BOIUM  ApLi GENETIKTE GUNCEL
5 YAKLASIMLAR

Fatma CAVUS YONAR!'

“Siz bu yaziy1 okumaya basladiginizdan beri saniyede milyonlarca kez nerdeyse
tiim hiicrelerimizde metilasyon meydana gelmektedir”

GiRiS

Olay yerinde bulunan biyolojik 6rnekler, kriminal anlamda var olan siiphe-
lilerin belirli bir yer veya delil ile dogrudan iliskilendirilmesini saglarlar. Olay
yerinde bulunan tiikiiriik, kan ve semen gibi ¢esitli viicut sivilari ile doku par-
calary, sag, kil gibi biyolojik materyallerden DNAnin ekstrakte edilebilmesi, ki-
silerin kimliklendirilmesindeki en 6nemli noktadir. Diinya iizerinde yagsamis ve
hali hazirda yasayan kisilerin DNA profilleri arasindaki genetik varyasyonlar,
adli genetik agisindan sugla iligkili kisinin belirlenmesinde 6nemli bir gii¢ sag-
lamaktadr.

Adli genetik alaninda ¢aligma konular1 arasinda yer alan en 6nemli epigene-
tik mekanizmalar; DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari, bask: yapan ve
kodlamayan RNAlarin kayb: mekanizmalaridir. Bu mekanizmalardan 6zellikle
sitozinlerin 5. karbonunda goriilen DNA metilasyonu, DNAnin esnekligine se-
bep olarak gen ifadesini etkilemektedir. Giiniimiizde DNA metilasyonlar1 ana-
lizinde genellikle altin standart olarak bisiilfat doniisiimleri kullanilmaktadur.

Gegmisten giiniimiize kadar bireylerin sag ve ten rengi, boy uzunlugu gibi
gozle gorilebilir fiziksel 6zelliklerine (EVC- Externally visible characteristics)
iliskin bilgi edinebilmek adina yapilan DNA analizlerinde; karakteristik EVC
markirlari, pigmentasyon ile iligkili SNP (Tek Niikleotik Polimorfizmi) ve sjT-
REC DNA testi, STR, mtDNA ve Indel gibi birgok farkli uygulama kullanil-
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