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Kimliklendirme ve Nesep Tayini İçin
Otozomal SNP Lokuslarının Belirlenmesi

ÖÖZZEETT  AAmmaaçç::  Son yirmi senedir adli kimliklendirmede kısa tekrar dizinleri [short tandem repeat
(STR)] lokusları kullanılmasına rağmen bozulmuş ve beklemiş eski biyolojik örneklerin tiplendi-
rilmesinde sorunlar yaşanmaktadır. Bu nedenle STR lokuslarına alternatif yeni polimorfik bölge-
ler keşfedilmiştir. Eski ve bozulmuş örneklerde son zamanlarda tek nükleotid polimorfizmi [single
nucleotide polymorphism (SNP)] lokusları tercih edilmektedir. SNP’ler, genomda tek bir nükleo-
tid değiştiğinde açığa çıkan DNA dizi varyasyonlarıdır. Bu çalışmanın amacı; adli bilimlerde kul-
lanımı giderek artmakta olan ve gelecekte STR lokuslarının yerini alacağı öngörülen SNP
lokuslarını laboratuvarımızda optimize etmek (deney koşullarını iyileştirmek) ve validasyon (ge-
çerli kılma) çalışmalarını yapmaktır. GGeerreeçç  vvee  YYöönntteemmlleerr:: Bu çalışmada, araştırmaya gönüllü ka-
tılmayı kabul eden 29 kişinin ağız içi sürüntüsü veya kan lekesi örnekleri kullanıldı. DNA
izolasyonu Fenol-Kloroform-İzoamil alkol ve QIAamp DNA Mini Kit kullanılarak yapıldı. Yirmi
dokuz otozomal SNP lokusununun belirlenmesi için minisekanslama tekniğine dayalı SNaPshot
kiti (Applied Biosystems) kullanıldı. Örnekler ABI 310 Genetik Analizör cihazında yürütüldü ve
analizi edildi. BBuullgguullaarr:: Yirmi dokuz SNP lokusunu optimize ettikten sonra validasyon çalışmaları
yapıldı. Bunun için; hassasiyet, tekrarlanabilirlik, kesinlik ve yeniden üretilebilirlik için labora-
tuvarlar arası karşılaştırmalar yapıldı. Araştırma sonunda 29 SNP setinin en uygun çalışma koşul-
ları belirlendi ve validasyon çalışması başarı ile gerçekleştirildi. Yirmi dokuz kişinin çalışılan 29
SNP bölgesine ait profilleri (genotipi) belirlendi. SSoonnuuçç:: Elde edilen sonuçlara göre 29 SNP seti ile
kişiler birbirinden ayrılabilir. Validasyonu tamamlanan 29 SNP lokusu adli laboratuvarlarda kim-
liklendirmede kullanılabilir.

AAnnaahhttaarr  KKeelliimmeelleerr:: Çok biçimlilik, tek nükleotid; adli genetik; polimeraz zincir reaksiyonu

AABBSSTTRRAACCTT  OObbjjeeccttiivvee:: The last 20 years, short tandem repeats (STRs) are used for identification in
forensic sciences. But it is not possible to get the whole genotype especially we confront degraded
and ancient samples. For this reason, alternative new STR loci polymorphic sites were discovered.
Recently single nucleotid polymorphism (SNPs) are being preferred to degraded and ancient sam-
ples. A single-nucleotide polymorphism (SNP) is a DNA sequence variation occurring when a
single nucleotide in the genome. The aim of this study is optimising and to validate SNPs loci in
our laboratory conditions so that these may be use to replace STR system in future. MMaatteerriiaall  aanndd
MMeetthhooddss::  In this study, parameters to test autosomal 29 SNP loci have been validated using sam-
ples of blood pattern or buccal swabs from 29 healthy induvidual. DNA was extracted using phe-
nol-chloroform-isoamyl alcohol method and QIAamp DNA Mini Kit method. Single base extension
reaction is done with SNaPhot minisequensing technic and subsequent detection with an ABI Prism
310 Genetic Analyzer. RReessuullttss::  After optimisation of the 29 SNP loci, validation study is performed.
We tested the sensitivity, reproducibility, presicion and external proficiency. We succesfully opti-
mized and validated autosomal 29 SNPs. We genotyped 29 indivudal for the described loci. CCoonn--
cclluussiioonn::  Obtained results shows that 29 SNP multiplex can be discriminate each person. These
validated 29 SNP loci can be used in forensic laboratories for identification.

KKeeyy  WWoorrddss::  Polymorphism, single nucleotide; forensic genetics; polymerase chain reaction
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imliklendirme ve soy tayininde kısa ardışık
tekrar [short tandem repeat (STR)] lokus-
ları yaygın olarak kullanılmaktadır. Ancak

son yıllarda DNA teknolojilerinin gelişmesiyle bir-
likte STR lokuslarına alternatif tek nükleotid poli-
morfizm [single nucleotide polymorphism (SNP)]
lokusları keşfedilmiştir.1,2 SNP’ler; mitokondriyal
SNP, Y-SNP, soya ait bilgi veren [Ancestry Infor-
mative Markers (AIMs)] ve fenotipik özelliklerin
belirlenmesi gibi pek çok alanda bilgi veren gene-
tik işaretlerdir.3

SNP lokuslarının STR lokuslarına alternatif ol-
masının nedeni, ileri derecede bozulmuş örnek-
lerde STR lokuslarına göre daha iyi sonuç verme-
leridir. Çünkü STR lokusları 300 bç (baz çifti)’den
daha uzun olduğundan bozulmuş örneklerde “poly-
merase chain reaction (PCR)” başarısız olmaktadır.
Bozulmuş biyolojik örneklerin DNA uzunluğu 150
bç’den daha küçük olduğundan STR lokusları ile
kimliklendirme yapmak zordur. Olay yerinden
toplanan eser miktarda ve bozulmuş biyolojik ör-
neklerde (kan lekesi, saç, kemik ve diş gibi) STR lo-
kusları ile tipleme yapılamadığı durumlarda SNP
lokusları ile kolaylıkla tipleme yapılabilmektedir.
SNP’lerin PCR ürünleri 100 bç’den küçüktür. Do-
layısıyla 300-400 bç uzunluğuna sahip STR lokus-
larından daha iyi sonuç vermektedirler.4,5. SNP’ler,
genomda STR’lerden daha yüksek sıklıkta bulu-
nurlar, daha kararlıdırlar ve çok düşük mutasyon
oranlarına sahiptirler (2x10-8 mutasyon/nesil).
Düşük mutasyon oranlarına sahip olmaları baba-
lık ve akrabalık tayinlerinde güvenilirliği arttır-
maktadır. Her bir SNP lokusu yalnızca 2 allele
sahiptir, yeterli yüksek ayrım gücüne ulaşabilmek
için çok sayıda lokus incelenmelidir. Rutinde kul-
lanılan 13 CODIS STR lokusuna eş ayrım gücü sağ-
lamak için yaklaşık olarak 50-60 SNP kullanılması
gerekmektedir.6-8

SNP’lerle ilgili teknoloji ve bilgi birikimi gün
geçtikçe artmakta, standardizasyon çalışmalarını
amaçlayan çok sayıda SNP panelleri yapılmakta-
dır.1,3,9-11 Beş adli laboratuvarın (The SNPforID
Consortium, www.snpforid.org) oluşturduğu bir
araştırma grubu, validasyon, polimorfizim, dizin-
leme, SNP tipleme teknolojileri ve bağlantı nokta-
larını inceleyerek 52 otozomal SNP setini tanım-

lamışlardır. Bu SNP seti; üç büyük toplum (Asya,
Afrika ve Kafkas) için polimorfik, bilinen genler-
den en az 100 kb (kilobaz) uzaklıkta, primer uzun-
lukları 62-115 bç aralığında ve heterozigotlukları
en yüksek olacak şekilde belirlenmiştir. Bu 52 SNP
lokusu tek bir PCR ile çoğaltılmakta ve PCR son-
rasında iki ayrı set (Auto1 ve Auto2) oluşturularak
minisekanslama tek baz uzaması [single base ex-
tension (SBE)] reaksiyonu ile tespit edilmektedir.11

Geliştirilen 52 SNP seti tüm dünyada kabul görmüş
ve standardizasyon çalışmalarıyla birlikte birçok
toplum verileri yayımlanmıştır.12-16 Bu çalışmada
SNPforID laboratuvarlarının adli bilimler için be-
lirlemiş olduğu 52 SNP setinin bir bölümü 29 SNP
lokusu (Auto2) çalışılmıştır.

SNP lokusları için pek çok analiz ve tespit yön-
temleri bulunmaktadır. Ancak adli bilimlere en
uygun olan yöntemi seçmek için bu yöntemlerin
hassasiyetleri, tekrarlanabilirlikleri, çoklu PCR
(multipleks) kapasiteleri, sonuç verme oranları,
maliyetleri ve gerektirdikleri cihazlar detaylı ola-
rak incelenmelidir. Belirlenecek SNP analiz ve tes-
pit yöntemi adli laboratuvarlarda kolayca uygula-
nabilmeli, yüksek doğrulukta, ucuz, hızlı ve basit
olmalıdır. DNA miktarlarının çok az olduğu ör-
neklerde bile sonuç verebilmelidir.10,17 Adli labora-
tuvarlarda en çok tercih edilen yöntem minise-
kanslama teknolojisi olup bunun için SNaPshot kiti
(Applied Biosystems) kullanılmaktadır. Yöntemin
en önemli tercih sebebi her adli laboratuvarda bu-
lunan PCR ve kapiller elektroforez cihazında uy-
gulanabilmesidir. SNaPshot yönteminin çoklu PCR
kapasitesinin yeterli olması, az miktarda DNA ör-
nekleri ile çalışılabilmesi ve kolay uygulanabilmesi
önemli avantajlarındandır. Ancak her bir SNP seti-
nin hazırlanmasında PCR ve minisekanslama reak-
siyonu için gerekli primer tasarımı, yoğunluğunun
belirlenmesi ve zaman alıcı olması yöntemin deza-
vantajıdır. Birçok adli laboratuvarda SNaPshot yön-
temi ile SNP çalışmaları yapılmıştır.7-9,18-22 Bu
çalışmada da laboratuvarımızda yöntemin avantaj-
ları ve dezavantajları değerlendirilerek minisekan-
slama, SNaPshot yöntemi tercih edilmiştir.

Bu çalışmanın amacı; gelişen teknoloji ile adli
bilimler alanında yeni geliştirilen SNP sistemlerini
optimize etmek ve validasyonunu yaparak toplum

Özlem BÜLBÜL ve ark. KİMLİKLENDİRME VE NESEP TAYİNİ İÇİN OTOZOMAL SNP LOKUSLARININ BELİRLENMESİ



Turkiye Klinikleri J Foren Med 2013;10(1) 9

çalışmaları için gerekli alt yapıyı oluşturmaktır.
Yirmi dokuz otozomal SNP lokusunu içeren bir set
oluşturularak Türkiye’deki Adli laboratuvarlarda
SNP kullanımını sağlamaktır.

GEREÇ VE YÖNTEMLER

Bu çalışmada biyolojik örnek olarak; miktarı bili-
nen 9947A kodlu pozitif kontrol DNA örneği (0,10
ng/μL) ve İstanbul Üniversitesi Adli Tıp Enstitüsü
Adli Moleküler Genetik Laboratuvarına başvuran
ve adli bilimler alanında bilimsel çalışmalar yapıl-
masına izin veren rastgele seçilmiş 29 kişiden alı-
nan ağız içi sürüntüsü (buccal swab) veya kan
lekesi kullanılmıştır. Çalışma ile ilgili İstanbul Üni-
versitesi Cerrahpaşa Tıp Fakültesi Etik Kurulundan
etik kurul onayı alınmıştır.

Çalışma yedi basamakta uygulanmıştır. Bu ba-
samaklar;

DNA izolasyonu,

DNA miktarının belirlenmesi,

PCR,

PCR ürünlerinin saflaştırılması,

SNaPshot reaksiyonu,

SNaPshot reaksiyon ürünlerinin saflaştırıl-
ması,

SNaPshot reaksiyon ürünlerinin ABI 310 ile
elektroforezi ve analizinin yapılmasıdır.

Validasyon çalışması için hassasiyet, tekrarla-
nabilirlik, kesinlik ve laboratuvarlar arası karşılaş-
tırmalar yapıldı.

DNA İZOLASYONU

DNA izolasyonu için iki farklı yöntem uygulandı.
Ağız içi sürüntü örnekleri Fenol-Kloroform-
İzoamil alkol yöntemi ve kurumuş kan lekesi ör-
nekleri QIAamp® DNA Mini Kit yöntemi ile izole
edildi.23 DNA miktarları spektrofotometrik veya
florometrik (Qubit™ dsDNA HS Assay Kit) yön-
tem ile belirlendi.

PCR

SNPforID Birliği’nin seçmiş olduğu 52 SNP-
Pleks’in bir kısmı olan (Auto2) 29 SNP (rs2831700.
rs873196, rs1382387, rs2111980, rs2056277,

rs1024116, rs727811, rs1413212, rs938283,
rs1979255, rs1463729, rs2076848, rs1355366,
rs907100. rs354439, rs2040411, rs737681,
rs2830795, rs251934, rs914165, rs10495407,
rs1360288, rs964681, rs1005533, rs8037429,
rs891700. rs1335873, rs1028528, rs1528460) PCR
ve SNaPshot primerleri kullanıldı. 25 mL’lik PCR
reaksiyonu için; 1X PCR buffer, 8 mM MgCl2, 10
mM dNTP karışımı, her bir primer için 0,01-0,17
mM ve 2U AmpliTaq Gold DNA polymerase (App-
lied Biosystems) kullanıldı. DNA örnekleri 1-10 ng
aralığında olacak şekilde sulandırıldı ve PCR karı-
şımına eklendi. PCR, 9700 (Applied Biosystems) ci-
hazında yapıldı. PCR döngüsü; 94°C’de 5 dakika
denatürasyon, 95°C’de 30 sn, 60°C’de 30 sn ve
65°C’de 30 sn olacak şekilde 35 döngü ve 65°C’de 7
dakikaya ayarlandı. PCR sonrası reaksiyona girme-
yen dNTP ve primerlerin uzaklaştırılması için Esc-
herichia coli Ekzonükleaz I (Exo I) ve Shrimp
Alkaline Phosphatase (SAP-Karides Alkalin Fosfa-
taz) kullanıldı. Bu işlem için her 2,5 µL PCR ürünü
üzerine 0,75 μL (1 u/μL) SAP ve 0,25 μL (10 u/μL)
Exo I eklendi. Karışım 37°C’de 90 dakika ve 85°C’de
15 dakika bekletildi.

Her bir SNaPshot reaksiyonu için 2,5 μL
SNaPshot reaksiyon karışımı, 1,5 μL SNaPshot pri-
mer karışımı hazırlandı ve üzerine 1 μL çoğaltılmış
DNA/Kontrol DNA örneği eklendi. Her çalışmada
olası kontaminasyonu (bulaşmayı) belirlemek ama-
cıyla pozitif ve negatif kontrol örnekleri kullanıldı.
SNaPshot reaksiyon döngüsü; 96°C’de 10 sn, 50°C’de
5 sn ve 60°C’de 30 sn olacak şekilde 30 döngü olarak
ayarlandı. SNaPshot reaksiyon sonrasında floresan
işaretli bağlanmamış ddNTP’leri etkisiz hale getir-
mek için SNaPshot ürünü-SAP karışımı hazırlandı.
5 µL SNaPshot reaksiyon ürünü üzerine 1 µL SAP
(1 U/μL) eklendi. Karışım 37°C’de 80 dakika,
85°C’de 15 dakika ve 25°C’de 5 dakika bekletildi.

PCR ürünlerinin elektroforezi ABI Prism 310
Genetik Analizör (Applied Biosystems) cihazında
Data Collection Software 3.0 kullanılarak yapıldı.
Verilerin analizi GeneScan Analysis Software 3.1.2
(Applied Biosystems)’de yapıldı. Yirmi dokuz
SNP’nin beklenen allel uzunluklarıyla elektrofo-
regramdaki pikler karşılaştırılarak SNP allellerinin
görünen uzunlukları belirlendi. Belirlenen SNP al-
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lellerinin uzunluklarının ortalamaları ve standart
sapmaları Microsoft Excel 2007 programı ile ya-
pıldı.

Laboratuvarlar arası karşılaştırma için; labora-
tuvarımızda tespit edilen 9947A pozitif kontrol ör-
neğinin sonuçları Santiago de Compostela Üniver-
sitesi, Adli Genetik laboratuvarı ile karşılaştırıldı.
Ayrıca laboratuvarımızda ABI 310 cihazında analiz
ettiğimiz 9947A pozitif kontrol örneğinin yürütme
dosyası aynı laboratuvara gönderilerek ABI 3130
cihazında yeniden analizi ve genotiplemesi yapıldı. 

BULGULAR

Çalışmada 29 otozomal SNP lokusunun en uygun
çalışma koşulları belirlendi ve validasyon çalışması
yapıldı. 29 SNP setinin validasyonunda hassasiyet
ve kesinlik parametreleri 9947A kodlu pozitif kont-
rol DNA (0,10 ng/μL) örneği kullanıldı. Kontrol ör-
neği çeşitli miktarlarda (1 ng, 0,5 ng, 0,20 ng, 0,10
ng, 0,033 ng, 0,02 ng ve 0,001 ng) sulandırılarak ça-
lışıldı. DNA miktarı 0,2-1 ng (nanogram) aralığında
değerlendirilebilir pikler elde edildi (Şekil 1).

Yeniden üretilebilirlik ve kesinlik için yine
kontrol DNA örneği kullanılarak farklı zamanlarda
beş kez çalışıldı. Bu beş çalışmadan elde edilen
elektroforegram üst üste çakıştırılarak gösterilmiş-
tir (Şekil 2).

ABI 310 cihazında belirlenen SNP allel uzun-
luklarının ortalamaları ve standart sapmaları tab-
loda görülmektedir (Tablo 1). Uygun çalışma
koşulları ile belirlenen 29 SNP seti ile 29 kişiye ait
genotipler Tablo 2’de verilmiştir. Yirmi dokuz oto-
zomal SNP lokusuna ait bir örneğin elektroforeg-
ramı Şekil 3’te görülmektedir.

TARTIŞMA VE SONUÇ

Günümüzde otozomal SNP lokuslarının vali-
dasyonu için pek çok çalışma yapılmaktadır. Bu ça-
lışmalar içinde SNPforID laboratuvarlarının belir-
lediği 52 otozomal SNP seti tüm dünyada kabul
görmüş yeni bir settir.8,9 Adli bilimlerde yaygın
olarak kullanılmaya başlanan ve validasyon çalış-
maları birçok laboratuvar tarafından yapılmış
SNPforID’nın belirlediği 52 SNP setinin bir par-
çası olan otozomal 29 SNP lokusunun laboratuva-

rımızda çalışılmasını sağlamak ve toplum çalışma-
ları için gerekli altı yapıyı oluşturmak üzere bu ça-
lışma yapılmıştır.
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ŞEKİL 1: 29 SNP seti hassasiyet çalışması. (Sadece yeşil boya ile işaretlen-
miş Adenin içeren SNP allelleri gösterilmiştir).

ŞEKİL 2: 29 SNP se ti ke sin lik, sağ lam lık ve  ye ni den üre ti le bi lir lik ça lış ma sı.
Po zi tif kon trol ör ne ği (9947A) ile ya pı lan 5 de ney so nuç la rı nın üst üs te ça kış -
tı rıl mış elek tro fe rog ra mı.
Ma vi Pik ler: Gu a nin, Ye şil Pik ler: Ade nin, Si yah Pik ler: Si to zin, Kır mı zı Pik ler: Ti min, Tu-

run cu Pik ler: Ge nes can-120 LIZ Si ze Stan dard.
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TABLO 1: 29 SNP Setinin ABI 310 cihazında gözlenen SNP uzunluklarının ortalamaları ve standart sapmaları.

TABLO 2: 29 SNP seti ile çalışılmış 29 kişiye ait genotipler.



Adli bilimlerde olay yerinden toplanan örnek-
ler genellikle eser miktarda ve bozulmuş durumda
olduğundan, DNA miktarları ve kaliteleri düşüktür.
Bu tür örneklerde tam bir profil elde etmek için kul-
lanılacak SNP analiz yönteminin hassasiyeti yüksek
olmalıdır. Sanchez ve ark.nın 52 SNP setinin hassa-
siyeti için değişik miktarlarda (0,07, 0,14, 0,27, 0,55,
1,09, 2,19, 4,37, 8,75, 17,50, 35 ve 70 ng) DNA ör-
neği kullanmışlardır. Araştırmaya göre, en az 500
pg (pikogram) DNA örneği kullanıldığında güveni-
lir bir tipleme yapılabildiğini bildirmişlerdir.11 Ça-
lışmamızda ise 29 SNP lokusunun hassasiyetini
belirlemek için 9947A pozitif kontrol örneği (0,10
ng/μL) kullanıldı. Kontrol örneği 1,0 ng, 0,5 ng, 0,20
ng, 0,10 ng, 0,033 ng, 0,02 ng ve 0,001 ng miktar
aralıklarında çalışıldı (Şekil 1). DNA miktarı 0,001
ng kullanıldığında birkaç SNP alleli dışında tipleme
yapılamazken; 0,02, 0,033 ve 0,10 ng kullanıldı-
ğında allel düşmeleri (allelic droup out) nedeniyle
heterozigot SNP lokuslarında yanlış homozigot al-
leller görüldü ve yeterli hassasiyete ulaşılamadı.
DNA miktarı arttıkça SNP allellerinin pik yüksek-
liklerinin (RFU) arttığı ve yanlış değerlendirmelerin
önlendiği belirlendi. 0,2 ng ve üstündeki miktar-
larda daha iyi sonuçlar elde edildi. SNaPshot yön-
temi ile 29 SNP setinin analizi için en ideal DNA
miktarının 0,2-1,0 ng aralığında olduğu belirlendi.

Validasyon çalışmasında yöntemin tekrarlana-
bilirlik ve kesinlik parametreleri de test edildi.
Bunun için 9947A kodlu pozitif kontrol (0,10
ng/μL) örneği farklı zamanlarda beş kez çalışıldı.
Her çalışmada aynı genotip elde edildi. Beş çalış-
madan elde edilen elektroforegramlar üst üste ça-
kıştırılarak verilmiştir (Şekil 2). Bu tespit
validasyonun tekrarlanabilirlik ve kesinlik para-
metrelerinin gerçekleşmiş olduğunu göstermekte-
dir. 

Laboratuvarlar arası testler için İspanya, San-
tiago de Compostela Üniversitesi, Adli Genetik la-
boratuvarı ve Adli Tıp Enstitüsünün Adli Genetik
laboratuvarları ile ortak çalışma yapılarak 9947A
pozitif kontrol örneğinin sonuçları karşılaştırıldı.
Analizler her iki laboratuvar tarafından değerlen-
dirilirken kullanılan cihazlar (ABI 310 ve ABI 3130)
ve ortam koşullarına bağlı olarak SNP allellerinin
uzunluklarında kaymaların olduğu tespit edildi. Bu
kaymaların nedenini araştırmak için SNaPshot ki-
tinde yer alan pozitif kontrol örneği ve kontrol pri-
mer karışımı kullanılarak kitin kullanıcı talimatında
belirtilen parametrelere bağlı kalınarak SNaPshot
reaksiyonu gerçekleştirildi. Bu kontrol örneğinin
sonuçlarında da benzer kaymalar gözlendi.*

Sanchez ve ark.nın yapmış olduğu Y SNP ça-
lışmalarında elektroforez aşamasında beklenen
uzunluklar ile gözlenen uzunlukların farklı olduğu
belirtilmiştir. Değişik floresan boyalar benzer uzun-
luktaki ürünleri farklı etkilediği gösterilmiştir. Bek-
lenen ve gözlenen farklılıkların azaltılması için
primer tasarımı yapılırken kısa olan oligonükleo-
tidlerin Poli C kuyruğu ile uzatılması önerilmiştir.24

Çalışmamızda; yapılan karşılaştırılmalarda SNP al-
lellerinin elektroferogram üzerindeki kesin yerleri
tespit edilerek 29 SNP lokusu doğru olarak tiplen-
dirilmiştir. Laboratuvarımızda bulunan ABI 310 ge-
netik analizör cihazında çalışması tamamlanan 29
otozomal SNP lokusuna ait SNP allel uzunlukları-
nın ortalamaları ve standart sapmaları tablo 1’de gö-
rülmektedir. Tablo 1’de verilen SNP allel boyutları
yukarıda ifade edilen kaymalar göz önünde bulun-
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ŞEKİL 3: 29 SNP setine ait örnek bir elektroferogram.

*SNaPshot Multiplex Kit (AB) kullanma kitapçığında; floresan boyaların elektroforez
sırasında DNA parçacıklarının kaymasına neden olabileceği gibi primer uzunlukları 
36 nükleotitten kısa olan SNP lokuslarında da yaklaşık 5-6 bazlık kaymaların 
olabileceği bildirilmiştir. 



durularak belirlenmiştir. Bu SNP setinin ABI 310
Genetik Analizör cihazında analizi yapıldığında bu
tablo referans olarak kullanılabilir. SNP allel bo-
yutları tespit edildikten sonra validasyon çalışması
yapılmış olan 29 SNP setinin 29 kişiye ait genotip-
leri Tablo 2’de verilmiştir. Bu set ile kişilerin birbi-
rinden ayrılabildiği gözlenmiştir. Ancak tam bir
yeterli dışlama gücüne ulaşabilmek için 52 SNP se-
tinin tümünün çalışılması gerekmektedir. Önü-
müzdeki süreçte, 52 SNP setinin diğer kısmı olan 23
SNP lokusunun çalışılması hedeflenmiştir.

Bu çalışmada, olay yerinden elde edilen bo-
zulmuş veya az miktarda DNA içeren örneklerin,
kimliklendirilmesinde kullanılabilecek 29 otozo-
mal SNP lokusu çalışıldı. Çalışmanın amacı doğ-

rultusunda yöntemin koşulları belirlendi ve vali-
dasyon çalışması başarı ile gerçekleştirildi. Bu ça-
lışmada, kullanılan 29 otozomal SNP lokusunun
Türkiye’de yapılan ilk otozomal SNP çalışması ol-
ması ve SNP lokuslarının tüm dünya ile birlikte ül-
kemizde de standardizasyonun yapılmasına katkı
sağlaması nedeniyle önemlidir. 
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