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Adli soruşturmanın en önemli unsurlarından biri olan olay yeri incelemeleri, 
doğru ve eksiksiz olarak gerçekleştirildiğinde, olayın aydınlatılması sağlanabilir. 
Bu bağlamda olay yeri, suç - mağdur - sanık hakkında birçok bilgi verir. Olay 
yerinde kriminal uzmanları, soruşturma uzmanı, adli tıp vb. uzmanlar uygun 
teknikleri kullanarak olay yerini dikkatlice incelediklerinde çoğu zaman suçlu-
ya/suçlulara ulaşacakları ipuçları bulabilmektedirler. Bu nedenle adli bilimler, 
olay yerinde başlar.

Olay yerinden elde edilen biyolojik delillerde kan, saç-kıl, tükürük, sperm, 
idrar, gaita  gibi biyolojik örneklerden DNA izolasyonu için, bugüne kadar bir-
çok farklı yöntem kullanılmıştır. İzolasyon yapılırken, çevre şartları, kontami-
nasyon, elde edilen materyalin az ya da çok olması veya kullanılacak teknikler 
gibi birçok parametre göz önüne alınmaktadır. DNA analiz çalışmalarında, bi-
yolojik örneklerden DNA izolasyonu için fenol kloroform ve yüksek tuz kon-
santrasyonu (trimetil amonyum bromür tuzu, doymuş NaCl) gibi yöntemler 
kullanılarak ayrıştırma ve saflaştırma yapılmıştır. DNA izolasyonunda kullanı-
lan yöntemlerden birisi olan fenol kloroform yönteminde, öncelikle proteinler 
fenol-kloroform kullanılarak uzaklaştırılır. Daha sonra yalnız kloroform kulla-
nılarak bütünüyle saf DNA elde edilir. Bu yöntemde fenol, proteinleri etkili bir 
şekilde denatüre etmesine karşın RNAaz’ların aktivitesini bütünüyle engelleye-
memektedir. Bu durumda fenol-kloroform-izoamil alkol karışımının kullanıl-
ması önerilmektedir. 
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olay yeri incelemesinin doğru yapılması, delillerin delil teslim zincirine uygun 
şekilde laboratuvara ulaştırılması ile mümkündür. Genetik analizlerin güvenilir 
şekilde yapılabilmesi için akredite edilmiş bir adli genetik laboratuvarı, nitelikli 
ve deneyimli analistler ile teknik donanıma ihtiyaç bulunmaktadır. Örnek va-
kalarda da bahsedildiği üzere yapılan analizlerde oluşabilecek kontaminasyon, 
örneklerin karıştırılması ya da dikkatsizlik sonucu yanlış sonuç alınması söz 
konusu olabilir. Böyle bir hata bir kişinin suçsuzken suçlu bulunmasına ya da 
tam tersi failin aklanması ile daha büyük hatalara yol açabilir. Ülkemizde he-
nüz yasal olarak kurulmuş bir DNA veri bankası olmadığından olay yerinden 
elde edilen biyolojik örnekler analiz edilse bile şüpheliden/ yakınlarından örnek 
almak suretiyle karşılaştırma yapılması gerekmektedir. Özellikle SNP analizle-
rinde de sözü edilen fenotip tahminleri ile failin eşkalinin belirlenmesi süreçleri 
yakın gelecekte bu analizlerin sıklıkla yapılmasına ve olayın kısa sürede çözüm-
lenmesine büyük  katkı sağlayacaktır. 
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