğrafik soy analizinde popü-

lasyon genetiğine dayalı metotlarla bir kişinin hangi po-
pülasyon veya popülasyon gruplarına dahil olduğu, alel 
frekanslarının popülasyonlar arası karşılaştırılmasıyla 

(http://mathgene.usc.es/cgi-bin/snps/processdefault5pops.cgi web erişim tarihi 11/2018)

Şekil 2. SNIPPER programı ile analiz edilen bir örnek sonucu
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tayin edilir. Bunun için; Structure analizi, PCA (Princi-
pal Component Analysis-Temel Bileşenler Analizi), Ba-
yes teoremi olabilirlik oranını (Likelihood Ratio, LR) 
hesaplayan FROG-kb, Snipper gibi analiz programları 
kullanılmaktadır (20, 46, 47). Bu analizlerin güvenilirliği 
karşılaştırılan popülasyonların büyüklüğüne, test edilen 
markır sayısına, markırın soy bilgilendirme değerine ve 
test edilen kişinin karışım derecesine bağlıdır (48, 49).

AISNPs analizlerinde özellikle adli bilimler de kul-
lanılmak üzere geliştirilmiş kişi bazında analize imkan 
veren iki analiz yöntemi bulunmaktadır. Bunlardan ilki 
Phillips ve ark. tarafından geliştirilen bir web uygulaması 
olup, LR istatistiği uygulayarak bilinmeyen bir örneğin 
bilinen farklı biyocoğrafik orijinli referans örnekleri ile 
karşılaştırılması esasına dayanan Snipper programıdır. 
Bu programda, belirli AISNPs panellerinde çalışılan ve 
referans popülasyon olarak alınan veriler ile araştırılacak 
kişinin ya da olay yerinden gelen ve bilinmeyen delilin 
profili sisteme girildiğinde önceden programa yüklenmiş 
olan bu veri setindeki popülasyonlardan hangisine ait ola-
bileceği şeklinde olabilirlik oranı hesaplanır (18).  Ayrıca 
yeni geliştirilen bir SNP paneli için de uygun bir referans 
veri seti yüklenerek LR hesaplanması mümkündür. Bu da 
programın en büyük avantajlarından biridir (50). Aşağı-
da Snipper programı kullanılarak bir örneğin 34-plex ile 
analiz sonucu verilmiştir.

Bu programda beş farklı ana kıta içinde sorgulanan 
örneğin/kişinin en yakın ve benzer olabileceği popülas-
yon grubu belirlenmektedir. Test edilen bireyin “Avrupalı 
olması Amerikalı (Amerika kıtası) ve Uzak Doğulu olma-
sından dokuz milyar (109) kez daha olasıdır ve Okyanus-
yalı ve Afrikalı olma olasılığı ise diğer olasılıklardan çok 
daha düşüktür” olarak yorumlanabilir. Dolayısıyla bu 
kişinin Avrupa popülasyonuna çok daha benzer olduğu 
söylenebilmektedir. Test edilen bireyin beş referans po-
pülasyon içinden en yakın olduğu üç popülasyon bireyle-
ri (Avrupa, Amerika ve Uzak Doğu) ile üç boyutlu PCA 
analizi de programda verilmektedir. Bu analizde de sarı 
ile işaret edilen test profilinin (Şekil 2. Sağdaki 3 boyutlu 
grafik) Avrupa popülasyonuna ait bireylerle birlikte grup-
landığı görülmektedir. 

Adli bilimler uygulamaları için geliştirilmiş diğer bir 
istatistiksel analiz programı olan online FROG-kb uygu-
lamasıdır. Bu uygulamada da Bayes teoremi olabilirlik 
oranı istatistiği uygulayarak bilinmeyen bir örneğin bili-
nen farklı biyocoğrafik orijinli referans örnekleri ile kar-
şılaştırılması esasına dayanır. FROG-kb programa uygun 
bir referans veri setine bağlı kalarak araştırılacak bireyin 
ya da delilin profili sisteme girildiğinde önceden prog-
rama yüklenmiş olan veri setindeki popülasyonlardan 
hangisine ait olabileceği olasılığı hesaplanır (47, 48). Bu 

hesaplamalarda FROG-kb için kişilerin genotipi sisteme 
girilerek seçilen panelde kişinin olası popülasyonlar ve/
veya popülasyon grubu belirlenir. FROG-kb hesaplama-
larında sistem içinde bulunan ilgili panelin test edildiği 
popülasyonların alel frekansları yer almaktadır. Elde edi-
len sonuçlar bir popülasyon listesi şeklinde olup olasılığı 
en yüksek popülasyondan en düşük popülasyon olacak 
şekilde sıralanmaktadır (47, 48).

Tablo 2’de bir örneğin/kişinin Frog-kb ile biyocoğra-
fik soy analizi popülasyon düzeyindeki olasılık hesapla-
maları online olarak yapılmıştır. Analizlerde kullanılan 
referans popülasyon sayısı Kidd 55 AISNPs paneli için 
164 popülasyon ve 86 AISNPs paneli için 39 popülas-
yondur. Tablonun sol tarafında Kidd 55 AISNPs pane-
linin, sağ tarafında ise 86 AISNPs panelinin en yüksek 
olasılık gösteren ilk yirmi popülasyonu sıralanmıştır. LR 
değeri 10 ve altında olan popülasyonlar, kişinin gelmiş 
olabileceği soyu en iyi tahmin eden bölgeler olduğu için 
koyu olarak işaretlenmiştir. Bu tahminin yorumlanmasın-
da oldukça önemlidir, çünkü istatistiksel olarak LR 10’a 
kadar olan tüm popülasyonlar birbiriyle aynı sonucu ve-
recek kadar yakındır. Dolayısıyla sonuçlar değerlendiri-
lirken en yüksek olasılıklı popülasyon değil, istatistiksel 
olarak (en büyük basamaklı) basamaksal büyüklüğü 10 
ve 10’nun altında (one order of magnitute) olan popü-
lasyonlar birlikte değerlendirilir. Ayrıca, birbirine yakın 
popülasyonların alel frekanslarının birbirine benzerlik 
göstermesi de olasıdır. Dolasıyla aynı coğrafik bölgelerde 
bulunan popülasyonların alel frekansları benzer olduğu 
için olasılık oranları da benzer olabilir. Böylece yorum 
yapılırken kişinin ilk listelenen popülasyondan gelmiş 
olabileceği değil; kişinin soy bilgisinin gelmiş olabile-
ceği coğrafik bölgenin tahmini yapılmalıdır (28, 29, 31). 
Bu örnekte Türkiye popülasyonuna ait bir kişinin her 
iki panel ile çalışılması sonucunda (Tablo 2); bu kişinin 
Kidd 55 AISNPs paneli çalışıldığında Güney Batı Asya 
ve Akdeniz bölgesinden gelen bir kişi olduğu tahmin edi-
lebilirken, 86 AISNPs paneli ile daha da özgün olarak bu 
kişinin soyunun yüksek olasılıkla Güney Batı Asya böl-
gesinden gelmiş olabileceği söylenebilir.

Kişiye ait fiziksel özelliklerin veya atasal soyun bilin-
mesinin etik yönü de tartışılmaktadır. Elde edilecek bilgi-
ler kişiye özgü değildir sadece şüpheli grubunu daraltarak 
soruşturmaya yön verebilecek yardımcı bir uygulamadır. 
AISNPs markırlarının pek çoğu DNA’nın kodlama yap-
mayan bölgelerinde veya genler arası bölgelerde bulunan 
ve değişik coğrafik bölgelerde farklı alel frekansları gös-
teren markırlardır (9, 19). 

Biyocoğrafik soy analizleri ile ilgili bazı ülkelerde 
özel yasal düzenlemeler bulunurken (Hollanda gibi), bazı 
ülkelerde (ABD, İspanya, İngiltere gibi) herhangi bir ya-
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sal düzenleme olmadan uygulamalar yapılmakta, bazı 
ülkelerde ise (Belçika, Almanya gibi) kullanılmamaları 
ile ilgili kesin yargı kararları bulunmaktadır (51, 52). Ül-
kemizde ise AISNPs markırlarının kullanılmasıyla ilgili 
özel bir yasal düzenleme bulunmamaktadır. 2004 tarihli 
ve 5271 sayılı Ceza Muhakemesi Kanununun 82. mad-
desine dayanılarak hazırlanan Ceza Muhakemesinde Be-
den Muayenesi, Genetik İncelemeler ve Fizik Kimliğin 
Tespiti Hakkında Yönetmelik, günümüzdeki teknolojik 
ve bilimsel olarak gelinen nokta düşünüldüğünde güncel-
liğini yitirmiştir. Dolayısıyla ülkemizde de adalet sistemi-
ne büyük katkılar sağlayacak bu tür markırlarla (AISNPs, 
PISNPs gibi) ve geliştirilen yeni teknikler ile ilgili gerekli 
hukuki açılımların yapılması gerekmektedir. 

5. Sonuç
İnsan biyolojisi ile ilgili yeni bilgiler, yeni nesil yük-

sek verimli genom teknolojileri ve gelişmiş biyoinforma-
tik testler insan DNA’sının ve popülasyonların genetik ya-
pılarının daha iyi anlaşılmasına olanak vermiştir. Bu yeni 
bilgiler birçok alanda olduğu gibi adli genetik alanında 
da kullanılmaktadır. Bu alandaki uygulamalarda özellikle 
soruşturma aşamasında şüphelinin bulunamadığı durum-
larda faile ait olduğu düşünülen herhangi bir biyolojik de-
lilden (kan lekesi, semen tükürük gibi) kişinin dış görünü-
şüne ait fikir verebilecek herhangi bir bilginin bulunması 
soruşturmanın aydınlatılması açısından oldukça önemli-
dir. Faile ulaşılamayan ve çözümsüz kalan olgularda hem 
soruşturmaya yön vermek hem de olayın hızlı bir şekilde 
aydınlatılabilmesine katkı sağlamak amacıyla geliştirilen 
markır setleri ile bir kişinin biyocoğrafik soyu tahmin 
edilebilmektedir. Ülkemizin bulunduğu coğrafyayla ilgili 
pek çok AISNPs çalışılmış durumdadır. Bu panellerin ya-
kın gelecekte adli uygulamalarda rutinde kullanılacağı ön-
görülmektedir. Böylece AISNPs kullanılması Türkiye’de 
faile ulaşılamayan ve aydınlatılamayan adli vakalarda de-
lilden suçluya giderken adli sürecin daha hızlı işlemesine 
ve olguların çözümüne büyük katkı sağlayacaktır.
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