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OZET Amag: Adli bilimlerde genetik kimliklendirmede siklikla oto-
zomal belirtegler kullanilsa da bazi olgularda, gonozomal belirteglere
ihtiyag duyulmaktadir. X kromozomu iizerinde bulunan tek niikleotid
polimorfizmi [single nucleotide polymorhism (SNP)] belirtecleri, baba
oldugu dusunulen kisinin bulunmadig: olgularin ¢dziimiinde, uzak ak-
rabalik iligkilerinin belirlenmesinde, savaslar ve gogler nedeni ile ayri
diisen ailelerin birlesmesi gibi olgularda kullanilmaktadir. Bu ¢alisma-
nin amaci, X kromozomu tizerinde bulunan 15 SNP lokusundan olu-
san bir multipleks olusturmak ve bu X-SNP lokuslarinin Tiirkiye
popiilasyonundaki polimorfizmini belirlemektir. Gere¢ ve Yontemler:
Bu arastirmada, saglikli ve aralarinda akrabalik iliskisi bulunmayan 150
(75 kadin, 75 erkek) goniillii bireyden alinan kan 6rnekleri kullanild.
On bes X-SNP lokusu, mini sekanlama yontemine dayali SNaPshot™
Multiplex Kit (Thermo Fisher Scientific) teknigi kullanilarak tetkik
edildi. Ornekler, ABT 3130 genetik analizor cihazinda yiiriitiildii ve
analiz edildi. Popiilasyonlar aras1 karsilastirma i¢cin NCBI
(www.ncbi.nlm.nih.gov/) veri bankasindaki Asya, Avrupa ve Afrika po-
piilasyonlarima ait veriler kullanildi. Allel frekanslari, populasyonlar
arasindaki farklilasma degerleri (Fst), ayrim gucu; Arlequin v.3.5.1.2,
MEGA 5.1, SNP Analyzer v2.0, PowerStats V12 yazilim programlari
kullanilarak hesaplandi. Bulgular: 15 X-SNP lokusu, tek bir multip-
leks reaksiyonda optimize edildi. Tiirkiye popiilasyonu calismasi so-
nucunda, 4 lokus disinda (X122, X165, X109 ve X143) Hardy-
Weinberg dengesinden sapma goriilmedi. On bes X-SNP lokusuna ait
elde edilen gen sikliklar1 diger popiilasyonlarin sonuglari ile karsilasti-
rildiginda, Tiirkiye popiilasyonun Avrupa (Fst=0,0307) popiilasyonuna
daha yakin oldugu; Asya (Fst=0,06978) ve Afrika (Fst=0,10547) po-
piilasyonlarina ise daha uzak oldugu belirlendi. Sonug¢: Sonug olarak
Tiirkiye popiilasyonu i¢in 15 X-SNP lokusunun adli istatistik ve popii-
lasyon verileri belirlenmis olup, bu multipleks adli bilimlerde 6zel ol-
gularda tamamlayici/ek bilgi verici olarak kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: X kromozomu; SNP; Tiirkiye popiilasyonu

ABSTRACT Objective: Autosomal markers are frequently used in ge-
netic identification in forensic sciences, however gonosomal markers
are needed in some cases. The SNP (single nucleotide polymorphism)
markers on the X chromosome are used in the solution of the cases
where the person considered to be a father is not present, in the deter-
mination of distant kinship relations, in the merging of families sepa-
rated by wars and migrations. The aim of this study is to develop a
multiplex consisting of the X chromosome 15 SNP loci and to deter-
mine these X-SNP loci polymorphisms in the population of Turkish Re-
public. Material and Methods: In this study, we collected blood
samples which taken from 150 (75 women, 75 men) healthy and non-
relative volunteers. 15 X-SNP loci were detected by using SNaPshot™
Multiplex Kit (Thermo Fisher Scientific) based on minisequencing
method. Samples were run and analyzed on the ABI 3130 genetic ana-
lyzer device. For population comparison, we used data from Asian, Eu-
ropean and African populations in the NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov/)
database. Allele frequencies, differentiation between populations (Fst),
and power of discrimination (PD) were calculated using Arlequin
v.3.5.1.2, MEGA 5.1, SNP Analyzer v2.0, PowerStats V12 softwares.
Results: 15 X-SNP loci were optimized in a single multiplex reaction.
No deviation from Hardy-Weinberg equilibrium is observed except four
loci (X122, X165, X109 and X143). Gene frequencies obtained from 15
X-SNP loci were compared with the results of other populations. We de-
termined that Turkish population is closer to European populations
(Fst=0.0307) and Turkish population is more distant to Asian
(Fst=0,06978) and African (Fst=0,10547) populations. Conclusion: As
a result, forensic statistics and population data of the Turkish popula-
tion is deternmined for 15 X-SNP loci and this multiplex can be used
as complementary/supplementary tool in special cases in forensic sci-
ences.

Keywords: X-chromosome; SNP; Turkish population

X kromozomu, 153 milyondan daha fazla baz
cifti igeren, disi bireylerin toplam DNA’siin %5’ini,
erkek bireylerin %2,5’ini olusturan esey kromozo-
mudur. Saglikli erkek bireyler, bir X kromozomu ve

bir de Y kromozomuna sahipken; disi bireyler 2 X
kromozomuna sahiptir.! X kromozomu, sahip oldugu
baz1 6zellikler nedeni ile popiilasyon genetiginde ve
adli genetikte iyi bir bilgi kaynagi olusturur. X kro-
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mozomu, otozomal kromozomlarla karsilagtirildi-
ginda mutasyon ve rekombinasyon orani diigiiktiir.?

Adli bilimlerde, X kromozomuna bagl genetik
isaretler, en az bir disi bireyin bulundugu kimliklen-
dirme, soy bag1 belirlenmesi olgularinda ve popiilas-
yon genetigi ¢alismalarinda kullanilmaktadir.?
Cinsiyet kromozomlarina bagh genetik isaretler, kar-
magsik akrabalik iligkilerinin ¢6zlimiinde veya uzak
akrabalik iligkilerinin belirlenmesinde kullanilir.* Soy
baginin belirlemesinde, babanin olmadigi durum-
larda, anneleri farkli babalar1 ayni 2 kiz kardesin ak-
rabalik

gbglerden sonra ailelerin yeniden birlestirilmesinde

iliskilerinin belirlenmesinde, savas ve
ve toplu felaket kurbanlariin kimliklendirilme ¢alig-
malarinda X kromozomu genetik belirteglerinden ya-
rarlanilmaktadir.*> Cinsel saldir1 vakalarinda, 6-8
haftalikken sonlandirilan gebeliklerde, elde edilen
materyal genellikle fetiis ve annenin hiicreleri ile ka-
risim halindedir. Karisimdaki anne ve fetiise ait ge-
notipler birbirini maskeleyebilecegi i¢in fetiisiin
profilini belirlemek zor olabilir. Bunun igin cinsiyet
kromozomlarindan yararlanmak miimkiindiir. incele-
necek fetiis erkekse Y kromozomu, disiyse X kromo-
zomuna ait genetik isaretler kullanilarak profil
belirlenebilir.® Genetik isaret olarak tiim genomda
yaygin bir sekilde bulunan, ayn1 zamanda X ve Y kro-
mozomu iizerinde yer alan kisa ardigik tekrar dizinleri
[short tandem repeats (STR)] lokuslarindan yararla-
nilir. Ancak bozulmus veya ¢ok diisiik miktardaki or-
neklerden, STR ile her zaman basarili profilleme
yapmak miimkiin olmayabilir. Bu durumda, 2000’li
yillardan sonra DNA {izerinde ¢ok az yer kaplayan ve
bozulmus 6rneklerde dahi bagarili genotipleme yapa-
bilen tek niikleotid polimorfizmi [single nucleotide
polymorphism (SNP)] lokuslart kullanilmaktadir.”
° SNP, insan genomunda fazla sayida bulunan bir
polimorfizm seklidir.” dbSNP veri bankasinin 2018
verilerine gore insan genomunda 660 milyondan
fazla (660.773.127, Build 151) SNP bulunmaktadir
ve bunlarm 110 milyonu (113.862.023 Build 151) va-
lide edilmistir (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pro-
jects/SNP/snp_summary.cgi). SNP’lerin sahip oldugu
diisiik mutasyon orani, DNA fiizerinde az yer kapla-
malar1 ve analizlerinin yiiksek teknolojinin kullani-
mina uygun olmasi nedeni ile adli bilimler alaninda
kullanimlar1 giderek artmaktadir.'®'* Ancak SNP lo-
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kuslarmin, adli bilimlerde kullanilabilmesi i¢in po-
piilasyon ¢aligmasinin yapilarak, her bir gen bolgesi-
nin poplilasyonda ne sekilde bulunduklarinin ve
sikliklariin belirlenmesi gerekmektedir. Bu ¢alis-
manin amaci, X kromozomu iizerinde bulunan 15
SNP (X108, X029, X036, X046, X056, X059, X062,
X076, X085, X109, X121, X122, X135, X143,
X165) lokusundan olugan bir multipleks olusturmak,
Tirkiye popiilasyonundaki polimorfizmini belirle-
mek ve bu multipleksin adli bilimlerde kullanima
uygun olup olmadigini saptamaktir.

I GEREG VE YONTEMLER

Bu ¢alismada, aralarinda akrabalik iliskisi bulunma-
yan, bilgilendirilmis onamlar1 alinan, saglikl ve Tiir-
kiye Cumhuriyeti vatandasi olan 150 (75 kadin, 75
erkek) goniilli bireyden alinan kan 6rnekleri kulla-
mildi. Ornekler Tiirkiye popiilasyonun tiimiinii yansi-
tacak sekilde, Tiirkiye nin tiim cografik bélgelerinden,
niifus yogunluklar dikkate alinarak toplandi. Bu ca-
lisma igin Istanbul Universitesi Cerrahpasa, Cerrah-
pasa Tip Fakiiltesi Klinik Arastirmalar Etik
Kurulundan (05 Mart 2013 tarih ve 83045809/5560
say1) onay alinmistir. Caligma Helsinki Bildirgesi
Prensipleri’ne uygun olarak planlanmistir.

Bu arastirmada, Tomas ve ark. tarafindan 11 Ak-
deniz popiilasyonunda c¢aligilan, kitasal gruplar
arasinda yiiksek polimorfizm gdsteren X kromozo-
munun kodlama yapmayan bolgelerinde bulunan 15
SNP lokusu (X108, X029, X036, X046, X056, X059,
X062, X076, X085, X109, X121, X122, X135, X143,
X165) segilerek kullanildi.”

Kan 6rneklerinin DNA izolasyonu QIAamp®
DNA Mini Kit (Qiagen) protokoliine uygun olarak
yapildi. DNA miktarlar1 Qubit® Florometre (Invitro-
gen) cihazinda, Quant-iT™ dsDNA HS (Invitrogen)
kiti kullanilarak belirlendi.

Coklu polimeraz zincir reaksiyonu [polymerase
chain reaction (PCR)] i¢in 10X PCR tamponu, BSA
(3,2 mg/mL), MgCl, (1,2 mM), Gold Taq DNA po-
limeraz  (5U/uL), deoksiniikleotid  trifosfat
(dNTPmikst) (10 mM), primer karigimi ve DNA (0,5-
2 ng) kullanilarak toplam hacim 15 pL olacak sekilde
PCR karisimi hazirlandi. PCR protokolii: denatiiras-
yon 94°C’de 30 sn, baglanma 60°C’de 30 sn, uzama
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65°C’de 30 sn’den olusan 33 dongii olarak uygulandh.
PCR iiriinlerinin saflastirilmasi i¢in Ekzontiikleaz [
(Exo I) (TaKaRa Bio) (5U/uL) ve Shrimp Alkaline
Phosphatase (SAP-Karides Alkalin Fosfataz) (Ta-
KaRa Bio) (1U/uL) kullanildi. Mini sekanlama i¢in
SNaPshot™ Multiplex Kit (Thermo Fisher Scientific)
protokolii uygulandi. SNaPshot reaksiyonunda olu-
san baglanmamis dideoksiniikleotid trifosfat
(ddNTP)lar1 uzaklagtirmak i¢in Shrimp Alkaline
Phosphatase (SAP-Karides Alkalin Fosfataz) (Ta-
KaRa Bio) (1U/uL) kullanildi. Saflastirilan tiriinlerin
elektroforetik analizi, ABI PRISM 3130 cihazinda
yapildi. 10 uLL Hi-Di™ formamid, 0,3 uLL Genescane™
120 LIZ® Size Standard ve 1 pL PCR iiriinii eklene-
rek hazirlanan 6rnekler yiiriitiildii. Genotip analizi
Peak Scanner™ v1.0 (Thermo Fisher Scientific) prog-
raminda yapildu.

Bu calismada allel frekanslari, SNP Analyzer
v2.0 programinda hesaplandi. HapMap SNP verileri-

nin bulundugu NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov/) veri
bankasindan yararlanarak Asya, Avrupa ve Afrika po-
plilasyonlarina ait veriler kullanilarak, popiilasyonlar
arasindaki farklilagsma (Fst) Arlequin v.3.5.1.2 prog-
raminda hesaplandi. Ayrim giicii [power of discrimi-
nation (PD)] PowerStats V12 programinda, bireyler
arasindaki genotip farkliligi ise MEGA 5.1 programi
kullanarak belirlendi.

I BULGULAR

X kromozomunda yer alan 15 SNP lokusunun tek bir
reaksiyonda caligilabilmesi i¢in yapilan multipleks
PCR calismasinda, her primerin esit konsantrasyonda
bulundugu primer karisimi hazirlandi. Elde edilen so-
nuglarda, baz1 piklerin ¢ok yiiksek bazilarmin ise
daha diisiik oldugu belirlendi. Bunun iizerine primer
konsantrasyonlarinda degisiklik yapilarak, ideal pro-
fil gorintiisiine ulasildi. Sekil 1 ve Sekil 2°de 15 X-
SNP lokusunun bir erkek ve bir kadina ait optimize
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SEKIL 1: Erkek bireye ait 15 X-SNP lokusunu igeren elektroforegram gériintiisii.
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SEKIL 2: Kadin bireye ait 15 X-SNP lokusunu igeren elektroforegram gorintisi.
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edilen elektroferogram goriintiisii goriilmektedir. Er-
kekte her bir SNP lokusu i¢in haplotip pikler gorii-
lirken, kadinda alti bolgede heterozigot pikler
goriilmektedir.

Calismada, optimizasyonu tamamlanan 15 X-
SNP lokusunun 150 bireyde (75 kadin, 75 erkek) ge-
notipleri belirlendi. Elde edilen genotiplerden kadin
ve erkek bireyler i¢in ayr1 ayri hem de tiim 6rnekler
icin allel frekanslar1 hesaplandi. Tablo 1’de hem
kadin hem de erkek bireyler i¢in elde edilen 15 X-
SNP allel frekanslar1 ve p degerleri bulunmaktadir.
Sonuglar incelendiginde, X109 lokusunda adenin (A)
genotipi i¢in en disiik allel frekansi (kadinlarda
0,096; erkeklerde 0,192 ve toplamda 0,128) gozle-
nirken; en yiiksek degerlerde yine ayni lokusun gua-

nin (G) genotipi (kadinlarda 0,904; erkeklerde 0,808
ve toplamda 0,872) saptandi.

Popiilasyonun Hardy-Weinberg dengesinde olup
olmadigini belirlemek tizere SNP Analyzer V 2.0
programi kullanilarak allel frekanslar1 ve p degerleri
hesaplandi. Bonferroni diizeltmesi uygulanarak an-
lamlilik diizeyi p<0,003 olarak alindi. Calismamizda
X122, X165, X109 ve X143 lokuslarinda Hardy-We-
inberg dengesinden sapma goriildii (Tablo 1).

Kadinlarda heterozigotluk durumu oldugu i¢in
s0z konusu lokuslarin, otozomal SNP’ler gibi PD,
PowerStats V12 programi kullanilarak hesaplandi.
Kadnlar i¢in elde edilen PD degerleri Tablo 2’de go-
rliilmektedir. Bulgular incelendiginde, X109 lokusu
ile X143 lokusu hari¢ tim lokuslarin PD’sinin

TABLO 1: Tirkiye popiilasyonuna ait 15 X-SNP lokusunun allel frekanslari ve p degeri (Bonferroni dlizeltmesinden sonra p< 0,003).

SNP Kodu SNP rs kodu SNP Kadin n=75
X108 1s763056 G 0,488
T 0,512
X135 rs1373592 G 0,479
T 0,521
X036 rs993010 c 0,593
T 0,407
X062 rs1243792 A 0,331
G 0,669
X121 1$925178 A 0,459
G 0,541
X046 rs1207480 C 0,587
T 0,413
X076 rs1936313 (¢ 0,353
T 0,647
X122 rs1977719 A 0,547
G 0,453
X165 rs1372687 G 0,453
c 0,547
X056 rs1857602 A 0,407
G 0,593
X059 1s985425 (¢ 0,507
T 0,493
X109 rs933315 A 0,096
G 0,904
X143 151931662 A 0,213
c 0,787
X029 rs1573704 A 0,338
G 0,662
X085 rs1930674 A 0,573
G 0,427

Erkek n=75 Toplam (kadin+erkek) n=150 p
0,429 0,429 0,09396
0,571 0,571
0,400 0,453 0,19610
0,600 0,547
0,440 0,422 0,25009
0,560 0,578
0,280 0,309 0,32154
0,720 0,691
0,392 0,437 0,32154
0,608 0,563
0,613 0,596 0,29775
0,387 0,404
0,373 0,356 0,02744
0,627 0,644
0,649 0,581 0,00008
0,351 0,419
0,480 0,462 0,00214
0,520 0,538
0,440 0,422 0,44481
0,560 0,578
0,587 0,534 0,01402
0,413 0,466
0,192 0,128 0,00010
0,808 0,872
0,320 0,249 0,00037
0,680 0,751
0,365 0,347 0,00390
0,635 0,653
0,573 0,573 0,52499
0,427 0,427

241



ilksen TAVACI ve ark.

Turkiye Klinikleri J Foren Sci Leg Med. 2020;17(3):238-44

TABLO 2: Kadinlarda 15 X-SNP lokusunun PD degerleri.
SNP n=75 PD; SNP n=75 PD;
X108 0,664 X165 0,662
X135 0,654 X056 0,632
X036 0,581 X059 0,666
X062 0,604 X109 0,224
X121 0,615 X143 0,470
X046 0,639 X029 0,621
X076 0,537 X085 0,634
X122 0,649

TABLO 3: 15 X-SNP lokusunun popllasyonlararasi
Fst degerleri.
X-15 SNP Tiirkiye Avrupa Asya Afrika
Tiirkiye 2
Avrupa 0,03074 * -
Asya 0,06978 0,11788 * -
Afrika 0,10547 0,13076 0,09958 *

%350 nin tizerinde oldugu saptand: (Tablo 2). Erkek
bireyler, X kromozomu i¢in haplotip oldugu i¢in PD
degeri hesaplanmadi.

Popiilasyon calismasini yaptigimiz 15 X-SNP
lokusunun popiilasyonlar arasi genetik farklilagsma-
sin1 belirlemek i¢in HapMap SNP verilerinin bulun-
dugu NCBI
bankasindan yararlanarak 3 popiilasyona ait (Asya,

(www.ncbi.nlm.nih.gov/)  veri
Avrupa, Afrika) allel frekans1 verilerine ulasildi. Po-
piilasyonlar aras1 genetik farklilagmay1 gosteren Fst
degerleri, Tiirkiye popiilasyonu i¢inde hesaplanarak
Asya, Avrupa, Afrika popiilasyonlartyla kargilastirildi
(Tablo 3). Tiirkiye popiilasyonunun, Avrupa popiilas-
yonuna 0,0307 Fst degeri ile yakin oldugu goriildii.
Tiirkiye ve Asya 0,06978 ve Afrika 0,10547 popii-
lasyonlar1 arasinda ise orta diizeyde bir farklilagma
gbriildii (Tablo 3). incelenen popiilasyonlarmn Fst de-
gerlerinin birbirlerine uzakliklar1 Sekil 3°de goriil-
mektedir. Tiirkiye popiilasyonuna en yakin Avrupa,
en uzak ise Afrika popiilasyonu oldugu goriilmekte-
dir (Sekil 3).

I TARTISMA

Bazi 6zel olgularda; babanin olmadig1 babalik tayi-
ninde, 2 kiz kardesin ayn1 babadan olup olmadiginin
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belirlenmesinde, uzak akrabalik iliskilerinin belirlen-
mesinde, gogler nedeni ile ailelerin birlestirilmesinde
X kromozomunda polimorfizmden yararlanilir.'*
Ozellikle asir1 derecede bozulmus ve miktar1 ¢ok az
olan 6rneklerde, X kromozomu uZzerinde bulunan ve
PD’si yuksek olan X-STR lokuslart yerine SNP lo-
kuslar tercih edilebilir. Ancak adli bilimlerde, bir ge-
netik igaretin kullanilabilmesi i¢in dénce o genetik
isaretle ilgili popiilasyonun polimorfik 6zelliklerinin
(homozigotluk ve heterozigotluk durumu, allel fre-
kansi vb.) bilinmesi gerekir. Bu ¢alismada, Tomas ve
ark. tarafindan belirlenen ve kitasal gruplar arasinda
yiiksek polimorfizm gdsteren X kromozomunun,
kodlama yapmayan bolgelerinde bulunan 15 SNP lo-
kusu sec¢ildi.? Secilen 15 X-SNP lokusu ile bir mul-
tipleks olusturuldu ve Turkiye popiilasyonu i¢in hem
allel frekanslari hem de adli istatistiki parametreler-
den PD’si belirlendi.

Calismamizda, SNP genotipleme y6ntemi ola-
rak adli genetik laboratuvarlarda yaygin olarak kul-
lanilan minisekanlama yontemine dayali SNaPshot™
Multiplex Kit teknigi kullanildi. Bu teknigin tercih
edilme sebebi, adli laboratuvarlarda yaygin olarak
kullanilan bir teknik olmasi ve rutin adli genetik la-
boratuvarlarinda bulunan PCR ve kapiller elektrofo-
rez cihazinda uygulanabilmesi nedeni ile ayr1 bir alt
yapt yatirimina gerek duyulmamasidir. Ayrica bu
yontem az miktardaki DNA ile hizli ve giivenilir so-
nuglar verebilir.'>!

Calismamizda, 75 kadm ile 75 erkegin 15 X-
SNP genotipleri belirlendi. Elde edilen genotiplerden
allel frekanslar1 kadin ve erkek i¢in ayr1 ayri ve tuim

Fst degerlerinin koordinatsal gosterimi

Afil
o

T T T
-0,2 0,0000 02 04 06

SEKIL 3: 15 X-SNP lokusuna ait Fst degerlerinin popiilasyonlar aras koordinat-
sal gosterimi (Tr: Turkiye, Avr: Avrupa, As: Asya, Afr: Afrika).
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ornekler i¢in hesaplandi. Allel frekanslar1 incelendi-
ginde, ¢ogu lokusta elde edilen minimum allel fre-
kanslar1 dengeli goriilirken (yaklasik %50,0); en
diisiik allel frekans1 X109 lokusunda gozlendi (Tablo
1). Bu bulgular, secilen SNP bolgelerinin yiiksek he-
terozigotluk gosterdigi Tomas ve ark.nin yaptigi ca-
ligma ile uyumludur.?

Hardy-Weinberg dengesi i¢in p degerleri he-
saplandi ve Bonferroni duzeltmesi uygulanarak an-
lamlilik duZzeyi p<0,003 olarak alindi (Tablo 1).
X122, X165, X109 ve X143 lokuslarinda Hardy-
Weinberg dengesinden sapma gozlendi. Bu
durum, popiilasyonun kii¢iik olmasindan kaynakla-
nabilir.

Caligilan multipleksteki lokuslarin, genel olarak
PD’nin %60’1n Gistiinde oldugu goriilmektedir (Tablo
2). PD’nin istenen diizeye ulastirilmasi i¢in PD’si
%350’nin altinda olan X109 lokusu (0,224) ile X143
lokusunun (0,470) yerine PD’si daha yiiksek lokus-
larin multiplekse eklenmesi ve toplam lokus sayisinin
artirilmasi gereklidir.

Populasyonlar arasi karsilagtirma yapabilmek
icin Avrupa, Asya ve Afrika’ya ait allel frekanslari
HapMap SNP verilerinin  bulundugu NCBI
(www.ncbi.nlm.nih.gov/) veri bankasindan yararla-
nildi. Arlequin ver 3.5.1.2 programi yardimiyla Fst
degerleri hesaplandi. Tiirkiye popiilasyonuna en
yakin popiilasyonun Avrupa popiilasyonu oldugu go-
rlldi (Tablo 3). Bu durum, Tiirkiye popiilasyonu ile
yapilan diger polimorfik isaret ¢caligmalartyla ben-
zerlik gostermektedir. !¢

1 SONUC

Sonug olarak Tiirkiye popiilasyonu i¢in 15 X-SNP
(X108, X135, X036, X062, X121, X046, X076,
X122, X165, X056, X059, X109, X143, X029,
X085) lokusundan olugsan multipleks, adli bilimlerde
tamamlayici/ek bir sistem olarak kullanilabilir. Ay-
rica PD’nin artirilmasi i¢in X-SNP lokus sayisi arti-
rilabilir.
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