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Karışım DNA Örneklerinde STR Analizi ve
Yorumlanması

ÖÖZZEETT  AAmmaaçç::  Adli vakaların değerlendirilme sürecinde birden fazla kişinin DNA’sını içeren karışım ör-
nekleri ile sıklıkla karşılaşılmaktadır. İki veya daha fazla kişinin genetik profilinin bir arada bulunduğu bu
tür örneklerde, bazı faktörler (katılımcı sayısının bilinmemesi, allel çakışmalarının olması, düşük kalitede
ve bozunmuş örnekler vb.) DNA analizini daha karmaşık hâle getirebilmektedir. Son yıllarda çeşitli ülke-
lerdeki hukuk sistemleri karışım DNA örneklerinin yorumlanmasında istatistiksel hesaplama işlemlerinden
faydalanmaktadırlar. Ülkemizde karışım DNA analizlerinde kullanılacak herhangi bir prosedür bulunma-
maktadır. Bu çalışmada; karışım örneklerinde profil olasılığı (GeneMapper® IDX v.1 Mixture Analysis) ve
olabilirlik oranı (Forensim LRmix™) kullanılarak, hem doğru genotipleme yapmak hem de katılımcı sayı-
sını doğru bir şekilde belirlemek amaçlanmıştır. GGeerreeçç  vvee  YYöönntteemmlleerr::  Bu çalışmada, gönüllü kişilerden top-
lanan kan örneklerinden değişik oranlarda (1:1, 1:3, 1:5, 1:10, 1:20, 1:50) karışım DNA örnekleri
oluşturularak valide edilen AmpFℓSTR® Identifiler kiti ile çoğaltıldı. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)
ürünleri AB 3130 genetik analizörde yürütüldü ve Genemapper® IDX v.1 programında analiz edildi. Karı-
şım örneklerini oluşturan katılımcıların tiplendirilmesi ve karışım oranlarının tahmin edilmesi Genemap-
per® IDX v.1. Mixture Analysis ile yapıldı. Karışım örneklerinin allel düşmesi aralığına göre performans
testi ve katılımcıların örnek profilinde bulunma olasılıklarının istatistiksel değerlendirmesi Forensim
LRmix™ uygulaması ile yapıldı. BBuullgguullaarr:: Analizde en sık karşılaşılan problem allel düşmesi olarak sap-
tanmıştır. Olabilirlik oranı yaklaşımı ve Forensim LRmix™ uygulaması kullanılarak oluşturulan karışım
örneklerinin doğru bir şekilde DNA analizinin yapılabildiği belirlenmiştir. SSoonnuuçç:: Karışım DNA örnekle-
rinin objektif bir şekilde yorumlanabilmesi ve delilin gücünü ortaya koymak için istatistiksel yöntemler
kullanılmalıdır. Bu çalışma; karışım DNA örneklerinin gelişmiş dünya ülkelerinde olduğu gibi ülkemizde
de benzer standartlarda yorumlanabilmesi için yapılan öncü bir araştırmadır.

AAnnaahh  ttaarr  KKee  llii  mmee  lleerr:: Adli genetik; kompleks DNA karışımları; mikrosatelit tekrarları; STR profili; 
LRmix modülü

AABBSS  TTRRAACCTT  OObbjjeeccttiivvee:: In the process of evaluation of forensic cases, samples of the mixture containing
more than one person are frequently encountered. In such examples of mixtures where the genetic profile
of two or more persons are combined, some factors (Unknow number of contributors, presence of same al-
leles, poor quality and degraded samples, etc.) may further complicate DNA analysis. In recent years, legal
systems in various countries have benefited from statistical calculations in the interpretation of mixture
DNA samples. In our country, there are no procedures to be used in mixture DNA analysis. The aim of this
study; to determine the correct genotypes and the number of contributors using the profile probability
(GeneMapper® IDX v.1 Mixture Analysis) and likelihood ratio (Forensim LRmix™) in the mixture sam-
ples. MMaatteerriiaall  aanndd  MMeetthhooddss:: In this study, mixture samples were evaluated in different ratios (1:1, 1:3, 1:5,
1:10, 1:20, 1:50) from the blood samples which collected from volunteers. The polymerase chain reaction
(PCR) was applied using validated AmpFℓSTR® Identifiler kit. PCR products were run in the AB 3130 ge-
netic analyzer and analyzed in the Genemapper® IDX v.1 program. Typing of the contributors and esti-
mating the mixture ratios were done on Genemapper® IDX v.1. Mixture Analysis. Forensim LRmix™
application was used to test the performance of the mixture samples according to the allele drop interval
and to evaluate the probabilities of the participants in the sample profile. RReessuullttss:: The most common prob-
lem in the analysis was the allele drop-out. Likelihood ratio and Forensim LRmix module was determined
as a useful and successful application on both mixture samples that composed on controlled conditions.
CCoonncclluussiioonn::  As a result, statistical methods should be used to interpret mixture DNA samples and to demon-
strate the strength of evidence. This work as a pioneering research conducted in order to interpret mixed
DNA samples in similar standards in our country as in developed countries.

KKeeyywwoorrddss::  Forensic genetic; complex DNA mixtures; microsatellite repeats;
Short tandem repeats; LRmix module
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lay yerinden ele geçen fiziksel delillerin 
incelenmesi ve değerlendirilmesi adli va-
kaların aydınlatılmasında önemli rol oyna-

maktadır. DNA, adli bilimlerde son 25 yıl içerisinde
bize kolaylıklar sağladığı gibi, yeni sorunları da be-
raberinde getirmiştir. Adli DNA analizlerinin en
zorlu aşamalarından biri, elde edilen profillerin
doğru değerlendirilmesi ve ifade edilmesidir. 

Test edilen örnekte iki veya daha fazla kişinin
genetik profili bulunduğunda karışım örneğinden
söz edilir. Karışım örneği, katılımcıların (Farklı
kaynaktan gelen DNA örnekleri) içerdiği DNA
miktarına göre majör ve minör olarak adlandırıl-
maktadır. Majör katılımcının DNA miktarı daha
fazla olduğundan, allel pik de daha büyüktür.
Minör katılımcının DNA miktarı daha az olduğun-
dan, gözlenen allel pik daha küktür.1 Floresan özel-
likli tarayıcılar ile AB 310, 3130 veya 3100 vb.
kapiler elektroforez cihazı kullanarak elde edilen
elektroforegramdaki kısa ard arda devam eden
[Short Tandem Repeats (STR)] allellerinin rölatif
allel pik yüksekliklerini veya alanlarını ölçmek
mümkündür. Bu tür kantitatif bilgiler kullanılarak
karışım örneğindeki katılımcı sayısı belirlenebil-
mektedir. Pikleri karşılaştırırken pik alanı ve şekil
varyasyonları yerine pik yüksekliklerinin kullanıl-
ması daha geçerli bir yöntem olarak kabul edil-
mektedir.2 Uzmanlar için iki veya daha fazla kişinin
karışımından oluşan delillerin yorumlanması zor-
dur. Çünkü karışım örneklerinde katılımcı sayısı-
nın bilinmemesi, düşük kalitede veya bozunmuş
örneklerde gözlenen stokastik dalgalanmalar ve
yeni mikrovaryantların oluşumu gibi bazı faktör-
ler DNA analizini daha da karmaşık hâle getirebil-
mektedir. Karışım örneklerinin yorumlanması,
hem analistin yeterli tecrübesinin bulunmasını hem
de matematiksel işlemleri gerektirmektedir.3-5 Gü-
nümüzde karışım DNA analizlerinin yorumlanma-
sında karşılaşılan problemlerin üstesinden
gelebilmek için birçok araştırmacı konuyla ilgilen-
mekte ve karışık DNA örneklerinin yorumlanma-
sında farklı istatistiksel yaklaşımlar önermektedir.5

Bu yaklaşımlar; DNA profili elde edildikten sonra
bu profilin eşleşme olasılığını tahmin etmek, dış-
lama olasılığını ve benzerlik olasılığını hesaplamak
gibi işlemlerden oluşmaktadır.6 Son yıllarda, bazı
ülkelerdeki hukuk sistemleri, karışım örnek anali-

zinde bu istatistiksel hesaplama yöntemlerinden
faydalanmaktadırlar. Bunun için birçok yazılım
programı geliştirilmiştir.7-10 Bu yazılımlardan Fo-
rensim LRmix™, adli DNA delillerinin istatistiksel
yorumunu kolaylaştırmaya yönelik oluşturulan bir
yazılım paketi olup, karışım örneğinde bulunan ka-
tılımcıların (Şüheli ve mağdur) olasılık oranları be-
lirlenerek bu kişilerin delil örneğinde bulunma
olasılıklarını hesaplayabilmektedir.6,11 Olabilirlik
oranında [LR, likelihood ratio) iki alternatif hipo-
tezin (Hp= iddia hipotezi (prosecution hypothesis)
ve Hd= Savunma hipotezi (defence hypothesis)]
karşılaştırması yapılmaktadır. Bu oran; bir profilin
iki alternatif hipotez altındaki olasılıkların oranı-
nın karşılaştırılması sonucu elde edilmektedir.

Bu çalışmada, karışım DNA örneklerinin yo-
rumlanmasında hem doğru genotipleme yapmak
hem de katılımcı sayısını doğru bir şekilde belirle-
mek amaçlanmıştır. Bu doğrultuda olabilirlik oranı
(Forensim LRmixTM) ve profil olasılığı (GeneMap-
per® IDX v.1 Mixture Analysis by Thermo Fisher
Scientific) uygulanmıştır. 

GEREÇ VE YÖNTEMLER

KARIŞIM ÖRNEKLERİNİN OLUŞTURULMASI VE 
POLİMERAZ ZİNCİR REAKSİYONU

Bu çalışmada karışım örnek çalışılmasına başlama-
dan önce, kişilerin kimliklendirilmesinde sıklıkla
kullanılan AmpFℓSTR® Identifiler kitinin (Thermo
Fisher Scientific) validasyonu yapıldıktan sonra ka-
rışım örnek çalışması gerçekleştirildi. Oluşturulan
karışım örnekleri polimeraz zincir reaksiyonu
[polymerase chain reaction (PCR)] ile çoğaltılarak
AB 3130 genetik analizörde yürütüldü ve Gene-
mapper ID-X v1. Mixture Analysis yazılımı ile ka-
rışım oranı tahmini yapıldı. Daha sonra da Forensim
LRmixTM kullanılarak karışım örneğini oluşturan
katılımcıların, delil (karışım) örneğinde bulunma
olasılıkları istatistiksel olarak değerlendirildi.7

Validasyon için, analiz eşik (limit of detec-
tion), dinamik alan (lineer çalışma alanı), duyarlı-
lık (limit of quantification), stokastik eşik,
tekrarlanabilirlik ve tekrar üretilebilirlik paramet-
releri çalışıldı.12 Validasyon ve karışım çalışmala-
rında 9947A pozitif kontrol örneği (Thermo Fisher
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Scientific) kullanıldı. Çalışmaya katılmaya rıza gös-
teren ve bilgilendirilmiş olur formunu imzalayan
gönüllülerden kan örnekleri alındı. Bu çalışma için,
İstanbul Üniversitesi Cerrahpaşa Tıp Fakültesi 
Dekanlığı Klinik Araştımalar Etik Kurulu’ndan 
3 Mart 2013 tarih ve 83045809-5967 sayılı kararla
onay alındı. Kan örneklerinin DNA izolasyonu
QIAamp® DNA Mini Kit (Qiagen) yöntemi ile ya-
pıldı. DNA miktarları Qubit® Florometre (Invitro-
gen by Thermo Fisher Scientific) cihazında,
Quant-iTTM dsDNA HS (Invitrogen by Thermo Fis-
her Scientific) kiti kullanılarak belirlendi. 

İki kişiye (E1 kodlu bir erkek ve K1 kodlu bir
kadın) ait farklı DNA karışım örnekleri oluştu-
ruldu. Karışım örneklerinde toplam DNA konsant-
rasyonu 1 ng/5 µl olacak şekilde E1 (minör)/K1
(majör) ve K1(majör)/E1 (minör) örneklerinden 11
farklı oranda dilüsyonlar (1:1, 1:3, 1:5, 1:10, 1:20,
1:50 ve 50:1 20:1, 10:1, 5:1, 3:1) yapıldı. Tablo 1’de
örneklerin karışım oranları ve konsantrasyonları
görülmektedir. Çalışmada, her konsantrasyondaki
karışım örnekleri üçer kez tekrar edilerek yeniden
oluşturuldu. 

VERİLERİN ANALİZİ VE SONUÇLARIN DEĞERLENDİRİLMESİ

Genemapper ID-Xv1. Mixture Analysis Tool ile Analiz

Karışım örneklerinin analizi iki aşamalı olarak ya-
pıldı. İlk aşamada ABI 3130 cihazında yürütülen
örneklere Genemapper ID-Xv1. Mixture Analysis
Tool (Thermo Fisher Scientific) kullanılarak ön de-
ğerlendirme yapıldı.  Bu ön değerlendirmede karı-
şım DNA örneklerinin allel adlandırılması,
katılımcılara ait allellerin belirlenmesi, stutter pik-
lerin (gölge pikler) değerlendirilmesi ve katılımcı-
ların karışım oranlarının tahmini yapıldı.
Genemapper ID-X v1. yazılımı tarafından kullanı-
lan formüller aşağıda görülmektedir:13

Stutter pik yüzdesinin hesaplanması: 

N-4 pik yüksekliği
Stutter Pik %=                                            *100

Allel pik yüksekliği

Karışım oranının hesaplanması:

Katılımcılara ait profiller belirlenirken karışım
oranından ve stokastik eşik değerinden yararlan-
mak da mümkündür. Herhangi bir lokustaki karı-

şım örneği oranını belirlemek için aşağıdaki formül
kullanılmıştır;14

φa+φb
Mx=                                           

φa+φb+φc+φd

ve

φa+φb
Mx=                                           

φa+φb+φc+φd

Formülde ilgili lokustaki karışım oranının φa
ve φb ilk katılımcıya ait a ve b allellerinin pik yük-
sekliğini, φc ve φd ise diğer katılımcıya ait c ve d
allellerinin pik yüksekliklerini simgelemektedir.

Forensim LRmixTM yazılımı ile İstatistiksel Değerlendirme

İkinci aşamada Forensim LRmixTM yazılımı kulla-
nılarak, karışım örneklerinden elde edilen geno-
tiplerin (profillerin) şüpheli veya mağdurun delil
profilinde (karışım örneğinde) bulunma olasılıkları
istatistiksel olarak değerlendirildi. Forensim
LRmixTM, adli DNA kanıtlarının istatistiksel yoru-
munu kolaylaştırmaya yönelik Haned tarafından
oluşturulan bir yazılım paketidir.7 Değerlendirme
yapılırken K1 örneği mağdur ve E1 örneği şüpheli
olarak hesaplama yapılmıştır. İddia (Hp) ve sa-
vunma (Hd) hipotezleri:

Hp= Delil profili mağdur ve şüpheliden oluş-
maktadır (E=V+S).

Hd= Delil profili mağdur ve şüpheli dışında
başka bir kişiden oluşmaktadır (E=V+U) .

LR değeri=Hp/Hd =V+S/V+U.
Burada E harfi delil profilini, V harfi mağduru,

S harfi şüpheliyi ve U harfi bilinmeyen kişiyi tem-
sil etmektedir. 

BULGULAR

Bu çalışmanın ilk aşamasında, DNA tiplendirilme-
sinde kullanılacak kitin (AmpFℓSTR® Identifiler)
validasyon çalışması yapıldı. Validasyon paramet-
relerinden özellikle karışım örneklerinin değer-
lendirilmesinde kullanılan analiz eşiği; kitin en
düşük tespit limitinin göstergesi olup laboratuvar-
dan laboratuvara değişmektedir. Bu çalışmada ana-
liz eşik değeri 72,75 (RFU, relative fluorescence
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units) olarak belirlendi. Stokastik eşik;; aynı lokusta
bulunan kardeş alleller arasında dengesizliklerin
görülmeye başlandığı pik yüksekliği ya da hedef
DNA konsantrasyonu olup, bu çalışmada 0,05
ng/μl’de heterozigot allel pik yüksekliği 76.826 ola-
rak belirlenmiştir. Dinamik alan; tam DNA profili
için gerekli hedef DNA konsantrasyonun 0,05-0,5
ng/μl aralığında olması gerektiği belirlendi. Hasasi-
yet; tam ve güvenilir DNA profilinin elde edildiği
en düşük DNA konsatrasyonun 0,05 ng/μl olması
gerektiği saptandı.15

KARIŞIM DNA ÖRNEKLERİNİN HAZIRLANMASI VE ANALİZİ 

Gönüllülerden toplanan E1, K1 örnekleri ve pozi-
tif kontrol 9947A örneğinin amelogenin (AMEL)
ve 15 STR lokusuna ait profilleri Tablo 2’de görül-
mektedir. 

Karışım örneklerinin 1:50 hariç tümünde, tüm
lokuslar içerisinde en fazla dört allel gözlendiğin-
den bu karışım örneklerinin kişinin karışımından
oluştuğunu söylemek mümkündür. Aşağıda oluş-
turulan her bir karışım örneğinin nasıl değerlendi-
rildiği ile ilgili ayrıntılar verilmiştir. 

1:1 Karışım Oranındaki DNA Örneği ve 
İstatistiksel Değerlendirilmesi

Eşit karışım (1:1) oranına sahip DNA örneğine ait
elektroforegram Şekil 1’de görülmektedir. Gene-
mapper® IDX v.1 yazılımı ile yapılan profil anali-
zinde AMELlokusunda karışım oranı 1:1 olarak
belirlenirken, diğer lokuslarda minör ve majör ka-
tılımcıların oranı belirlenememiştir (Şekil 1). Aynı
program ile tahmin edilen allellerin doğruluğunu
teyit etmek için önceden tiplendirilmiş olan K1 ve

Karışım oranı Kullanılan örnekler Karışım DNA örneğinin son konsantrasyonu K1/E1 ve E1/K1 (ng/5 µl)

1:1 1K1E 1 ng/5 µl 0,5/0,5

1:3 1K3E/1E3K 1 ng/5 µl 0,75/0,25

1:5 1K5E/1E5K 1 ng/5 µl 0,8/0,2

1:10 1K10E/1E10K 1 ng/5 µl 0,9/0,1

1:20 1K20E/1E20K 1 ng/5 µl 0,95/0,05

1:50 1K50E/1E50K 1 ng/5 µl 0,98/0,02

TABLO 1: Karışım örneklerinin konsantrasyonları ve karışım oranları.

Lokuslar E1 no.lu örnek K1 no.lu örnek 9947A kontrol örneği

D8S1179 11-13 13-15 13-13

D21S11 30-32.2 29-31.2 30-30

D7S820 8-10 10-12 10-11

CSF1PO 10-11 9-10 10-12

D3S1358 15-16 17-18 14-15

THO1 6-9.3 7-9 8-9.3

D13S317 10-12 12-12 11-11

D16S539 11-11 11-11 11-12

D2S1338 20-20 23-25 19-23

D19S433 14-14.2 14-15.2 14-15

vWA 20-20 17-17 17-18

TPOX 8-11 8-11 8-8

D18S51 13-14 12-17 15-19

D5S818 11-11 11-13 11-11

FGA 21-24 21-21 23-24

AMEL X-Y X-X X-X

TABLO 2: AmpFℓSTR® Identifiler kiti ile analiz edilen örneklerin DNA profilleri.
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ŞEKİL 1: 1:1 oranına sahip karışım DNA örneğinin elektroforegram görüntüsü. Pikler altında belirtilen rakamlar sırası ile allel ismi, pik yüksekliği ve büyüklük (size)
değerlerini göstermektedir. 



E1 profilleriyle karşılaştırılarak, katılımcıların tüm
allellerinin doğru tahmin edildiği saptanmıştır. Be-
lirlenen karışım örneklerinin istatistiksel yorum-
lanması ise Forensim LRmixTM ile yapılmıştır.
Performans testi için ilgili populasyondan rastgele
oluşturulan 100 kişinin şüpheli olma olasılığı loga-
ritma 10 tabanında hesaplanarak performans ara-
lığı oluşturulmuştur. Elde edilen LR değerinin bu
aralık dışında kalması, şüphelinin o profilde bu-
lunma olasılığının gücünü göstermektedir. LR de-
ğeri, Forensim LRmixTM modülü tarafından
4,02E+16 olarak hesaplanmıştır. Sonuç ifadesi her
iki hipotez (Hp ve Hd) için şu şekildedir:

“Şüpheli profilinin, delil profilinde olma ola-
sılığı, aynı populasyon içerisinden seçilen herhangi
bir kişiye göre 40.200.000.000.000.000 kez daha
olasıdır.”

1:3 ve 3:1/1:5 ve 5:1 Oranındaki Karışım DNA Örnekleri ve
İstatiksel Değerlendirmesi

1:3 ve 3:1/1:5 ve 5:1 oranındaki karışım oranlarına
ait örnek elektroforegram görüntüleri Şekil 2 ve
Şekil 3’te görülmektedir. Profil analizinde
D8S1179, D21S11, TH01, D3S1358, D16S539,
CSF1PO ve D18S51 lokuslarında karışım oranı 3:1
olarak belirlenebilirken, diğer lokuslarda minör ve
majör katılımcıların oranı belirlenememiştir. 1:5 ve
5:1 oranındaki karışımlarda 3:1 oranına benzer so-
nuçlar gözlenmiştir. 

1:3 ve 1:5 oranında E1 örneği majör ve 3:1 ve
5:1 oranında K1 örneği majör durumdadır. Bu
oranlarda katılımcıların tüm allelleri başarıyla tip-
lendirilmiştir. İstatistiksel değerlendirilmede; 3.1
ve 1:3/5:1 ve 1:5 oranlarındaki karışım örnekle-
rinde belirlenen alleller 1:1 oranındaki allellerden
farklı olmadığından LR değeri aynıdır (Tablo 3). 

1:10 ve 10:1 Karışım Oranına sahip DNA Örnekleri ve
İstatistiksel Değerlendirilmesi

1:10 karışımına ait örneğinin elektroforegram gö-
rüntüsü Şekil 4’te görülmektedir. Profil analizinde
AMEL, D21S11, TH01 ve D16S539 lokuslarında ka-
rışım oranı 1:10 olarak belirlenebilirken, diğer lo-
kuslarda minör ve majör katılımcıların oranı
belirlenememiştir. Bu karışımda E1 örneği majör
durumda olup, katılımcının tüm allelleri gözlenir-

ken, minör katılımcının D7S820, CSF1P0,
D3S1358, D2S1338 ve D18S51 lokuslarında sıra-
sıyla 12, 9, 18, 23-25 ve 17. allellerinde allel düş-
mesi gözlenmiştir (Şekil 4).

Genemapper IDX v1. yazılımı ile yapılan ön
değerlendirme aşamasında, katılılımcı oranı, katı-
lımcı profilleri ve stutter piklerin değerlendirilmesi
gibi parametreler yazılım tarafından yapılabilmek-
tedir. Program tarafından hesaplanan bu paramet-
relerden stutter pik ve katılımcı oranlarının
tahminine ait örnek uygulaması bu karışım ora-
nında (1:10) gösterilmiştir. 1:10 oranına ait karışım
örneklerinin her üç tekrarında da (A, B ve C)
D3S1358 lokusunda olası stutter piklere rastlan-
mıştır (Şekil 5). A ve C tekrarında 16. allel hem yer-
leşimine göre hem de % stutter pik formülüne göre
stutter pik olarak değerlendirilmektedir. Buna göre;
stutter pik A tekrarında %14, B tekrarında %20, C
tekrarında %13 olarak belirlenmiştir.

Şekil 6’da 1:10 oranına ait örnek bir elektrofo-
regram görüntüsü ve majör katılımcının karışım
oranı (Mx) görülmektedir. Karışım oranı lokusta
bulunan dört allel pik için 0,91 ve 0,09 olarak bu-
lunmuştur, bu da beklendiği şekilde ~1:10’dur. Bu
formül ile sadece karışım oranı değil, aynı zamanda
alleller arasındaki heterozigot dengesi belirlenerek
majör ve minör katılımcıların doğruluğu da belir-
lenebilmektedir. 

Forensim LRmixTM uygulamasında yapılan ista-
tistiksel değerlendirmede ise K1 örneği mağdur ve
E1 örneği şüpheli varsayılarak hesaplama yapılmıştır.
Buna göre; 

“Mağdur profilinin delil profilinde bulunma
olasılığı, aynı populasyon içerisinden seçilen her-
hangi bir kişinin profilinin bulunmasından
9.670.000.000 kez daha fazladır.” (Tablo 3).

10:1 oranındaki karışım örneğinde K1 örneği
majör durumda olup, tüm allelleri gözlenirken,
minör katılımcının D21S11 ve FGA lokuslarında (Sı-
rasıyla 31.2 ve 24 allelleri) iki allel düşmüştür. Ge-
nemapper® IDX v.1 Mixture Analysis yazılımı ile
yapılan profil analizinde AMEL, TH01, D3S1358,
D16S539, FGA CSF1PO ve D18S51 lokuslarında ka-
rışım oranı 8:1 olarak belirlenirken, diğer lokuslarda
minör ve majör katılımcıların oranı belirlenememiş-
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ŞEKİL 2: 3:1 oranına sahip bir karışım DNA örneğinin elektroforegram görüntüsü. Pikler altında belirtilen rakamlar sırası ile allel isimleri, pik yüksekliği ve bü-
yüklük (size) değerlerini göstermektedir.
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ŞEKİL 3: 5:1 oranına sahip bir karışım DNA örneğinin elektroforegram görüntüsü. Pikler altında belirtilen rakamları sırası ile allel isimleri, pik yükseklikleri ve bü-
yüklük (size) değerlerini göstermektedir.



Tolga ZORLU ve ark. Turkiye Klinikleri J Foren Sci Leg Med. 2019;16(2):104-19

113

ŞEKİL 4: 1:10 oranına sahip karışım DNA örneklerinin elektroforegram görüntüleri. Pikler altında belirtilen rakamları sırası ile allel, yükseklik ve büyüklük değerlerini
göstermektedir.
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tir. Bu karışım örneklerinin Forensim LRmixTM uy-
gulaması kullanılarak hesaplanan LR değeri,
2,442E+11 olup, buna göre yapılan istatistiksel de-
ğerlendirme şu şekildedir.

“Şüpheli profilinin delil profilinde bulunma
olasılığı, aynı populasyon içerisinden seçilen her-
hangi bir kişinin profilinin bulunmasından
244.200.000.000 kez daha fazladır.” (Tablo 3).

1:20/20:1 Oranına Sahip Karışmış DNA Örnekleri ve
İstatistiksel Değerlendirilmesi  

1:20/20:1 oranındaki karışım DNA örnekleri
0,95/0,05 ng/5 μl ve 0,05/0,95 ng/5 μl şeklinde oluş-
turuldu. 1:20 oranına sahip örnek elektroforegram
Şekil 7’de görülmektedir. Majör ve minör alleller
Genemapper® IDX v.1 yazılımı ile dört lokusta

(AMEL, D21S11, CSF1P0 ve D16S539) doğru ola-
rak tahmin edilmesine rağmen, tüm lokuslarda
belirlenen karışım oranları doğru tahmin edile-
memiştir. Şekil 7’deki elektroforegram görüntüsü
incelendiğinde, K1 majör olup tüm allelleri göz-
lenirken, minör katılımcının yedi tane lokusunda
toplam 11 allel kaybı gözlenmiştir.

Forensim LRmix™ uygulamasında LR değeri,
LRmix modülü tarafından 0,004271 olarak hesap-
lanmıştır (Tablo 3). Bu durumda sonuç ifadesi her
iki hipotez için şu şekildedir: 

“Mağdur profilinin delil profilinde bulunma
olasılığı, aynı populasyon içerisinden seçilen her-
hangi bir kişinin profilinin bulunmasından
0.004271 kez daha fazladır.

20:1 oranındaki karışım örneklerinde Gene-
mapper® IDX v.1 Mixture Analysis yazılımı ile ya-
pılan profil analizinde AMEL, TH01, D3S1358,
D16S539, CSF1PO, FGA, vWA ve D18S51 lokusla-
rında karışım oranı farklı olarak belirlenirken, diğer
lokuslarda minör ve majör katılımcıların oranı be-
lirlenememiştir. Majör ve minör karışım oranı FGA
dışındaki tüm lokuslarda yanlış olarak belirlenmiş-
tir. Karışımda K1 majör olup, tüm allelleri gözlenir-
ken, minör katılımcının D7S820, vWA ve CSF1P0
lokuslarında sırasıyla 8, 11 ve 20 alelleri olmak üzere
dört allel düşmesi gözlenmiştir. Bu karışım örneği-

ŞEKİL 6: 1:10 karışım örneğinde D21S11 lokusu elektroforegram görüntüsü.

ŞEKİL 5: 1:10 oranına ait karışım örneğinde D13S1358 lokusunda görülen stutter pikler. 
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ŞEKİL 7: 1:20 oranına sahip bir karışım örneğinin elektroforegram görüntüsü. Pikler altında belirtilen rakamları sırası ile allel, yükseklik ve büyüklük (size) de-
ğerlerini göstermektedir. 



nin LR değeri, LRmix modülü tarafından 1,514E+09
olarak hesaplanmıştır. Sonuçta iddia (Hp) ve sa-
vunma (Hd) hipotezleri doğrultusunda (Tablo 3)
sonuç ifadesi her iki hipotez için şu şekildedir:

“Şüpheli profilinin delil profilinde bulunma
olasılığı, aynı populasyon içerisinden seçilen her-
hangi bir kişinin profilinin bulunmasından
1.514.000.000 kez daha fazladır.” 

1:50 ve 50:1 Oranındaki Karışım DNA Örnekleri ve
İstatistiksel Değerlendirilmesi  

1:50 oranındaki karışım DNA örneklerinde yapılan
üç tekrarda da majör katılımcı profili, minör katı-
lımcı profilini baskılandığından 1:50 oranındaki ör-
neklerde sadece majör durumda şüpheli (E1) profili
elde edilmiştir. Aynı şekilde, 50:1 oranındaki karı-
şım DNA örneklerinin üç tekrarında da majör ka-
tılımcı profili, minör katılımcı profilini bas-
kılandığından 50:1 oranındaki örneklerde sadece
majör durumdaki mağdur (K1) profili elde edilmiş-
tir. Bu durumda her iki karışım örneğinde katılımcı
profilinin tahminine yönelik herhangi bir istatis-
tiksel değerlendirme yapmak mümkün değildir. 

Tüm karışım örneklerinde gözlenen allel düş-
mesi sayıları ve Forensim LRmixTM modülünde ya-
pılan istatistiksel değerlendirmede hesaplanan LR
değerleri Tablo 3’te görülmektedir. Karışım örnek-
lerinden 1:10, 10:1, 1:20 ve 20:1 oranlarında allel
düşmesi gözlenmiştir. Allel düşmesi gözlenen
düşük DNA konsantrasyonlarında daha düşük LR
değerleri elde edilmiştir (Tablo 3).

TARTIŞMA 

Olay yerinden elde edilen deliller çoğunlukla bir-
den fazla kişinin DNA’sını içeren karışım örnekle-
rinden oluşmaktadır. Bu tür örneklerde birden
fazla kişinin olaya karışmış olabileceği düşünül-
mektedir. Bu durumda katılımcıların profillerinin
doğru analizi ve katılımcıların olaya dâhil olma ola-
sılıklarının doğru tahmin edilebilmesi çok önemli-
dir. Gelişen teknoloji ile geliştirilen her yöntem
veya uygulama için standardizasyon ve kalite gü-
vencesini sağlamak adli laboratuvarların en büyük
gereksinimi hâline gelmiştir.16

Adli kimliklendirme yapan laboratuvarlar, kul-
landıkları yöntemin validasyonunu yaptıktan sonra

güvenilir ve doğru analiz yapabilmektedirler.17 Va-
lidasyon parametrelerinden olan analiz eşiği değeri,
yöntemin en düşük tespit limitinin göstergesi olup,
laboratuvardan laboratuvara değişen bir değerdir.
Çalışmamızda, analiz eşik değeri 72,75 rfu olarak be-
lirlenmiştir. Dolayısıyla 72,5 rfu üzerindeki pikler
gerçek pik (allel) olarak kabul edilmiştir. Bu değerin
altında kalan pikler allel olarak değerlendirilme-
miştir. Karışım örnek analizinde önemli bir diğer
parametre stokastik eşik (Hb, heterozygosity ba-
lance) değeridir. Uluslararası Adli Genetik Komis-
yonu (ISFG- International Society of Forensic
Genetics) bu değeri Hb≥0,6, Birleşik Krallık DNA
çalışma grubu (UK DNA Technical Working Group)
Hb≥0,5 ve Amerika Birleşik Devletleri DNA grubu
(USA DNA Working Group) 0,6≤Hb olarak kabul
etmektedir.5,18,19 Çalışmamızda, stokastik eşik değeri
0,7≤Hb olarak belirlenmiştir. Bu değer, özellikle ka-
rışım olduğu düşünülen örneklerde, aynı lokusta
bulunan heterozigot allellerin birbirlerine olan
oranlarının bilinmesiyle bunların aynı ya da farklı
kaynaklardan gelip gelmediğine karar verilmesinde
kullanılmaktadır. Ayrıca bu değerin bilinmesi; stut-
ter pikler, pull-up gibi istenmeyen piklerin bertaraf
edilmesinde de önemlidir. Diğer önemli parametre-
ler ise en alt ve üst DNA miktar seviyelerinin tespit
edilmesine yönelik yapılan dinamik alan ve hassasi-
yet parametreleridir. Bu çalışmada, hem dinamik
alan hem de hassasiyet açısından tam profilin elde
edilmesi için gerekli hedef DNA konsantrasyonun
0,05 ng/μl ≤ olması gerektiği belirlenmiştir. Bu kon-
santrasyon AmpFℓSTR® Identifiler kitin önerdiği
konsantrasyon ile uyumludur.15

Bir olay ile ilgili olarak karışım olduğu düşü-
nülen biyolojik örneklerden, doğru bir şekilde
yorum yapabilmek için ön değerlendirme yapmak
gerekmektedir. Bu değerlendirmenin amacı; delil
örneğinin karışım olup olmadığını, katılımcı sayı-
sını, karışıma katılan kişilerin profillerini ve oran-
larını belirlemektir.5,18

Karışım örneklerinde katılımcı sayısı, tüm lo-
kuslardaki allel sayısına bakılarak belirlenmekte-
dir. Tüm lokuslar incelendiğinde bir veya daha
fazla lokusta en fazla dört allel bulunması duru-
munda karışımın iki kişinin profilinden oluştuğunu
söylemek mümkündür. Bir veya daha fazla lokusta
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allel sayısının beş ve üstünde olması durumunda,
karışımda üç veya daha fazla kişinin varlığından
söz edilebilmektedir. Katılımcı sayısı belirlenirken
allel düşmesi ve stutter piklerin de değerlendiril-
mesi gerekmektedir. Bu tür istenmeyen piklerin
varlığı katılımcı sayısının ve profillerinin belirlen-
mesinde önemli etkiye sahiptirler.14

Çalışmamızda, iki katılımcı tarafından oluştu-
rulan karışım örneklerinde (1:50 ve 50:1 oranları
dışındaki) bir veya daha fazla lokusta en fazla dört
allele rastlanmıştır. Karışımdaki katılımcıları belir-
lemek için allel pik yükseklikleri ve heterozigotluk
dengesi gibi parametrelerden yararlanılmıştır. E1
ve K1 kodlu iki kişiden oluşturulan karışım örnek-
lerinde AmpFℓSTR® Identifiler kitinin toplam 16
lokusundan altısında heterozigotluk ve 10 lokusta
ise paylaşılan (ortak) allel gözlenmiştir. Ortak allel
içeren lokuslarda heterozigotluk varlığının belir-
lenmesi için karışım oranının bilinmesi gerekmek-
tedir. Ancak, PCR sonrası bu dengenin kendini
koruyup koruyamayacağı büyük bir soru işareti ol-
maktadır. Heterozigotluk dengesi çeşitli laboratu-
var kaynaklı koşullardan ve sporadik kontaminas-
yonlardan kolayca etkilenebilmektedir.20

STR analizinde elektroforegramda sıklıkla
stutter pikler gözlenebilmektedir. Stutter pikler,
gerçek allel pik yüksekliğinin %15’inden daha kısa,
dört baz çifti daha küçük olarak gözlenen ve DNA
polimerazın kayması sonucunda oluşan atrefakt
piklerdir.21 Stutter piklerin oluşma oranı ortalama
olarak %2 civarındadır.22 Çalışmamızda, 1:10 ora-
nına ait karışım örneklerinin A ve C tekrarında
D13S1358 lokusunda 16 numaralı allel stutter pik
olarak görülmektedir (Şekil 5). Ancak, minör katı-
lımcı genotipine bakıldığında, 15-16 allellere sahip
olduğu açıkça görülmektedir. Bu durumda 16 nu-
maralı allelin stutter pik olarak değerlendirilmesi
doğru değildir. Ayrıca, 16 numaralı pik validasyon
sonucu belirlediğimiz analiz eşik değeri (72,75 rfu)
değerinden yüksek olduğundan, bu allel gerçek bir
pik olarak değerlendirilebilmektedir. 

Katılımcı profillerine ait allelleri ve katılımcı
oranları belirlenirken Genemapper® IDX v.1Mix-
ture Analysis yazılımından yararlanılmıştır. Yazı-
lım ortak allel içermeyen lokuslarda tahmini olarak

katılımcı profillerine ait allelleri ve bu allellerin
hangi oranda karıştığını belirlemek amacıyla ista-
tistiksel kurallara dayalı tahminler yapmaktadır.
Tüm oranlardaki karışım örneklerinde, allel düş-
mesi bulunmayan ve ortak allel içermeyen lokus-
larda, tahmin edilen katılımcıya ait profiller
doğru olarak belirlenmiştir. 1:1, 1:3 ve 3.1 oran-
ları haricindeki diğer karışım oranları yanlış ola-
rak belirlenmiştir (Tablo 3). Bunun nedenii
PCR’de katılımcı DNA konsantrasyonlarının
sabit kalmamasından kaynaklanmaktadır. Bu du-
rumda, real-time (eş zamanlı) PCR kullanılarak
hedef lokusun hangi miktarlarda çoğaldığı gözle-
nebilmektedir.23

Karışım örneklerinde karşılaşılan en büyük so-
runlardan biri de allel düşmesidir. Allel düşmesi,
degrade olmuş ve/veya az miktarda DNA bulunan
örneklerde görülebilmektedir.24,25 Çalışmamızda,
oluşturulan karışım örneklerinde 1:1, 1:3, 3:1, 1:5
ve 5:1 oranlarında allel düşmesi gözlenmemiştir.
1:10, 10:1, 1:20 ve 20:1 oranlarında sadece belirli
lokuslarda sırasıyla 6, 2, 11 ve 4 allel düşmesi göz-
lenmiştir (Tablo 3). Minör katılımcı profillerinin
gözlenen allel düşmesi; kullanılan kitin validasyo-
nunda belirlenen dinamik alan 0,05-0,5 ng/μl ara-
lığı dışında olan oranlarda (1:10 oranındaki minör
katılımcı DNA konsantrasyonu: 0,02 ng/µl ve 1:20
oranındaki minör katılımcı DNA konsantrasyonu:
0,01 ng/µl) minör katılımcılarda alel düşmesi bek-
lenen bir sonuçtur. 1:50 ve 50:1 oranlarında minör
katılımcılara ait alleller saptanmamıştır. Bu du-
rumda herhangi bir karışım örneğinin varlığından
söz etmek mümkün değildir. Bu orandaki karışım
örneklerinde sadece majör profil elde edilebilmiş-
tir. Allel düşmesinin sebebi minör katılımcının
DNA konsantrasyonunun (0,004 ng/µl) çok düşük
olmasından ve dinamik alan dışında kalmasından
kaynaklanmaktadır. Haned ve ark.nın 2015 yılında
yaptıkları çalışmada; genotiplerinin bilindiği üç,
dört ve beş kişiden oluşan farklı oranlarda hazır-
lanmış toplamda 252 karışım örneği analiz edil-
miştir. Bu karışım örneklerinde allel düşmesi ve
stokastik etkilerin hesaba katıldğı Forensim’in
LRmix modülü kullanılarak hesap yapmışlardır.
Altın standart olarak adlandırdıkları modülün en
büyük özelliğinin allel kaybının (droup-out) göz
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önünde bulundurarak olasılık oranını hesaplanma-
sının yargı için adil ve konsevatif olduğunu bildir-
mişlerdir.6,11 Çalışmamızda Tablo 3’te görüldüğü
gibi, allel düşmesi olabilirlik oranı değeri ile ters
orantılıdır. Allel düşmesinin fazla olduğu karışım
örneklerinde (1:20,1:10 gibi) LR değeri daha dü-
şüktür. Forensim LRmixTM modülü ile yapılan ista-
tistiksel değerlendirmede daha çok allel düşmesi
gözlenen düşük DNA konsantrasyonlarında daha
düşük LR değerleri elde edilmiştir. Farklı sayıda
allel düşmesi görülen karışım oranlarında birbirin-
den farklı LR değerlerinin elde edilmesi de bekle-
nen bir durumdur. Düşen allel sayısının artması ile
olası allel düşmesi aralığının değeri de doğru oran-
tılı olarak yükselmektedir. Bunun nedeni, bu allel-
lerin gen sıklıklarının hesaba katılamamasından
kaynaklanmaktadır. Tam profil elde edilen karışım
oranlarında (1:1, 1:3, 3:1, 1:5 ve 5:1) belirlenen olası
allel düşmesi aralığı ve hesaplanan LR değerleri bir-
birinin aynısıdır (Tablo 3).

ISFG tarafından, olasılık oranını (LR) kullana-
rak kanıtın değerini ortaya koymak için hesaplama
yapılması gerektiği önerilmektedir.26 Euroforgen-
NoE’nin 18 farklı laboratuvar katılımı ile karışım
analizinde ve hesaplanmasında LRmix programı-
nın kullanıldığı çalışmada; DNA karışımların yo-
rumlanması yalnızca “yanıt” vermek için bazı
yazılımlar kullanmaktan ibaret olmadığını,  bir da-
vanın değerlendirilmesi bir suçun şartlarının göz
önünde bulundurulmasıyla başladığını, karışımı
oluşturan kişilerin sayıları hakkında yapılan varsa-
yımlar, kısmi profillerin varlığında savunma hipo-
tezleri arasındaki farklıllıkların olabileceğini
göstermişlerdir.27 Forensim LRmixTM modülünün,
LR değerinin hesaplanması dışında diğer bir önemli
fonksiyonu da performans testidir. Bu test, karışım
örneğinde bulunan katılımcıların yerine geçebile-
cek olan ve aynı populasyonda bulunan bireylerin
olabilirlik oranını log10 tabanında verebilmekte-
dir. Diğer bir deyişle, aynı populasyonda bulunan
rastgele 100 kişinin, karışımı oluşturan katılımcı-
ların yerine geçme olasılığını göstermektedir. Rast-
gele bireyler oluşturulurken modülde ilgili
populasyonun verisi kullanılmaktadır. Bu değerin,
hipotez değerlendirmesi sonucu elde edilen değere
uzak olması, elde edilen değerin güvenirliliğini gös-

termektedir. Tablo 3’te 1:1 oranındaki karışımda
LR değeri ve performans değerinin arasındaki fark
son derece yüksektir. Fakat 1:20 oranındaki minör
katılımcıda 11 allel düşmesi gözlendiğinden, LR de-
ğeri düşüktür ve performans testi sonucuna da nis-
peten yakındır. Forensim LRmix™ modülünün
performans testi sonucu, Avrupa mahkemelerinde
karışım DNA örneği içeren delillerin raporlanma-
sında kullanılmaktadır.27 Performans testi raporla-
nır iken, 1:1 oranındaki karışım örneği için
kullanılan ifade şu şekildedir: ““DDeelliill  pprrooffiilliinniinn,,  şşüüpp--
hheellii  pprrooffiilliinnee  aaiitt  oollmmaa  oollaassııllıığğıı,,  aayynnıı  ppooppüüllaassyyoonn
iiççeerriissiinnddeenn  sseeççiilleenn  hheerrhhaannggii  bbiirr  kkiişşiinniinn  pprrooffiilliinnee
ggöörree  4400220000000000000000000000000000  kkeezz  ddaahhaa  oollaassııddıırr..  AAyynnıı
ttoopplluumm  iiççeerriissiinnddeenn  rraassttggeellee  şşeeççiilleenn  110000  kkiişşiinniinn  şşüüpp--
hheellii  pprrooffiilliinnee  ssaahhiipp  oollmmaassıı  1100--1100 vvee  1100  3322 kkeezz  ddaahhaa  aazz
oollaassııddıırr..””

SONUÇ
Olay yerinde ve vaka dosyalarında sıklıkla rastla-
nılan karışım örneklerinin yorumlanmasında her
laboratuvar; uygulamış olduğu yöntemin analiz
eşiği, dinamik alan, stokastik eşik gibi validasyon
parametrelerini belirlemelidir. Bununla birlikte,
sonucu yanlış etkileyebilecek stutter pik, allel düş-
mesi ve pull-up gibi istenmeyen durumların önüne
geçmek için analizlerin tekrar edilmesi gerekmek-
tedir. Olabilirlik oranı (LR) Avrupa laboratuvarları
tarafından kullanılan ve karışım örnekleri değer-
lendirilirken gözlenen stutter pikleri ve allel düş-
mesi gibi parametreleri dikkate alan konservatif bir
yöntemdir.26,27

Bu çalışmada, olabilirlik oranı yaklaşımı ve Fo-
rensim LRmixTM uygulaması kullanılarak karışım
örneklerinde doğru bir DNA analizi yapılabildiği
belirlenmiştir. Bu yaklaşımın diğer istatistiksel
yöntemlerden farkı, delil profilinin hem mağdur
hem de şüpheli tarafından değerlendirilebilmesi-
dir. Gelişmiş ülkelerde olduğu gibi, ülkemizde de
karışım örneklerinin yorumlanmasında hem deli-
lin gücünü ortaya koymak hem de objektif bir şe-
kilde değerlendirme yapabilmek için istatistiksel
tahmin yöntemlerini kullanmak ve hâkim, savcı,
avukat gibi adli yargıda bulunan görevlilere basit
ve anlaşılır ifadeler kullanarak aktarmak gerek-
mektedir.
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