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Temel bilimler ve tıbbi bilimlerde rutinde çe�itli 
amaçlarla kullanılan DNA analizleri, adli bilimlerde 
mahkemelere objektif deliller sunabilmek amacıyla 
kullanılmaktadır. DNA analizleri, adli bilimlerin adli 
seroloji dalında babalık (paternite) tayini ve kriminal 
incelemelerde uygulama alanı bulmu�tur. Babalık 
ara�tırmalarında, anne, �üpheli baba ve çocuktan alınan 
intravenöz kan örnekleri analiz edilerek bireyin çocu�un 
babası olup olamayaca�ı saptanmaktadır. Kriminal 
ara�tırmalarda ise; olay yerinden örneklenen (toplanan) 
biyolojik sıvılar ve dokular (kan, semen, tükrük, kıl, kemik 
vs.) ile bunlara ait leke ve artıklar kimliklendirilmeye (kime 
ait olabilece�inin saptanmasına) çalı�ılmaktadır (1-3). 

Kimliklendirme ve babalık ara�tırmalarında 1900’lü 
yılların ba�ından itibaren öncelikle kan grupları (eritrosit 
antijenleri) ardından eritrosit enzimleri, serum proteinleri, 
hemoglobin ve lökosit antijenleri (human leuokocyte 
antigens,-HLA) düzeyinde ifade edilen genetik 
varyasyonlardan yararlanılmı�tır. Bunları inceleme 
yöntemleri, proteinlerin elektroforetik ayrımına, 
antijenlerin immünolojik reaksiyonlarına dayanmaktadır. 
Bu polimorfik markırlar, adli serologlara de�erli kanıtlar 

sa�lamalarına kar�ın bazı dezavantajları vardır: a) Bu 
markırlar di�er biyolojik materyallerden ziyade taze kan 
örneklerinde ve kan lekelerinde etkin olarak 
incelenebilmektedirler. b) Varyasyon düzeylerinin sınırlı 
olması nedeniyle tek ba�larına biyolojik tanımlayıcı olarak 
kullanılamamaktadırlar. Bireyin baba olma olasılı�ını 
söyleyebilmek için veya mahkemelere delil te�kil eden 
biyolojik materyalin zanlıya/ma�dura ait olup 
olamayaca�ını söyleyebilmek için tüm antijenik ve protein 
markırların çalı�ılması gerekmektedir. c) Antijenik ve 
protein markırlar, biyolojik sıvılara ait lekelerde çevre 
ko�ullarına ba�lı olarak kısa sürede yapısal de�i�ikli�e 
u�ramaktadırlar. d) Bireye yapılan birkaç kan 
transfüzyonundan sonra nakledilen kana ba�lı olarak 
de�i�iklik gösterebilmektedirler. e) Markırların 
incelenmelerinde kullanılan yöntemler ise çok küçük 
miktarlardaki materyallerden sonuç alınabilecek kadar 
hassas de�ildir (4-7). 

Moleküler genetik alanında 1980’li yıllarda 
gerçekle�tirilen ilerlemeler, polimorfik özelliklerin direkt 
olarak DNA düzeyinde incelenmesine olanak tanımı�tır. 
�nsan genomunda bulunan yakla�ık 3 milyar baz çifti, 
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Özet 
Mikrosatellitler, genomda da�ılmı� olarak bulunan ve 2-7 

baz çiftlik, kısa ardarda tekrar eden (short tandem repeat, -STR) 
DNA dizilerinden olu�maktadır. STR’lerin tekrarlanan ünite 
sayılarındaki varyasyonlar birçok genetik çalı�malarda markır 
olarak kullanılmaktadır. Farklı alanlarda de�i�ik amaçlarla 
kullanılan STR lokuslarından, adli serolojide, biyolojik 
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adli örneklerin analizinde sa�ladı�ı çe�itli avantajlar nedeniyle 
adli serologlar tarafından kullanılan yöntemlerin ba�ında 
gelmektedir. Bu derlemede, adli amaçlı kullanılan STR 
lokuslarının özellikleri ve sa�ladıkları avantajlar sunulmaktadır. 
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 Summary 
Microsatellites (short tandem repeat, -STR) consist of 

tandemly repeated sequences of 2-7 bp in length. They are 
dispersed throughout the human genome. The variations in the 
number of repeats of STRs are used in various genetic studies. 
Also STRs have application in forensic serology for disputed 
paternity and individualization of forensic samples. Since STR 
analysis offer many advantages for DNA typing of forensic 
samples, it is at the forefront of the systems used at present by the 
forensic serologist. This review presents the characters of STR 
loci used for forensic purposes and their advantages. 
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herbiri farklı lokuslarda yer alan 50,000-100,000 geni 
kodlamaktadır. Genlerin ço�u ayrıca “allel” olarak 
adlandırılan birkaç farklı formda bulunabilmektedir. Bu 
�ekilde polimorfizm gösteren bir gen için her birey, biri 
anneden di�eri babadan aktarılan iki farklı allel 
ta�ıyabilirken, bir populasyon örne�i aynı gen için çok 
sayıda allele sahip olabilmektedir. Bu genetik polimorfizm 
adli amaçlı DNA analizlerinin temelini olu�turmaktadır (3). 
Adli serolojide,  

• tek baz de�i�iklikleri ve 

• farklı sayıda ardarda tekrar eden dizilimler (variable 
number of tandem repeats, -VNTR’s) olmak üzere iki tip 
DNA polimorfizmi çalı�ılabilmektedir (3,8-10). 

 Tek baz de�i�ikli�i içeren lokuslarda gözlenen 
toplam allel sayısı az oldu�undan bireyleri ayrım güçleri 
sınırlıdır. Bu tip polimorfizm daha çok kalıtsal hastalıkların 
tanısında önem ta�ımaktadır (3).  

VNTR lokuslarındaki polimorfizm, bireyler arasında 
belli bir baz diziliminin ardarda tekrarlanma sayılarındaki 
varyasyonlardan kaynaklanmaktadır. Farklı VNTR 
lokuslarında, tekrarlanan baz diziliminin uzunlu�u 
de�i�mektedir. Bu lokuslarda tekrarlanan dizilim 2-30 veya 
daha fazla sayıda baz çifti içermektedir. Bu lokuslar, çok 
sayıda farklı uzunlukta allele sahip olduklarından bireyleri 
ayrım güçleri yüksektir. Adli örneklerin analizinde yaygın 
olarak VNTR lokusları çalı�ılmaktadır (3, 8-10).  

Günümüze kadar adli amaçlarla rutinde kullanılan 
DNA teknolojisinin geli�imini temel olarak dört kısımda 
incelemek mümkündür (11): 

• Çok-lokus (multi-locus) problarının kullanıldı�ı 
DNA parmakizi yöntemi (DNA fingerprinting), 

• Tek-lokus (single-locus) problarının kullanıldı�ı 
DNA profillemesi (DNA profiling), 

• Ço�altılmı� parça uzunluk polimorfizminin 
(Amplified fragment length polymorphism,- AMPFLP) 
analizi, 

• Kısa ardarda tekrar eden dizilimlerin (short tandem 
repeats,-STRs) analizi. 

Çok-lokuslu bir prob kullanılarak, genomdaki çe�itli 
minisatellit lokuslarının (10) aynı anda incelendi�i DNA 
parmakizi yönteminin adli serolojideki ilk uygulamaları 
1986’larda ba�lamı�tır (12). Bu yöntem ile bireye spesifik 
DNA band paterni elde edilmektedir. Populasyondan 
rastgele seçilen iki ki�inin (tek yumurta ikizleri hariç) aynı 
DNA band paternine sahip olma olasılı�ının teorik olarak 
1/30 milyar oldu�u bildirilmi�tir (11). Ancak yöntemin 
kompleks ve zaman alıcı olması, sonuçta olu�an 30’dan 
fazla DNA bandının de�erlendirilmesindeki güçlükler 
nedeniyle çok-lokuslu problar rutinde kısa bir süre için 
kullanılmı� ve yerini tek-lokus problarının kullanıldı�ı 

DNA profilleme yöntemi almı�tır. Bir tek minisatellit 
lokusun incelendi�i bu yöntemde, sonuçta sadece iki DNA 
bandı olu�tu�u için de�erlendirme çok daha kolay 
yapılabilmektedir. Adli örnek analizlerinde, be� ayrı lokus 
çalı�ıldı�ında, elde edilen DNA band paterninin bireye 
spesifikli�i artmaktadır. Yöntemin dezavantajı, iyi kalitede 
(parçalanmamı�) ve fazla miktarda (300-500 ng) DNA’ya 
gereksinim göstermesidir. Ancak adli örnekler her zaman 
analiz için yeterli miktarda ve kalitede DNA 
içermeyebilirler (3,11,13). 

Saiki ve ark. (14) tarafından 1985 yılında nükleik asit 
dizilerini ço�altabilen polimeraz zincir reaksiyonunun 
(PZR) tanımlanmasıyla, çe�itli alanlarda çok küçük 
miktarlardaki materyallerden DNA analizi çalı�maları 
ba�lamı�tır. Adli serolojide ise PZR’ye dayalı yöntemlerin 
(AMPFLP) 1990’larda kullanılmaya ba�lanmasıyla, 
içerdi�i DNA miktarı daha önceki yöntemler için yeterli 
olmayan tek bir kıl kökü, sperm ve epitel hücre ta�ıyan 
sigara izmariti gibi örnekler analiz edilebilmi�tir (3,15). 
Devam eden çalı�malarla, özellikle kısa aralıklarla 
tekrarlanan baz dizilimi içeren STR lokuslarının PZR ile 
ço�altılarak incelenebilece�inin gösterilmesi, adli amaçlı 
DNA analizinde yeni bir dönemin açılmasına neden 
olmu�tur. Genomda sayılarının fazla olu�u, yüksek oranda 
polimorfizm göstermeleri ve inceleme kolaylı�ı STR’lerin 
adli seroloji çalı�malarında ideal markırlar olmasını 
sa�lamı�tır (16-18).  

STR Lokusları 
STR lokusları, 2-7 baz çifti uzunlu�unda belli bir baz 

dizilimine sahip, ba�-kuyruk �eklinde ardarda tekrarlanan 
ünitelerden olu�maktadır (�ekil 1). STR’lerin tekrarlanan 
ünitesindeki baz sayısı minisatellitlerden daha az oldu�u 
için bu lokuslara mikrosatellitler de denilmektedir. Bu 
bölgelerin insan genomu boyunca da�ılmı� olup, her 6-10 
kb’de bir görüldü�ü saptanmı�tır (16-18). Adli amaçlı 
çalı�malarda, bu lokusların bireyden bireye tekrarlanan 
ünite sayılarındaki varyasyonlardan yararlanılmaktadır.  

STR lokusları tekrarlanan ünitenin sayısından ve baz 
çifti olarak uzunlu�undan kaynaklanan varyasyonların 

 

 

�ekil 1. HumF13B STR lokusundaki genetik varyasyonun �ematik 
sunumu. 

AAAT tetranükleotid baz dizilimi içeren bir tekrar ünitesi 

Sabit bölge 
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yanısıra bazen homojen tekrar ünitelerinde nokta 
mutasyonları veya insersiyon/delesyonlardan kaynaklanan 
baz dizilim farklılıkları da göstermektedir. Bu açıdan 
STR’leri üç grupta incelemek mümkündür (19,20): 

1. Basit STR’ler: Baz sayısı ve baz dizilim sırası aynı 
olan tekrar üniteleri içerirler. Ör: HumCD4 (Human 
recognation/surface antigene gene), HumFES/FPS (Human 
c-fes/fpsproto-oncogene), HumTHO1 (Human tyrosine 
hydroxylase gene), HumF13A01 (Human coagulation 
factor XIII a subunit gene), HumF13B (Human coagulation 
factor XIII b subunit gene). 

2. Bile�ik STR’ler: Baz dizilim sırası birbirinden 
farklı olan iki veya daha fazla sayıda tekrar ünitelerinden 
olu�urlar. Ör: HumvWFA31 (Human von Willebrand 
factor gene), 

3. Kompleks STR’ler: Baz dizilimi ve baz sayısı 
farklı olan birkaç tekrar blo�u içerirler. Ör: D21S11. 

STR Lokusu Allellerinin Adlandırılması 
STR lokus allelleri, içerdikleri tekrar ünitesi sayısına 

göre adlandırılmaktadır. Bir allel, ardarda tekrarlanan 8 
tane ünite içeriyorsa “allel 8” olarak adlandırılır. Bir 
ünitesindeki baz çifti sayısı standart tekrar ünitesinden 
eksik olan allellerde, tam olarak tekrarlanan ünitelerin 
sayısı ve eksik baz içeren ünitedeki baz sayısı yazılarak 
adlandırma yapılır. Bu iki de�er birbirinden ondalık nokta 
ile ayrılır. Örne�in, dört baz çiftlik tekrar üniteleri içeren 
HumTHO1 STR lokusunun 9.3 alleli, allel 10’dan, yedinci 
tekrar ünitesinde adenin kaybından dolayı 1 baz çifti daha 
kısadır ve bu nedenle 9.3 olarak adlandırılmı�tır (�ekil 2) 
(21). 

STR lokusunun tekrarlanan ünitesinde veya 3′-
bölgesinde, allelin elektroforetik mobilitesini etkileyen baz 
transversiyonu içeren allelleri, ilave bir “C” (C: cathodal) 
veya “A” (A: anodal) harfi ile adlandırılırlar. Örne�in 
HumF13B 9C allelinin, 3′-bölgesinde adenin sitozin 
transversiyonu içerdi�i, bunun da allel 9’dan daha yava� 

elektroforetik mobiliteye yol açtı�ı bulunmu�tur (22). Bu 
nedenle allel, 9C olarak adlandırılmı�tır.  

Adli Amaçlı DNA Analizlerinde 
Yaygın Olarak Kullanılan STR Lokusları 
Günümüzde STR lokusları, klinik ve temel bilimlerde 

doku kültüründe, tür identifikasyonunda, kemik ili�i 
transplantasyonuna yönelik analizlerde, kromozom 
haritalamasında, çe�itli hastalıklardan sorumlu genlerin 
incelenmesinde ve populasyon geneti�i çalı�malarında 
kullanılmaktadır. Adli serolojide ise STR’lerden babalık 
tayini ve biyolojik materyallerin adli amaçlı 
kimliklendirilmesinde yararlanılmaktadır (8,23-26).  

�nsan genomunda heterozigotlukları % 70’in üzerinde 
olan 1300’den fazla STR lokusu tanımlanmı�tır. Adli 
seroloji çalı�malarında, DNA’nın intron bölgelerinde yer 
alan STR lokusları tercih edilmektedir. Adli amaçlarla 
rutinde kullanılacak STR lokuslarının seçiminde; lokusun 
bireyleri ayrım gücü, kromozomal lokalizasyonu, yapısı, 
di�er STR lokusları ile tek bir PZR ile ço�altılabilmesi, 
güvenilir ve tekrarlanabilir sonuçların elde edilebilmesi 
gibi kriterler göz önüne alınmaktadır (8,27,28).  

STR lokuslarının ke�fini takiben bazı lokusların adli 
amaçlı kullanılabilirlikleri ve çe�itli populasyonlardaki gen 
frekansları ara�tırılmı�tır (16,19,29-31). Yapılan 
çalı�malarla 50-100 pg DNA örne�i ile STR analizi 
yapılabilece�i saptanmı�tır. Adli seroloji çalı�malarında 
genellikle ileri düzeyde parçalanmı� ve DNA içeri�i 100 
ng’dan az olan biyolojik materyallerin kimliklendirilmesi 
gerekmektedir. Di�er tüm yöntemlerle sonuç alınamayan 
materyallerde, STR lokusları ile güvenilir sonuçlar 
alınabilmektedir (8,32,33). 

Adli serolojide rutin uygulamalarda tetranükleotid 
(dört nükleotidlik) ve pentanükleotid (be� nükleotidlik) 
tekrar ünitesi içeren STR’ler tercih edilmektedir. Bu 
lokuslarla çalı�ıldı�ında artefakt bandların olu�madı�ı 
saptanmı�tır (16-18,27). Babalık ara�tırmalarında ve 

AATG tetranükleotid baz dizilimi içeren bir tekrar ünitesi

Sabit bölge

Allel 8

Allel 9.3
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�ekil 2. STR lokus allellerinin adlandırmasının, HumTHO1 STR lokusu örnek alınarak �ematik sunumu. 
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kriminal incelemelerde, 5-9 ayrı STR lokusu çalı�ıldı�ında 
yöntemin bireyleri ayrım gücü artmaktadır.  

Günümüzde adli amaçlı olarak; HumTHO1, 
HumVWA, HumF13A01, HumF13B, HumFES/FPS, 
HumCD4, HumTPOX (Human thyroid peroxidase gene), 
HumCSF1PO(Human c-fms proto-oncogene for CSF1 
receptor gene), HumHPRTB (Human hypoxantine 
phosphoribosyl-transferase gene) ve HumLPL (Human 
lipoprotein lipase gene) lokusları rutin uygulamalarda 
kullanılmaktadır (8,34,35) (Tablo 1). 

Paternite ara�tırmalarında bireyin baba olma 
olasılı�ını belirtebilmek veya adli bir örne�in ne kadar 
olasılıkla bir ki�iye ait olabilece�ini söyleyebilmek için 
yapılacak istatistiksel hesaplamalarda çalı�ılan STR 
lokuslarının allel frekansları kullanılmaktadır. Özel bir 
lokustaki allellerin frekansları farklı populasyonlarda 
de�i�iklik gösterebildi�inden rutinde kullanılmadan önce 
STR lokuslarının, ilgili populasyondaki allel frekanslarının 
bilinmesi gerekmektedir.  

 STR lokuslarının analizi genel olarak be� temel 
basamaktan olu�maktadır: 1) Adli örneklerden DNA’nın 
ekstraksiyon ve izolasyonu, 2) çalı�ılacak STR lokuslarının 
PZR ile ço�altılması, 3) ço�altılan STR lokus allellerinin 
elektroforez ile ayrımı, 4) allellerin görünür hale 
getirilmesi, 5) sonuçların de�erlendirilmesi.  

Adli örneklerden DNA, tuz-kloroform, fenol-
kloroform, chelex-100 ve proteinaz K gibi yöntemler ile 
ekstrakte edilmektedir (3). 25 µl’lik bir reaksiyon 
solusyonunda PZR ile ço�altılan STR allelleri, çe�itli 
elektroforetik yöntemlerle ayrı�tırıldıktan sonra radyoaktif, 
floresan veya gümü� boyama yöntemi ile 
incelenebilmektedir (3,8,36,37). Adli amaçlı çalı�malarda 
yaygın olarak kullanılan yöntem, poliakrilamid jel 
elektroforezini takiben gümü� boyama ile allellerin 
görünür hale getirilmesi temeline dayanmaktadır. Gümü� 
boyama yönteminin, di�er görüntüleme yöntemlerinden 
daha ucuz oldu�u, elektroforetik ayrımın yapıldı�ı 

poliakrilamid jelin kalıcı olarak kaydına ve gerekti�inde 
mahkemelerde delil olarak kullanılabilmesine olanak 
tanıdı�ı bildirilmektedir (37).  

Farklı STR lokuslarına ait alleller farklı uzunlukta 
oldu�undan birkaç STR lokusu tek bir PZR’de aynı anda 
ço�altılarak tek bir poliakrilamid jelde analiz 
edilebilmektedir. Böylece birkaç lokusun aynı anda 
tiplendirilmesi, hızlı, ekonomik ve her lokusun ayrı ayrı 
analizi için gerekenden daha az miktarda DNA ile 
yapılabilmektedir (36-39). 

Gümü� boyama ile görünür hale getirilen STR lokus 
allelleri, lokusa spesifik allelik markır komponentleri ile 
makroskobik kar�ıla�tırılarak tanımlanmaktadır (�ekil 3). 
Lokus spesifik allel markırları, o lokusa ait bilinen tüm 
allelleri içermektedir. Böylece STR lokusunun ço�altılmı� 
allelleri, o lokusa spesifik allelik markır komponentleri ile 
kar�ıla�tırılarak hızlı, kolay ve do�ru olarak 
tanımlanabilmektedir. (27,40).  

Günümüzde adli serolojide kimliklendirme ve babalık 
ara�tırmalarında STR analizleri, hassas ve spesifik olması, 

Tablo 1. Adli amaçlı kullanılan bazı STR lokuslarının özellikleri (27) 
 
 
Lokus Kromozom Tekrarlayan Allel Uzunluk Allelik Markır  

 Lokalizasyonu Dizilim Serisi (bp) Komponentleri 
     

CD4 12p AAAAG 128-178 5,6,7,8,9,10,11,12 
CSF1PO 5q33.3-34 AGAT 295-327 7,8,9,10,11,12,13,14,15 
F13A01 6p24-25 AAAG 283-331 4,5,6,7,8,9,11,12,13,14,15,16 
F13B 1q31-q32.1 AAAT 169-189 6,7,8,9,10,11 
FES/FPS 15q25-qter AAAT 222-250 7,8,9,10,11,12,13,14 
HPRTB Xq26 AGAT 259-303 6,7,8,9,10,11,12,13,14,15,16,17 
LPL 8p22 AAAT 105-133 7,9,10,11,12,13,14 
THO1 11p15.5 AATG 179-203 5,6,7,8,9,10,11 
TPOX 2p23-2pter AATG 224-252 6,7,8,9,10,11,12,13 
VWA 12p12-pter AGAT 139-167 13,14,15,16,17,18,19,20 

 

Allelik markır      Örnek 1      Örnek 2 Allelik markır

+

  6
  7
  8
  9
10
11

  6
  7
  8
  9
10
11

 

�ekil 3. HumF13B STR lokusu örnek alınarak allelik markır 
komponentleri (allel 6, allel 7, allel 8, allel 9, allel 10, allel 11) ile 
Örnek 1 ve Örnek 2’nin HumF13B  allellerinin makroskobik 
kar�ıla�tırılarak de�erlendirilmesi. Örnek 1: HumF13B 8-10, Örnek 2: 
HumF13B 6-9. 
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çok az miktarlardaki ve ileri derecede parçalanmı� DNA 
içeren örneklerle çalı�ılabilmesi, kısa sürede sonuç 
vermesi, sonuçların kolaylıkla de�erlendirilebilmesi, birkaç 
STR lokusunun aynı anda çalı�ılabilmesi ve yüksek 
polimorfizm göstermeleri nedeniyle konvansiyonel 
yöntemlerin yerini almı�tır.  

STR lokuslarının adli amaçlı kullanımlarını 
geli�tirmeye yönelik çalı�malar devam etmektedir. Rutinde 
kullanılan STR lokuslarının dı�ında, di�er bazı otozomal 
(D3S1358, D16S539, D8S1179, D18S51, D5S818, 
D13S317, D7S820) (41-43), Y kromozomal (DYS19, 
DYS388, DYS3891, DYS3892, DYS390, DYS391, 
DYS392, DYS393) (44) ve X kromozomal (DXS10011) 
(45) STR lokuslarının adli amaçlı kullanılabilirlikleri 
ara�tırılmakta ve populasyon geneti�i çalı�maları 
yapılmaktadır.  
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