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Adli sorusturmanin en 6nemli unsurlarindan biri olan olay yeri incelemeleri,
dogru ve eksiksiz olarak gerceklestirildiginde, olayin aydinlatilmasi saglanabilir.
Bu baglamda olay yeri, su¢ - magdur - sanik hakkinda birgok bilgi verir. Olay
yerinde kriminal uzmanlari, sorusturma uzmani, adli tip vb. uzmanlar uygun
teknikleri kullanarak olay yerini dikkatlice incelediklerinde ¢cogu zaman suglu-
ya/suglulara ulasacaklar: ipuglar1 bulabilmektedirler. Bu nedenle adli bilimler,
olay yerinde baslar.

Olay yerinden elde edilen biyolojik delillerde kan, sag-kil, tiikiiriik, sperm,
idrar, gaita gibi biyolojik 6rneklerden DNA izolasyonu i¢in, bugiine kadar bir-
¢ok farkli yontem kullanilmigtir. Izolasyon yapilirken, gevre sartlari, kontami-
nasyon, elde edilen materyalin az ya da ¢ok olmas1 veya kullanilacak teknikler
gibi birgok parametre goz oniine alinmaktadir. DNA analiz ¢alismalarinda, bi-
yolojik 6rneklerden DNA izolasyonu i¢in fenol kloroform ve yiiksek tuz kon-
santrasyonu (trimetil amonyum bromiir tuzu, doymus NaCl) gibi yontemler
kullanilarak ayristirma ve saflagtirma yapilmistir. DNA izolasyonunda kullani-
lan yontemlerden birisi olan fenol kloroform yonteminde, 6ncelikle proteinler
fenol-kloroform kullanilarak uzaklastirilir. Daha sonra yalniz kloroform kulla-
nilarak biitiiniiyle saf DNA elde edilir. Bu yontemde fenol, proteinleri etkili bir
sekilde denatiire etmesine karsin RNAaz’larin aktivitesini biitiiniiyle engelleye-
memektedir. Bu durumda fenol-kloroform-izoamil alkol karigiminin kullanil-
masi onerilmektedir.
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olay yeri incelemesinin dogru yapilmasi, delillerin delil teslim zincirine uygun
sekilde laboratuvara ulastirilmasi ile miimkiindiir. Genetik analizlerin giivenilir
sekilde yapilabilmesi i¢in akredite edilmis bir adli genetik laboratuvari, nitelikli
ve deneyimli analistler ile teknik donanima ihtiya¢ bulunmaktadir. Ornek va-
kalarda da bahsedildigi tizere yapilan analizlerde olusabilecek kontaminasyon,
orneklerin karistirilmasi ya da dikkatsizlik sonucu yanlis sonug alinmasi séz
konusu olabilir. Boyle bir hata bir kisinin sugsuzken su¢lu bulunmasina ya da
tam tersi failin aklanmasi ile daha biiyiik hatalara yol acabilir. Ulkemizde he-
niiz yasal olarak kurulmus bir DNA veri bankasi olmadigindan olay yerinden
elde edilen biyolojik 6rnekler analiz edilse bile siipheliden/ yakinlarindan 6rnek
almak suretiyle kargilagtirma yapilmasi gerekmektedir. Ozellikle SNP analizle-
rinde de sozii edilen fenotip tahminleri ile failin eskalinin belirlenmesi siirecleri
yakin gelecekte bu analizlerin siklikla yapilmasina ve olayin kisa siirede ¢6ztim-
lenmesine biiyiik katki saglayacaktir.
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