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The role and importance of next generation sequencing technologies in
forensic applications
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OZET

Giiniimiizde tiim diinyada adli kimliklendirmede otozomal STR (Short Tandem Repeat; Kisa Ardisik Tekrarlar) analizi altin
standart olarak kabul edilmektedir ve bircok adli vaka icin STR tiplemesi yeterli ayrim giicii saglamaktadir. Ozellikle can
kaybmin ¢ok oldugu, viicut biitiinliigiintin bozuldugu ve DNA 6rneginin az ya da karismis veya parcalanmis oldugu felaket
kurbanlarmin kimliklendirilmesinde X ve Y kromozomu STR belirtegleri (X-STR ve Y-STR) ve mitokondriyal DNA analizi gibi
ilave belirteglerden de yararlanilmaktadir. Viicut stvilarmin kimliklendirilmesi, monozigotik ikizlerin ayrilmasi ve 6liim zamaninin
belirlenmesinde ise DNA metilasyon kaliplar1 ve miRNA analizleri gibi epigenetik degisiklikler degerlendirilmektedir. Tiim
bu adli belirteglerin yetersiz kaldig1 vakalarda son yillarda Yeni nesil dizileme (YND) teknolojilerinden de yararlanilmaktadar.
YND tiim ekzom ya da tiim genomu hizli bir sekilde dizileyen ve genom hakkinda genis capl bilgi edinmemizi saglayan bir
teknolojidir. Adli kimliklendirme ve viicut sivilarini kimliklendirmenin yani sira adli entomolojik calismalar, kimerizm tespiti, soy
ve fenotipik ¢ikarim arastirmalar: da YND teknolojileri sayesinde hizl ve giivenilir bir sekilde yapilabilmektedir. Bu derleme YND
teknolojilerinin adli kimliklendirme ve diger adli uygulamalardaki yeri ve 6nemine odaklanmaktadr.

Anahtar Kelimeler: Yeni nesil dizileme, adli kimliklendirme, adli uygulamalar

ABSTRACT

The use of autosomal STR (short tandem repeat) analysis is now accepted as the gold standard in forensic identification worldwide.
STR typing provides sufficient discrimination power for many forensic cases. Furthermore, additional markers, such as X and Y
chromosome STR markers (X-STR and Y-STR) and mitochondrial DNA analysis, are employed in the identification of disaster
victims, particularly in instances where there is a considerable loss of life, compromised body integrity, and a paucity of DNA
samples, or when the samples are fragmented or mixed. The evaluation of epigenetic changes, such as DNA methylation patterns
and miRNA analyses, is employed in the identification of body fluids, the separation of monozygotic twins and the determination
of the time of death. In instances where the aforementioned forensic markers prove inadequate, next-generation sequencing
(NGS) technologies have been employed in recent years. NGS is a technology that rapidly sequences the entire exome or genome,
thereby enabling the acquisition of a comprehensive range of genomic data. In addition to forensic identification and body fluid
identification, forensic entomological studies, chimerism detection, ancestry research and phenotypic inference studies can be
carried out rapidly and reliably thanks to NGS technologies. The objective of this review is to examine the role and importance of
YND technologies in the context of forensic identification and other related forensic applications.
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GiRiS
Adli DNA
varyasyonlarin analiz edilmesiyle canli ya da 6lmiis

kimliklendirme, dizisindeki
bir bireyi tanimay1 ve bagka bireylerden ayirt etmeyi
saglamaktadir (1). Her ¢ekirdekli hiicrede bulunan
DNA, insana ait tiikiiriik, kan, semen, vajinal
sekresyon ve ter gibi viicut sivilariile sag, dis ve kemik
gibi biyolojik oOrneklerden elde edilebilmektedir
(2). Insan Genom Projesi, insan genomunun %99,9
oraninda benzer oldugunu ortaya koymustur. Kalan
%0,1'lik kisimda ise genetik diizeyde farkliliklara
neden olan varyasyonlar sayesinde DNA dizileri
bireylere 6zglidiir (2,3). Genetik varyasyonlar tek
niikleotit polimorfizmleri (SNP’ler), insersiyon/
delesyonlar (in/del), tandem tekrar polimorfizmleri
(VNTR’ler ve STR’ler), inversiyonlar, kopya sayisi
varyasyonlar1 (CNV) ve translokasyonlar gibi cesitli
sekillerde ortaya ¢ikabilir (4). Bireye ozgii olan
bu varyasyonlar adli kimliklendirme siirecinde
arastirilabilmektedir (5). Dolayisiyla adli biyolojik
bulgulardan elde edilen DNA analiz edilerek, bir¢ok
adli olaymn ¢oziilmesinde giiglii bir kamt olarak
kullanilmaktadir (6). Giiniimiizde tiim diinyada
STR  (Short
Tandem Repeat; Kisa Ardigik Tekrarlar) analizi

adli kimliklendirmede otozomal
altin standart olarak kabul edilmektedir ve bircok
adli vaka igin STR tiplemesi yeterli ayrim giicii
saglamaktadir (7). Otozomal STR’ler polimorfik
olmalari, analizlerinin kolay ve ucuz olmasi, olusan
profilin yorumlanmasimin basit olmasi ve mutasyon
oranmin diisitk olmasi gibi nedenlerle kabul
gormektedir. Bununla birlikte, yiiksek diizeyde
bozulmus ve kontamine olmus biyolojik ornekler
adli DNA analizlerini zorlastirabilmektedir. Adli
DNA analizlerindeki bir diger zorluk birden fazla
bireyin DNA’sim1
DNA‘larin kime ait oldugunun ayirt edilmesidir
(7,8).
viicut biitiinligiiniin bozuldugu ve DNA &rneginin

iceren karisim Orneklerinde
Ayrica, 6zellikle can kaybmin g¢ok oldugu,

az miktarda, karismis ya da parcalanmis oldugu
dogal afet, teror saldirilari, ucak kazalar1 gibi adli
vakalarda kisilerin kimliklendirilmesinde sorunlarla
karsilasilmaktadir. Bu gibi zor adli kimliklendirme
calismalarinda X ve Y kromozomu STR belirtecleri
(X-STR ve Y-STR), tek niikleotit polimorfizmleri
(SNP’ler) ve mitokondriyal DNA dizilemesi gibi ek
belirteclerden de yararlanilmaktadir (8).

Son yillarda celiskili olgularin aydinlatilmasinda
DNA  profillemenin epigenetik
aragtirilmalar da dikkat cekmektedir. Ozellikle viicut
stvilarinin  kimliklendirilmesinde, = monozigotik
ikizlerin ayrilmasinda, biyolojik Ornegin
yasinin tahmin edilmesinde ve &lim zamaninin
belirlenmesinde metilasyon durumlar;, miRNA
seviyeleri gibi epigenetik degisikler incelenerek
degerlendirilmektedir. orneklerden
mikrobiyomun belirlenmesi kisinin son faaliyetlerini,
oliim sonras1 gecen zamani ve cografi konumunu
belirlemede yardimci olabilmektedir (9,10). Adli
aragtirmalarin 6énemli bilesenlerinden biri de cesitli
hayvan ve bitki tiirlerinin incelenmesidir. Cesitli
hayvan ya da bitki tiirleri olayla ilgili bilgi verebilecek
bir bulgu niteligi tasiyabilmektedir (7).

yani sira

Ayrica, adli

Adli arastirmalarda olay yerinden elde edilen
biyolojik 6rneklerden DNA profili elde edilmekte
ancak DNA profili biyolojik materyalin aktarildig:
kosullar hakkinda bilgi vermemektedir. Olay
aninda meydana gelen biyolojik reaksiyonlarmn
aktivite seviyelerinden yararlanilarak doku veya
stvinin - kaynagmin  belirlenmesi  biiyiik  6nem
tasimaktadir. YND-RNA viicut sivist tanimlama
paneli cezai sorusturmalar igin aktivite seviyeleri
bilgisi saglamakla kalmayabilir. Ayn1 zamanda her
bir bireysel mRNA hedefi icindeki kodlanan bolge
varyasyon analizi ile bir DNA profilinin belirli bir
viicut sivis1 veya dokusuyla iliskilendirilmesine de
izin verebilir. Giintimiizde arastiricilar insan bireysel
kimliklendirme ve es zamanh adli doku tanimlamaya
izin veren RNA analizinin, genomik DNA (gDNA)
STR dizilimi ile birlestirilmesi tizerinde calismalar
yapmaktadir (11).

Yukarida bahsedilen adli uygulamalarda kullanilan
analiz teknikleri ¢6ztimlenmesi bazi zor vakalarda
yetersiz  kalabilmektedir. ~Ornegin  geleneksel
kapiller elektroforez tabanli STR analizleri, DNA
fragmaninin boyutunun tespitine dayanmakta ve
ayni veya benzer uzunlukta fakat farkli dizilere
sahip aleller bu teknikle ayirt edilememektedir (7).
Boyle vakalarin ¢oziimlenmesinde altin standart
olarak kabul edilen STR analizlerini destekleyecek
yeni nesil dizileme (YND) teknolojilerinin adli
amagh uygulamalar1 diinya ¢apinda giderek artan
bir hizla arastirilmaktadir (11). Adli kimliklendirme
ve vicut swvilarim kimliklendirmenin yani sira
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Sekil 1. Yeni nesil dizileme ile adli analizler

adli entomolojik c¢alismalar, kimerizm tespiti,
kromozom inaktivasyonu, soy ve fenotipik ¢ikarim
arastirmalar1 da YND teknolojileri sayesinde hizli ve
giivenilir bir sekilde yapilabilmektedir (7, 8,11) (Sekil
1). Bu nedenle, bu makalede, yeni nesil dizileme
teknolojilerinin  adli

uygulamalarda sagladig:

avantajlar son gelismeler 1511nda derlenmistir.

YENI NESIL DiZILEME TEKNOLOJILERI

Yeni nesil dizileme (YND) teknolojileri ile belirli bir
niikleik asit molekiiliinde bulunan niikleotitlerin
siras1  yiiksek dogrulukta belirlenebilmektedir.
Mikroorganizmalardan insanlara kadar bircok
canlinin genomu YND teknolojileri ile dizilenmistir
(12). YND teknolojileri diisiik verimli ve yogun
emek gerektiren Sanger dizileme teknolojisinin
aksine yiiksek verimlilikte ve tek molekiillii DNA
elde edilen veri miktarmi
arttirmistir. ' YND

teknolojileri arasinda ilk kullanilan Ion Torrent

dizileme saglarken,

olaganiistii  bir  bicimde

ya da Ilumina platformlarmin olusturdugu
“ikinci nesil teknolojiler” olarak da adlandirilan
yaklagimlar kisa-okuma dizilemeyi icerir ve
genelde DNA fragmentasyonu, DNA u¢ onarimi,
adaptdr baglanmasi, ylizeye tutturma ve in-situ
amplifikasyon basamaklarini igermektedir. Ayni
anda pek ¢ok drnegin paralel bir sekilde dizilemesi
saglanan bu kisa-okuma teknolojileri ile kisa DNA
parcaciklarinin dizilerinin eldesi sonrasi uzun DNA
orneklerinin tekrar birlestirilmesi gerekmektedir.
Bu teknolojinin kiitiiphane hazirlanmasi, dizileme
ve veri analizi olmak iizere {i¢ ana is akis1 basamag
mevcuttur. “Uciincii nesil dizileme” teknolojileri
ile Oxford Nanopore ya da Pacific Bioscience
gibi platformlar kullanilarak 10 kilobaz iizeri
uzunlukta okumalar yapilabilmektedir. Bu sayede
kisa-okuma teknolojilerinde karsilasilan genom
capinda tekrarlar ve yapisal varyant tespiti gibi
sorunlar asilabilmistir. Uciincii nesil dizileme en
az sayida kiitiiphane hazirlama basamag: igerir

ve fragmentasyona ihtiya¢ duyulmadan gercek-
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zamanli olarak dogrudan DNA hedeflenmektedir.
Fakat bu teknolojinin, ikinci nesil dizilemeye
kiyasla dogruluk acisindan smirhiliklart mevcut
olup gelistirilen analiz yazilimlari1 ile bu sorun
giderilmeye caligilmaktadir (13). Ugiincii nesil
YND teknolojilerinden biri olan nanopor dizileme
(MinION, Oxford Nanopore Technologies),
diger teknolojiler gibi senteze bagh dizileme
olmayip polimeraz katkist
DNA molekiillerinin gercek zamanl dizilendigi

enzimi olmadan
bir teknolojidir. Bu teknoloji elektrik direngli
membranlara gomiilii kiigiik deliklerden yani
olusmaktadir.  Elektrik
voltajinin membrana uygulanmasi ile iyonlarin bu
nanoporlardan gegisi baglar ve nanopora baglanmis

nanopor arraylerden

olan motor proteini sayesinde DNA molekiiliiniin
porlardan gegis hizi diizenlenerek ¢ift zincirin
acgllmasi ve bir zincirin pordan gecisi ile devam
eder. Her niikleotit gegisi iyon akimini farkli bir
sekilde degistirdiginden kivrimli bir akim profili
elde edilir ve bu akim profili niikleotit dizisine
terctime edilir. Bu isleme cesitli makine 6grenim
algoritmalari ile gerceklestirilen “base calling” yani
baz ¢agirma adi verilmektedir. Her bir pordan 5-7
niikleotit verisi elde edilir ve bu akim egrisinin
bir niikleotit dizisine doniigtiiriilmesi tiim porlar
diisiiniildiiginde oldukga zorlayici olabilmektedir.
Glintimiizde farkhi porlar kullanilarak bu yontem
gelistirilmeye devam edilmektedir (14). Kapiller
YND
sistemlerinin biiylik cogunlugu agir, 1s1 ve titresim

elektroforez sistemleri ve ikinci nesil
acisindan ortam kararlilig1 isteyen biiyiik cihazlar
olmakla birlikte {clincii nesil YND cihazlar
tasinabilen ve pek c¢ok farkli ¢evrede calisilabilen
cihazlar oldugundan hem daha ulasilabilir hem de
adli olaylarda alanda ¢aligmada kolaylik saglama
potansiyeline sahip cihazlardir (15). Ikinci ya da
tcinct nesil dizileme kullaniminin se¢imi tamamen
arastirmanin ya da klinik uygulamanin ihtiyaclarma

gore degismektedir (13).

DNA dizileme
kullanilan  YND yontemi daha ¢ok ikinci nesil

Gilinimiizde adli amagh igin
dizileme teknolojilerini icermekte olup bu teknoloji
sentez yoluyla dizilemeye dayanmaktadir (16).
Ikinci nesil dizileme ile yiiksek miktar ve dogrulukta
veriler elde edilebilirken, kisa okuma dizileme

sistemi olmasindan dolay1 uzun STR lokuslar: igin

deney tasarmmi ve okumalarin hizalanmasini daha
zorlu hale getirebilmektedir (14).

YENI NESIL DiZILEME TEKNOLOJILERININ

ADLI UYGULAMALARDA POTANSIYEL
AVANTAJLARI
Adli laboratuvarlarda kimliklendirme amaciyla

rutinde kullanilan kapiller elektroforez temelli STR
analizlerinin bazi dezavantajlar1 bulunmaktadir (8).
Bu teknigin dezavantajlarindan biri tek bir is akis
kullanarak tek bir reaksiyonda birden fazla genetik
varyasyonun (tekrar polimorfizmleri, tek niikleotid
polimorfizmleri, in/del) analiz edilememesidir
(7). standart PCR-kapiller elektroforez
teknigi ile sadece STR bolgesindeki aleller tespit
edilebilmektedir. Es zamanli olarak otozomal
STR’ler, Y-STR’ler, X-STR’ler, in/del’ler, otozomal
SNP’ler, Y kromozomu SNPleri, soy bilgilendirici
belirtecler, fenotipik belirtecler gibi kimliklendirmede

Bugiin,

kullanilan adli belirtegler tek bir deneyle analiz
edilememektedir. YND teknolojisinin en biiyiik
avantajlarindan biri, bu adli belirteglerin tek bir testle
belirlenebiliyor olmasidir. Bu analizlerin her biri
PCR-kapiller elektroforez teknigi ile bir is giintinde
gerceklestirilebilirken; tiim genetik varyasyonlarinin
analizleri YND yo6ntemi ile tek bir is akisinda tek
bir deneyle gerceklestirilebilmektedir (8,17). YND,
yeni STR alellerini ortaya ¢ikarabilme potansiyeline
de sahiptir (17,18). Cusick vd. (2022) YND'nin
klinik teghis ve adli bilimlerde rutin hale gelmeye
basladigin1 bildirmislerdir (19). ForenSeq sistemi
ticari olarak temin edilebilen bir YND is akisidir ve
bu sistem adli agidan iliskili 230’dan fazla genetik
belirtecin amplifikasyonuna ve dizilenmesine olanak
saglamaktadir. Kapiller elektroforez teknigi ile
yapilan STR genotiplemede mevcut uygulamada
yaklasik 27-30 lokusla smirli olacak sekilde az
sayida lokus incelenebilmektedir. Bu nedenle de
27-30 lokustan daha fazla sayida lokus incelemesi
yapilmasi gereken fazla sayida STR bolgesi igin
kapiller elektroforez tekniginden elde edilecek bilgi
sinurhdir (19).

Yukarida da bahsedildigi tizere, YND ile tek bir testle
tim genom veya tiim ekzom dizilenebilmektedir.
Tiim genom dizileme ile yaklagik 4.000.000 varyant
tanimlanabilmektedir. Tim ekzom dizileme ile ise
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genomun kodlanan kisminda bulunan varyasyonlar
belirlenebilmekte ve yaklasik 20.000 varyant
tanimlanabilmektedir (20). YND teknolojileri, tiim
genomun dizilenmesi veya genomda kodlanan
bolgelerin dizilenmesinin yani sira, hedefe yonelik
dizileme (6zellikle tibbi analizlerde, panel dizileme),
RNA dizileme c¢alismalari, mikrobiyal genomun
dizilenmesi ve epigenetik degisimlerin tespitine de
olanak saglamaktadir (12).

Birinci nesil dizileme teknigi olan Sanger dizileme
teknigi arastirma laboratuvarlarinda STR analizleri
i¢in kullanilmistir. Ancak bu teknigin genel olarak
zahmetli olmasi ve heterozigot alelleri ayirmak igin
ek adimlara ihtiya¢ duymasi nedeniyle rutin adli
arastirmalarda kullanim1 uygun goriilmemistir
(21). Diger taraftan, YND teknolojilerinin hem
otozomal hem de cinsiyet kromozomlarmnda ¢ok
sayida STR lokusunun eszamanli tespitine ek
olarak benzer uzunluga veya dijital okuma sayisina
sahip alelleri ayirt etme yetenegi de mevcuttur.
Dizileme teknolojilerinde okuma terimi, dizileme
icin kullanilan DNA pargasinin bir boliimii veya
tamamini 6zetle kag baz ¢iftinin dizilendigini ifade
etmektedir. Teknolojik gelismeler sayesinde YND
teknigi ile STR dizilerinin okuma uzunlugu stirekli
olarak artmaktadir (7). Bu, STR bolgelerindeki
varyasyonlarm YND teknolojileriyle belirlenmesi ile
miimkiin hale gelmektedir (22).

Karisik profiller, karmasik babalik vakalari, kimerizm
tespiti ve parcalanmis DNA o6rneklerinin analizi
YND teknolojisinin rutin STR analizlerine gore diger
bir tstiinliigiidir (5). mtDNA analizlerinin diisiik
verimliligi, parcalanmis DNA 6rneklerinden genomik
bilginin kayb1 ve mevcut belirteclerin diisiik verimli
genotiplenmesi kapiller elektroforez temelli dizileme
yonteminin diger dezavantajlari olarak bilinmektedir
(7). Karmasik babalik vakalari ile, monozigotik
ikizlerden hangisinin baba oldugunun ayurt edilmesi
gereken vakalar, babanin mevcut olmadig: ihtilafh
babalik davalarinda baba oldugu varsayilan kisiden
ve bir veya daha fazla yakin akrabasindan alinan
DNA’larin incelendigi vakalar veya kimerik ¢ocuk
kastedilmektedir.
Bu vakalarda, kapiller elektroforezle yapilan STR

profillerinin  oldugu vakalar

analizlerinde zorluklar ile karsilasilmaktadir (7).
Bazi arastirmacilar birden fazla bireyin DNA’sim

igeren DNA karisimlarinda DNA‘larin ayirt edilmesi
amaciyla YND teknolojisi kullanmaya baslamiglardir
(8, 23). Ayrica Van Neste vd. (2014) karismis DNA
orneklerinin ayirt edilmesinde bir STR alel referans
veritaban:i olusturmak icin Illuminanin MiSeq
sistemini kullanmiglardir. Bu c¢alismanin sonuglar
STR profil analizi i¢in Illumina MiSeq y6nteminin
hazir oldugunu gostermistir (24). YND teknolojisi
ile az miktarda ve degrade olmus Ornekten de
dizileme yapilarak bilgi alinabilmektedir (5). Insan
cesetlerinden alnan analizi zor numunelerde YND
teknolojisi kullanilarak yapilan bir arastirmanin
sonucunda, 62.5 pg DNA miktarina kadar inildiginde
bile YND teknolojisi ile %100°liik genotipleme basar1
oranma sahip oldugu belirtilmistir. Ayrica yapay
olarak bozulan 6rneklerde YND ile gergeklestirilen
otozomal STR profillerinin, kapiller elektroforez
teknigine gore onemli 6l¢lide daha diisiik sayida
lokus ve alel kayb: ile sonuglandif1 belirlenmistir
(25). Yapilan bir bagka galismada adli 6rneklerde
426 niikleer SNP ve mitokondriyal genom YND
teknolojisi ile dizilenebilmistir. Bu calismanin
sonucunda pargalanmis, az miktarda ve/veya
karismis Ornekler gibi analiz yapmaya elverisli
olmayan adli orneklerde mtDNA, STR ve SNP
analizleri i¢cin YND teknolojilerinin umut verdigi
vurgulanmistir (26). Bir baska c¢alismada ise
Warshauer vd. (2013) adli YND verilerini analiz
etmek igin 23 otozomal ve 21 Y-STR olmak {izere
toplam 44 STR’ye ait YND verilerini analiz edebilen
yazilim olan STRait Razor'u (STR alel tanimlama
arac1 — Razor) gelistirmislerdir (27). Hertz vd. (2015)
tarafindan gergeklestirilen bir ¢alismada adli tipta
ani ve agiklanamayan 15 6liim vakas: ile 29 kalp
hastasinda 34 gen YND teknolojisi (Illumina Miseq)
kullanilarak dizilenmistir. Bu ¢alismanin sonucunda
15 ani ve agiklanamayan 6liim vakasinin 3'tinde ve
29 kalp hastasimnin ise 12’sinde patojenik varyantlar
tespitedilmistir. Gergeklestirilenbu ¢alisma, YND nin
hem oliim 6ncesi klinik arastirmalarda hem de 6liim
sonrast yapilacak adli tip arastirmalarinda giiclii
bir ara¢ oldugunu gostermistir (28). YND teknikleri
ile gergeklestirilen adli arastirmalar Tablo 1’de
Ozetlenmigtir. Cesitli adli 6rneklerden elde edilen
genomik DNAnin YND islemlerine hazirlanmasi ise
Sekil 2’de 6zetlenmistir.
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Tablo 1. YND teknikleri ile gerceklestirilen adli arastirmalar

Calisilan Calisilan
Calisma yontemi Calisilan organizma ornek sayisi | biyolojik 6rnek Calismanin sonucu Kaynak
YND 454 Sequencing insan (15-84 yas araliginda 240 Servikal swap YND ile vajinal floranin (72)
(Roche, Branford, USA) saglikli kadin bireyler) ornekleri belirlenebilecegine dair goris
saglamistir.
YND (illumina MiSeq™ insan (Kafkas) 5 Kan ornegi 23 otozomal ve 21 Y kromozomu (27)
platform) STR'si dahil toplam 44 STR'ye ait
YND verilerini analiz edebilen
yazilim olan STRait Razor'u
gelistirmislerdir.
lllumina insan Metilasyon insan 22 Kan 6rnegi YND ile 27.578 CpG alanindaki (58)
Boncuk Cip teknolojisi (Monozigotik ikizler-MZ) DNA metilasyon durumunu
incelenmistir. MZ ikizler arasinda
ayrim yapmayi amaglayan
epigenetik calismalar igin
potansiyel metillenmis 92 CpG
bélgesini filtrelemislerdir.
YND (lllumina miRNA Fare 10 Dondurulmus veya Hem dondurulmus hem de (65)
Assay, lllumina parafine gomilu | parafine gomilu dokulardan YND
sequencing) dokular (A549, | ile yuksek dogruluk ve hassasiyette
H460, H520, H1264 | miRNA profilleme yapilabilecegi
ve RVH6849 timor gosterilmistir.
hiicre hatti)
YND (illumina Miseq) insan (karismis DNA 6rnekleri) 5 Genomik DNA STR profillerini analiz etmek icin (24)
kaynaklari (K562, | lllumina Miseq'in hazir oldugunu
9947A, NIST SRM gostermistir.
2391c DNA A, NIST
SRM 2391c DNA B,
2800M)
YND + (YND, Kapiller insan (saglikli erkek bireyler) 296 Kan 6rnegi Adli pedigri arastirmalarinda (43)
elektroforez ve YND+ teknolojisinin devrim
pyrosekanslama tekniginin yaratacag 6n gorulmustr.
birlikte kullanilmasi)
YND (lllumina Miseq) insan 5 insan kontrol HL- Parcalanmis, az miktarda ve/ (26)
60 DNA, veya karismis 6rnekler gibi analiz
yapmaya elverisli olmayan adli
insan kontrol DNA | &rneklerde mtDNA, STR ve SNP
NA24129 analizleri icin YND teknolojilerinin
umut verdigi vurgulanmistir.
mtDNA igin K562
ve niikleer SNP'ler
icin 2800M
Caucasian C163 ve
US Hispanic H104
(Karismis mtDNA
calismasi)
Telogen Hair Study
(kadin gondlliler)
YND (lllumina Miseq FGx insan 15 Bukkal swap Miseq FGx Sistemi ile olusturulan (25)
Sistem) ornekleri, kan datanin tekrarlanabilir, saglam ve
2 erkek ve 2 kadindan olusan ornekleri ve doku | guivenilir oldugu vurgulanmistir.
gonilluler, Otopsisi yapilan 2 ornekleri
ceset (PMI < 24) ve bozulmus/
iskeletlesmis 9 ceset
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1. Ornek Hazirlama Asamasi
(Cesith Adli Omeklerden Genomik DNA [zolasyonunun Gergeklegtinlmes:)

|

2. Kiitiiphane Hazirlama Asamasi
Dizileme 1¢in DNA Parcalanmn Hazirlanmasi

/

Tim Ekzom Dizileme

N’ﬁm Genom Dizileme |

Yent Nesul Dizileme igin Kk Okuma Pargalannin (Read) Olugturulmast I

|

3. Dizileme Asamas
Okuma Pargalannin Referans Genoma Oturtulmas ve DNA Varyantlannin Tammlanmas:

l

4. Verilerin Yorumlanmasi
(Biyoinformatik Analiz)

Sekil 2. Cesitli adli 6rneklerden elde edilen genomik DNA materyalinden genom ve ekzom dizileme is akist (20).

YNDTEKNOLOJILERININADLIUYGULAMA
ALANLARI

STR ve SNP analizleri

STR’ler, her lokusta 5-100 kez tekrarlanabilen
1-7 bazdan olusan kisa DNA dizileridir (18). STR
dizileri bireyler arasinda uzunluk farkliliklar:
gostermektedir ve bu bolgeler yiiksek oranda
polimorfiktir (21). STR bolgelerinde mutasyon oramn
azdir ve STR analizleri diisiik miktarda DNA kalib1
ile yapilabilmektedir. Ayrica STR analizleri hizh
ve kesin alel tespitini miimkiin kilmaktadir. Bu
nedenlerle STR'ler 1990’]ardan beri en sik tercih edilen
genetik belirte¢ olarak adli kimliklendirme amaciyla
adli (6,7,21).

Adli bilimlerde ¢ogu uygulama icin standart STR

uygulamalarda  kullanilmaktadir
profilleme yeterli ayrim giicti saglamaktadir. Diinya
capinda 60'tan fazla tilke suglarmn ¢éziimlenmesinde
STR teknolojisine dayali biiyiik Olgekli adli DNA

veri tabanlart olusturmus durumdadir ve bu veri
tabanlar1 hizla biiylimeye devam etmektedir (29).
DNA profili elde etmek amaciyla kullanilan STR'ler
veritabanlarindaki profiller ile karsilastirildigindan
rastgele eslesme olasiigini artirmak igin daha
fazla STR belirteci kullanilmasi gerekmektedir.
Bununla birlikte, PCR ve kapiller elektroforez
kombinasyonunu igeren konvansiyonel analiz
tekniklerinde belirte¢ sayis1 smurh kalmaktadir.
Bu smurliik STR belirteclerinin YND teknolojisi ile
belirlenmesiyle ortadan kalkmaktadir. Geleneksel
DNA STR
varyasyonu hakkinda da bilgi verememektedir (30).
Aynm1 zamanda YND teknolojileri degrade olmus
ya da diisiik miktardaki DNA 6rneklerinden DNA

profillemesine olanak saglamaktadir. YND teknolojisi

analizleri, alellerinin  diziler arasi

ile benzer uzunluktaki aleller kolaylikla ayirt

edilebilmekte, dijital okuma saymmu ile karisik DNA
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ornekleri kimliklendirilebilmekte ve karmasik babalik
vakalarinin analizi gerceklestirilebilmektedir (7, 16).

Kapiller elektroforez ile elde edilen ayrim giicii,
rutin adli olaylar icin yeterli olsa da, karisik 6rnekler
ve karmasik akrabalik analizlerinde ek otozomal
STR’ler ya da baska genetik belirtecler eklenerek
genisletilmis STR paneli de yetersiz kalabilmektedir.
Bu adli YND
teknolojisinin kullanimi arastirmacilarin biiyiik ve
daha farklilasmis popiilasyonlarda bilgiye kolay
ve hizh bir sekilde erisimini saglamistir (31). YND
teknolojileri fragment uzunluguna sahip
fakat dizi farkliliklar: bulunan izoalelleri de ortaya
¢ikarabilmekte ve bu durum ayrmm giicliniin
artmasini saglamaktadir (32).

nedenle kimliklendirmede

ayni

Giiniimiizde ikinci nesil YND teknolojisi diger bir
adiyla biiyiik paralel dizileme ile kapiller elektroforez
temelli panellere kiyasla daha fazla sayida STR
lokusu kullanilarak profilleme yapilabilmektedir.
Niikleotit dogrudan  belirlenebildigi
bu teknoloji ile biyoinformatik analizler sonrasi
STR  genotiplendirmesi  gergeklestirilmektedir.
PowerPlex21 multipleks STR sistemi (Promega) gibi
kapiller elektroforez bazli sistemler ile 7 ila 27 STR
bolgesi taranirken, YND teknolojisiile ForenSeq DNA
Signature Prep Kit (Verogen) Kkiti ile 27 otozomal
STR, 7 X-STR, 24 Y-STR ve Amelogenin olmak tizere
ayni anda 59 STR lokusu belirlenebilmektedir (15).
Gettings vd. (2016) tarafindan gergeklestirilen bir
calismada 183 DNA 6rneginde (68 Afrikan Amerikan,
70 beyaz 1rk ve 45 Ispanyol bireyde) 22 otozomal adli
STR lokusu YND teknolojisi kullanilarak dizilenmis
ve daha once adli tip literatiiriinde bildirilmemis
olan tekrarlayan bolge dizileri belirlenmistir (21).

dizisinin

SNP’ler, adli kimliklendirmede o©Onemi olan
mitokondriyal SNP, Y-SNP ile soy ve fenotipik
ozellikler ~ hakkinda  bilgi genetik
varyasyonlardir. SNP’ler genomda STR’lerdan daha
yliksek siklikta bulunurlar, daha kararhdirlar ve
¢ok diistik mutasyon oranlarmna sahiptirler. Diistik
mutasyon oranina sahip olmalar1 babalik ve soy
tespitinde sonuglarin giivenilirligini artirmaktadir.
Olay yerinden az miktarda ve bozulmus olarak
elde edilen biyolojik érneklerden SNP lokuslar:1 STR
lokuslarindan daha iyi sonug vermektedirler. Bu
nedenle de bozulmus 6rneklerde SNP lokuslar1 STR

veren

lokuslarina alternatif olarak kullanilabilmektedir.
Bununla birlikte, bialelik o6zellikleri nedeniyle
SNP analizleri yapilirken yeterli yiiksek ayrimi
saglamak i¢in daha ¢ok sayida lokusun incelenmesi
gerekmektedir. Adli rutinde kullanilan 24 CODIS
STR lokusunun sagladigr ayrim giiciiyle aym
ayrim giiciinii elde edebilmek igin 50-80 SNP
kullanilmas1 gereklidir. Giintimiizde SNP ile ilgili
bilgilerimizi artirmak amaciyla birden fazla analiz
ve tespit yontemi mevcuttur. Ancak bu yontemlerin
hassasiyetleri, tekrarlanabilirlikleri, dogru sonuca
ulastirma oranlar1 ile zaman ve maliyetleri goz
ontine alinmalidir (33).

Kapiller elektroforez kullanilarak SNP tiplendirmesi
kantitatif olmamakla birlikte smirli multipleks
olanagina sahiptir ve ¢ok fazla emek gerektirir (34).
YND teknolojisi ise kapiller elektroforezin sahip
oldugu smirliliklari, akrabalik analizlerinde yiiksek
ayrim ve ¢Oziiniirliik icin multipleks dogas: geregi
yliksek verimli veri eldesi saglayarak gidermektedir.
YND teknolojisi ile 5000’den yaklasik 95000’e kadar
sayida SNP es zamanl olarak analiz edilmekte ve bu
da genisletilmis akrabalik iliskileri i¢in biiyiik bir giic
saglamaktadir (17). Yakin bir zamanda gelistirilen
bir ticari kit olan ForenSeq Kintelligence kit (Qiagen/
Verogen) ile ayn1 anda 10,230 SNP ¢ogaltilabilmekte
ve bu veri akrabalik, biyolojik soy, biyolojik cinsiyet
ve fenotip belirlenmesinde kullanilmaktadir. Bu
sekilde hedeflenmis SNP paneli ile yaklasik 5. derece
akrabalik tayini yapilabilirken, tiim genom dizileme
kullanilarak belirlenen SNP'ler ile daha fazla bilgi
edinilebilmektedir (35). Insan kalintilar1 kullanilarak
yapilan bir calismadan STR/kapiller elektroforez ve
SNP/YND yontemleri karsilastirilmis ve insan kemik
kalmtilarinin analizinde SNP/YND yonteminin daha
istiin oldugu gosterilmistir. Ayni anda ¢ok sayida
SNP analizinin yiiksek miktarda degrade olmus
DNA’dan yapilabildigi bu yontem, kayip kisi vakalar1
gibi durumlarda kullanilabilir veri sagladigindan
gegmis ya da simdiki kayip kisi senaryolarinda
kimliklendirme icin tercih edilmelidir (36). Bunlara
ek olarak, fgciincli nesil YND teknolojilerinden
biri olan Oxford Nanopore dizileme teknolojisi ile
SNP belirtegleri kullanilarak ten, sa¢ ve goz rengi
tahminleri yiiksek dogruluk ve giivenilirlik ile
gerceklestirilebilmektedir (37). Nanopor dizileme ile
2021 yihinda yapilan iki calismada 94 SNP bélgesini
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hedefleyen ForenSeq DNA Signature kiti ile %99'un
tizerinde bir dogruluk elde edildigi ve adli SNP
genotiplendirmesi i¢in bu teknolojinin oldukca
avantajli oldugu vurgulanmistir (14,38,39).

Y kromozom analizleri

Erkeklerde atasal soylar ayn1 Y-STR haplotiplerine
sahip oldugundan baba, ogul, kardes, amca ve atasal
kuzenler Y-STR analizleri ile ayirt edilememektedir
(40). Adli tipta erkek soyunun karakterizasyonu ve
babanin biyo-cografik atalarini belirlemede 6nemli
olan Y-SNP'lerin kesfi YND teknolojisi sayesinde
artis gostermistir (41). Ayrica, SNP’ler bozulmus
orneklerde STR lokuslarindan daha iyi sonug
vermektedirler. n milyondan fazla Y kromozomu
niikleotidi 13 kusaktan beri ayn1 atay1 paylasan iki
erkek birey arasinda YND teknolojisi kullanilarak
karsilastirilmis ve ayni atasal soydan gelen bu iki
erkek birey arasinda dort genetik farklilik tespit
edilmistir. Bu farkliliklarmm YND ile elde edilen Y
kromozomu diziliminin ayni ebeveynden gelen
karisik erkek ornekleri arasmda ayrim yapma
sorununu ¢ozebilecegi rapor edilmistir (42).

Biiyiik  olgekli su¢ arastirmalarinda  Y-STR
profilleme ile adli pedigri aragtirmalarina ihtiyag
bulunmaktadir. Ciinkii yanhs eslestirilen birkag
lokusa sahip 2 Y-STR haplotipi oldugunda,
YSTR'lerin yiiksek mutasyon oranindan dolay:
onlarin ayni erkek soyundan olup olmadigim
belirlemek zordur. Qian vd. (2017) tarafindan
gerceklestirilen bir calismada arastiricilar YND
teknigi ile kapiller elektroforez ve pirodizileme
tekniklerini beraber kullanmiglardir ve bu iki
teknigin YND’ye eklendigini ifade etmek icin
“YND+"” terimi ile tanimlamislardir. Bu ¢alismada
Y kromozom belirtecleri “YND+" ile dizilenmistir.
Calismaninsonucunda adli pedigriarastirmalarinda
YND+ teknolojisinin devrim yaratacagi on
gorilmiistiir (43).

Kimerizm tespiti

Insan viicudunun her hiicresinde ayn1 DNA profili
bulunmaktadir. Fakat bazen ayni bedende farkl
DNA profiline sahip hiicreler bulunabilmektedir.
Bu durum kimerizm olarak adlandirilmaktadir.
Kimerizm genetik olarak stabil bir karisimdir (19).
Cogukimerikbireyinbazilokuslarindaikialeltasimasi
gerekirken {i¢ ya da dort alel tasidig1 rapor edilmistir.
Bu nedenle de ayni1 bedende farkli DNA profiline
sahip olan kimerik bireylerin adli rutin otozomal STR

analizleri ile kimliklendirilmesi olduk¢a sorunludur.
Boylece, ayni bedende farkli DNA profiline sahip
bir birey suglu oldugu halde serbest birakilabilir.
Ayrica kemik iligi nakli sonrasinda bir hasta kimerik
bir bireye doniigebilir. Yapay kimerizm olarak
adlandirilan bdyle durumlarda sug ile herhangi
bir baglantis1 olmadig1 halde birey suglu olarak
yargilanabilir. Kimerizm tespiti polimorfik genetik
belirtegler ve onlarin trtinlerindeki farkliliklarn
belirlenmesi ile gerceklestirilmektedir. Ancak bu
yontemlerle kimerik bireylerin ayirt edilmesinde
zorluklar yasanmaktadir. YND yo6ntemi, geleneksel
kapiller elektroforeze gore adli ve klinik 6rneklerde
kimerizm testi icin daha hassas, giivenilir, daha
fazla bilgi verici ayn1 anda daha biiyilk numune
gruplarinin ¢alistirilmasina izin veren, tekrarlanabilir
ve analiz siiresi ile maliyeti azalmis bir alternatif
olarak diistiniilmektedir (19, 44).

Mitokondriyal DNA analizleri
Insan hiicrelerinde c¢ekirdek icerisinde bulunan
genomik DNA disinda, mitokondriler igerisinde

ekstra  kromozomal  genetik materyal de
bulunmaktadir  (45). Bu genetik materyal
mitokondriyal DNA (mtDNA) olarak

adlandirilmaktadir. mtDNA kiigiik boyutlu olmasi,
dokudan dokuya sayismin degismesi, daha hizl
evrim gecirmesi, coklu kopya sayisi, anneden miras
olmasi, yiiksek mutasyon orani1 ve rekombinasyon
azhg gibi Ozellikleri nedeniyle diisiik miktarda
DNA iceren veya anne soyunun aragtirilmasi
gereken vakalarda yararh bir adli biyoloji aracidir
(2, 5, 7, 45, 46). Ornek miktarinin incelemeye izin
vermeyecek derecede az oldugu ve/veya niikleer
DNA 6rneginin asir1 derecede bozuldugu biyolojik
orneklerden mtDNA elde etme ve dolaysiyla
soy bagi hakkinda bilgi sahibi olma olasiligi daha
yliksektir (45,46). Ayrica, mtDNA analizleri, antik
DNA aragtirmalari, kayip sahislarin tespiti, afetlerde
viicut biitiinliigii bozulmus faili mechul bireylerin
kimliklendirilmesi, kriminal olaylara karismis
bireylerin kimliklendirilmesinde veya tek yumurta
ikizlerinin ayirt edilmesinde de kullanilmaktadir (2,
45, 46).

Adli mtDNA analizleri, giderek daha fazla kullanimi
ile bir¢cok iilkedeki adli arastirmacilar ve kolluk
kuvvetleri tarafindan tercih edilen bir yontem haline
gelmektedir. Otto-von-Guericke Universitesi Adli
Tip Enstitiisiinde (Almanya) gerceklestirilen bir
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calismada, arastirmacilar cilt hiicrelerinin asinmasi ya
da dokunmayla olusan izlerin adli mtDNA analizi ile
tiplendirilmesini amaglamislardir. Bu galismada bes
bogma aleti sorusturmasi, 10 atesli silah yaralanmasi
vakalar1 ve bir de intihar vakasinda arastirma
yapimistir. Calismanin sonucunda bogma aleti
olarak kullanildig1 belirlenen kablolarin tizerinde
hem magdurun hem de siiphelinin mtDNA'lar1
belirlenerek iki cinayet vakasi ¢oziilmiistiir. On atesli
silah yaralanmasi vakalarinin sekizinde yine mtDNA
analizleri ile silahlar ve kullaricilar1 giivenilir bir
sekilde eglestirilmistir. Ayrica silah kullanicilarinin
mtDNA’sinin  ateslemeden bile silah
kartuslarinda tespit edilebilecegi rapor edilmistir.
Son olarak intihar vakasinda ise intihar notundaki
silme izlerinde yapilan mtDNA analizi ile intihar
kanit1 saglanabilmistir (47). Savunma avukatlari
miivekkillerinin
olabilecek bir analiz olmasi nedeniyle mtDNA
analizini giderek daha fazla talep etmektedirler (2).

sonra

temize c¢ikarilmasma yardima

Bir hiicre, doku veya bireyde bir arada bulunabilen
farkli mitokondriyal genotipler, heteroplazmi
olarak tanimlanmaktadir (48). Insan mtDNA
heteroplazmisi yaygindir ve adli mtDNA analizinde
heteroplazminin tespiti Onemlidir (7). mtDNA
heteroplazmisi, adli
performansini etkileyen faktorlerden biridir (2).
Heteroplazmi mitokondriyal genom diizeyinde
de saptanmigtir (7). Mitokondriyal heteroplazmiyi
tespit etmek igin YND teknikleri kullaniminin
ylksek dogruluk ve hassasiyet, yiiksek verim,
diisiik maliyet ve basit operasyon gibi avantajlar
bulunmaktadar (7, 48).

mitokondriyal analizlerin

Dizi analizleri ile mtDNA’daki ¢ok degisken bolge
1 (Hypervariable Region 1, HVI) ve cok degisken
bolge 2 (Hypervariable Region 2, HVII) olarak
isimlendirilen, iki dizinin identifikasyon i¢in uygun
olduklar: tespit edilmistir (5). Giiniimiizde de
adli mtDNA analizleri ile genellikle cok degisken
bolgeler i¢indeki polimorfizmler analiz edilmektedir.
Ancak mtDNA’nin genetik bir haplotip belirteci
olarak kullanilabilmesi ve kimliklendirmenin ayirt
edici giicliniin arttirilmas:1 amaciyla ek polimorfik
lokuslarin belirlenmesi 6nem arz etmektedir. Bu
nedenle, YND teknolojilerinin mitokondriyal dizi
analizine biiyilik dlciide yardimci olma potansiyeli

bulunmaktadir (7).  Bulgularin  ¢ogunlukla

bozulmus olmasindan dolay:, kayip sahislarin
kimliklendirilmesinde mtDNA kullamilmaktadir.
Sanger dizileme ile karsilastirildiginda yeni nesil
dizileme teknolojilerinin basaris: artmaktadir ve bu
bagarili sonuglar kayip sahislarin kimliklendirilmesi
icin YND teknolojilerinin adli rutinde kullanilma
olasihigmi artiracaktir. MtDNA analizinde, DNA
fragmanlarinin kapiller elektroforez ile ayrildig:
Sanger sekanslama yontemi siklikla kullanilmaktadir
(49, 50). Yontem etkili olsa da emek, zaman ve maliyet
acisindan verimsizdir. Ayrica geleneksel yontem ¢ok
degisken bolge ve kontrol bolgesi ile smirhidir. Cok
degisken bolgelerde bireyler arasindaki gesitlilige
ragmen, ortak haplotiplerle karsilagildiginda, bu
yontem yine de farkli maternal soylar arasinda
ayrim yapmakta basarisiz olabilmektedir (51, 52).
Mitokondriyal genomun sekanslanmasina imkan
saglayan YND teknolojisi ile bu smurhlik agilabilir
(53).

Adli
analizlerinde

orneklerde gerceklestirilen mtDNA
heteroplazmi kontaminasyon
riskinin ¢ok yiiksek olmasi gibi sorunlara ragmen
calismalarinda mtDNA
dizi analizi karsilastirmalarmin giivenilir bir arag
oldugu kabul gormiistiir.
yapilacak daha fazla calismayla coziilebilecegi 6n
goriilmektedir. Ayrica mtDNA'min rutinde adli
amacl kullanulabilmesi igin belirli sayida 6rnek ile
bir referans veri tabani olusturulmasmin gerektigi
distiniilmektedir (45).

ve

insan kimliklendirme

Mevcut sorunlarin

Monozigotik ikizlerin ayirt edilmesi

Monozigotik (MZ) ikiz g¢alismalar1 adli bilimler
alaninda sicak bir konu olmaya devam etmektedir.
Her iki bireyde DNA dizisi tamamen aym
oldugundan, geleneksel genotipleme yaklasimlar:
olan STR, SNP, cinsiyet kromozomu STR analizleri
ile birbirlerinden ayirt edilememektedirler. Insan
mtDNA’sinin  yiiksek mutasyon orans,
SNP’lere sahip MZ ikizler arasinda ayrim yapmak
icin umut verici bir potansiyele sahiptir. YND
teknolojisi ile MZ ikizlerinin mtDNA genomlarindaki
kiiciik farkliliklar1 karakterize etmek miimkiindiir
(2). Weber-Lehmann vd. (2014) MZ ikizlerde
nadir mutasyonlarm YND ile tanimlanabildigini
belirtmislerdir. Boylece adli bir olayla (babalik
davalarivedigeradlivakalar)iliskiliMZ ikizlerin hizl
ve giivenilir bir sekilde ayirt edilmesi YND teknolojsi

nadir
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sayesinde miimkiin hale gelmistir (54). Yapilan baska
bir ¢galismada MZ ikiz baba adaylarindan hangisinin
baba oldugunu belirleyebilmek i¢in Illumina Hiseq
2000 sistemi kullanilmistir. Biyoinformatik analizler,
5 adet SNP’in baba ve ¢ocugunda oldugunu, fakat
babanin ikizinde olmadigini gostermis ve babalik
tayini yapilabilmistir (8).

Epigenetik

DNA dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin
genin ifadesinde ortaya ¢ikan kalitsal degisiklikler
epigenetik olarak adlandirilmaktadir. Son yillarda
geligkili olgularin aydinlatilmasinda DNA profil
analizinin yan1 sira epigenetik profil arastirilmalar:
da dikkat ¢ekmektedir. Adli olgularin ¢oziimiinde
YND teknolojisi kullanilarak epigenetik belirtecler
belirlenmeye baslanmistir. Bu analizlerden elde
edilen sonuglarin tahmin kesinligi diigtiktiir ancak
analizlerin gelistirilebilecegi ©6n goriilmektedir.
Bu nedenle, adli bilimler alaninda yeni epigenetik
gostergelerin igin  kapsaml
arastirmalara ihtiyag duyulmaktadir (55).

belirlenebilmesi

DNA ornekleri iizerindeki epigenetik belirtegler
(DNA  metilasyon analizleri, —mikroRNAlar)
kisilerin yasam stilleri ve fenotipik 0zellikleri
(kisinin yas1, agirhigi, deri rengi, yiiz tipi ve viicut
sekli gibi) hakkinda bilgi vermektedir (18). Bu
nedenle de epigenetik analizler viicut sivilarinin
kimliklendirilmesinde ve diger adli uygulamalarda
olaylarm ¢6zlimii icin destekleyici bilgiler verebilme
potansiyelleri ile 5nem tagimaktadar.

DNA metilasyonu

En sik galisilan epigenetik mekanizma olan DNA
metilasyonu, adli agidan potansiyel olarak birgok
ipucu saglayabilecek bir analizdir (18). DNA
metilasyon profillemesi biyolojik sivi ve doku
orneklerinin belirlenmesinde, MZ ikizlerin ayurt
edilmesinde, DNA kimlik belirlemede, ve yas tayini
gibi adli uygulamalarda yeni analiz alternatifleri
sunmaktadir. Bircok c¢alismada DNA metilasyon
analizlerinin diigiik miktarda ornek varliginda
bile tekrarlanabilir ve gilivenilir sonuglarin elde
edilmesini sagladig1 gosterilmistir (55).

Adli yas
analizleri oldukca Onemli bir konudur. Yapilan

kimliklendirme tahmin

yapilirken

bir c¢alismada kisinin profilinin
zamanla degistigi icin metilasyon analizlerinin yas
tahmininde kullanilabilecegi belirtilmistir (56). DNA
metilasyonu dokuya ozgiidiir. Doku veya viicut
stvilarma ait DNA'larin genom boyunca metilasyon
bolgeleri dizilenerek yas tahmini yapilabilmektedir
(57). Yapilan bir ¢alismada kan 6rneginden DNA
metilasyon modellerini kullanarak yasin hassas ve
dogru tahminini gergeklestirilmesi amaglanmistir.
Bu amagcla segilen 16 CpG bolgesinin metilasyon
durumlarin1  6lgmek ic¢in Ilumina MiSeq YND
sistemi kullanilmistir. Elde edilen sonuglarin tahmin
kesinligi diisitk olarak rapor edilmistir ancak
analizlerin gelistirilebilecegi vurgulanmistir (8).

metilasyon

Li vd. (2013) 22 MZ ikizden 27.578 CpG alanindaki
DNA metilasyon durumunu igin
Ilumina Insan Metilasyon Boncuk Cip teknolojisini
kullanmistir ve MZ ikizler arasinda ayrim yapmayi
amaglayan epigenetik c¢alismalar igin potansiyel
hedef olan onemli ol¢iide metillenmis 92 CpG
bolgesini filtrelemislerdir (58). Yapilan calismalar
YND teknolojisine dayali epigenetik yaklagimlarin
MZ ikizlerinin tanimlanmasinda adli tipta oldukga
uygulanabilir  olmasmmin  muhtemel oldugunu
gostermektedir. Adli bilimlerde kullanilmaya
baslanan epigenetik belirtecler MZ ikizleri ayirt
etmek, doku tipini tahmin etmek ve bir DNA
dondriiniin yasini dogru bir sekilde belirlemek icin
adli arastirmalarda kullanilabilir (8).

incelemek

Mikro RNA analizleri

MikroRNA  (miRNA)lar, yaklastk 20-24
uzunlugunda olan kisa kodlanmayan RNA’lardir.
Bu kiiciik kodlanmayan RNA’lar, DNA kodunu
degistirmeksizin gen ifadesinin diizenlenmesinde
onemli rollere sahiptir ve bir¢ok hiicresel isleyiste
diizenleyici olarak gorev alirlar (59, 60). MiRNAlar
dokuya 0Ozgii her dokuda
farkli gen ifadesine sahiptirler (7). Dokuya 06zgii
sentezlenmelerinedeniyle doku tiirtiniin belirlenmesi
veviicut parcalarinin kimliklendirilebilmesine olanak
saglarlar. Ayrica miRNA’lar kiigiik boyutta olmalar:
nedeniyle degredasyona daha direnglidir. miRNAlar
bu 6zellikleri sayesinde bozulmus numuneler veya
karismis biyolojik sivilarin ayirt edilmesinde degerli
biyobelirteglerdir (8). Adlibir olayda siipheli-magdur
ve olay yeri arasindaki baglantinin tespitinde ve

nt

sentezlenirler ve
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olaylarin meydana gelis sirasinin belirlenmesinde,
olay yerinden elde edilen viicut sivisin dogru
tanimlanmast  ve  kimliklendirilmesi  oldukca
onemlidir. Giincel calismalar en cok miRNA ile viicut
sivisl tanimlamasina odaklanmistir. MiRNA'lar adli
aragtirmalarda geleneksel yoOntemlerin yani sira
oldukca destekleyici ve bilgi saglayici belirtegler
olabilirler. Ozellikle geleneksel yéntemlerle elde
edilen sonuclarin yetersiz oldugu durumlarda,
gelecekte miRNA biyobelirteclerinin kullanilmasiyla
dogru sonuglar elde edilebilir (61). MiRNA'lar adli
biyobelirtecler olarak heniiz rutin adli analizlerde
kullanilamamaktadir. Gelecekte yapilacak kapsamli
calismalar ile miRNA’larin adli biyobelirte¢ olma
potansiyelleri bulunmaktadir (62).

YND son yillarda miRNA profilleme igin ilgi ceken
bir metot olmugtur. YND teknolojisini kullanarak,
milyonlarca miRNA dizisi analiz edilebilir. MiRNA
profilleme ile arastirilan Ornekteki farkli miRNA
ifadelerinin belirlenmesi ve islevi bilinmeyen bir
¢ok miRNA'nin kesfedilmesi miimkiindiir. YND
ile miRNA profilleme viicut sivi ve dokularmnin
tanimlanmasi, 6lim zamanimn belirlenmesi (PMI,
Post Mortem Interval), biyolojik lekelerde yas tayini,
normal ve patolojik gen ekspresyonlar1 arasmdaki
farkin ortaya ¢ikarilmas: da dahil olmak {izere adli
analizler icin de giiclii bir ara¢ olma potansiyeline
sahiptir (8,63,64). Hanson vd. (2015) tarafindan
gerceklestirilen bir calismada, adli aragtirmalarda
biyolojik siv1 ve dokularin tamimlanabilmeleri igin
YND teknolojisi ile multipleks miRNA biyobelirteg
paneli olusturulmasi amaglanmistir. YND temelli
bu panel tiikiiriik, kan, semen, vajinal sekresyonlar,
menstrual kan, deri vb. 6rneklere spesifik ¢ok sayida
gen bolgelerini icermektedir. Calismanin sonucunda
YND'nin  viicut sivilarmin  tamumlanmasinda
hassas bir teknik oldugu ve gelecekte bir DNA
profilinin belirli bir viicut sivis1t veya dokusuyla
iliskilendirilmesine temel olusturabilecegi rapor
edilmistir (11). Ozellikle cinsel saldir1 vakalarinda
bilgi veren vajinal sekresyonun tanimlanmasi ve
menstrual kan/venoz kan ayrimimnda miRNA'larin
kullanim potansiyellerinin arastirilmasi, viicut sivisi
kimliklendirilmesialaninda yapilan ¢alismalardandir
(61). I¢ organ dokusunun magdurdan faile, sug
aletine ya da olay yerine aktarilabilme olasilig:
bulunmaktadir. Bu nedenle miRNA’lar ile organ
dokusunun tanimlanmasi 6zellikle siddet igerikli

suglarim arastirilmasida énemli rol oynayabilir (61).
Tam vd.nin (2014) ¢calismasinda hem dondurulmus
hem de parafine gomiilii dokulardan YND ile
yliksek dogruluk ve hassasiyette miRNA profilleme
yapilabilecegi gosterilmistir (65). Noren-Hooten
vd. (2010) hem geng (yaklasik 30 yasinda) hem de
yash (yaklasik 64 yasinda) olan calisma grubunda
800 miRNAnin profilini ortaya ¢ikarmislardir. Bu
calismanin sonucunda yasla birlikte miRNA'larin
¢ogunlugunun ekspresyonlarimin azaldigr rapor
edilmis ve miRNA ekspresyon degisikliklerinin
dondr yasmin bir indikatdrii olma potansiyeline sahip
olabilecekleri ve adli kimliklendirmede destekleyici
bilgiler verebilecekleri gosterilmistir (66).

MiRNA analizlerinde bazi1 zorluklar bulunmaktadir.
miRNA  ekspresyonu  sicaklik, dehidrasyon,
radyasyon ve diger faktorlerden etkilenebilmektedir
(62). Her adli analizde oldugu gibi bozunmus ve/
veya karigtk numuneler miRNA analizinde de
en zorlu konudur. Organ hasarlar1 sonucunda
miRNA’larda diizensizlikler meydana gelebilir.
DNA hasari, transkripsiyonel seviyede miRNA
ifadesini degistirebilir. Bugiine kadar DNA hasarinin
miRNA gen ifadeleri {izerine etkisi hakkinda
yeterince bilgi elde edilememistir (61). YND ile
miRNA’larin analizlerinde bir baska zorluk YND
teknolojisinin geleneksel ydntemlere goére daha
maliyetli olmasidir. Maliyet sorununa paralel olarak
RNA profilleme konusundaki uzmanhik DNA
profillemeye gore yetersizdir. Gliniimiizde miRNA
ekspresyonlarmin belirlenmesinde yaygmn olarak
Real-Time PCR (RT-qPCR) kullanilmaktadir ancak
uygun kosullar saglandiginda bu yontemin yerini
YND teknolojileri alabilecektir. Birgok miRNAnin
islevi heniiz kesfedilmemistir ve bu konuda YND
teknolojisi faydali olabilir. Sonug olarak, adli miRNA
analizi hentiz baslangic asamasindadir. miRNA
tabanli yontemlerin adli rutinde uygulanabilmesi i¢in
calismay1 engelleyen potansiyel zorluklarin ortadan
kaldirilmasi ve daha fazla dogru standardizasyon ve
validasyon ¢alismalarinin yapilmasi gerekmektedir.

Mikrobiyota analizleri
Mikrobiyota

ekosistemlerde
tamamin ifade etmektedir. Bu mikroorganizmalarin
genomu ise ““mikrobiyom” olarak adlandirilmaktadir
(67). Adli 6rneklerden mikrobiyomun belirlenmesi

farkla
mikroorganizmalarin

terimi, insan viicudunda

bulunan
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kisinin son faaliyetlerini, 6liim sonras1 gecen zamani
ve cografi konumunu belirlemede yardimc: olabilir
(9,10). Insan mikrobiyom projesi (2012) ile bir
bireyin viicudunun belirli bélgelerindeki mikrobiyal
gesitliligin bireyler arasinda benzer oldugu ortaya
¢ikmustir. Bu sayede elde edilen bir 6rnegin kaynagin
belirlemek miimkiin olabilir (9).

Insanlar  bireysel  olarak  benzersiz  cilt
mikrobiyotasina  ev  sahipligi =~ yapmaktadir
ve  mikrobiyom izleri deriden yiizeylere

aktarilabilmektedir. Ancak parmak izinden farkl
olarak hem konakc¢ida hem de yiizeylerde kalan
mikrobiyal izler zamanla degismektedir. Bu nedenle
de mikrobiyom izleri potansiyel adli degere sahip
olsa da adli kimliklendirme amacl kullanilmasinda
halen bir c¢ok zorluk bulunmaktadir (68).
Kimliklendirme amaciyla insan mikrobiyomunda
ozellikle deri mikrobiyotas1 dikkat g¢ekmektedir.
2020 yilinda yapilan bir ¢alismada insan kimlik
tespitinde Corynebacterium, Propionibacterium ve
Rothia cinslerine ait 22 tiirtin cilt mikrobiyotasina
gore %92 dogrulukla kisinin kimliklendirilmesinde
kullanilabilecegi rapor edilmistir (69). Yapilan diger
calismalar ise insan derisi mikrobiyomundaki giinliik
degisimin, mikrobiyomdan bireyleri tanimlamada
dogrulugu azaltabilecegini gostermistir (68, 70).
Dolayisiyla viicut yilizey mikrobiyomunun bireysel
karekterizasyonu igin gen seviyesinde daha fazla
¢alismaya ihtiya¢ bulunmaktadir (70).

Mikrobiyota analizleri, YND ile yapilabilecek
adli uygulamalardan bir digeridir. YND, adli
veya epidemiyolojik arastirmalar icin mikrobiyal
patojenlerin  tiplendirilmesinde tiim  genomu
hizli, hassas ve oldukga giivenilir bir sekilde
dizileyebilmektedir. YND ile herhangi bir érnekteki
farkli bakteriyel takson ve suslar1 belirleyerek
mevcut mikrobiyal popiilasyonu belirlemek olasidir
(71). Benschop vd. (2012) tarafindan adli 6rneklerde
mikroplarin vajinal kokeni gosterip gostermedigini
arastirmak amaciyla yapilan bir c¢alismada, 240
klinik servikal swap 6rnegi kullanilarak YND teknigi
ile vajinal mikrobiyal flora analizi yapilmistir.
Bu calismada arastiricilar 338,184 dizi okumasi
sonucunda 1,619 farkl dizi tespit etmislerdir ve adli
arastirmalarda insan vajinal mikrobiyal floranin
YND teknigi ile belirlenebilecegi konusunda
fikir saglamislardir (72). YND teknolojisi ile elde

edilecek yiiksek kaliteli bir adli mikrobiyal veri
tabaninin biyolojik teror olaylarinin hizli ve dogru
bir sekilde tespit edilmesine yardimci olabilecegi
dustintilmektedir (7).

Hayvan ve bitki tiirlerinin tayini

Adli bir olayda hayvana ait biyolojik materyal (kan,
salya, kil gibi) saldirgan/magdur {izerinde tespit
edilebilmekte veya saldirgan/magdura ait deliller
hayvana ait biyolojik materyalde saptanabilmektedir
(73). Niikleer DNA ve mtDNA {izerindeki molekiiler
belirtecler ve molekiiler teknolojiler kullanilarak
hayvanlarin kimliklendirilmesi yapilabilmektedir
(74). 2004 yilinda ABD'nin Missouri eyaletinde
gerceklesen bir cinayet vakasmin ¢oziimiinde evde
bulunan kediler iizerinde gerceklestirilen mtDNA
analizinden yararlanilmistir (75).

Kacak hayvan avlama vakalar1 ve nesli
tilkkenmekte olan tiirlerin ticaretini arastiran polis
sorusturmalarinda hayvan ve bitki analizleri 6nemli
bilgiler saglamaktadir. Gida endiistrisinde satisa
sunulan etlerin hangi hayvan tiirtine ait olduklarinin
belirlenmesi yine hayvan DNA analizleri ile
(76).
insan  kalintilarmin, olmayan
kalmtilardan ayirt edilebilmesi icin de hayvan

analizlerinden yararlanilmaktadir (77).

miimkiindiir Ayrica arkeolojik kazilarda

bulunan insan

Tiir belirlemeye yonelik ¢ogu DNA tipleme
yontemi su anda tek tiir igin tiire 6zgli primerlerin
kullanildigr PCR amplifikasyonuna dayanmaktadir.
Ancak primer bir tiir bilgisinin olmadigi durumlarda
tiir tayini yapmak zordur (78, 79). Adli bilimciler bu
durumla siklikla karsi karsiya kalmaktadir. YND
teknolojisinin gelisimi ile gerceklestirilen bircok
calismada tiirlerin DNA dizileri belirlenmistir (7).
YND teknolojisinin adli bilimlerde kullanimi ile
hayvan ve bitki tiirlerinin tayini ¢ok daha kolay ve
hizl bir sekilde gergeklestirilebilir. Cheng vd. (2014)
tarafindan gerceklestirilen bir c¢alismada, YND
yontemiyle bitkiler ve hayvanlar uygun maliyetli ve
basarili bir sekilde tanimlanmuistir (80).

Soy calismalari ve fenotipik ¢cikarimlar

Arkeolojik kazilardan elde edilen ileri derecede
bozulmus ve analizi zor 6rneklerde, YND teknolojisi
ile biyolojik 6rnege ait DNA dizilenerek soy ve

fenotipik ¢ikarimlar yapilabilmesi miimkiindiir
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(7). Insan genomuna ait bilgiler etnik koken gibi
kisisel Ozellikler, fiziksel ve fizyolojik Ozellikler
ve yas hakkinda fikir verebilir (2,7). STR’ler ve
SNP’ler, adli kimliklendirme ve soy tayininde
yaygin olarak kullanilmaktadir. Ornegin 2004
Madrid tren bombalamalarinda, siiphelilerin kaynak
popiilasyonu, popiilasyonun atalariyla ilgili 34
otozomal SNP kullanilarak cikarilmistir (81). Diger
calismalar SNP’lerin %90 dogrulukla iris ve sag
renkleriyle yakindan iliskili oldugunu bildirmistir (7).

Bir bireyin fiziksel goriiniisiinii tahmin etmekte
kullanilan ve belirli fiziksel 6zelliklerle iliskili SNP’ler
fenotipik bilgilendirici SNP (phenotype informative)
olarak isimlendirilir. Bir bireyin dis goriiniisiiniin
SNP’leri kulllanarak belirlenmesi ise adli DNA
fenotipleme olarak tanimlanmaktadar (82). SNP’lerin
STR’lere gore boyutlar: daha kisa, mutasyon oranlari
daha diisiik ve analizlerinin yorumlanmasi daha
kolaydir. Mutasyon oranlarinin  diigiik  olmasi
sayesinde SNP’ler nesiller boyunca sabit olarak
kalitilir. Bu oOzellikleri sebebiyle atasal iliskiler ve
fenotip tahmin calismalarinda uygun belirtecler
haline gelmislerdir (83). Tiim genom analizi
calismalariyla (GWAS) birlikte SNP’ler kullanilarak
genis popiilasyonlarda belirli fenotipik o©zellikler
tespit edilebilir hale gelmistir. Fakat GWAS'ta
¢oklu analiz (multiple testing) ve popiilasyon yapisi
(population stratification) nedeniyle yanlhs tahmin
ihtimali bulunmaktadir (84,85). GWAS disinda,
belirli fenotipik 6zellikleri belirlemeye yonelik kitler
de gelistirilmigtir. G6z renginin (mavi/kahverengi)
belirlenmesi igin 6 SNP’i hedefleyen Iris Plex ¢oklu
genotipleme assayi bunlardan biridir (86). Iris
Plex'in gelistirilmesiyle hem goz rengi hem de
sa¢ rengi tahmininde kullanilan HIrisPlex assayi
iiretilmistir (87). Bu iki assayin ve YND teknolojisinin
birlestirilmesi ile sag, gz ve ten rengi tespitinde
kullanilan HIrisPlex- S sistemi de gelistirilmistir (88).

Fenotipik 6zelliklerin bircogu ¢coklu genler tarafindan
kontrol edilir. Bu nedenle, ¢ok sayida SNP’in es
zamanli olarak analiz edilmesi gerekmektedir.
SNP’lerin ¢ogunlukla bialelik olmasi nedeniyle
ayrim giicli multialelik olan STR’lerden daha azdur.
50 SNP ancak 13 STR kadar bilgi verici olabilir;
tek STR'min ayrim giicii 4-5 SNP’e esdegerdir
(89,90). Fenotipik 6zeliklerin hem genotip hem de
gevresel faktorlerden etkilenmesi nedeniyle adli

DNA fenotiplemenin smirhiliklar1 bulunmaktadir.
Ornegin erkeklerde kellik ya da agik tenli birisinin
bronzlasmasi kisinin bugtinkii goriiniisiiniin genotip
yoluyla belirlenmesinde engel teskil edebilmektedir
91).

[llumina ve Verogen tarafindan MiSeq FGx sistemiyle
birlikte calisacak adli amach kitler tasarlanmustir.
Bunlardan ForenSeq DNA Signature Pret Kkit,
iginde 22 fenotipik SNP’i de iceren 231 belirteci es
zamanli olarak analiz etme imkani sunmaktadir.
Akrabalik  calismalarma  yonelik  gelistirilen
ForenSeq Kintelligence kit de, yine 22 fenotipik SNP
ile birlikte 165 belirteci es zamanli olarak analiz
edebilmektedir. YND teknolojileri artmis hassasiyet,
yliksek verim ve ¢oklu belirtecleri es zamanli olarak
analiz etme gibi avantajlara sahiptir (92). Fenotipik
calismalar genellikle geleneksel STR analizi sonrasi
yapimaktadir. Bu nedenle, fenotipik c¢alismalarda
kullanmak i¢in az miktarda 6rnek kalmaktadir. YND
teknolojilerinin 6nemli avantajlarindan biri, ok
sayida belirteci az miktardaki biyolojik drnekten eg
zamanli analiz edebilmesidir (93).

YND teknolojisi ile sadece STR profilleme igin

tekrar sayilarmin analizi yapilmamakta aym
zamanda SNP’lerin analizi ile fenotip ve atasoy da
belirlenebilmektedir (16). Yakin zamanda gelistirilen
kitler ve paneller ile cok sayida SNP, YND teknolojisi
ile analiz edilebilmekte ve edinilen bu bilgi adli
(FIGG: forensic

genetic genealogy) analizlerinin genetik bilesenini

arastirmact  soy investigative
olusturarak bu alanda bilgi patlamasmna katkida
bulunmaktadir. SNP'leri kullanan FIGG ile akrabalik
gibi biyolojik iligkiler yaklasik 9 jenerasyona kadar
¢oziilebilmekte ve bu yogun bir SNP verisinin
kullanimryla miimkiin olmaktadir (94).

YENi NESIL DIiZILEME TEKNOLOJiSiNiN
DEZAVANTAJLARI

Mevcut adli analizleri destekleyebilecek {istiinliiklere
sahip olan YND teknolojilerinin laboratuvar
uygulamalarinda bazi zorluklar yasanmaktadir.
Validasyonu saglanmis gii¢lii kitlerin olmamasi,
ekipman maliyetleri, validasyon ve optimizasyon
calismalari, kiitliphanelerin hazirlanmasi, hata oran,
veri isleme ve analiz siirecleri, analistlerin egitimi
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ve ayrica STR lokuslarinin yeniden isimlendirilmesi
gibi zorluklar YND yonteminin adli arastirmalarda
kullanilmasini sinirlandirabilmektedir. Bu
yontemle c¢alismanin kolaylasmasi igin ydntemin
maliyetinin giderek diigiiriilmesi ve otomasyonun
YND yo6ntemine uyarlanmas: gerekmektedir. Hem
arastirmacilarin hem de ticari firmalarin YND
yontemi ile ilgili yapacaklar1 Ar-Ge calismalari
YND yonteminin adli bilim laboratuvarlarinda daha
siklikla kullanilmasina olanak saglayacaktir (8, 95).

SONUC
DNA profilleme, adli kimliklendirme
arastirmalarinda en fazla kullanilan en giivenilir
yontemlerden biridir (96). Bu amagla tim

diinyada kullanilan altin standart otozomal STR
analizleridir. Baz1 zor vakalarda X-STR ve Y-STR
analizleri ya da mtDNA analizlerinin yapilmas: da
gerekebilmektedir. Adli biyoloji laboratuvarlarinda
adli vakalarin c¢odzlime wulastirilmas: igin viicut
sivilart da kimliklendirilebilmektedir. Bu amacla
son yillarda epigenetik degisikliklerin analizi
giindeme oturmustur. Tiim bu analizlerin yetersiz
kalabildigi adli vakalar da olabilmektedir. Bu tiir
vakalarin aydinlatilmasinda YND teknolojilerinin
kullanilabilecegi uzman adli bilimciler tarafindan
kabul goérmiistiir. Bu nedenle de, son yillarda
hizla gelismis ve bir¢ok adli arastirmaci igin ceza
sorusturmalarinda fail ya da magdurun DNA
profilinin ¢ikarilmas1 ve kayip kisilerin ya da toplu
afet kurbanlarmin kimliklendirilme islemlerinde
onemli bir analitik ara¢ haline gelmistir (8,11).

Yeni nesil dizileme ile kisilere ait tiim genom
dizilimleri ortaya cikarilip kayit altina alinarak,
olusturulan genom bankalar1 adli kimliklendirme
amaciyla kullanilabilir. Toplu can kayiplarinin
yasandig1 ve kimliklendirme ¢alismalarinin ¢ok hizl
yapilmasi gerektigi afetlerde YND teknolojileri ile
hizli sonug elde edilebilir. Kimliklendirme i¢in adli
bir veri tabani olusturmamizi saglayacak bu teknik,
gelecekte molekiiler bir gorgii tanig1 olarak hizmet
verebilir. Tek bir testle tiim genom veya tiim ekzonlar:
dizileyerek arastiricilara genetik varyasyonlarm tiim
araligini inceleme olanagi saglayan bu teknoloji, adli
bir olayin ¢oziimlenmesinde giiclii bir arag¢ olarak
kullanilabilir.

YND teknolojisi daha hizli ve kolay uygulanabilen
ozellikleriyle klasik Sanger’den daha yiiksek verim
kapasitesine sahiptir (12,46). Yeni nesil dizileme
teknolojisinin en biiyiik avantajlarindan biri, hem
otozomal hem de cinsiyet kromozomlar: tizerindeki
birden fazla STR lokusunun eszamanli tespitini,
mitokondriyal genom polimorfizmlerinin analizini
ve adli sorusturmalar icin 6énemli bilgiler saglayan
soy, fiziksel ve psikolojik 6zelliklerle ilgili SNP’lerin
tek bir testle tanimlanmasini miimkiin hale getiriyor
olmasidir (7). Ayrica, insan genomunda sik ve
nadir goriilen varyasyonlarin degerlendirilmesi de
YND teknolojileri ile miimkiin hale gelmektedir
(22).  Sonug¢ olarak, YND teknolojilerinin
belirtilen tstiinliikleri ile rutin analiz yapilan adli
laboratuvarlarda kapiller elektroforez temelli STR
analizlerini destekleyebilecek giiclii bir teknoloji
oldugu diistintilmektedir (8).
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