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OZET

Son zamanlarda bioarkeolojik buluntular ile yapilan Arkeogenetik ¢caliymalar
Arkeoloji bilimine ¢ok degerli katkilar saglamaktadir. Buna ragmen, eski iskelet
kalintilarindan elde edilen DNA’larda cevreye bagh olarak kirlilik, kontaminasyon
riski ve miktar azh@ gibi sorunlarla karsilasiimasindan dolayr arkeogenetik
calismalardan sonu¢ elde edilmesi ise oldukca zor olmaktadir. Tiirkiye’de
arkeogenetik bilim dalinin yeni gelismekte olmasina ragmen son on yilda konu ile

ilgili yapilan ¢calismalardan olduk¢a basarili sonuclar ortaya ciktigini gormekteyiz.

Bu tez cahismasinda Tiirkiye genelinde yapilan arkeogenetik ¢alismalarin
bazilari: Tepecik-Ciftlik, Boncuklu Hdyiik, Cemialo Sirti Batman Kazsi, Cine-
Tepecik Hoyiik, Nif Dag1 Kazisi, Titris Hoyiik, Resuloglu Kazisi, Catakhoyiik, Asikh
Hoyiik, Barcin Hoyiik secilerek, bu kazilarin arkeogenetik sonuglari tez konusunun
temelini olusturmustur. Bahsedilen bu yerlesim yerlerinden ¢ikartilan bioarkeolojik
kalintilar iizerinde cesitli teknikler kullanilarak mitokondriyal DNA’nin HVR gen
bolgeleri cogaltilarak modern tiirlerin soy agaclari, anne baba akrabalik iliskilerinin
belirlenmesi ve aym1 zamanda da cinsiyet, yas tayini yapilmasi gibi konular
anlatilmistir. Arkeogenetigin, arkeoloji basta olmak iizere biyoloji ve antropoloji
gibi bilimlerle olan is birligi sonucunda insan toplumlarinin yasam bi¢imlerinin ve

aliskanhklarimin yorumlanmasina olan katkis1 sunulmaya cahsilmistir.

Anahtar Kelimeler: Bioarkeoloji, Arkeogenetik, antik DNA, mitokondriyal DNA,
HVR
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ABSTRACT

In recent years, archaeogenetic studies using bioarchaeological finds have
made an invaluable contribution to the science of archaeology. However, for a
number of reasons it is very difficult to obtain results from archaeogenetic studies
using DNA samples extracted from old skeletal remains; these reasons include
pollution due to environmental factors, the risk of contamination, and the lack of
sufficient DNA material. Although the field of archaeogenetics has developed only
recently in Turkey, in the last ten years studies produced here have proved quite

fruitful.

The current thesis is based on the findings of some of the archaeogenetic studies
conducted in Turkey, drawing on samples from Tepecik-Ciftlik, Boncuklu Hoyiik,
Cemialo Sirti Batman Excavation, Cine-Tepecik Hoyiik, Nif Mountain Excavation,
Titris Hoyiik, Resuloglu Excavation, Catalhoyiik, Asikhh Hoyiik and Barcin Hoyiik.
The study shows how, deploying a variety of techniques, the HVR gene regions of
mitochondrial DNA deriving from the bioarchaeological remains unearthed in these
settlements have been examined with the aim of exploring subjects such as the family
trees of modern species and parental kinship relations, as well as the attributes of sex
and age. As such, the thesis tries to demonstrate how cooperation between
archeogenetics and other disciplines, such as archaeology, biology and anthropology,

can enrich our interpretation of the lifestyles and habits of human societies.

Keywords: Bioarchaeology, Archaeogenetics, ancient DNA, mitochondrial DNA,

HVR
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GIRIS

Bu tez ¢alismamin amaci; farkli donemlere tarihlendirilen ve Anadolu’da farkl
bolgelerde bulunan yerlesim yerlerine iligkin arkeolojik bulgularin yorumlanmasinda,
ozellikle Neolitik Donem toplumlarmmin sosyal yapist ve kiiltiirel yasaminin
anlasilmasinda ve farkli soy gruplari arasindaki iligkinin ortaya g¢ikarilmasinda
Arkeogenetik arastirmalarin katkis1 ve etkisini degerlendirmektir. Bu dogrultuda
incelenen caligmalar aragtirma sorusu, ornekler, metot ve sonuglar baglaminda analiz
edilmigstir. Elde edilen arkeogenetik veriler hem yerlesim yeri bazinda, hem de bolgesel
olarak yas ve cinsiyete gore sunulmustur. Son boliimiinde ise séz konusu olan

arkeogenetik aragtirmalarin arkeolojik bulgulara katkist degerlendirilmistir.

2012-2021 yillar1 arasinda yayinlanan Tepecik-Ciftlik, Boncuklu Hoyiik, Batan
Besiri Cemialo Sirt1 Kazisi, Cine-Tepecik Yerlesim Yeri, Nif Dagi1 Kazisi, Titris Hoytik,
Resuloglu Kazisi, Catakhdyiik Asikli Hoylik ve Barcin Hoyiik yerlesim yerleri ile ilgili
caligmalar incelenerek cok c¢esitli soy iliskileri bulunmustur. Bunun nedenlerinden biri
Anadolu’nun  cografi  konumunun gé¢  yollar1  iizerinde  bulunmasindan
kaynaklanmaktadir. Arkeolojik veriler ve tarihsel kaynaklar da hemen hemen her
donemde Anadolu’da yerlesik insanlarin farkli cografyalara go¢ ettigini, farkl

cografyalardan da Anadolu’ya go¢ler oldugunu gostermektedir.



BIiRINCi BOLUM

1. KAVRAMSAL CERCEVE

1.1. GEOMETRIK MORFOMETRI

Morfometri; Yunanca bir kelime olup “morphe’ bigim “metron” ise 6l¢lim anlamina
gelmektedir (Philipp ve Gunz, 2009: s. 235). Morfometri, 6rnegin seklini dlglimler
yardimu ile belirleyerek, sekil farkliligini istatistiksel metodlar ile gdsteren bir yontem
olmaktadir (Slice, 2007: s. 261). Morfometri yontemi, kullanildigi dénemden itibaren
bircok degisim gecirmistir. Bu degisim geleneksel morfometride elde edilen verinin
artirtlmaya calisilmasi sonucu yeni yontem olarak “Geometrik morfometri” ortaya
cikmistir. Geleneksel morfometri; yontem ile anatomik noktalari, agilari, uzunluk,
genislik, derinlik Olgiimlerini ve bu Ol¢limlerin istatistiksel yontemlerle analizlerini
olusturmaktadir (Rohlf ve Marcus, 1993: s. 129). Bu yontem ile dogrusal, bolgesel ve
hacimsel degiskenler analiz edilmektedir. Geometrik morfometrik yontemin geleneksel
metotlardan farki; 6lgiimler “sekil” ile ilgili tiim bilgiyi saglamasidir. Sekil, objenin
cevreye uyumuna, konumuna ve Olgege gore degismeyen geometrik ozelliklerdir.
Geometrik morfometri yontemi gibi sayisal verileri 6n plana ¢ikaran bagka metotlara

kiyasla kiiciik degisiklikleri farketmekte ¢cok daha basarili ve objektiftir (Slice, 2005).

Bagka bir ifadeyle, geometrik morfometrinin amaci, konumlandirilmis bir biyolojik
form veya goriintii {izerinde, belirli bir anatomik noktanin bigimlerinin tanimlanmasidir.
“Landmark” olarak adlandirilan bu anatomik noktalar, ¢aligmada kullanilan tiim
malzemelerde ayni sekilde bulunan veya homolog olan noktalar olmaktadir (Rohlf ve
Marcus, 1993: s. 130). Anatomik noktalarin kartezyen koordinatlarindan alinan tim
geometrik bilginin analizi olarak belirlenebilmektedir (Slice, 2007: s. 262). Geometrik
morfometri ¢aligmalarinda veri elde etmenin geleneksel morfometri ¢alismalarina gore
baz1 zorluklar1 vardir. Ciinkii geleneksel morfometri dlgtimleri kumpaslarla yapilirken,

geometrik morfometri ¢aligmalar1 6zel yazilimlar veya ii¢ boyutlu dijitallestirme aletleri



ile yapilmaktadir. Geometri, morfometri, paleoantropolijik ve arkeolojik ¢aligmalarda son

yillarda yaygin olarak kullanilmaktadir (Aytek, 2016: s. 2).
1.2. MOLEKULER ANTROPOLOJI

Antropoloji, insan tiiriiniin kdkenini ve gelisimini incelemektedir. Molekiiler
Antropoloji ayn1 zamanda Genetik Antropoloji olarak da biliniyor. Insanlik tarihi ile ilgili
antropolojik sorular1 yanitlamak i¢in molekiiler genetik teknikler araciligi ile, 6zellikle de
insanlarin kokenleri ve diinyaya yayilmasimi arastirmaktadir. Molekiiler Antropoloji
terimini ilk kez Avusturya asilli Amerikali biyokimyac1 Emil Zuckerkandl tarafindan,
1962 yilinda; “Siniflandirma ve Insan Evrimi” sempozyumunda, primat ¢alismalarinda
proteinler ve poliniileotidler tarafindan insan evrimi ve soy olusumunu belirlemek i¢in

kullantlmistir (Marks, 2002: s. 131).

Molekiiler antropoloji, biyolojik antropolojinin (primatoloji, paleoantropoloji ve
demografi) gelismekte olan bir alt dali olarak kabul edilmektedir. Molekiiler antropoloji
bilimi gelistikce insanlik tarihiyle ilgili bilinemeyen birgok soruyu; fosil kayitlari,
iskeletler ve arkeolojik verilerle birlikte cevap arayip bulmamiza ve aydinlatmamiza
yardimc1 olmaktadir (Stoneking, 2017: s. 215). Molekiiler antropoloji ¢alismalari her ne
kadar 1962°de kabul edilmis olsa da bu alanla ilgili ¢aligmalar 1900°1i yillardan bu yana
antropoloji disiplini i¢inde yer alarak, antropolojinin sorularina molekiiler biyoloji
metotlar1 ile cevap bulmayi hedeflemistir (Griffiths vd, 2014). 1900’lerde kimya
profesorii George Henry Nuttal ve biyolog Paul Ehrlich bagisiklia dayali tiirler
arasindaki genetik iliskilerin incelenmesi ic¢in bir yontem gelistirdiler. Bu bilim
insanlarinin  arasgtirmasinda  tiirlerin kaninin  bir dizi antiserum’a tepkisinin
karsilastirilmas: yapilmistir. Insanlari kapsamak iizere yapilan arastirmada belirli
primatlar da incelenmistir. Arastirmada elde ettikleri sonuca gore birbiriyle yakin akraba
olan tiirler ayn1 antiserum’a benzer bi¢imde tepki gosterdiler. Ardindan 1901 yilinda
Londra Universitesi'nde verdikleri konferansta, “Eger kamin tepkime derecesini
Anthropoidler (insanlarla insansi maymunlar) arasindaki akrabalik derecesinin bir

gostergesi olarak sayarsak, eski diinya insanst maymunlarinin insana, yeni diinya insansi



maymunlarindan daha yakin oldugunu gériiriiz ve Darwin’in kuramina tipatip uyar”
seklinde bildirimde bulunmuslardir. Seneler sonra Goodman tarafindan yapilan
arastirmada “Insamin en yakin atasi goril mi yoksa sempanze mi?” antropologlar
arasindaki bu tartigma sorusunu acikliga kavusturmustur. Maymun ve insanlarin serum
proteinleri karsilastirilarak elde ettigi sonuca dayanarak, insanin atasinin sempanze
olmadigini, insanin yani sira sempanze ve gorillerinde ortak atasinin, degisik bir tiir
kuyruksuz insanst maymun oldugunu sdylemistir. Goodman, insanin soyagaci ile ilgili
yaptig1 aragtirmalar sonucu bilgiler vermis olmasina ragmen, evrimsel olaylarin zamani
ile alakali bir tarih sdyleyememistir. Zamanla, bu tarihin dogrulugunu sinamaya yonelik
yeni genetik yontemler gelistirilerek molekiiler saatin calistigini, insan ile insansi
maymunlarin atalarinin birbirinden ayrilma tarihinin 7,5 milyon y1l 6nce oldugunu agiga

cikarmistir. Bu tarih fosil kayitlariyla da 6rtlismektedir (Lewin, 2000).

Molekiiler antropoloji yaklasimi, her birimizin atalarimizdan miras aldigimiz
DNA'mizda ge¢misimizin bir kaydinm tasidigi gercegine dayanmaktadir. 2000 yilindan
sonra molekiiler antropolojide aDNA ile ilgili, 6zellikle de insanin evrimini konu alan
caligmalar oldukg¢a artmis ve bilim diinyasinin en popiiler ¢alismalar1 haline gelmistir

(Stoneking, 2017: s. 229).
1.3. ARKEOGENETIGIN TANIMI

Arkeogenetik; arkeolojide, molekiiler genetik teknikler yardimi ile gec¢misi
aydinlatan bilim dalidir. Arkeogenetik terimi 1990’1 yillarda arkeolog Colin Renfrew
tarafindan Yunanca "archaios + genetics= archaeogenetics" kelimelerinden tiiretilmistir.
Renfrew, Arkeogenetigi molekiiler genetik tekniklerini kullanarak insan ge¢misinin
incelenmesi olarak tanimlamistir. Daha 6nceleri tarihi genetik adiyla bilinmesine ragmen,
son yillarda arkeogenetik daha fazla benimsenen bir terim olmustur. Ik insan ge¢misiyle
ilgili en 6nemli bilgi kaynaklarindan birinin kendi deoksiriboniikleik asidimizde (DNA)
oldugu fikrinden yola ¢ikarak, insan kokenleri ve ilk insan dagilimlar1 hakkinda daha fazla
bilgi edinilmistir (Renfrew, 2003). Ayrica bu yolla bitki ve hayvan tiirlerini ne zaman

evcillestirildikleri, insanin ne zamandan beri bitki ve hayvanlardan yararlandigi gibi



konular1 da inceleyerek insan ge¢misinin arastiritlmasina katki saglanmistir (Renfrew ve

Bahn, 2005: s. 22).

Arkeogenetikten farkli olarak arkeolojinin amaci, eski zamanlarda yagamis insan
topluluklarinin toplumsal ve kiiltiirel diizenlerini, maddi kiiltiirlerini olugturan materyal
veya fiziksel kalintilarini sistematik olarak toplayip arastirmak, belgelemek ve gelisim
siirecini inceleyerek yorumlamaktir (Renfrew ve Bahn, 2017: s. 12; Ozdogan, 2015: s.

19).

1.3.1. Arkeogenetigin Tarihsel Gelisimi

Arkeogenetigin temel konular iizerindeki caligmalari hala devam etse de, hizla
gelisen bir bilim dali haline gelmistir. ilk calismalar 1919°da insana ait kan gruplarinin
incelemesi ile baslamistir (Renfrew, 2001: s. 4830; Renfrew ve Bahn, 2005: s. 11). Insan
kan gruplarmin Mendel’in kalitim kanunlarina uygunlugundan dolay1 genetik karaktere
sahip oldugu ileri siiriilmiistiir. Aragtirmanin daha sonraki yillarda yapilan yayinlarda bazi
hatal1 tespitleri oldugu goriilse de, genetigin antropolojide ve insanin kokeni ile ilgili
arastirilmalarda oncii bir rolii olmustur. 1950’lere kadar genetik bilimindeki gelismeler
arkeogenetik alaninda da etkili olmustur. Biyokimya ¢aligmalar ilerledik¢e daha da fazla
veri, 0zellikle de kan gruplar1 ve enzimler gibi “klasik™ genetik izlerden baska bilgiler

edinilmesini miimkiin kilmistir (O’Rourke, 2003: s. 101; Cavalli-Sforaza vd, 1994: s. 22).

1953 yi1linda DNA kesfedilmesi ile sayisiz yontemlerin yolu agilmistir. Watson ve
Crick genetik sifresini ¢ozerek, DNA yapisinin bir ¢ift sarmaldan olustugunu
aciklamislardir. Helikal yap1 bazlar arasindaki hidrojen bagiyla bir arada tutulan ve ters
yonde ilerleyen iki poliniikleotit zincirinden olugsarak saga dontiislii spiral bir merdivene
benzemektedir. Bu zincirdeki adenin (A), digerindeki timin (T) ile, guanin (G) ise
digerindeki sitozin (C) ile eslesir. Sonug olarak; bir zincirdeki niikleotid baz dizisine ait
bilgi diger zincirin baz dizisini otomatik olarak belirler. DNA molekiilleri ¢ift sarmal yap1
sayesinde, iki zincirin ayrilmasini takriben orijinal kalip zincirindeki diziye uygun olarak
iki yeni komplementer dizinin sentezlenmesi ile tamamen replike olmaktadir (Watson,

2004: s. 446; Nussbaum vd, 2005: s. 17) (Sekil 1).
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Hidrojen baglan

DNA molekiiliinii meydana getiren
niikleotitlerin dizilisi

DNA'nin sarmal gekli
Sekil 1: DNA'nin Yapisi
(http://www.biyolojisitesi.net/uniteler/genden-proteine/dnanin-yapisi.html)

IIk baslarda hastaliklarin temelindeki arastirmalar, daha cok insan gruplarmnin
geleneksel simiflanmast veya taksonomisi gibi incelemeler olsa da daha sonra
popiilasyonlarin iginde ve arasindaki yerel Oriintiileri belgeleyerek, evrimsel
mekanizmalarin etkilerini inceleyen arastirmalar ortaya c¢ikmistir ve 1960°lardan
baslayarak antropolojik arastirmalar arasinda da yer bulmustur. Ornek olarak insan
polimorfizmlerinde dogal seleksiyonun incelendigi 1960°da Livingstone’nun ve 1963’te
yayinlanan Brues’in arastirmalart verilebilir (O’Rourke, 2003: s. 102). Yine 1960’larin
basinda Pauling ve Zuckerandl’in farkl: tlirlerdeki es proteinlerde amino asit sekanslarini
karsilastirarak, evrimi agikladiklar1 arastirmalar ilk molekiiler arastirmalardan sayilabilir.
Yasayan niifuslardan alinan 6rneklerle klasik genetik veriler sayesinde insan evriminin
yeniden canlandirilmasina dair ilk yayin, 1963’te Cavalli-Sforaza ve Edwards tarafindan
yapilmistir. Sarich ve Wilson’in insan kokeninin arastirilmasina dair genetik veriler ve
yontem bilgileri ilk kez 1967 senesinde yayinlanmistir. Bu arastirmada bilim insanlari,
insanla primatlar arasinda albiimin ¢esitlilik farklarina bakarak, homo ile pongid arasi
ayrismanin 8-5 milyon yil dnceye ait oldugunu ileri stirmiislerdir (Watson, 2004: s.446;

O’Rourke, 2003: s. 104).



Antik DNA’nin (aDNA) elde edilmesi 1980’lerin baginda miimkiin olmustur. 1981
yilinda Cinli bilim insanlart Wang ve Lu, 2000 yillik Han Hanedanina ait bir mumya
karacigerinden niikleik asitleri izole edebilmislerdir. Bundan 3 yil sonra, aDNA
caligmalari, 1984 yilinda Russell Higuchi ve meslektaslarinin guagga olarak bilinen soyu
tiikkenmis bir zebra tiliriine (Equus quagga) ait miize 6rneginden aDNA izole etmeleri ile
baslamistir. Molekiiler ¢aligmalarda yeni bir siire¢ baslatan bu gelismeden yaklasik bir yil
sonra Svante Pddbo bir insan mumyasindan DNA izole ettigini bilim diinyasina
duyurmustur. Bu gelismelere polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) yonteminin de eklenmesi
ile aDNA ¢aligmalari, arkeolog ve antropologlarin canlilarin gegmisini aydinlatmak amaci
ile yaptiklar caligmalara yepyeni bir yontem saglayarak molekiiler ¢alismalar igerisinde

kendine 6nemli bir alan yaratmistir (Hagelberg, 1994: s. 199; Pdébo vd, 2004: s. 648).



IKiNCi BOLUM

2. ANTIK DNA iLE ELDE EDILEBILECEK BiLGILER

Uzun siliredir devam eden aDNA c¢aligmalari, tarih Oncesi kiiltiir ve niifus
doniisiimleri ile ilgili sorunlarin ¢dziilmesinde 6nemli etkiye sahip olmustur. aDNA
caligmalar1 gilinlimiizde popiilasyonlar arasindaki gen akisinin izlenmesi, genetik
farkliliklarin belirlenmesi, filogenetik agacin olusturulmasi ve diinyada zamanla degisen
diger demografik siire¢lerin belirlenmesinde kullanilmaktadir (Singh ve Garg, 2014: s.
43). aDNA c¢alismalarinin konular1 ¢aligmanin amacina, segilen Ornegin tiirline ve

kullanilacak molekiiler belirteclere gore asagida belirtildigi lizere degismektedir.

2.1 CINSIYET BELIiRLEME

Antropolojik veya arkeolojik kazilardan elde edilen insan kalitilarindan morfolojik
inceleme ile yapilan cinsiyet belirleme ¢aligmalari; cinsiyetler arasindaki hastalik
dagilimlarinin, 6lim oranlarinin, beslenme tarzi, sosyo-ekonomik durumlarinin ve defin
sekillerinin belirlenmesi ile ilgili bilgi vermektedir. Boylece ge¢mis toplumlarin sosyal
yapisinin anlagilmasinda bunlarin hepsinin 6nemli bir role sahip oldugu ortaya

cikmaktadir (Akbaba, 2017: s. 99).

X ve Y kromozomlari cinsiyet belirleyicisidir. Dogacak olan bireyin cinsiyeti
babadan aldigi Y kromozomu ile belirlenmektedir (Stone, 2008: s. 464). Iskeletler
tizerinde yapilan aragtirmalarda cinsiyetin belirlenmesi i¢in X ve Y kromozomlarina 6zgii
DNA analizleri ideal bir ¢oziim saglamaktadir. aDNA calismalarinda cinsiyet tayinleri
icin uygun cinsiyet belirtegleri kullanilarak yapilmaktadir. Cinsiyet belirlemede kullanilan
PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) temelli en yaygin yontemlerden biri amelogenin
(AMEL) gen amplifikasyonu yontemidir. Bu gen dis minesinin gelisiminde rol
oynamaktadir ve DNA’nin en iyi dislerde sement tabakasi icerisinde korundugu
bilinmektedir (Hansen vd 2017: s. 1; Roberts, 2015: s. 3). Dis minesinin gelisiminde rol

oynayan Onemli bir proteini kodlayan amelogen, insanlarda X kromozomunda AMELX
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ve Y kromozomunda ise AMELY geni iizerinde yer almaktadir. Cinsiyet belirlemede
kullanilan yiiksek derecede polimorfik, amelogenin intron dizi homolojilerini
icermektedir. Yontemin temeli, 6zel olarak gelistirilen amelogenin PZR primer c¢iftleri
kullanilarak X ve Y kromozomlarinin (106 ve 112 baz ¢ifti) uzunluk dimorfizimlerinin
belirlenmesine dayanmaktadir (Sullivan vd 1993: s. 636). Uygulanan deney sonucunda
tek bant disi bir bireye, iki bant ise erkek bir bireye ait oldugunu gdstermektedir. Ancak
amelogenin gen bdlgelerinde allel kaybina neden olabilecek mutasyonlarin varliginda,
hiicrede kromozom sayisinin diploid sayidan bir ya da birden fazla eksik oldugu andploidi
durumunda, hermafroditizm veya baskin kadin profillerinde bu yontemin uygulanmasinda
sorunlar oldugu belirtilmektedir. Bu gibi durumlarda amelogen ile birlikte Y kromozomu
icin SRY (sex-determining region Y), X kromozomu i¢in DXZ4 hedef bolgelerinin
genetik belirtegler olarak kullanilmasi onerilmektedir. SRY geni erkeklerde testislerin
olusumunu kodlar ve Y kromozomunun (Ypl1.3) kisa kolu iizerinde bulunur. SRY
geninden 93 baz cift tek bir gen bolgesinin belirlenmesi erkege ait 6zgiin bir DNA’y1 disi
bir bireye ait DNA Orneginden ayirmaktadir. Genelde, Y kromozomuna dayali bu giincel
yontemlere alternatif olarak, X kromozomu sayisinin analizine dayali kopya sayisi
varyasyonunu (Copy Number Variation=CNV) belirleme yoOntemi de mevcuttur

(Nakanishi vd 2015: s. 28; Cemper-Kiesslich vd 2014: s. 9).

Cinsiyet analizleri, farkli cinsiyetteki bireylerin 6liim oranlarinin test edilmesi
bakimindan da 6nemlidir. Boylece durumun “dogal olarak m1? yoksa insan faaliyetiyle

mi?” gerceklestigi belirlenmektedir.

Bebek iskeletlerinin 6nemi hem mezar tipinin anlagilmasi, hem de cinsiyet
farkliliklarinin bir infantisit (kendi ¢ocugunu o6ldiirme) veya c¢ocuk kurbani olayinda
roliiniin olup olmadig1 sorusunun cevaplanmasi agisindan énemli olmaktadir. Ergenlik
oncesi ¢ocuklarda morfometrik cinsiyetlendirme yontemleri kullanilamadigindan
cinsiyetin belirlenmesi miimkiin olmamaktadir. Bu nedenle aDNA, ergenlik Oncesi

cinsiyetin belirlenmesinde dnemli bir rol oynamaktadir (Boberova vd 2012: s. 961).



2.2. KOKENLERIN BELIRLENMESI

Insanlar arasindaki soy iliskileri hakkinda dogrudan bilgi edinilmesi, gé¢ yollarinin
aciklanmasi ve gesitli gruplar arasinda genetik katkilarin belirlenmesi modern ya da eski
insanlardan genomik verilerin ve dolayisiyla genetik analizlerin dahil edilmesi ile

kolaylasmaktadir (Nielsen vd 2017: s. 303).

[lk DNA bulgusu Neandertal insanin kemikleri iizerinde yapilan calismada
(Neandertal bolgesindeki ilk buluntulardan biridir) elde edilmistir. inceleme sonucu
Homo sapiens neanderthalensis’in kendi tlriimiiz olan Homo sapiens sapiens’e
beklenenden daha az yakin oldugunu, ortak atalarimizin 600.000 yil dnce yasadigini
ortaya koymustur. Bu fosil kemiklerin antropolojik incelenmesiyle elde edilebilecek
sonuclarin ¢ok 6tesine gegen 6nemli bir sonug olmaktadir (Renfrew ve Bahn, 2005). Daha
sonra 1980’lerde tiim insanlarda bulunan mitokondriyal DNA’nin (mtDNA) hiicre
cekirdeginde degil, mitokondria olarak adlandirilan kii¢iik hiicre pargaciginda bulunan
DNA ve 6zellikle anneden miras alindig1 anlagilmigtir. Erkek ya da kadin, her insanin
mtDNA’smin DNA dizilisi normal olarak annesininki ile aynidir. Ayn1t DNA dizilisi,
anneannesinin, anneannesi ile ayni olup kusaklar boyu izlenilmektedir. Zinciri olusturan
bazi maddelerden birinin degismesine yol agacak bir mutasyon olmadigi siirece bu
diziliste herhangi bir fark goriilmez. Yani anne tarafindan yakin akraba olan insanlarin
mtDNA’lar1 aynidir. Uzak akrabalarda ise, 6rnegin farkli kitalarda yasayan topluluklarda,
kugsaklar boyunca mtDNA’larda meydana gelen mutasyonlar Onemli oOlgiide fark
gosterecektir. Dolayisiyla bu farklilik arastirilabilir ve insan topluluklari, farkliliklarina
ve benzerliklerine gore smiflandirilabilir. Siniflandirma yaklasimlarindan biri, yillar
oncesine giden taksonomik (siniflayici) bir sema, bir aile agaci c¢izmektir. Bu
caligmalardan ilki Cann ve meslektaglar1 tarafindan 1987 yilinda yapilmistir. Dort farkl
kitada (Afrika, Asya, Avrupa, Avustralya ve yanindaki bir ada olan Yeni Gine’de)
yasayan 147 modern kadina ait mtDNA alinarak analiz edilmistir. Aralarinda en fazla
farki Sahra alti Afrika soyunun oldugunu saptanmistir. Bu da mtDNA’larin mutasyon
gecirmek i¢in en fazla zamana dolayisiyla en eski atalara sahip oldugunu ima etmektedir.

Cann ve meslektaglar1 200.000 y1l dncesine kadar giden ve Afrika’da yasamis olduklari
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sonucuna varilan, insanin kadin atalarini gosteren bir soy agaci olusturmuglardir. Bu kadin
ataya, giinliik konusma ya da halk dilinde “mitokondriyal anne”, ya da “Afrikali Havva”
ad1 verilmistir (Renfrew ve Bahn, 2017: s. 470). Daha sonra bu kez aymi c¢aligmalar
dolleme siirecinde birlesime ugramadan, yani hi¢ degismeden babadan gelen Y
kromozomu kullanilarak erkek soyu i¢in yapilmistir. Bu genetik bilgi 6zellikle babadan
ogula degismeden gecmektedir. Boylece benzer sekilde Y kromozomlu DNA’larin tespit
edilmesiyle, insan cesitliliginin (haplotip) tiimiiniin yine Afrika’da yasamis olduklari
sonucuna varilan, ilk erkek atalarinin siniflandirilmasi ve soy agaci ¢izimlerinin yapilmasi
miimkiin olmustur (Renfrew ve Bahn, 2005: s. 12). Bu islem, temel olarak mtDNA
tizerinde Hyper Varieble Control Region 1 (HVRI) ve Hyper Varieble Control Region 2
(HVRII) genleri (440 bg) veya D-Loop (Displacement Loop/Yer Degistirme Dongiisii) ve
bunlarin degisiminin takibiyle yapilmaktadir. HVRI-II bolgesinde mtDNA tamir
mekanizmalar1 yer almadigi icin nesiller boyunca mutasyonlari belirli oranda
biriktirmektedir. Mutasyonlar, rastlantisal gerceklestiginden, mtDNA nin kodlama yapan
ve yapmayan herhangi bir bolgesinde baz degisimlerine neden olabilmektedir. Olusan bu
mutasyonlar, somatik doku hiicrelerinde DNA mekanizmalari ile onarilirken disi iireme
hiicrelerinde meydana gelen mutasyonlar yeni nesillere polimorfizm olarak
aktarilmaktadir (Wallace, 1994: s. 8739; Stoneking, 2017: s. 293). Polimorfizm
diizeylerinin yiiksek olmasindan dolayr HVR bdlgeleri bireylerde ve popiilasyonlarda
kiyaslanabildiginden aDNA c¢alismalarinda ¢ok fazla kullanilmaktadir (Hummel, 2003: s.
19).

mtDNA’nin farkli bolgelerinde yer alan mutasyonlara gore siniflandirilan her bir
cesitlilige haplogrup adi verilmistir. Haplogrup calismalari giiniimiizde modern tiirlerin
soy agaclarini, akrabalik iliskilerini ve go¢ yollarimi belirlemede kullanilan etkili bir
yontemdir. Bunun yani sira son zamanlarda gelisen teknolojilerle arkeolojik veriler
iizerinde yapilan ¢aligmalarin artmasiyla da, eski topluluklarda haplogrup ¢aligmalarinin
yapildig1 goriilmektedir. mtDNA’y1 kimliklendirme c¢aligmalar1 igin haplogruplara
bakilmaktadir. HVRI ve HVRII bolgelerinin kiigiik boyutlu olmasi PZR amplifikasyonu
icin ideal olmaktadir. Bu iki bolgedeki yiiksek mutasyon hizlarimin olmasi ve tiim

genomun monoklonal olmasi, kisileri kimliklendirmede kullanilmaktadir.
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Genetik yapidaki benzerlik veya farkliliklar, insan gruplarinin cografik kokenleri
hakkinda bilgi vermektedir. Boylece go¢ ve yerlesme 6zelliklerinin zaman i¢inde gelisimi
takip edilerek; toplumlarin yasayis diizeni, beslenme aligkanliklar1 ve 6lii gdmme

gelenekleri ile ilgili veriler elde edilmektedir (Brown, 2006: s. 293).

2.3. HASTALIKLARIN BELIRLENMESI

Hastaliklarin kokeni ve yayilimi insanlik tarihinde merak edilen konulardan biri
olmustur. Bir insanda herhangi bir genetik hastaligin varligina dair morfolojik veya tarihe
dayal1 delillerin bulundugu durumlarda, hastaliga neden olan gen bdlgesi aDNA ile izole
edilip ¢ogaltilarak ve bu hastalikla ilgili mutasyonlar ortaya ¢ikartilabilmektedir. Belirli
analiz yontemleri kullanilarak iskeletler {izerinde morfolojik caligmalar yapilmaktadir.
aDNA calismalari ile ge¢gmiste yasamis insanlardaki dogumsal anomaliler, dis hastaliklari,
eklem hastaliklari, metobalik problemler, enfeksiyon hastaliklar1 ve bunlara neden olan
mikroorganizmalarin tespiti yapilmaktadir (Roberts, 2015: s. 3). aDNA ¢alismalar1
kalitsal olarak genetik delesyonlar ile olusan ¢i¢ek hastaligi ve veba gibi tarih 6ncesinde

O0lim nedeni olan hastaliklarin belirlenmesinde de dnemlidir.

Enfeksiyon hastaliklari, her zaman insan topluluklarinda biiyiik bir yasam tehdidi
olusturmustur. Enfeksiyon hastaliklarinin paleoepidemiyolojisi, yasam kosullarinin
yeniden ingasi i¢in Onemlidir. Ciinkii bulasict ajanlarin yayilmasi, beslenme durumu,
niifus yogunlugu ve sagliga uygun (hijyenik) kosullar gibi sosyoekonomik faktorlerle
gicli  bir sekilde iligkilidir. Paleoepidemiyolojik  veriler, insanlar1 insan
poptilasyonlarindaki genetik cesitlilikler hakkindaki bilgilerle iligkilendirirken, bulasici
hastaliklara adaptasyon c¢alismalarinda da faydali olmaktadir. Enfeksiyon hastaliklarinin
bazilar1 insan iskeletleri lizerinde benzer sekilde iz birakir ve bu hastaliklarin birbirinden
ayirt edilmesi zordur. Bu asamada DNA calismalan ile iskelet {lizerinde iz birakan
hastaliklar, gegmiste yasamis olan insanlarin 6liimiine neden olan hastaliklar ve kalitimsal
hastaliklar belirlenir. Iskeletler iizerinde morfolojik olarak patojen izi gdsteren
Mycobacterium tuberculae (verem), Mycobacterium leprae (ciizzam), Yersina pesteris

bakterilerinin varlig1 aDNA analizleri ile de desteklenmistir (Salo vd, 1994: s. 2091).
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Iskeletlerde bulunan Mycobacterium tuberculae bakterisinin DNA’larmin en eski
kanitlart MO 1000 yillarina dayanmaktadir. insanlarin hayvanlar ve mahsul yetistirmeye,
kalic1 yerlesim yerlerinde yasamaya baslamasiyla bu hastaligin arttig1 diisiiniilmektedir.
Yaklagik 5000 yillik bir Misir mumyasindan tiiberkiiloz ve difteri hastaliina neden olan
Mycobacterium tuberculosis ve Corynebacterium diphteriae bakterilerine ait DNA’lar

yapilan bagka bir ¢calismada elde edilmistir (Marchant, 2011: s. 405; Roberts, 2015: s. 5).

2.4. ARKEOGENETIGIN DiGER BiLiM DALLARI iLE OLAN iLiSKiSi

Arkeogenetigin kendi i¢inde birgok arkeolojik bilim dali bulunmaktadir. Asagida
belirtildigi gibi bunlar i¢cinde Arkeozooloji, Arkeobotanik, Antropoloji ve Arkeometri

bilimleri yer almaktadir.

2.4.1. Arkeozooloji

Arkeozoloji; arkeolojik kazilardan ele gecen hayvan kemiklerinin irdelenmesiyle,
hayvan topluluklarini saptayan bilim dalina verilen addir. Buna ek olarak; ge¢mis
donemde yasamis olan insanlarla hayvan kalintilar1 arasindaki iliskilerin

degerlendirilmesi yapilabilmektedir.

aDNA ¢aligmalari ile quagga, keseli kurt, kilig disli kaplan, mamut, moa (bir tiir ugamayan
kus), karasal tembel hayvan ve magara ayist gibi soyu tiikenmis birg¢ok tiiriin biyolojik
ozellikleri belirlenmistir. aDNA calismasi, hayvan evcillestirilmesini daha iyi anlamak
icin kullanilmistir. Atin evcillestirilmesinin birkag farkli at tiirden yapildig: (Jansen vd
2002: s. 10905) ve kdpegin evcillestirilmesinin 15.000 y1l 6nce gergeklestigi gdsterilmistir
(Dayton, 2003: s. 555). Bununla birlikte; koyun, ke¢i, domuz, sigir ve deve gibi tiirlerin
ne zaman, nerede ve hangi yabani tiirlerden evcillestirildigi de aDNA ¢alismalart ile
ortaya konulmustur. Ornegin; koyun ve keginin giiniimiizden 11.000 y1l 6nce Bereketli
Hilal’de evcillestirildigi ve sonra da bu evcil tiirlerin Avrupa’ya yayildigr goriilmiistiir.
Ancak bu yayilimin hangi yollardan ve nerelere kadar oldugu halen cevaplanamamigtir

(Demirci vd 2013: s. 952; Zeder ve Hesse, 2000: s. 2254). Neolitik Donem’e ait domuz
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iskeletlerinden ¢ikarilan DNA’nin arastirilmasi, Avrupa domuzlarinin cografi kdkeninin
tespit edilmesine ve Avrupa’daki yaban domuzlarinin evcillestirilme zamanlarinin tahmin
edilmesine yardimct olmustur (Larson vd 2007: s. 15277). Giineybati Amerika Birlesik
Devletleri’ndeki arkeolojik bélgelerden (MO 200-MS 1800) elde edilen hindi (Meleagris
gallopavo) kemiklerinin, koprolitlerinin aDNA ve Filocografik analizleri, bolgenin
disindan kaynaklanan benzersiz bir evcil 1irk oldugunu ortaya ¢ikarmistir (Spellera vd

2010: s. 2807).
2.4.2. Arkeobotanik

Arkeobotanik; bitki kalintilarint inceleyerek insanlarin ge¢miste bitkiler ile olan
iliskilerini aydinlatmay1 hedefleyen bir bilim dalidir (Cihangir, 2006: s. 1). Bu terim ilk
olarak 1979 yilinda Ford tarafindan arkeolojik alanlardaki bitki kalintilarini inceledigi
yayiminda kullanilmistir (Sobolik, 2003).

Antik bitki tilirlerinin incelenmesi; antik bitkilerin yeniden yapilanmasini,
evcillestirme zamanini ve yerini belirlemek i¢in mevcut ¢esitlerle karsilastirilmasini
miimkiin kilmistir (Kefi, 2011: s. 61). Son 30 yilda, birka¢ bitki tiirlinlin antik
kalintilarindan elde edilen DNA, kiiclik 6l¢ekli calismalarda arastirilmis, adaptasyonun ve
onemli bitkilerin gd¢ kaliplarmin anlagilmasma katkida bulunmustur. Daha yakin
zamanlarda, aDNA’ya uygulanan YND (yeni nesil dizileme) teknolojisi; evcillestirme
stirecinin tiim genom Ol¢eginde arastirilmasina izin veren yeni arastirma yollarinin 6niinii
acmistir. Genom c¢apinda ve hedefli dizilemeye dayanan genomik yaklasimlarin,
mahsuliin evrimi ve tarim tarihi hakkinda 6nemli bilgiler sagladig1 gosterilmistir. Biiytlik
miktarlarda YND verileri, bozulma, poliniikleotidlerin parcalanmasi ve dis kirlenme gibi
malzemenin kokeniyle ilgili sorunlarin {iistesinden gelmek icin cesitli ¢oziimler
sunmaktadir. Bu arastirma alanina olan ilgi birkag iiriin evcillestirme ¢alismasinda yapilan
son gelismelerle artmistir. Herhangi bir nitelikteki kalintilardan elde edilen aDNAnin geri
kazanimi i¢in yeni DNA iizerinde yapilabilecek analizlerin hemen hepsi aDNA’da da
yapilabilmektedir. aDNA {izerinde yapilan analizler, bitki tiirlerinin evrimi,

evcillestirilmesi ile ilgili bircok filogenetik soruya 1sik tutabilmektedir. Mahsul
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adaptasyonu ve go¢ kaliplarmi yeniden yapilandirmak igin giiglii bir ara¢ olarak

kullanilmaktadir (Donato vd 2018: s. 1).

Zamanla, Poaceae, Solanaceae, Fabaceae ve Cucurbitaceae gibi onemli bitki
aileleri insan ihtiyaclar1 i¢in evcillestirilmistir. Tarim ¢ogu durumda giivenilir bir gida
kaynagina erisim saglayan, insan gogii ve yerlesimler iizerinde carpici bir etkiye sahiptir.
Bitki evcillestirme konusundaki mevcut bilgiler biiyiikk 6l¢iide arkeolojik ve bitki
kalintilarinin morfolojik analizinden veya gilintimiizdeki numunelerin popiilasyon genetik

analizinden elde edilmektedir (Vinet ve Zhedanov, 2010: s. 700).

Son 30 yilda, paleogenetik arastirmalarda en sik g¢alisilan bir¢ok eski biyolojik
kalint1 ve substrattan DNA elde edilmistir. Ik basarili ¢alisma 1980°lerde atlardan aDNA
elde etmeye ¢alisildigindan beri (Higuchi vd 1984: s. 282), aDNA bitkisi farkli biyolojik
materyal tiirlerinden ve eserlerinden elde edilmistir. Tohumlar, 6zellikle kdmiirlesmis,
kurutulmus, dondurulmus veya anoksik kosullarda saklandiginda en yiiksek degere sahip
aDNA kaynaklar1 arasinda olmaktadir (Green ve Speller, 2017: s. 5). Bugday (Bilgic vd
2016: s.11), arpa (Mascher vd 2016: s. 1089), pamuk (Palmer vd 2012: s. 2031), iiziim ve
diger bitki tohumlarinin, asirlik bitkilerin kdkenine, evrimine ve evcillestirilmesine 151k

tutabilecek DNA igerdigi ortaya ¢ikmistir (Liepelt vd 2006: s. 1107).

Yapilan bir arastirmada; Neolitik Cag’da 6nemli bir besin kaynagi haline gelen ve
yabani tiirleri ¢ok genis bolgede bulunan arpanin aDNA zincirinin ¢dziilmesiyle, bu
bitkinin ilk olarak tarima alindig1 bolgenin Urfa-Karacadag oldugu ve belirli bir genetik
yapiya sahip olan bu alt tiirlin (mutant) tarim bitkisi olarak diinyaya yayildigi anlagilmistir
(Ozdogan, 2015: s. 128). Diger bir calisma da 8400 yillik Catalhdyiik bugdaylarinda
hekzaploid bugday yetistiriciliginin yayilimi hakkindaki ilk kanitlar kesfedilmistir.
Catalhoylik kazilarin ilk basladigi 1961-1965 doneminde bulunan ilkel hekzaploid bugday
kalintilar1 ile arkeobotanik diinyasinin ilgisini ¢ekmistir. Bu kalintilar ¢ok iyi korunmus
olmasina ragmen, ayritili bir arkeobotanik incelemesi eksik kalmigtir. Yeni
arastirmalarda, Catalhoyiik ve Anadolu’daki diger kazilardan komiirlesmis bugday
kalintilarinin  aDNA  dizisi ¢ikarilarak modern bugday tiirlerinin DNA’lart ile

karsilagtirilmistir.  Karsilastirilan bugday orneklerinin aDNA dizi analizine gore,
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hekzaploid bugday yetistiriciliginin yayiliminin ilk molekiiler kanitlar1 oldugu
bulunmustur. Béylelikle hekzaploid bugdayin varligi, MO 7.binyilda Orta Anadolu’da
bulunan Catalhdytik’te kanitlanmis oldu. Sonuglar, Catalhdyiik bugdayinin, hem kabuklu
(T.spelta) hem de kabuksuz (T.aestivum) modern hekzaploid bugday tiirline yakin bir
DNA dizisi oldugunu gostermistir (Bilgic, 2016).

2.4.3. Antropoloji

Antropoloji, insan bilimi olarak adlandirilmaktadir. Antropologlar, tiim toplumlari,
kiiltiirleri, insan kalmtilarim fiziksel ve biyolojik olarak incelemektedir. Insanin iskeletini
morfolojik ve mikroskobik acidan kafatasinin incelenmesi, 6zellikle Ol¢limleri, son
zamanlar yaygin olarak irksal motivasyonlarin onciiliik ettigi bir uygulama olarak kabul

edilmektedir ve modern bilim adamlar1 bundan uzak durma egilimindedirler.

Insan kalmtilar, arkeolojik kayitlarin temel bir pargasidir; gegmiste bireylerin ve
topluluklarin yagamlarina dair benzersiz goriisler sunmaktadir. Bir¢ok arkeolojik materyal
gibi, insan kalintilar1 da kendine 6zgii, 6zel kurtarma, analiz ve yorumlama yontemleri
gerektirirken; teknolojik yenilikler, uzmanlik birikimleri, arkeologlarin iskeletler
tizerinden insan topluluklarin hakkinda daha fazla bilgi edinmelerini saglamistir.
Insanlarin kaybettigi kisilere ait mezarlarla giiglii bir sekilde duygusal, sosyal ve dini
anlamda baglar1 g6z oniine alindiginda, insan kalintilarinin arkeologlar icin farkl, etki
yaratmas1 sasirtict degildir (Pearson, 2011: s. 5). Insan kalintilarmin incelenmesi
gecmisimizi anlamamiza dnemli bir katkida bulunmasinin yani sira yeni tekniklerin
kesfedilmesiyle yeni goriisler saglamaya devam etmektedir. Arkeologlar da dahil olmak
tizere bazi insanlar gegmisimizi anlamadaki artisin 6nemli ve faydali olduguna inanirken;
diger insanlar da insan mezarlarim1 kazmanin dini ruh hali yonden yanlis olduguna

inanmaktadir.

2.4.4. Arkeometri

Arkeolojiye dair bilgi edinilmesinde yardimci olan, ge¢mis yasami anlamaya ve
yeniden kurmaya c¢alisan, Onemi giderek artan bir bilim dali da, Arkeometri dir.
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Arkeometri; arkeolojik materyallerin analizi i¢in fenn bilimlerinin tekniklerin uygulandigi
bir bilimdir. Insanligin kiiltiir tarihini anlamada arkeologlara yardime1 olabilmek kiiltiir
varliklarini, antik eserleri ve materyalleri inceleyerek insan topluluklarinin beslenme
bi¢imini, bulundugu cografyanin ve dogal ¢cevre 6zelliklerini arastirarak bilgi edinmemize
yardimci olmaktadir. Arkeometri ¢aligmalarinda kullanim izi analizi, izotop analizi, lipit

analizi ve DNA analiz yontemleri de kullanilmaktadir (Watchman, 2018: s. 50).
2.5. ANTIK DNA ANALIZI’NDE UYGULANAN METOTLAR

Son 30 yil i¢inde iskelet kalintilarinin analiz yontemleri onemli derecede
gelismektedir. Cesitli radyolojik (X-1sinlar1) ve histolojik (mikroskobik) yodntemler
kullanilarak iskeletlerin yasi ve hastaliklarin belirlenmesi miimkiin olmaktadir (Roberts,
2015: s. 3). En gelismis radyolojik yontemlerden biri bilgisayarli eksensel tomografi (CT
veya CAT) yontemi olmaktadir. Bu yontem, sargili mumyalar1 ve diger viicutlart hasarsiz
incelemektedir. Tiim viicut bir makineden gegirilerek kesitsel dilimlerinden bir goriintii
elde edilmektedir. Takriben MO 800 yillarma ait eski Misir’da yasamus, Karnak
Tapimagi’nda sarkici-rahibe olarak bilinen, Meresamun’un mumyalanmis tabutu alinip,
acilmadan muhafiza edilerek CAT taramasi (Sekil 2) yapilmistir (Renfrew ve Bahn, 2017;
s: 454-455). Diger c¢alismada ise, Giiney Anadolu’da Pamphylia bdlgesinin 6nemli
kentlerinden biri olan Perge’deki mezarlikta yapilmistir. Bu mezarlikta bulunan dislerin
anatomisini ve yapisint anlamak i¢in mikro CAT analizi yapilmistir. Bu ¢alismada, elde
edilen oOrneklerden sadece birinde maksiller azi digsinde dens invaginatus vakasi
saptanmigtir. Arkeolojik bulgulara gore Perge’deki mezarlarin cogu MS 2.yy ve 3.yy’a
tarihlenmektedir. Invajinasyona ugramis antik disin, modern dislerle ayn1 anatomik ve

morfolojik 6zelliklere sahip oldugu gosterilmistir (Keles vd 2013: s. 45).

Histolojik yontemlerde kullanilan analiz i¢in mumyalanmis viicuttan alinan doku
ornegi, ilk dnce dokuya su kazandirmak i¢in sodyum bikarbonatli bir soliisyonun igine
koyulur. Doku, parafirin mumun i¢ine yerlestirilerek ince kesitler halinde kesilir.
Mikroskop altinda daha net goriilebilmesi i¢in boyanir. Bu teknikle Misir mumyalari

tizerinde arastirmacilar tarafindan yapilan bir arastirmada hem kirmizi, hem de beyaz kan
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hiicreleri bulunmustur. Ve hatta damar hastaliginin oldugunu da teshis edebilmislerdir

(Renfrew ve Bahn, 2017: s. 454).

Sekil 2: MO 800 Yillarina ait Meresamun'un Tabutuna CAT Tarama Yapilmasi ( Renfrew ve Bahn,
2017.s: 454)

Arkeolojik insan kalintilarinda ¢ok uygulanan iki analitik yontem daha
bulunmaktadir. Bunlar biyomolekiilleri hedef alan stabil karbon izotopu ve aDNA
analizidir. Bu yontemlerle arkeogenetik¢iler gecmis hakkinda daha ¢ok ayrintili veriler
ireterek ge¢mis niifuslarin hareketliligini, hastalik teshisini, akrabalik ve go¢ yollar
hakkinda bilgi edinmektedirler. Biyolojik degerlendirmenin en 6nemli kismi: bulunan
verileri, arkeolojik alanda kesf edilen tarihsel kanitlarla yorumlamaktir (Roberts, 2015: s.
3). Son yillarda gelistirilen YND teknolojisi, genetik/epigenetik diizenleyici aglarin,
kromatin yapisi, niikleer yapilanma ve genom varyasyonlari (¢esitliligi) hakkinda bilgi

{iretimi saglayan dnemli bir ara¢ olmustur (Ustek, vd 2010: s. 11).
2.5.1. DNA izolasyonu

aDNA izolasyonu; 6zel tekniklerle organik olarak bozulmayan hiicrelerde DNA

molekiiliiniin ag1ga ¢ikarilma islemidir.

Okaryatik hiicrelerde DNA, mitokondri, kloroplast ve ¢ekirdekte bulunmaktadir.
DNA suda ¢oziinse de alkolde ¢oziinmez. Aym1 zamanda negatif yiikliidir. DNA
izolasyonu farkli alanlarda kullanilmaktadir. Bunlar arasinda parmak izi, adli tip,

molekiiler genetik c¢alismalari, hastaliklarin tanisi, taksonomi, kazilardan c¢ikartilan
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arkeolojik kalintilarin kdkenlerinin belirlenmesi, gen klonlamasi en yaygin kullanilan

alanlardandir (Nadin vd 2007: s. 1756-1762).

Kontaminasyon riski yiiksek oldugu i¢in aDNA izolasyonu yapilacak laboratuvarin
ayr1 ve steril oda olmasi ¢ok 6nemlidir. Kullanilacak olan malzemelerin de tek kullanimlik
ve steril olmas1 gerekir. Kontaminasyon riskine karst kullanilan ¢6zeltilerin ayr1 olarak
hazirlanmasi, rutin olarak baska DNA 0Orneklerinin ¢alisildigi bir laboratuvarla ayni
olmamasi biiyiik 6nem arz etmektedir. Dekalsifikasyonu (kemik 6rneklerinden kalsiyum
tuzlarinin uzaklastirilmasi) tamamlanan 6rneklere Fenol Kloroform, tuz ile ¢oktiirme,
silika metodu ve ticari Kkitler ile yapilan g¢esitli DNA izolasyon yoOntemleri

uygulanmaktadir (Kotan, 2010: s. 9).

aDNA genel olarak az miktarda oldugu i¢in ¢aligmalarda saf ve kaliteli DNA’ya
ulagsmak modern DNA’ya gore daha zordur. Elde edilen aDNA ise kismen ya da tamamen
degrede olmus olabilir. Bunun i¢in farkli DNA izolasyonlar1 ayni 6rnekten alinarak
karsilastirmali calismalar yapilmaktadir. Yeterli miktar ve kalitede DNA elde edebilmek
icin kullanilan yontemlere cesitli manipiilasyonlar yapilabilir. Kolon piirifikasyonu ile
DNA safligin1 artirmak i¢in aDNA izolasyon yonteminin iyi se¢ilmesi ayrica dikkatli
uygulanarak DNA safliginin saglanmasi gerekmektedir. Sonra spektrofotometre cihazi
kullanarak elde edilen aDNA’nin safligint ve kalitesini belirlemek miimkiindiir. Bunun
icin absorbans degeri A(260/280) ve A(260/230) degerlerine bakilarak 260 nm niikleik
asitlerin, 280 nm proteinlerin ve 230 nm fenoliin absorbasns degeri Olciilmektedir.
Absorbans degeri yapilacak Olgiime gore, aDNA izolasyonunun basarisini, aDNA

miktarinin saflig1 ve kalitesini belirlemektedir (Tekeli ve Elma, 2016: s. 37).

2.5.2. Polimeraz Zincir Reaksiyon Yontemi

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR), bir DNA zincirinin bilinen iki par¢asi arasinda
uzanan 6zel bir DNA boliimiiniin enzimatik olarak cogaltildig1 in vitro (canl disinda,
tiipte) yontemidir. i1k zamanlarda bu yontem ile belirli bir genin sadece kiigiik bir parcasi
elde edilirken, glinlimiizde PZR kullanilarak birka¢ saat i¢inde tek bir gen kopyasindan
milyonlarca kopya c¢ogaltilmaktadir (Sekil 3). Kary Mullis tarafindan kesfedilen PZR
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1993 yilinda Nobel ddiiliine layik goriilmiistiir (Najafov ve Hoxnaj, 2017: s. 1). Bu teknik
temelde DNA fragment analizine dayanir. {lk baslarda antik insan &rneklerinden elde
edilen DNA’nin gergekten de antik drneklerden gelip gelmedigini dogrulamanin, klasik
PZR’a dayali metotlarla belirlenmesi neredeyse imkansiz oldugu disiiniilmekteydi.
Arastirmalarda elde edilebilen az miktardaki aDNA ancak bozulmanin ve degredasyonun
az oldugu durumlarda kaliteli sonuglar verebilmektedir. Bu nedenle, aDNA nin miimkiin

oldugu kadar kullanilabilir hale getirilmesi ¢ok dnemlidir (Rohland vd 2007: s. 1756).

DNA oOrneklerinin PZR yontemi ile milyarlarca kopyasi ¢ikartilarak sonug elde
edilebilmektedir. PZR yonteminin bu sekildeki avantaji kontaminasyona dikkat edilmezse
dezavantaja doniisebilir. Ciinkii az miktardaki aDNA iyi durumdaki modern DNA ile
kontamine oldugunda rekabet sansi azalir veya hi¢ olmaz (Yang ve Watt, 2005: s. 332).

Tim genomun veya profilin sonu¢ vermesi aDNA analizlerinde genelde
degredasyondan dolay1 beklenmemektedir. PZR’1n inhibe olmasi ortamda bulunan
kimyasallarin yeterince uzaklastirilamamasinin bir sonucu olabilir. Bunun i¢in 6rneklerin
DNA izolasyonundan once iyi temizlenmesi gerekmektedir. Dekalsifikasyonun kemikte
yogun olarak bulunmasindan kalsiyum iyonlarinin kemiklerden uzaklastirilmasi ¢ok
onemlidir. En uygun sartlarda bile aDNA orneklerinde 200 bg¢’den daha uzun gen
bolgelerinden sonug¢ alinmasi zordur. Genelde cinsiyet belirlemede kullanilan 106-112
b¢’lik amelogenin bolgesi gibi kisa bolgeler aDNA calismalarinda analiz edilir.
Mitokondriyal DNA’nin daha kiiciik bir genoma sahip olmasi, yapisal avantaji ve hiicrede
binlerce kopyasinin olmasiyla aDNA c¢aligmalarinda sonug¢ alma orani ¢cekirdek DNA’ya
gore cok daha yiiksektir. PZR optimizasyonu DNA miktarinin ¢ok az olmasi nedeniyle
yapilacak c¢alismalarda onem arz etmektedir. aDNA orneklerinde PZR inhibitorlerinin
bulunma riski yiiksektir. Dekalsifikasyonun yeterli olmamasi, Ornege bulasan
kimyasallarin miktarinin fazla olmasi veya iyi temizlenememeleri, gibi durumlarda risk
fazladir. aDNA izolasyonundan sonra uygulanacak kolon piirifikasyon yontemi ile kismen
uzaklastirilsa da uygulanan her ek islemin aDNA miktar kaybina neden olabilecegi goz

onlinde bulundurulmalidir. Pozitif ve negatif kontrol orneklerinin kullanilmast PZR
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caligmalarinin sonucunun degerlendirilmesi agisindan 6nemli olmaktadir (Tekeli ve Elma,

2016: s. 37).

PZR Bilegenleri PZR sureci (Bir déng)

; - : \ »
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Sekil 3: Polimeraz Zincir Reaksiyonu
(http://longroadtoinnovation.wordpress.com/2018.11.01/polymerase-chain-reaction-innovation-that-
revolutionzed-molecular-biology)

2.5.3. Agoroz Jel

Elektroforez yontemi ile PZR firtinleri goriintiilenerek degerlendirilebilmektedir. Jel
elektroforezi, saflastirilmis niikleik asit ve proteinlerin molekiil agirligi, miktar1 ve alt
tiplerinin saptanmasinda yaygin olarak kullanilan molekiiler bir inceleme yontemidir. En
cok kullanilan jel elektroforezi yontemleri, agaroz jel elektroforezi ve poliakrilamid jel
elektroforezidir. Niikleik asitler i¢in genellikle agaroz jel, proteinler i¢in ise poliakrilamid
jel elektroforezi kullanilmaktadir. Elektroforetik analiz; elektriksel bir alanda ve ortamda
¢cozlinmiis molekiillerin elektrik yiiklerine gore go¢ etmeleri prensibine dayanir. Biiyiik
molekiiller jel iizerinde yiiriimekte zorluk ¢ekerken kiigiik molekiiller daha hizli ve rahat
hareket edebilir. Molekiiliin anoda (+ kutup) ya da katoda (- kutup) dogru hareket etmesi,
molekiil tizerindeki net yiik ile belirlenir. DNA ve RNA molekiilleri, serbest fosfat
gruplarindan dolay1 eksi yiiklii molekiillerdir. Bu nedenle jel iizerinde katottan anoda
dogru hareketlenirler. Elektroforez deneyleri tampon ¢ozeltileri iginde yapilir. Bunun iki

temel nedeni vardir. Birinci neden akimin gegisini saglamak icin ortamin elektrolit
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miktarmni artirmaktir. ikinci nedense ortamin pH’sinde meydana gelebilecek radikal

degisimlere izin vermemektir.

Agaroz jel elektroforezi, DNA pargalarini ayirmak ve tanimlamak i¢in kullanilan
standart yontemdir. Bir agaroz jel boyunca bir elektrik alan1 uygulanarak, negatif ytiklii
DNA jelden pozitif anoda dogru gegmesi veya elenmesi i¢in zorlanir. Ayni biiytikliikteki
DNA fragmanlar1 ayn1 mesafeyi gecirir ve bir bant olusturmak iizere bir araya toplanir.
Baglanan DNA fragmanlarinin jel {izerindeki yerini belirlemek i¢in ortamda UV 15181
altinda fliioresan etki gosteren etidyum bromiiriin (EB) veya benzeri bir 1s1y1c1t maddenin
bulunmasi gerekmektedir. UV 15181na bakildiginda, etidyum bromiirlii DNA bantlari

fliioresan oldugunda goriilerek tanimlanabilmektedir (Tierney, 2008: s. 153).

Insanlarin cinsiyetini, bu biyolojik PZR ve agaroz jel elektroforezi tekniklerini
kullanarak belirlemek i¢in; DNA, hem X hem de Y kromozomlarinda bulunan amelogenin
geninden ¢ogaltilir. Ilgili DNA fragmani ¢ogaltildiktan sonra, bir agaroz jel iizerinde
ayristiritlir. Ayrilan pargalarin boyutlari, bilinen boyuttaki parcalarla karsilastirilarak
tahmin edilir. Erkek DNA’sinda bir agaroz jel iizerinde iki bant goriilmektedir, X
kromozomundan bir bant Y kromozomundan bir bant almaktadir. Digi DNA’s1 jelde bir
bant gdsterir, X kromozomundan (XX) ayni biiyiikliikte bir bant almaktadir (Sekil 4)
(Mays ve Cox, 2000: s. 522).

Sekil 4: Agaroz Jel Uzerinde aDNA'dan Cinsiyetin Belirlenmesi (Tierney, 2008: s. 153)
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2.5.4. Yeni Nesil Dizileme (YND)

aDNA incelemesi, yeni teknolojilerin ortaya ¢ikmasiyla, yani PZR’dan geleneksel
Sanger dizilisinden YND’ye gecisle gelisim yaratmistir (Sekil 5). Bu gelisim biiyiik
Olciide, milyonlarca DNA parcasinin eszamanli olarak siralanmasina olanak
saglamaktadir. Ayni zamanda YND teknolojileri genetik veri tiretmek i¢in gereken zaman,

maliyet ve ham biyolojik malzeme miktarini azaltmaktadir (Margulies vd 2005: s. 376).

Sekil 5: Sanger Cihazi

Sanger dizileme bugiin hala DNA dizi analizi i¢in kullanilsa da sonu¢ verme
stiresinin uzun olmasi ve maliyetin pahali olmas1 gibi dezavantajlara sahiptir. Son yillarda
gelisen YND teknolojisi ile yiiksek miktarda verinin hizli bir sekilde ve diisiik maliyette
analizi yapilabilmektedir (Dogan vd, 2017: s. 28). Dr. Biesecker ve meslektaslarinin 2016
yilinda gergeklestirdikleri arastirma sonucu: DNA dizi varyantlarinin dogrulugunu
kontrol etmek amaciyla kullanilan Sanger dizilemenin YND’ye gore daha fazla hata
yaptig1 ortaya konmustur. YND yontemlerinin avantaji, aynt anda milyonlarca kisa DNA
parcasinin dizilenebilmesi ve sonrasinda da bu dizilerin elektroforeze ihtiyag

duyulmaksizin direk olarak okunabilmesidir (Benowitz, 2016: s. 1).

YND yonteminin temeli, DNA’nin enzimatik reaksiyonlari ile kesilmesi, ¢ok sayida
DNA pargasiyla bir kiitiiphane olusturulmast ve DNA parcalarinin ¢ogaltilmasina

dayanmaktadir. Milyonlarca kiiciik DNA parcasinin paralel sekanslama ile es zamanlh
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olarak dizilenmesi gerceklestirilmektedir. Bu sayede genomdaki her bir bazin birden ¢ok
kez okunmasi miimkiin olmakta ve varyasyonlar daha dogru bir sekilde tespit

edilebilmektedir (Buermans ve Dunnen, 2013: s. 1932) (Sekil 6).

Ornek miktar Kiitiiphane Dizileme Veri analizi
olcilimii hazirlanmasi

i =g
U@e ? =5= ¢ a ) [;]

Sekil 6: Yeni Nesil Dizileme.
(https://rvmais.iweventos.com.br/upload/craft/files/18h00%20-%20Ana%20Carolina%20-
%20Interse%6C3%A7%C3%A30%20medicina%20de %2 0precis %6C3%A30.pdf)

Tiim genom ve tiim ekzom dizileme yontemleri 6zellikle nadir hastaliklara neden
olan mutasyonlarin tanisinda, yeni genlerin kesfinde, fenotipik ve genotipik olarak
heterojenite gosteren hastaliklarin tanisinda yaygin olarak kullanilmaktadir (Petersen vd
2017: s. 1). Tim ekzom dizileme ile sadece proteine ¢evrilen bolgelerin dizilenmesi
amaclanirken tiim genom dizileme ile insan genomunun tamamini olusturan 3,2 milyar
baz c¢ifti, YND teknolojisi sayesinde giliniimiizde 1 giin gibi kisa bir siirede
dizilenebilmektedir (Behjati ve Tarpey, 2013: s. 236).

Molekiiler teknikler insanin tarih 6ncesi ve kokenleri hakkindaki temel anlayisimizi
yeniden sekillendirmektedir. YND teknolojileri ve DNA dizileme islemleri i¢in maliyetin
diisiiriilmesi milyonlarca dizilim reaksiyonunun paralel olarak gerceklestirilmesi igin
benzeri goriilmemis bir firsat saglamaktadir (Leonardi vd 2016: s. 1). Bu teknolojik ve
entelektiiel gelismeler aDNA 'nin erisilebilirligini biiytik 6l¢iide arttirmig ve yeni aragtirma
potansiyelini genigletmistir. Mevcut tekniklerin birgogu aDNA’nin 6zel ihtiyaglarina
uyacak sekilde uyarlanmis olmasina ragmen, laboratuvarda c¢aligmalarin yapildigt
asamada, tiim c¢aligma siiresi boyunca protokoller karsilagtirilmalidir. Yeni nesil dizileme

sistemleri ile fosilden, eski insan kalintilarindan, sa¢, kemik gibi donmus veya korunmus
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orneklerden elde edilen aDNA’larin genis kapsamli analizlerini yapmak miimkiin

olmaktadir (Hofreiter vd 2015: s. 285).

Arkeoloji alaninda YND teknigi ilk olarak 2006 yilinda mamut DNA’sina
uygulanmistir. Bu ¢aligmada tiim mitokondriyal genom analizi yapilmistir. Birkag yil
sonra, Arktik (kuzey kutbu ve c¢evresi)’de Qeqertasusuk bolgesinde bulunan bir paleo-
Eskimo bireyinin iyi korunmus sa¢ drneginden izole edilen aDNA’sindan bu popiilasyona
dair 6nemli bilgiler elde edilmistir. Bu calismada, yaklasik 4000 yasinda bir erkekte
yiiksek oranda korunmus 353,151 adet tek niikleotid polimorfizmi (SNP) tespit edilerek,
bu bireyin Avrupa halklariyla akraba olmadigi ortaya ¢ikarilmigtir. Bolgeye yaklagik 5500
y1l dnce Sibirya’dan go¢ edildigi anlagilmis ve modern yerli Amerikalilar ile Inuit halkinin
buradan kokenlendigi tespit edilmistir. Yapilan baska bir ¢calismada YND ile 38.000
yasinda Neanderthal fosilinden elde edilen Y kromozomlu DNA dizilenerek giiniimiiz
insan ve sempanze DNA’lar ile karsilastirilmis ve Neanderthal DNA dizisinin modern
insan DNA dizilerinden 500.000 yil kadar once birbirinden ayrildig1 tespit edilmistir
(Rasmussen vd 2010: s. 757).
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UCUNCU BOLUM

3. ARKEOLOJIiK KAZILARDAN ELDE EDILEN BiYOARKEOLOJIK
ORNEKLER

3.1. DNA CALISMALARI

Cesitli biyoarkeolojik materyaller arkeolojik kazilardan elde edilerek aDNA
caligmalar1 i¢in kullanilmaktadir. aDNA’y1 her tiirlii 6rnek ve dokulardan izole etmek
miimkiindiir. Genellikle kemik, dis, sa¢, kurumus havyan ve bitki dokulari, yumusak
dokular, mumyalanmis dokular, koprolit, bitki kalintilart aDNA ¢aligmalarinda materyal
olarak incelenmektedir (Rizzi vd 2012: s. 6). Genetik materyal olarak aDNA
caligmalarinda, kemik ve dis gibi insan iskelet buluntularinin degerleri giderek artmakta
ve bundan dolay1 en ¢ok kullanilan biyoarkeolojik 6rnekler olmaktadir (Pddbo vd 2004:
s. 649). Bunun nedeni sert dokularda su ve enzim olmamasindan kaynaklanarak mekanik
koruma saglamasidir. aDNA’lar genellikle ¢ok bozulmus ya da ¢evre etkisiyle ¢ok fazla
kirlenmis ve karigmis olabilmektedir. Bu da arastirmalarda ilk basta umuldugundan daha
yavas bir gelisme saglamaktadir. aDNA analizi i¢in antik kalintilar1 secerken 6zgiin
DNA’nin korunmasi gerektiginin farkinda olunmalidir. Genellikle, antik kalintilar, on bin
y1l dncesinden bugiine kadar aDNA analizi i¢in dikkate alinmaktadir. Arktik ve Sub-kutup
alanlar1 gibi baz1 soguk bolgelerde, DNA analizi i¢in gerekli olan numuneler ¢ok daha
eski olabilir. Bunun nedeni de bu ortamlardaki sicakligin diisiik olmasindan dolay1

DNA’nin iyi korunmasidir (Yang ve Watt, 2005: s. 334).

Canli hiicrelerde DNAnin yapist1 ve biitiinliigii, enzimatik onarim mekanizmalariyla
siirekli olarak korunmaktadir. Oliim sonrasinda DNA, lizozomal niikleazlar gibi
enzimlerle seri olarak parcalanir. Ayrica bakteri, mantar ve boceklerin makro molekiilleri
parcalamasi ve beslemesi DNA pargalanmasina etki eder. Ancak bazi sartlar altinda,
ornegin 6liim sonrasinda dokunun hizla kurumasi ya da mineral matris igerisinde absorbe
olmasiyla enzimatik ve mikrobiyal parcalanmaya ugramaktan kurtulabilir. Boyle

durumlar, kimyasal siireglere gore DNA’y1 daha yavas bicimde etkilemeye baglar. Bu
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stireclerin canli hiicrelerdeki DNA’ya etki eden siireclerden farki yoktur ancak 6lim
sonrasinda hiicresel onarim mekanizmalarinin ¢alismamasi nedeniyle bu hasarlar birikir
ve geri doniisli olmayan niikleotid dizi degisimlerini ortaya ¢ikarir (Padbo vd 2004: s. 645-
679).

3.1.1. Kemik

Kemik genellikle en uygun bir aDNA kaynag olarak kabul edilir. Ciinkii DNA nin
hidroksiapatitlere baglanmasi DNA bozulmasini yavaglatir. Kemik sert yapili oldugu i¢in
deneysel olarak DNA’nin kemikten elde ettigi verinin yumusak dokudakilerden daha fazla

oldugu fikrini desteklenmektedir (Sirak vd 2018: s. 283).

Kemik caligmalarinda DNA’nin iyi korundugu femur, tibia, humerus ve kafatasi
kemigi gibi kalin ve sert olan kortikal kemiklerin segilmesi c¢aligmanin basarisini
artirmaktadir (O’Rourke vd 2000: s. 222; Daskalaki, 2004). Kemik dokusu kompakt ve
stingerimsi kemiklerden olusmaktadir. Siingerimsi kemik doku gdzenekli ve hafif bir
yaptya sahiptir. Bilylime sirasinda kirmizi kemik iliginin yerini, uzun kemiklerde sar1
kemik iligi kademeli olarak almaktadir. Kemik dokusu viicut i¢in bir kalsiyum
rezervuarini temsil eder (White vd 2012: s. 16). Sert kemiklere gore siingerimsi kemikler,
daha fazla DNA igermektedir, ancak gozenekli yapilarindan dolay1 kontaminasyon riski
yiiksektir. Kontaminasyon riskinden dolay1 siingerimsi dokularin kullanilmast aDNA

caligmalarinda ¢ok da uygun olmamaktadir (Campos vd 2011: s. 7).

En Onemli kemik c¢aligmalarindaki buluslardan biri, kafatasinin kiigiik bir
boliimiinlin pars petrosa ossis temporalis olarak bilinen i¢ kulak etrafindaki kemik
kilifinin, kotii cevre sartlarina maruz kalan iskeletlerde bile zengin bir aDNA kaynagi
oldugunun kesfedilmesidir. Bu yogun kemik yiliksek konsantrasyonlu endojen DNA
icererek aDNA caligsmalarinin hiz1 ve gilivenilirliginde muazzam bir artisa yol agmistir

(Prendergast ve Sawchuk, 2019: s. 2).

Kemik dokularindan g¢aligma yapilirken lezyonsuz olan kemikler secilmelidir;

clinkii lezyonlar kontaminasyon i¢in ciddi bir kaynak olusturmaktadirlar. Kiiciik
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kemiklerden pargaciklar ya da uzun kemiklerden sondaj veya kesitler alinarak elde edilen
100-200 mg’lik kemik tozu aDNA ¢alismasi i¢in genellikle yeterli olmaktadir (Pdibo vd
2004: s. 648; Rohland ve Hofrieter, 2007: s. 1756).

3.1.2. Dis

Disler; bircok nedenlerden dolayr aDNA igin tercih edilmektedir. Yapilan
caligmalar, dis Orneklerinde kemige oranla daha fazla genomik DNA bulundugunu
gostermektedir (Bilge vd 2003: s. 141). Disler, ¢eneler igerisindeki konumlarindan dolay1
bliylik Olclide 6liim sonrasi parcalanma ve DNA bozulmasi siireclerini hizlandiran

cevresel ve fiziksel kosullardan korunurlar (Higgins ve Austin, 2013: s. 433).
Disler, histolojik olarak 4 tabakadan olugmaktadir:

1. Mine; disin mine tabakasi, insan viicudundaki en sert ve dayanikli dokudur.
Sicaklik, UV, 151k, nem ve mikrop gibi ¢evresel sartlara karsi fiziksel bariyer olusturarak
dis hiicrelerini korumaktadir. Ayrica disin mine tabakasi kontaminatlarin igeri girmesine
engel oldugu i¢in, kontaminasyon riski daha az olmaktadir. Disin sert ve dayanikli mine
tabakas1t DNA’y1 dis etkilere kars1 koruyarak degredasyon ve kontaminasyon riskini en
aza indirgemektedir, fakat DNA’dan yoksun olmaktadir. Bu yiizden dis 6rnegi ¢calisilacagi
zaman mine dokusu ile diger dis dokular1 karistirilirsa minenin igerdigi kalsiyum (%97
kalsiyum tuzu) ve fazla miktarda mineralinin olmasi DNA ekstraksiyonu ve PZR

amplifikasyonunu engelleyebilmektedir (Higgins ve Austin, 2013: s. 438).

2. Dentin; digin hacmini veren ve neredeyse dis boyunca uzanan bag dokusudur.
Dentin mine tabakasindan daha yumusak ve buna kars1 kemikten daha serttir. Dentin, tag
kisminda mine, kok kisminda da sement ile ortiiliidiir. Dentin ¢ok sayida kanalcik igerir.
Bu kanalciklarin i¢i dis 6zii smirindaki dentin yapict hiicrelerin uzantilari olan
iplik¢iklerle doludur. Dentin olusumu disin canli kaldig1 siirece devam eder bu nedenle

dentinin tamir yetenegi vardir (Korlevic vd 2015: s. 87).

3. Sement; dentin ve sement digin sert tabakalarini olusturuyor. Sement dis kokiiniin
iizerini kaplayan kalsifiye bag dokusudur. Dis kokleri ve 6zellikle sement kaplama
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tabakas1 koklerin aDNA analizi i¢in optimal bir substrat oldugu da gosterilmistir. Eski
disler iyi korundugunda, sement tabakasi1 genellikle petroz kemigi ile karsilastirilabilir

diizeyde endojen DNA igerebilmektedir (Hansen vd 2017: s. 2).

4. Pulpa; dis 6zii denilen yumusak tabakay1 olusturur ve kan damarlart ile sinirleri
iceren tabakadir. Bu tabakadan DNA izole edilir. DNA disin pulpasindaki ¢ekirdekli
hiicrelerde ve disin dentin tabakasindaki mitokondrilerde bulunur. Disteki en zengin DNA
pulpada bulunmaktadir, fakat yasa bagli olarak veya hastalikl dislerde pulpa kalitesi farkl
olabilir (Higgins ve Austin, 2013: s. 435).

aDNA calismalarinda materyal olarak dis calisilacak ise morfolojik olarak iyi
korunmus, patolojik bulgusu olmayan, asir1 derecede asinmis ve ¢iiriik olmayan digler
tercih edilmelidir. Clinkii dis ¢iirtigii aDNA’nin elde edildigi pulpaya kadar girdigi i¢in

DNA’nin kontaminasyona ugramasina izin vermektedir (Kemp ve Smith, 2005: s. 53).

3.1.3. Kurumus Yumusak Doku

Insan kaynakli aDNA ¢alismalarinda yumusak doku da kullanmlmaktadir. aDNA
izole etmek icin kaynak olarak yumusak dokularin kullanilmasi durumunda oncelikle
ylizeyle temasi olmayan ve kurumus haldeki yumusak doku ornekleri secilmelidir.
Kurumus haldeki yumusak dokuda sivi oraninin diisiik olmas1 dokuyu ve dolayisiyla da
DNA’y1 suyun ya da nemin neden oldugu hidrolitik zararlardan koruyabilmektedir
(Cooper ve Hendrik, 2000: s. 1139). Yumusak doku O&rnekleri Oliim sonrasi
mikroorganizmalar tarafindan yok edilirler. Fakat kuru ve sicak ortamlarda bulunan
cesetlerde meydana gelen mumyalagsmadan dolay1 olusan kurumus doku &rneklerinde
mikroorganizmalarin yasamasi i¢in uygun 1s1 ve nem olmadigindan uzun yillar
bozulmadan kalabilmektedir. Bu nedenle de yumusak doku ornekleri 6nemli bir DNA
kaynag1 olmaktadir. 1985 yilinda Pddbo 200 yillik, 23 Misir mumyast {izerinde sol alt
bacaga ait kurumus yumusak dokudan 6rnek alarak DNA analizi yapmistir (Pddbo, 1985:
s. 664).
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3.1.4. Koprolit (Diski Fosili)

DNA’nin en iyi bilinen kaynaklar1 olarak; fosil, antik organizmalarin yumusak
dokular1, disleri ve kemikleri kullanilmaktadir, fakat digki gibi daha az belirgin
kaynaklarda ise digerleriyle esit oranda dnemli bir DNA kaynagi bulunmaktadir. Bu tiir

maddeler ¢esitli yerlerde muhafaza edilebilmektedir.

3.2. DNA ANALIZINi KISITLAYAN SORUNLAR

aDNA calismalarinda karsimiza ¢ikan sorunlar degredasyon, kontaminasyon ve
PZR inhibitorleri olmaktadir. Bu gibi sorunlarla karsilasmamak i¢in 6nlem alinmasi
gerekmektedir. Aksi takdirde analizlerden sonu¢ alinamamasina ve/veya yanlis pozitif
sonug alinmasi gibi durumlarla karsilasilabilmektedir. Bunun i¢in laboratuvar kosullarinin
ayni zamanda c¢aligsan arastirmacinin bilgi ve tecriibesinin yeterli olmas1 gerekmektedir

(Tekeli ve Elma, 2016: s. 30).

3.2.1. Kontaminasyon

DNA c¢alismalarinda karsilagilan sorunlardan biri kontaminasyon riskidir. aDNA
caligmalarinda kullanilan 6rnekler ¢ok eski oldugundan hem DNA degredasyona ugradigi
icin hem de drneklerde ki DNA miktarinin ¢ok az olmasindan dolay1 ¢caligsmalar sirasinda
modern DNA’dan kontamine olma olasilig1 oldukca yiiksektir (Yang ve Watt, 2005: s.
331).

Kontaminasyon direk temas ya da dolayli yoldan gerceklesebilir. Insan DNA’s1 ile
ilgili ¢aligmalarda bakteri ya da mantar DNA’sinin bulagsmasi kontaminasyon olarak
adlandirilamaz. Ciinkii insana 6zgli primerler kullanildigindan bu 6rnekler amplifiye
olmayacaktir. Ancak caligmada kirlilik yaratabilmektedir. Kisacas1 ayni tiire ait olmayan
canlilarin DNA’lar1 birbirini kontamine etmezler. Bunun nedeni DNA {izerinde insana
ozgii gen bolgelerinin PZR asamasinda kullamlmasidir. Insan kalintilari ile yapilan
caligmalarda ortaya ¢ikabilecek kontaminasyonlar yine insan kaynakli olmaktadir (Rizzi

vd 2012: 5. 9).
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Kontaminasyon riski farkli asamalarda gergeklesebilir. Ornegin; laboratuvar
ortaminda DNA izolasyonu veya PZR asamasinda olabilecegi gibi kazi alaninda kaz1 ekibi
tarafindan da olusabilmektedir (Akbaba, 2017: s. 100). Kontaminasyon kaziy1 yapan ekip
veya arkeologlar tarafindan kazi sirasinda el ile temastan dolayi olabilmektedir. Bu
yiizden kontaminasyon riskini en aza indirgemek i¢in bazi Onlemlerin uygulanmasi
gereklidir. Kaz1 iglemleri sirasinda, kazi ekibi mutlaka eldiven ve maske kullanmalidir.
Her bir 6rnek i¢in kullanilan eldivenler ayr1 olmalidir. Kazi islemleri olabildigince hizli
bir sekilde yapilmali ve 6rnekler giines 1s181ina maruz birakilmamalidir. Toprak altindan
cikartilan her bir 6rnek ayri ayri paketlenmelidir. Toprak altindan ¢ikartilan iskeletler
laboratuvar ortamina getirilinceye kadar kuru ve serin bir ortamda muhafaza edilmelidir
(Bollongino vd 2008: s. 92). Ulkemizde aDNA’larin steril ortamda ¢alisiimas icin ilk
aDNA laboratuvar1 Antropoloji Anabilim Dali Baskani Prof. Dr. Yilmaz Selim ERDAL
tarafindan Hacettepe Universitesi, Antropoloji Boliimii biinyesinde 2019 senesinde

kurulmustur.

DNA analizi i¢in segilen drneklerin kazi alanindan tasinirken veya toprak altinda
kontaminasyona maruz kalabilecegi g6z Oniinde bulundurulmalidir. Laboratuvara
calismak icin getirilen Orneklere fiziksel ve kimyasal temizlik yapilmalidir.
Kontaminasyonu dnlemek icin 6rnegin temizligi ile ilgili alinacak tedbirler arastirmaci
tarafindan ¢ok iyi ayarlanmalidir (Prendergast ve Sawchuk, 2019: s. 1). Fiziksel temizlik
yapilirken ornekler kesinlikle su altinda yikanmamalidir. Bunun nedeni su kemik
dokusuna hidrolitik zarar verdiginden dolayt DNA’nin bozulmasina neden olacaktir.
Stingerimsi doku gibi gézenekli yapilarda olusacak nem mikroorganizmalarin {iremesine
ortam saglayacak bu da kontaminasyon riskini artiracaktir. Kemik yiizeyinde bulunan
kontaminantlarin  uzaklastirilmas1 icin kimyasal temizlik asamasinda cesitli
dezenfektanlar (Sodyum dodesil siilfat, sodyum hipoklorit) kullanilabilir. Kullanilacak
olan kimyasal madde sulandirilarak disin veya kemigin dis yiizeyi firca yardimiyla
temizlenir. Temizlemek icin ¢ok yikict dnlemler alinmasi bu defa 6rnegin kendisine ve
icerdigi DNA molekiiliine zarar verebilmektedir. Yeterli bir temizlik yapilmamasi da
kontaminasyonu engellemeyecegi icin DNA analizinden sonu¢ alinmamasina sebep olur

(Kirsanow ve Burger, 2012: s. 125; Yang ve Watt, 2005: s. 333). DNA izolasyonunun
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yapilabilmesi i¢in temizlik agamas1 biten kemik 6rneginden kesitler alinarak toz haline
getirilmesi (pulverizasyon) gerekmektedir. aDNA ¢alismasinda materyal olarak dis
kullanilacak ise yapilacak olan antropolojik ¢aligmalar dikkate alinarak digin tamamini toz
haline getirmemek gerekir. Disin pulpa kismina dogrudan ulagsmak i¢in farkli yontemler
kullanilmaktadir. Bunlardan biri disin ortadan iki yere par¢alanmasidir, fakat disin ortadan
parcalanmasit dise morfolojik olarak zarar verecegi i¢in bu yoOntem tavsiye
edilmemektedir. Uygulanacak diger yontem ise; digin morfolojisine zarar vermeden kanal
veya ters kanal yontemi ile pulpa elde edilerek aDNA 'nin ¢aligmast miimkiin olmaktadir

(Ba Hoang Anh Mai vd, 2020: s. 4).
3.2.2. Degredasyon

Oliim sonras1 dénemde DNA hasar1 (degredasyon), endojen hiicre i¢i enzimlerin
(6rnegin lipazlar, niikleazlar ve proteazlar) serbest birakilmasiyla baslayarak, istilaci
mikroorganizmalar ve cevresel omurgasizlar tarafindan {retilen eksojen enzimler

tarafindan sturdiriilmektedir.

aDNA calismalarinda c¢evresel faktorlerin olusturdugu degredasyon ve buna bagl
olarak uzun yillar boyu meydana gelen DNA miktarinin azalmasi karsilagilan 6nemli bir
sorundur. Zamana bagli olarak farkli derecelerde oksidatif ve hidrolitik hasar sonucu DNA
degrade olur. DNA hasari ¢evresel olumsuzluklarin siddetine, siiresine gore ¢ogalabilir ve
analizlerde sonug alinacak kalitede DNA elde edilemeyebilir. DNA’nin hasar gérmesine
neden olan sebepler arasinda: pH, sicaklik, oksijen varligi, serbest suyun varligir ve nem

gibi unsurlar sayilabilir (Sirak ve Sedig, 2019: s. 565).

3.2.2.1 Is1

Ortam sartlarinin aDNA iizerindeki etkisine bakildiginda nemin az oldugu,
sicakligin diisiik oldugu ve mikroorganizmalarin olmadigi kuru ortamlarda DNA’nin daha
iyi korundugu gozlemlenmistir. Her arkeolojik kazi alaninin kendine 6zgii gomii ve iklim

ozellikleri oldugundan bu etkenler g6z 6niine alinmadan DNA degradasyon durumu ile
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ilgili yorum yapilamaz. Kazi yapilan bolgeler arasinda saglam DNA miktar1 agisindan
farkliliklar gozlenebilir. Burada ¢ogunlukla toprak yapist etkilidir. Diislik sicakliklarda
bir¢ok kimyasal reaksiyon ve mikrobiyal faaliyetler yavaslar. Sicak iklime kiyasla soguk
bolgelerde yapilan kazilarda daha korunmus DNA oOrneklerine rastlanilmaktadir

(Bollongino vd 2008: s. 96).

3.2.2.2. Nem

aDNA caligsmalarinda sorun olugturan DNA degradasyonu i¢in temel problemlerden
biri de nem olmaktadir. Uygun sicaklik, nem ve pH ortamlarinda mikroorganizmalarin
cogalmasi hizlanarak kemik dokusuna daha fazla zarar vermektedir. Diisiik sicakliklar ve
nemli olmayan kuru ortamlar mikroorganizmalarin faaliyetlerini yavaslattigi icin kazidan
cikarilan ornekler diisiik sicaklik ve serin ortamda muhafaza edilmelidir (Kirsanow ve

Burger, 2012: s. 125).

3.2.2.3. Fiziksel Hasarlar

DNA analizi icin kemikler morfolojik olarak incelenmelidir ve iyi korunmus
kortikal kemikler se¢ilmelidir. Olusabilecek kontaminasyon riskinden dolay1 lezyonlu
kemikler tercih edilmemelidir. Gozle goriilebilen kirik ve catlak olan kemikler
secilmemelidir. Topraktan gelebilecek mikroorganizmalar bu ¢atlaklardan kemigin
korunakli i¢ katmanlarina ulasarak degredasyona ve kontaminasyona neden olabilir. Bu
sebeplerden dolay1 morfolojik olarak iyi durumda olmayan veya patolojik bulgulari olan

kemikler DNA analizi i¢in se¢ilmemelidir (Tekeli ve Elma, 2016: s. 33).
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DORDUNCU BOLUM
4. ANADOLU’DA YAPILAN ARKEOGENETIK CALISMALAR
4.1. HAPLOGRUP, YAS VE CINSIYET CALISMALARI

Haplogruplar A’dan Z’ye dogru tanimlanip, siralanarak mtDNA’nin filogenetik
agacta haplotipe karsilik gelmektedir. Orta ve Dogu Asya popiilasyonlar1 A, B, C, D, F;
Bat1 Avrasya popiilasyonlar1 H, HV, I, J, K, M, N, R, T, U ve Z haplogruplarinda daha sik
gozlemlenmektedirler (Forster, 2004: s. 256). Bu c¢alismada Anadolu’da farkli eski
yerlesimlerde yapilan arastirmalarda haplogrup incelemeleri ile farkli insan
poptilasyonlarinin kiiresel goc yollarini izleyerek, tarihin farkli donemlerinde farkli
kiiltiirlere ev sahipligi yapmis bolgelerdeki niifus devamlilifi, ayni zamanda da

popiilasyonlarin tahmini yagin1 ve cinsiyetlerinin degerlendirilmesi yapilmistir.

4.1.1. Tepecik-Ciftlik ve Boncuklu Hoyiik

Tepecik-Ciftlik arkeolojik yerlesimi Nigde’ nin Ciftlik il¢esi sinirlari igerisinde yer
almaktadir. Bolge ilce merkezine 1 km uzaklikta olup ve denizden yiiksekligi 1500 m olan
Melendiz Daglari ile ¢evrelenmistir (Biiyiikkarakaya vd, 2009: s. 119). 1960’11 yillarda ilk
olarak Tepecik-Ciftlik Hoyiigi, . A. Todd tarafindan yiizey aragtirmalari sonucu
kesfedilmistir. Bolgedeki volkanik faaliyetlerin bir sonucu olarak ortaya ¢ikan zengin
obsidiyen kaynaklarinin bolgedeki Neolitiklesme siirecinde etkili oldugu diistiniilmektedir

(Bigake1 vd, 2012: s. 90).

Boncuklu Hoylik, Konya’nin glineybat1 havzasinda Catalhdyiik’iin 9 km kuzeyinde
bulunan kii¢iik bir arkeolojik yerlesim yeridir. Catalhdyiik’ten farkli olarak, Boncuklu
Hoytikteki evler birbirinden bagimsiz olarak insa edilmistir. Giinliik aktivitelerin
gerceklestirildigi ve yemeklerin pisirildigi ortak mutfak alan1 da mevcut olmustur. Bu da
sosyal acidan birbirileriyle etkilesimlerinin oldugunu gostermistir (Ozdogan vd, 2012: s.

219).
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Kiling ve meslektaglarinin Tepecik-Ciftlik ve Boncuklu Hdoyiik ile ilgili yaptiklart
aragtirmada, ¢iftciligin goriildiigii ilk yerlesik yerlerden biri olan Orta Anadolu’nun en
eski ciftcilerinin antik genomlar1 incelenmistir. Bu arastirmada Orta Anadolu’daki iki
farkl1 Neolitik yerlesim yeri olan Tepecik-Ciftlik ve Boncuklu Hayiik MO 8300 ve MO
5800 yillarina tarihlendirilmektedir (Kiling vd, 2016: s. 2660). Boncuklu Hoyiikte yapilan
kazilarda bir dizi bina ile yakindan iliskili olan kiigiik bir alanda gdmiilen 4 bireyden,
Tepecik-Ciftlik’te yapilan arkeolojik kazilardan elde edilen 5 bireyden dis ve petroz
kemik ornekleri alinarak aDNA analizi i¢in ayrilmistir. aDNA analizleri Orta Dogu
Teknik Universitesi'nde aDNA laboratuvarinda gergeklestirilmistir (Kiling vd, 2016: s.
2661).

Yontem: Laboratuvara getirilen 6rnekler ilk dnce dekontaminasyon isleminden
sonra toz haline getirilerek, iki farkli protokole gére DNA izolasyonu yapilmustir. Ilk
protokolde, 300 mg kemik tozundan DNA ekstraksiyonu elde edilmistir. Kemik tozu,
1608 pl lizis tamponu (0.5 M EDTA pHS, 20 mg/ml Proteinaz K) ile karigtiriimistir. Once
56°C’de 24 saat, ardindan 37°C’de 24 saat calkalayici inkiibatorde inkiibe edilmistir.
DNA ekstraksiyonu i¢in 104 pl’lik son bir eliisyon ile silika dondiirme kolonlari
kullanilmistir. Ikinci protokolde 80-150 mg kemik tozunu ekstraksiyon tamponu (0.45 M
EDTA pHS, 0,25 mg/ml Proteinaz-K) ile karistirillarak calkalayici inkiibatdrde en az 18
saat 37°C’de inkiibe edilmistir ve daha sonra siipernatant elde etmek i¢in santrifiijde
dondiiriilmiistiir. 13 pl baglama tamponu (5 M Guanidin Hidrokloriir, %40 izopropanol,
%0.05 Tween-20, 90 mM Sodyum Asetat) siipernatanta eklenmistir. Bu karisim, 48 pl
Qiagen Eliisyon Tamponu ile ayristirilan, DNA’y1 baglamak ve yikamak i¢in Qiagen PZR
Minelute dondiirme kolonlarindan gegirilmistir. aDNA dokuz bireyin petroz kemik ve dis
orneklerinden izole edildikten sonra ¢ift zincirli kiitliphaneler hazirlanarak Illumina
HiSeq2500 ve X platformlarinda dizilemesi yapilmigtir. Bu bireylerden genom dizi
verileri olusturularak, kisi basina 0,03 kat ile 6 kat arasinda bir ortalama kapsama alani ile
tim genomu belirlemek icin dogrudan shotgun dizileme metodu da kullanilmistir.
Mitokondriyal haplogruplar1 belirlemek icin ise PhyloTree ve Haplofind metotlart
uygulanmistir. Mitokondriyal genom kapsami 66 ile 2.379 kat aras1 olarak, bes Tepecik-
Ciftlik ve li¢ Boncuklu Hoylik bireyinin tiimii daha 6nce Avrupa’daki Neolitik ¢ift¢ilerde
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bulunan haplogruplart (haplogruplar K ve N) tasimis oldugu goriilmiistiir. Boncuklu
Hoytik bireylerinden biri Kuzeybati Anadolu (Canak Comlek) Neolitik yerlesimi olan
Barcin’da ve Erken Neolitik Avrupali giftgilerde de gozlemlenen, ancak Avrasya avci-
toplayicilar arasinda goriilmeyen haplogrup U3’ ait oldugu belirlenmistir. Ry yontemi
kullanilarak tiim bireylerin biyolojik cinsiyeti tayin edilmistir. Bu yontemle minimum 30
eslesme kalitesine sahip okumalar yapilmistir. Y kromozomuna yapilan okuma
eslesmelerinin hem X hem de Y kromozomlarina eslenenlerine oranini hesaplayarak 5

kisinin erkek, 4 kisinin ise kadin oldugu belirlenmistir (Tablo 1) (Kiling vd, 2016: s. 2662).

Ornek mtDNA Genom Genetik mtDNA
Kapsamm | Kapsam Cinsiyet | Haplogrup
Bon001 654.604 0.166 XY U3
Bon002 2,379.090 6.688 XX Kla
Bon004 351.234 0.243 XY Nlalal
Bon005 68.615 0.039 XX Nlalal
Tep001 66.812 0.023 XY Kla
Tep002 730.833 0.721 XX Klal2a
Tep003 281.963 0.694 XY Nlbla
Tep004 391.608 0.473 XX Nlalal
Tep006 259.879 0.267 XY Nlalal

Tablo 1: Dokuz Bireyin Istatistik Dizi Verilerinin Ozeti (Kiling vd, 2016: s. 2662)

Daha sonra Orta Anadolu’nun Neolitik doneme ait dokuz bireyinden elde edilen
genom dizisi verileri kullanilarak, tarimm Bereketli Hilal’in batisina yayildigi
goriilmiistiir ve Erken Aseramik (Canak Comlek Oncesi) Donemi ile Canak Comlekli

Neolitik Dénem’ine gegisi incelenmistir.

Bulgular ve Yorum: Yapilan arastirmada, ilk ciftcilerdeki genetik cesitliligin bariz
sekilde az oldugunu Avrupa’daki yiyecek arayan gruplarla aynmi diizeyde oldugu
bulunmustur. Ardindan, canak ¢Omlegin ortaya ¢ikisiyla birlikte toplumlar i¢indeki
genetik cesitlilik erken Avrupali ¢iftgilerde bulunan seviyelere ulastigi goriilmiistiir.
Avrupa’ya yayilan, en erken Neolitik donem Orta Anadolu’lularinin, ilk Neolitik
gocmenlerle ayn1 gen havuzuna ait oldugu dogrulanmistir. Ayrica, Tepecik-Ciftlik ve

Boncuklu Hoyiik bilimsel verileri sonucunda, MO 4-3.binli yillarda yasayan Anadolu
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ciftgileriyle Kalkolitik donem Giiney Avrupalilar arasinda genetik yakinliklar oldugu
ortaya ¢ikmistir. Ayn1 aragtirmacilar ilk Neolitik yayillmadan sonra Yamnaya kiiltiirii ile
ilgili goclerden dnce ek bir Anadolu gégmen dalgasi oldugunu diistinmiislerdir. En eski
ciftei toplumlariin demografik olarak toplayicilara benzedigi ve ancak bolgesel gen akisi
ve artan heterojenlikten sonra ¢iftci popiilasyonunun Avrupa’ya yayilmasinin
arasindaki benzerlikler, Anadolu’dan Avrupa’ya iki gen akist oldugunu gostermektedir.
Neolitik gelistikce hareketliligin artmas1 ile de genetik cesitliligin de arttig

gbzlemlenmistir.
4.1.2. Batman Besiri Cemialo Sirt1 Kazisi

Batman Besiri Cemialo Sirt1 Kazist; Tiirkiye nin giineydogusunda, Batman ilinin
Besiri ilgesine bagli Gedikli mezrasi olan Yazihan koyii sinirlar igerisinde yer almaktadir.
Yerlesme, Garzan Cay1’nin bati taragalar1 ve yamacina kurulmustur. Kuzey Mezopotamya
bolgesi Tung cagindan bu yana gesitli dramatik sosyal degisime taniklik etmesine ragmen,

bu bolgenin demografik tarihi {izerindeki etkisi tam olarak bilinmemektedir.

Yapilan ¢alismalar i¢in 6rneklerin toplandigi mezar yerlerinin ¢ogu yaklasik olarak
MO 600-500 yillarina tarihlenen yerlesim yerlerinden birine aittir. Bdlgenin demografik
tarihi ile ilgili sorulara cevap bulmak i¢in kazi ¢alismasindan elde edilmis arkeolojik
malzemelerden rastgele {i¢ iskelet secilerek radyokarbon analiz yontemi ile tarihlendirme
yapilmistir. Sonuglara gore; Batman Besiri Cemialo Sirtt MO 2 ve MO 1.biny1l olmak
iizere, iki donemde de yerlesim gormiistiir. Batman Besiri Cemialo Sirt1 Kazisi’nda, Erken
Demir Cag1 gogebe esyalarmin yani sira, Ge¢ Akhaimenid ve sonrasinda Hellenistik

Donem’e ait buluntular da ortaya ¢ikarilmistir (Yaka vd 2017: s. 192).

Yaka ve meslektaslari, Ge¢ Demir Cagi yerlesimi olan Batman Besiri Cemialo Sirt1
kazisindaki insan iskelet 6rneklerinden arkeolojik ve genetik (aDNA ve mtDNA) analizler
yapmiglardir (Yaka vd 2017: s. 191). Bu arastirmada, eski insan oOrneklerinin
mtDNA’sinin iki sekans1 amplifiye edilerek dizilenmistir. Batman Besiri Cemialo Sirt1

Kazisi mtDNA sekanslarinin eski ve modern Bati Avrasya popiilasyonlar: ile
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karsilagtirilmas1 yapilarak Kuzey Mezopotamya’nin demografik tarihine katkilar1 ve

stirekliligi incelenmistir.

aDNA ¢aligsmasi i¢in kontaminasyon riski az olan ve daha fazla DNA igeren sert, iyi
korunmus Ornekler se¢ilmistir. aDNA ekstraksiyonu i¢in PZR amplifikasyonu ve
sekanslama gibi prosediirleri takip etmek amaciyla Batman Besiri Cemialo Sirt1 kazi
alanindan c¢ikartilan 16 insan iskeletinden 22 kemik ve dis Ornegi kullanilmistir.
Iskeletlerden 8’i kadin, 3’ii erkek olarak tespit edilmisken, 5 iskeletin cinsiyeti

belirlenememistir.

Yontem: Laboratuvara getirilen dis ve falanks (parmak kemigi) 6rnekleri i¢in Ottoni
ve meslektaslarmin yaptig1 deney protokolii kullanilmistir. Ornekler dekontaminasyon
isleminden sonra toz haline (0.2-0.3g) getirilerek {izerlerine protokole gére hazirlanmis
proteinaz-K iceren liziz taponu eklenerek slika bazli spin kolon sistemi ile DNA
izolasyonu gerceklestirilmistir. mtDNA’nin HVRI-HVRII bolgeleri amplifiye edilerek
HVRI ile HVRII bolgeleri igin sirast ile 357 bg (16009-16365) ve 217 bg (49-265)
arasinda 5 ve 2 olmak {iizere list-iiste ¢akisan fragmanlar kullanilarak dizileme yapilmigtir
(Ottoni vd 2011: s. 572). PZR amplifikasyonu i¢in her drnekten li¢ bagimsiz ekstrakt
hazirlanarak her ekstrakt icin ili¢ bagimsiz amplifikasyon yapilmistir. Birbirinden
bagimsiz ekstrakt ve PZR tekrarindan {ist iiste ¢akisan iicten az tutarli diziler deney disi
birakilmigtir. mtDNA’nin her iki iplik¢iginde de okumalar yapilarak {iist iiste ¢akisan
HVRI ve HVRII fragmanlar belirlenmistir. Popiilasyonlar arasindaki popiilasyon genetik
farklilagmasini 6lgmek i¢in Fst (popiilasyonlar arasinda benzerlik derecesini olusturan bir
istatistik deger) kullanilmigtir. Haplotip ¢esitliligi ve ¢ift genetik mesafeleri incelenerek,
Batman Besiri Cemialo Sirt1 popiilasyonunun Bat1 Avrasya’daki eski ve modern niifus ile
karsilastirmast yapilmistir. Spesifik popiilasyon karsilastirmalarini test etmek icin birlesik

simiilasyonlar uygulanmistir (Yaka vd 2018: s. 5).

Bulgular ve Yorum: Uygulanan genetik c¢alismalar Orta Dogu Teknik
Universitesi'nin aDNA laboratuarinda gerceklestirilmistir. Kontaminasyon riskini
onlemek i¢in aragtirma ekip (arkeologlar, antropologlar) liyelerinin genetik profilleri eski

bireylerin genetik profilleri ile karsilastirilmistir (Yaka vd 2018: s. 6; Ottoni vd 2011: s.
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571). Batman Besiri Cemialo Sirt1 popiilasyonu arasinda uygulanan karsilagtirmali analize
gore cesitli modern popiilasyonlarm (modern Tiirk, Kibrish ve iranlilar), bolgedeki eski
popiilasyonlarla (eski Sagalassos popiilasyonu, Suriye’den Neolitik popiilasyon, diger
Neolitik popiilasyonlardan Orta Avrupa bolgeleri) Anadolu’daki insan popiilasyonunun
tarihinin anlasilmasinda genetik olarak katki saglamistir. Genetik simiilasyonlarina
dayanarak Neolitik ve Demir Cagi arasindaki veya Demir Cagi ile bolgenin bugiinkii

niifusu arasindaki siirekliligi reddedilmemistir.
4.1.3. Cine-Tepecik Hoyiik

Ayd ilinde, Biiyliik Menderes’in giiney kollarindan Cine Cay1’nin 1 km dogusunda
bulunan Cine-Tepecik, bulundugu cografyanin tarihi ve tarih Oncesi kiiltiirlerini
aydinlatan bir merkez konumundadir. Bulundugu konum sebebiyle hem Bati Anadolu
Bolgesi hem de Ege Bolgesi ile kiiltiirel iligkileri vardir (Giinel, 2014: s. 111). Cine-
Tepecik, Geg¢ Neolitik/Kalkolitik donemden itibaren Tun¢ Cag1 sonuna kadar kesintisiz
kiiltiir tabakalarina sahiptir. Cine-Tepecik yerlesim alaninda yapilan arkeolojik kazilarda
elde edilen insan iskelet kalintilarindan arkeogenomik ¢alisma yapilmistir. Burada aDNA
elde edilmesi miimkiin olan bireylere ait mtDNA haplogrup tayini yapilarak ayni
yerlesimin genetik siirekliligi degerlendirilmistir. Elde edilen genom diizeyindeki
sonuclar cagdas topluluklar ile kiyaslanarak ge¢mis donem insan hareketliliginin

incelenmesi yapilmistir.

Cine-Tepecik’te farkli donemlerde yasamis insan gruplar1 arasindaki biyolojik
stirekliligin Arkeogenomik sonuglarini anlamak amaci ile farkli donemlere tarihlendirilen
tabakalardan ornekler secilmistir. Secilen 10 bireyin tamamindan dis 6rnekleri ve ayni

bireylerin 5’inden pars petrosa kemik 6rnekleri alinmistir (Yorulmaz, 2019: s. 33).

Yéontem: Orneklerden DNA izole etmek igin, Dabney ve meslektaslarmin
caligmasindaki izolasyon yontemi kullanilmistir (Dabney vd 2013: s. 15759). mtDNA’nin
yaklasik 900 bp uzunlugundaki HVRI-HVRII bdlgelerinin u¢ kisimlarinin birbiriyle
cakisan farkli 7 fragmani amplifiye edilerek dizilemesi yapilmigtir (Ottoni vd 2011: s.

571). Amplifikasyon sonrasi elde edilen PZR iiriinler %2 agaroz jel elektoforezinde
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yuritiliip, UV 15181 altinda jelin fotografi cekilerek ornekler degerlendirilmistir. Jel
elektroforez sonucunda basarili olan orneklerin PZR firiinleri i¢in Sanger dizileme
yontemi kullanilmigtir. Ayn1 zamanda popiilasyonlar arasindaki genetik farklilasma (Fst)
degerleri de hesaplanmistir. Bu genetik farklilasma degerleri ile bir matriks olusturularak,
matriks de yer alan degerler diger popiilasyonlarin mtDNA verileri ile, Cine-Tepecik

mtDNA verileri karsilagtirllmigtir (Yorulmaz, 2019: s. 42).

Bulgular ve Yorum: Yapilan analizlerin degerlendirmesinde, incelenen tiim
bireylere ait DNA izolasyonlarinin basariyla yapilabilmesine ragmen mtDNA’nin
haplogruplar1 belirlenememistir. Bunun da sebebi olarak; verimli bir sekilde
kullanilabilecek amplifikasyonlarin tiim bireyler icin yeterli diizeyde olmadigi, 6rneklerin
biyolojik yasi, aDNA’nin kotii korunma durumu, istenilen tim fragmanlarin elde

edilememesi gibi durumlarin etkili oldugu diistiniilmiistiir (Yorulmaz, 2019: s. 112).

4.1.4. Nif Dag Kazis1

Bati Anadolu’da bulunan Nif Dagi (Olympos), Izmir (Smyrna) Korfezi’nin
dogusunda, Kemalpasa, Torbali ve Buca ilgelerinin ortak sinirlar1 igerisinde yer
almaktadir. Nif Daginda verimli topraklar, madenler ve bol miktarda su kaynaginin olmasi
antik donemdeki yerlesim yerleri i¢cin gerekli bircok unsuru bir arada toplamis
goziikmektedir (Peker, 2013: s. 147; Tulunay, 2012: s. 81). Prof. Dr. Elif Tiil TULUNAY
bagkanliginda yapilan yiizey arastirmalari sonucunda oncelikli kazi alami olarak Nif
Dagr’nin dogu kesiminde bulunan Karamattepe, Ballicaoluk, Dagkizilca ve Bagpinar
mevkileri secilmistir. Yapilan arastirmada kullanilmis 6rnekler Karamattepe, Ballicaoluk
ve Bagpmar alanlarinda bulunmustur. Karamattepe’de ortaya ¢ikarilan buluntular,
bolgenin prehistorik donemden itibaren yerlesim yeri oldugunu gostermektedir.
Ballicaoluk kaz1 alani, bu ad1 tagtyan kalenin duvar yapisinin incelenmesi sonucu yapilan
tarihlendirmeye gére MO 4.yy (Hellenistik Dénem) tarihlenmektedir. Bagpiar mevkinde
bulunan bir manastir ise MS 13. yy’a (Bizans Donemi) tarihlendirilmistir (Tulunay, 2012:

s. 85).
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aDNA ile ilgili yapilan ¢alismada, Nif Dag1 kazilarinin ii¢ farkli bdlgesinden
cikarilan ii¢ farkli bireye ait dis 6rnegi elde edilmistir. Bu ¢alismada mtDNA’larin d-loop
bolgeleri ¢ogaltilarak mitokondriyal haplogruplarin birbirleriyle olan akrabalik iliskileri,
cografi yayilimlar1 ve gé¢ yollarmin belirlenmesi hedeflenmistir (Altinigik, 2015: s. 56).

Yontem: Ornekleme, Avustralya’nin aDNA Merkezi’nin (ACAD) yaymladig
prosediire gore yapilmistir. Laboratuvara getirilen drneklere ilk dnce yiizey sterilizasyonu
gerceklestirilmis sonrasinda da pulverizasyon islemi uygulanmistir (Altinisik, 2015: s.
31). Ardindan her bir 6rnek i¢in iki ayr1 DNA izolasyonu yapilmistir. aDNA izolasyonu
icin silika temelli klasik izolasyon metodu optimize edilerek kullanilmistir (Rohland ve
Hofrieter, 2007: s. 1756). Elde edilen aDNA’larin mtDNA’sinin d-loop bdlgesi i¢in sekiz
primer ¢ift “touchdown PCR” yontemi ile ¢ogaltilmis ve ¢ogaltilan bdlgelerin Sanger
yontemiyle dizilenmesi yapilmistir. Ve bu ii¢ bireyin haplogruplar1 biyoinformatik

yontemlerle tespit edilmistir (Altinisik, 2015: s. 19).

Bulgular ve Yorum: 1zmir ili Nif Dag1 kazilarinin haplogrup verilerine bakildiginda;
Ballicaoluk (BOM2) bireyinin H3c¢, Karamattepe (KM17) bireyinin H7 ve Bagpinar
(BM37) bireyinin Hle haplogrubuna dahil olabilecegi saptanmistir. Hle ve H3c alt
haplogruplarinin ise giiniimiizde ki Bask toplumuyla iligkili oldugu goriilmiistir. H7
haplogrubu ise Yakin Dogu popiilasyonlartyla temsil edilmektedir (Achilli ve vd 2004: s.
914). Bireylerin birbirleriyle olan iliskilerini gostermek amaciyla MEGA4 yazilimi
kullanilarak filogenetik agac olusturulmustur. Evrimsel akrabalik agacinda, BOM?2 ile
KM17 bireylerinin yasadiklar1 cografik bolgelerin yakin konumlarda olduklart ve bu
bireylerin tarihsel olarak da birbirlerine yakin donemde yasamis olabilecekleri arkeologlar
tarafindan rapor edilmistir. BM37 kodlu bireyin ise; Bizans Doneminde yasamis oldugu
fakat diger bireylerden evrimsel akrabalik agisindan uzakta kaldig1 saptanmigtir. Nif Dag1
kaz1 alanindaki aragtirma sonucuna gore; mtDNA’nin d-loop bolgesindeki
varyasyonlarinin H haplogrubuna dahil oldugu, Karamattepe, Ballicoluk ve Bagpinar
bireylerinin, Bat1 Avrupa ve Yakin Dogu toplumlariyla iligkili olabilecegi gdsterilmistir

(Altinigik 2015: s. 58).
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4.1.5. Titris Hoyiik

Titris Hoyiik, Sanlmurfa'nin Karakoprii ilgesi simnirlart i¢inde kalan Bahgeli
Mabhallesi'nin hemen batisinda ve kismen altinda yer almaktadir. Hoyilik 1990 yilinda T.
J. Wilkinson tarafindan yapilan arastirmada raporlanmistir. G. Algaze baskanliginda
yapilan kaz1 1992 yilinda baglamistir. Kazi 1998 yilina dek Sanliurfa Miizesi ve California
Universitesi’nin ortak ¢alismasi olarak devam etmistir. Hoyiikte yapilan kazilar
sonucunda Erken Tung¢ Cagi (ETC), Ge¢ Tung Cagi (GTC), Demir Cagi ve Roma
donemine ait tabakalara rastlanilmistir (Algaze vd 1993: s. 33). Titris Hoyiik'teki ETC
mezarlari, evlerin i¢inde yer alan periyodik olarak yeniden kullanilan yeralt1 aile
mezarlarindan olusmaktadir. Fakat, ETC yerlesiminin en son evresine tarihlenen
benzersiz bir kalint1 grubu bu mezar modelinden tamamen farklilik gostermektedir. Titris
Hoytik'te, her yeni gomme isleminde bir 6nceki kisinin viicut kemiklerinin mezardan
cikarilip, sadece kafatasi ve mezar esyalarinin bir kdseye tasinmasinin, yaygin bir gdmii
gelenegi haline geldigi goriilmektedir B98.87 numarali mezar odasinda bulunan 19 kisi
bir evin tabam altinda gémiilii olarak bulunmustur. Iskeletler {izerinde yapilan
incelemelerde, yetiskin kisilerin kafatasinda mizrak ya da baltayla olusturulmus kafatasi
travmasi oldugu bulgularma ulasilmistir. Titris Hoylik'te hem yerlesim i¢inde hem de

disinda oda mezarlar bulunmustur (Matney vd 2012: s. 338).

Matney ve meslektaglarinin raporladiklar1  pilot ¢aligmada, Tiirkiye'nin
giineydogusundaki Titris Hoyiik'iin ETC sonlarmna (yaklastk MO 2300-2100)
tarihlendirilmigtir. Burada 1990'lh yillarda kazilardan ¢ikarilmis insan iskelet
popiilasyonlarindan aDNA incelenmesi yapilmigtir. Arastirma igin secilen 13 bireyin
DNA molekiillerinin basarili bir sekilde ekstraksiyonu ve amplifikasyonu yapilmistir.
B98.87 numarali mezar odasindaki bireylerin bagka bir yere gomiilmiis bireylerle
karsilagtirmas1 yapilarak o yerlesim icindeki genetik akrabaliklart olup olmadigina

bakilmigtir (Matney vd 2012: s. 338).

Yontem: Hoyiikten ¢ikarilan Orneklerin laboratuvar c¢alismalari Hacettepe
Universitesi DNA laboratuvarinda ayn1 zamanda da ABD'nin Coriel Tibbi Arastirma
Enstitiisii’'nde devam etmistir. 13 bireyin kafatasi, Titris Hoyiik'te ETC popiilasyonlarina
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ait oldugu diislinlilen birka¢ farkli mezar odasindan cikarilmigtir. Dekontaminasyon
isleminden sonra orneklerin DNA'lar1 izole edilmistir. Ardindan Orneklerin PZR

amplifikasyon yontemi ile HVRI gen bolgesi ¢ogaltilmistir.

Bulgular ve Yorum: Elde olan bulgulara gore Titris Hoylik aDNA 6rneklerinin ETC
yerlesim yeri sakinlerinin yakindan iligkili bir anne-akraba grubuna ait oldugu
diistiniilmustiir. Fakat bu calismada, beklentilerin aksine B98.87 popiilasyonu ile ETC
yerlesim yeri yaygin popiilasyonu arasinda belirgin bir genetik farklilik olmadigi
sonucuna varilmistir. Sadece arkeolojik kanitlara dayanarak, daha 6nce B98.87'min
sakinlerinin belki de yabancilar oldugu, muhtemelen ETC'nin sonunda yerlesimin terk
edilmesinden kisa bir siire once meydana gelen savaglarda maglup olmus askerler oldugu

one siiriilmiistiir (Matney vd 2012: s. 338).

4.1.6. Resuloglu Kazisi

Corum ili Ugurludag ilgesine bagli Resuloglu yerlesimyeri mezarligi, sistemli
olarak arastirilmis nadir mezarliklardan birisidir. Mezarligin glineydogu, kuzey ve
kuzeybatisinda yer alan ve yiizey bulgularma gore Kalkolitik/Erken Tung Cagi
donemlerine tarihlenen yerlesimler tespit edilmistir. Yerlesimlerin en 6nemlisi yaklasik
50x100 m Olgiilerindeki giineydogu hoyiigiidiir. Mezarlik alaninda giiniimiize kadar
siirdiiriilen kazilarda agiga cikarilan mezarlarin sayist 240°a ulagsmistir (Atamtiirk ve
Derya 2009: s. 311). Mezarlarin bir boliimii andezit veya kalker gibi yerel taglardan
yapilmis sandik tipindeki mezarlardir. Resuloglu mezarlarinin ¢cogunlugunu olusturan tas
sandik ve kiip seklindeki mezarlarin bir kism1 ge¢mis yillarda kacak kazilarla tahrip
edilmesine ragmen, O6nemli bir kismi1 saglam olarak ele gecirilmistir. Cogu mezarin
kapanmasina bakildiginda tek bir kapak tasiyla yetinilmedigi, mezarlarin kenarlaria ve

iizerine daha kiiciik diizensiz taglarin konuldugu gézlemlenmistir (Kisa 2014: s. 79).

Resuloglu mezarligi’'nda zengin 6lii hediyeleri bulunmustur. Bulunan hediyeler
oliim sonrasi yasam inanci ve adetleriyle ilgili bilgiler sunmaktadir. Olii hediyeleri
mezarlarin i¢ine ya da digina birakilmistir. Bu hediyeler bireyin hayatta iken giinliik

islerde kullandig1 esyalari ile sahsi esyalardan olusmaktadir. Resuloglu mezarlarinda
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bulunan metal kaplar, silahlar ve siis esyalar1 iizerinde tespit edilen kumas kalintilar1 6li
gomme adetleriyle ilgili onemli bilgiler sunmaktadir (Tiitlinciiler 2006: s. 142; Yildirim
ve Ediz 2006: s. 213). Buluntular arasinda en ilgincini akik boncuklar olusturmaktadir.
Kirmizi, koyu kirmizi ve kahvemsi kirmizi renkteki akik boncuklar iiggen, disk, yarim ay,
eskenar dortgen, cift topuz, yildiz ve ha¢ big¢imlidir. Diigme bigimli, siyah renkli
boncuklarin baslar1 bazen ince altin levhalar ile kaplanmis sekildedirler. Metal boncuklar
halka, silindir, digme, kurs, kiirek, ortast kanalli disk bi¢cimindedir (Yildirim ve Ediz
2005: s. 58).

Resuloglu yerlesim bdlgesinde yapilan kazilardan elde edilen ve Orta Anadolu’nun
kuzeyinde MO 3.binin son ¢eyregine (Erken Tun¢ Cagi III) tarihlendirilen iskelet
materyalin bir bdliimii incelenerek cinsiyetleri belirlenmistir. Iskeletlerin cinsiyetleri ve
yaslart hem morfolojik gdzlemler (antropometrik-insan viicudunun gesitli kisimlarinin
Ol¢limilyle insan yapisinin iligkilerini saptama yoOntemidir ve antroposkopik gozleme
dayali1 6zelliklerin tanimlanmasidir) hem de aDNA analizi ile incelenmistir. Bu iki yontem
ile bulunan cinsiyet tespitinin ne Ol¢lide uygunluk gosterdiginin karsilagtirilmasi
amaclanarak her iki teknigin avantaj ve dezavantajlarini da ortaya ¢gikartmislardir (Arican

vd 2017: 5. 41)

Resuloglu mezarligi’ndan ele gecen 10 bireye ait iskeletten dis 6rnegi alinarak DNA
izolasyonu yapilmistir. Secilen bireylerin, yas ve cinsiyetinin morfolojik olarak
degerlendirilmesinin sonucunda, 6’smin kadin, 3’iiniin erkek oldugu ancak 1’nin ise
ergenlik yaglarinda (15-20 yas) oldugu i¢in cinsiyetinin belirlenemedigi rapor edilmistir.
Yas dagilimina bakilirsa 3 bireyin geng eriskin yaslarda (20-35 yas), 3 bireyin orta eriskin
yaslarda (35-49 yas), 3 bireyinde 50+ yaslarda oldugu tespit edilmistir (Arican vd 2017:
s. 39) (Tablo 2).
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Mezar
Yil numarasi Yas | Cinsiyet
2003 MS8/1 20-35 K
2003 M21/2 20-35 K
2003 M28/1 50+ E
2004 | III (EBTS 1) | 35-45 K
2004 M36/1 20-25 E
2004 M56 35-39 K
2004 M60 50+ K
2004 MSI1 40-50 E
2006 M119/1 15-20 ?
2006 M149 50+ K

Tablo 2: aDNA Analizi Igin Segilen Bireylerin Arkeolojik ve Demografik Bilgileri (Arican vd 2017:

s. 43)

Yontem: aDNA izolasyonu icin secilen dis ornekleri ayr1 ayri steril posetlere
koyularak 30 dk UV (ultraviole) 1s1¢1na maruz birakilmistir. Ardindan 6rnekler toz haline
getirilerek eppendorf tiiplere alinmistir ve iizerlerine 490 ul EDTA ve 10 pl Proteinasek
eklenip thermoshakerda bir gece (15-20 saat) 56°C’de bekletilmistir. Ertesi giin santrifiij
edilip siipernatanttan 200 pl alinarak izolasyonu ticari olarak temin edilen Invisorb Spin
Forensic Kit (Cat. No. 1034110300) ile devam etmislerdir. Izolasyon i¢in her &rnek birden
fazla tiipe boliinmiistiir. Nanodrop (ThermoScientificNanodrop 2000) ile oOlglimler
gerceklestirilmis ve DNA miktari en fazla olan ayn1 zamanda en saf 6rnekler secilip PZR
asamasina gecilmistir. PZR asamasina gecilerek amelogenin gen bolgesi cogaltilmistir.

Son olarak ¢ogaltilan DNA 6rnegi %2 agoroz jel elektoforezinde yiiriitiilerek cinsiyet

tespiti yapilmistir (Arican vd 2017: s. 40) (Sekil 7).
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Sekil 7: izole Edilen aDNA'larda Amel-X Gen Bélgesinin PZR Yéntemi ile Cogaltilmasi (Arican vd
2017: s.41)

Bulgular ve Yorum: Morfolojik ve aDNA analizi sonucunda 7 bireyin bulgular
birbiri ile ayni ¢ikmistir. M119/1 numarali bir bireyin cinsiyetinin ergenlik yaslarda
oldugu morfolojik yontemle belirlenememistir. DNA analizi ile bu bireyin cinsiyeti tespit
edilmistir. M56 numaral1 bir birey ise morfolojik incelemelere gore kadin olmakla birlikte
DNA analizi bu bireyin cinsiyetini tespit etmede basarili olamamistir. Analizler
sonucunda M28/1 numarali bir bireyin cinsiyeti morfolojik ve DNA analizinde farkli

cikmistir (Tablo 3).

Yil Mezar Morfolojik aDNA
numarasi bazh bazh

cinsiyet cinsiyet
2003 MS8/1 K K
2003 M21/2 K
2003 M28/1 E K
2004 | III (EBTS II) K K
2004 M36/1 E E
2004 MS56 K ?
2004 M60 K K
2004 M8l E E
2006 M119/1 ? E
2006 M149 K K

Tablo 3: Morfolojik Tekniklerle ve aDNA Analiziyle Elde Edilen Cinsiyet Bulgularinin
Karsilastirilmasi (Arican vd 2017: s. 41)
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Ugurludag ilgesi kazi ¢alismasinda bulunan iskeletler iizerinde yapilan cinsiyet
belirleme ¢aligmasinda her iki teknigin (morfolojik ve aDNA) avantajli ve dezavantajli
yonleri ortaya ¢ikarilmigtir. Cinsiyet tespitinde aDNA analizlerinin dezavantajli yoniiniin
zaman alici, pahali ve kontaminasyon riskli olmasindan dolayr aDNA’nin ¢ogaltiminin
miimkiin olamamasindan bahsedilmistir. Bunun aksine morfolojik bazli cinsiyet tayininin
hizli, masrafsiz ve kontaminasyondan etkilenmemesi nedeniyle bu g¢alismanin tercih

sebebi oldugu belirtilmistir (Arican vd 2017: s. 41).
4.1.7. Catalhoyiik Kazis1

Catalhdyiik, Neolitik doneme ait (MO 7100-5950) en ¢ok bilinen ve arastirilan ilk
toplu yerlesim yeridir. Ilk ev mimarisi ve ilk kutsal yapilara ait 6zgiin buluntular ile
insanlik tarihine 151k tutmaktadir (Chylenski vd 2019: s. 1). Catalhdyiik mimarisinin en
karakteristik Ozelliklerinden biri, dortgen duvarli evlerin duvarlarinin birbirine bitisik
olmasidir. Bundan dolay1 evlere ve tapinaklara girmek i¢in sokaklar mevcut olmadigindan

ulagimin diiz damlar {izerinden yapildig: tespit edilmistir (Sekil 8).

Sekil 8: Catalhdyiik Mimarisi (Kolaric 2014: s. 9)
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Catalhoyiik’te binalarin genelde iist iiste tekrar insa edildigi goriilmektedir. Evdeki
yasam siiresi bittikten sonra ev toprakla doldurularak iistiine tekrar yenisi insa edilmistir.
Bu sekilde yapi tabakalar1 birbirinin tizerinde 1400 y1llik bir donem boyunca yiikselmistir.
Hoytik biiyliyerek 20 m yiiksekliginde 16-18 adet Neolitik yap1 tabakasi haline gelmistir.
Ayni zamanda platformlarin altina Oliiller de gomiilmiistiir (Sertkaya, 2019: s. 46).
Mezarlarin ¢ogu binanin zeminlerinin altinda, 6zellikle de oturma odalarinin kuzey ve
dogu kisimlarindaki yiikseltilmis platformlarin altinda yer almaktadir. Yapilan
aragtirmalarda 6zellikle daha ayrintili sanat enstalasyonlar1 olan binalarin bazilarinda daha
fazla mezar (neredeyse 70 kisiye kadar) bulunmustur. Bu binalarin daha biiyiik bir akraba
veya bagka bir grubun soy ve ritiiellerini saglayan, kontrol eden “tarih evleri” oldugu
diisiiniilmektedir (Hodder ve Pels 2010: s. 163). ilk dnce aym binada gdmiilii olan
Catalhoylik bireylerinin biyolojik olarak iliskili olduklar1 ev ve mahalleleri olusturan
gruplarin biyolojik yakinligin oldugu fikri 6ne stiriilmiistiir (Mellart, 1967: s. 1419). Daha
sonra, farkli evler arasindaki mezarlarin esit olmayan dagilimi, baz ailelerin yasadigi bir
dizi evden olusan daha biiyiik ev topluluklari i¢in bir mezar yeri olduguna dair kanit olarak
yorumlanmigtir (During, 2007: s. 170). Yakin tarihli bir arastirmada Catalhoyiik
mezarlarinda bulunan bireylerin dental fenotiplerine dayanan biyolojik yakinligi olan
bireylerin birka¢ binaya yayildig1 goriilmiistiir (Pilloud ve Larsen, 2011: s. 519). Sonug
olarak, bolgede bulunan mezarlarda akrabalik paterninin bulunmadiginin kaniti olarak
yorumlanmistir. Morfolojik ve genetik veriler arasinda dogrudan karsilastirmanin mevcut
oldugu az sayidaki arastirma sonuglar1 tutarsiz ve zayif akrabalik iligkisine isaret etmistir

(Ricaut vd 2010: s. 356).

Catalhoyilik’te aDNA’ya dayali genetik akrabalik iligkilerini belirlemek igin ¢esitli
caligmalar yapilmistir. Chylenski ve meslektaslarinin yaptigi arastirmada hem
Catalhdyiik teki bireylerin anneye ait akrabalik iliskileri hem de I¢ Anadolu halklarinin
genetik yakinliklart ve Neolitik insan topluluklarinin batiya dogru yayilmalar: ile
potansiyel iligkilerini takip eden konular incelenmistir. Arastirma i¢in Catalhdyiik’{in
giiney bolgesinde MO 6450-6380 yillarina tarihlenen dort bitisik bina secilmis ve buradan
cikarilan 37 iskelete ait 47 kemik Ornegi alinmistir. aDNA laboratuarinda DNA

ekstraksiyonu i¢in dis ve petrous kemikleri incelenmistir (Chylenski vd 2019: s. 3).
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Yéntem: 1k olarak drnekler kontaminasyon ihtimalini elemek amaciyla %2 camasir
suyu ile yikanarak UV 15181 altinda bekletilmistir. Ardindan ekstraksiyon i¢in dis ve
petrous kemiklerinin i¢ kismi delinmistir. DNA izolasyonu hem Ankara’da Orta Dogu
Teknik Universitesi’nde (ODTU), hem de Polonya’da Adam Mickiewicz Universitesi’nin
(AMU) Biyoloji laboratuvarinda yapilmistir. ODTU laboratuvarinda yapilan DNA
ekstraksiyonu i¢in Allentoft ve meslektaslarinin anlattiklar1 gibi silika toz bazli yontem
kullanilarak baglanma soliisyonu ile DNA modifiye edilmistir (Allentoft 2015: s.167).
AMU laboratuvarinda ise DNA ekstraksiyonu i¢in silika bazli yontem kullanilarak
modifiye edilmistir (Chylenski vd 2019: s. 3).

Bu yontem ile DNA oziitleri (ekstrakt) silika tozlari ile DNA molekiillerinin silika
molekiilleri iizerinde immobilize olmasina izin vermektedir. Daha sonra silika molekiilleri
santrifiij edilerek, elde edilen pellet kismi yikanarak silika partikiillerinden arindirilarak
DNA elde edilmistir. Bu yontemin avantaji;; DNA’nin daha spesifik daha az PZR
inhibitorii igermesidir. Ayn1 zamanda DNA’y1 konsantre eden ve saflastiran silika bazl
spin kolonlarmin kullanimini icermektedir. Kemik tozlari proteinaz K ile sindirilerek
organik ¢oziiciiler (fenol-kloroform) iceren tiim ekstraksiyon asamalarini ortadan
kaldirarak dogrudan QIAquicky spin kolonlarina yiiklenmektedir. Bu yontemin eski insan
kemiklerinden elde edilen DNA’nin PZR ile ¢ogaltilarak saflastirilmasinda oldukga etkili
oldugu goriilmiistiir (Yang vd 1998: s. 540).

Karsilagtirmali analizler i¢in, tam antik mtDNA genomlar1 literatiirden ve eski insan
mitokondriyal genomlar veri tabanindan (AmtDB) elde edilmistir (Ehler vd, 2018: s. 29).
Daha sonra tiim ornekler, en az 10 kisiden olusan gruplar halinde cografi konumlarina ve
belirli arkeolojik kiiltiirlerine gore gruplandirilmistir. Yapilan arastirmada sadece bir
ornegin akraba ¢ift oldugu belirlenerek popiilasyon analizi i¢in se¢ilmistir. Yalnizca bir
ornek mitokondriyal genomu sadece shotgun diziliminin sonuglarina dayanarak yeniden
yapilandirmak icin yeterli veri verdiginden, geri kalan vakalarda mtDNA’da
hibridizasyon bazli zenginlestirme gerceklestirilmistir. Sirasiyla DNA fragmanlarinin 5’

ve 3° uglarinda C-T ve G-A gecisleri dahil olmak iizere hem 6zgiinliik testlerini gecen

49



hem de aDNA i¢in tipik hasar paternleri gosteren numuneler i¢in dokuz tam mitokondriyal

genom elde edilmistir.

Bulgular ve Yorum: Mitokondriyal genomlar, 96 no’lu binanin altina gémiilmiis
dort kisi, 97 no’lu binadan iki kisi, 89 ve 80 no’lu binalardan da iki kisi i¢in elde edilmistir.
Mitokondriyal genomlar1 yeniden yapilandirilan tiim bireylerin eski komsu Neolitik ve
Kalkolitik popiilasyonlarda bulunan ve glinlimiiz Avrasya popiilasyonlar1 arasinda yaygin
olan farkli mtDNA soylarina ait oldugu belirlenmistir (Tablo 4). Ug kisiye U soyuna
(haplogrup U, U3b, U5b2), ikisine K soyuna (K ve Kl1al7), ikisine H soyuna (H ve H +
37), kalan ¢ kisi X, N ve W soylarina dahil edilmistir. Mitokondriyal genomlar
MK308698-MK308707 erisim numarasi altinda GenBank’a eklenmistir (Chylenski vd
2019: s. 6).

Bina | Oliim yas1 Morfolojik Insan Molekiiler | Mitokondriy
cinsiyet DNA cinsiyet al haplogrup
orani (%)
80 Cocuk (3-12) Belirlenememis | 3.4 Ihtimal XY | U3b
80 Ergen (12-20) | Belirlenememis | 4.5 Ihtimal XX | N
89 Bebek (0-3) Belirlenememis | 26.6 XX Klal7
89 Bebek (0-3) Belirlenememis | 1.0 Ihtimal XY | U
96 Geng eriskin Erkek? 0.5 Belirleneme | Wlc
(20+) mis
96 Cocuk (3-12) Belirlenememis | 2.0 XY K
96 Yasli (50+) Kadin? 0.6 XX H+73
96 Cocuk (3-12) Belirlenememis | 0.5 XX H
97 Orta erisin (35- | Erkek? 1.3 Belirleneme | X2b4
50) mis
97 Ergen (12-20) | Kadin? 0.6 Belirleneme | U5b2
mis

Tablo 4: Mitokondriyal Genomlar1 Elde Edilen Bireyler (Chylenski vd 2019: s. 6)

Elde edilen sonuglarda 10 genomun hepsinin farkli mitokondriyal haplotiplere ait
oldugu goriilmiistiir. Bina 96’da gomiilen bireylerin durumu 6zellikle ilgingtir. Cilinkii bu
evden ¢ikarilan bireyler iizerinde yapilan arastirmada dort farklt mitokondriyal haplotip
grubunda en az dort farkli maternal soyunun bulundugu goriilmiistiir. Bir akraba
grubunda, Ozellikle ¢ocuklar ve kadinlar arasinda bdyle yiiksek bir mitokondriyal

haplogrup degiskenligi ataerkillik ile aciklanabilir. Bina 96’nin tamami1 kazilmadigindan
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bugiine kadar kazilardan sadece 10 birey ortaya c¢ikarilmigtir. Burada ¢alisan
aragtirmacilar elde edilen biyolojik mesafeler ile binalarin i¢inde ve etrafinda mezarlarin
mekansal dagilimi arasinda belirgin bir korelasyonun olmadigin1 belirtmislerdir.
Catalhdyiik sakinlerinin genetik egilimlerinin diger i¢ Anadolu Neolitik bireyleri ile
birlikte bir araya getirilerek bu grubun Yakin ve Orta Dogu Neolitik ve Kalkolitik
niifuslarinin, 6zellikle kuzeybatida Marmara bdlgesindeki Neolitik niifus ile yakindan

iliskili oldugunu gostermektedir (Chylenski vd 2019: s. 10).

4.2. ANADOLU’DA NEOLITIK YASAMA GECISLE AKRABALIK
ILISKILERININ ANTiK GENOMLARLA BELIRLENMESI

Eski insan topluluklarindaki en biiyiik degisimlerden biri, yerlesik hayata gecis ve
tarimin baglangici yani Neolitiklesme siireci olmaktadir. Birbirinden bagimsiz olarak
diinyanin farkli bolgelerinde yasanmis olan bu siireclerin ilki Zagroslar, Levant ve
Mezopotamya'y1 kapsayan “Bereketli Hilal” ad1 verilen bolge, giiniimiizden yaklasik 12
binyil 6ncesine dayanmaktadir. Tarima geg¢is uzun zamana yayilan bir siire¢ olmustur
(Hillman, 1996: s. 159; Baird, 2012: s. 432.). Tarimin, Batt Anadolu ve Avrupa’ya
yayilmas1 ise MO 7000’lerden sonra baglamistir (Ozdogan, 2011: s. 415).

1994 yilinda Kumtepe'de elde edilen kemiklerde DNA o6rneklerinin ¢ogunun
kaybolmus olmasina ragmen Kumtepe'nin Neolitik donem kemik kalintilarinin antik
genomlar1 incelenmistir. Arkeogenetik arastirmalar sonucunda, Avrupa’nin ilk tarimeilari
ile Canakkale’deki Kumtepe sakinleri arasindaki genetik yakinligin ve Avrupa’nin ilk
tarimcilarinin Anadolu kdkenli oldugu sonucuna varilmistir (Hofmanova vd 2016: s.

6889; Omrak vd 2016: s. 270).

Son on yilda aDNA alanindaki gelismeler Neolitiklesme siireciyle ilgili bir¢ok
sorularin cevap bulmasina yardimci olmustur. Neolitik donemde, Giineybati Asya'da
ortaya ¢ikan ilk yerlesik toplumlar ve toplumsal iligkiler gizemini hala korumaktadir.
Bunun temel nedeni, maddi kiiltlir aragtirmalarina dayali arkeolojinin bu konuyla ilgili
sinirh bilgi saglamasidir (Kuijt, 2000: s. 75). Neolitik donem Anadolu topluluklari

genellikle Oliilerini evlerin altina gomdiikleri i¢in gomiilii olarak korunmus insan
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kalintilar1 iizerinden ev ve sosyal yapilar1 incelenmistir (Boz ve Lori 2013: s. 413). Bu
konu ile ilgili en giincel en kapsaml1 yayinlardan olan Reyhan Yaka ve Eirini Skourtanioti

caligmalarinda bahsedilmistir.

Orta Anadolu’nun en eski yerlesik topluluklar arasinda Asikli Hoyiik (MO 8350-
7300) ve Boncuklu Hoyiik’te (MO 8300-7600) yasayanlar yer almaktadir. MO 9.binyil
boyunca bu alanlar kii¢iik egrisel binalarla karakterize edilmistir. Ayn1 zamanda her iki
yerlesim alaninda da esas olarak toplayict yasam siirdiirilmistir. Yaka ve
meslektaglarinin yaptig1 calismada Asiklt Hoylik ve Catalhdyiik'ten 22 yeni genom dahil
olmak tizere 59 antik genom kullanilarak, Neolitik Anadolu'da birbiri ile iligkili evlerin
ortak mezarlarindaki bireylerin arasindaki genetik akrabalik tanimlanmistir. Otozomal ve
X kromozomu akrabalik katsayilari, maternal belirtegler ve radyokarbon tarihlemesi dahil
olmak tiizere birden fazla bilgi tiirlinii aym1 anda analiz ederek soyagaci iligkilerine
bakilmigtir. MO 9-8.binyillara tarihlenen iki Erken Neolitik yerlesim yeri olan Asikli
Hoyiik ve Boncuklu Hoylikte, kardesler ve ebeveyn-bebek eslesmelerinin ev i¢i yapilarda
stk oldugu goriilmiistiir. Bu da ortak mezarlardaki bireylerin arasindaki dogrudan yakin
genetik iliskilerin varligini gdstermistir. Bunun aksine, MO 7.bine tarihlenen Catalhdyiik
ve Barcin Hoylik yerlesimlerinde evlerin i¢ine ve ¢evresine defnedilen bireyler arasinda

yakin genetik akrabaliklarin nadir oldugu goriilmistiir (Yaka vd 2021: s. 2455).

AMIXTURE analizinin (Alexander vd 2009: s. 1655) yani sira Fsr, {3 ve D-istatistik
analizlerinin (Patterson vd 2012: s. 1065) degerlendirilmesine gore, Asikli Hoyiik ve
Catalhoyiik insanlarinin Boncuklu Hoyiik, Tepecik-Ciftlik ve Barcin Hoytik bireyleri
tarafindan temsil edilen Orta ve Bat1 Anadolu erken Holosen gen havuzuna ait oldugu

goriilmiistiir (Sekil 9).
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Sekil 9: Neolitik Anadolu'da Niifus iliskileri (Yaka vd 2021: s. 2457)

Sonu¢ olarak, sosyokiiltiirel gelisimin bu ©6nemli asamasinda Neolitik
topluluklardaki akraba yapilarinin ¢esitliligi vurgulanmigtir (Yaka vd 2021: s. 2455).
Ayrica Erken Holosen popiilasyonlarinin aksine Neolitik/Kalkolotik ve Tung Cagi
popiilasyonlarinin Bati/Orta Anadolu, Giiney Levant, Iran (Zagros) ve Kafkaslarda
birbirinden daha az genetik farklilasma gosterdigi belirtilmistir. Sonraki donemlerin de
genis bir alan1 kapsayan, kapsamli gen akis siireci ile karakterize edildigi 6ne stiriilmiistiir.
Bu uzak bolgeler arasinda koprii olusturan ve daha yogun 6érnekleme gerektiren alanlardan
gelen eski genomlarin eksikligi nedeniyle, bu gen akis siirecinin uzay-zamansal kapsami
tam olarak anlagilamamaktadir. Bu yiizden, Anadolu’da bu bolgelerin olusumunda niifus
hareketinin 6nemli bir rol oynayip oynamadigi bir soru isareti olarak kalmaktadir

(Ozdogan 2014: s. 33).

Genom diizeyinde yapilan c¢alismalardan elde edilen sonuglara dayanarak;
Anadolu’daki diger arkeolojik donemler i¢in yapilan bazi arkeolojik toplumlarla ilgili
caligmalar ile Ege bolgesi Tung ¢agina tarihlendirilen, Miken ve Minos kiiltiirlerinin
goriildiigl topluluklarda genetik incelemeler yapilmistir. Bati Anadolu, Yunanistan ve
Girit orneklerinden elde edilen bu verilerde, Miken ve Minos Orneklerinin genetik
benzerliklerinin oldugu, atasal soy olarak da Bati Anadolu ve Ege Neolitik ciftgileriyle
biiyiik oranda benzerlik gosterdikleri, ayn1 zamanda da Iran ve Kafkas etkisinin de oldugu

goriilmiustiir (Lazaridis vd 2017: s. 214).
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Skourtanioti ve meslektaslarinin ¢aligmasinda ise tarih oncesi Anadolu, Kuzey
Levant ve Giiney Kafkasya ovalarinin kilit bolgelerinde kapsamli genom incelemesi
yapilmistir. Neolitik donemden, Orta Tung Cagi ve Geg Tung Caglari’nin birbirine bagh
topluluklarinin sistematik olarak 6rneklenmesi yapilarak Yakin Dogu nun genomik tarihi

yeniden degerlendirilmistir (Skourtanioti vd 2020: s. 1158).

Skourtanioti ve digerlerinin ¢aligmasinda; 4.000 yillik tarih 6ncesini kapsayan
Anadolu, Kuzey Levant ve Giiney Kafkasya ovalarindan 110 birey segilerek, bu bireylerin
1.24 milyon soy bilgileri SNP"den genom verileri olarak rapor edilmistir. Bu bireylerin
dokuzu Geg Neolitik, Erken Kalkolitik Caga tarihlenmistir ve ii¢ farkli cografik bolgeye;
Orta/Kuzey Anadolu Bogazkoy-Biiyiikkaya, Gliney Anadolu/Kuzey Levant'ta (Tell
Kurdu) ve Giiney Kafkasya ovalarina (Mentes Tepe ve Polutepe) ait oldugu goriilmiistiir.
Kalan 101 birey; Alalakh, Alkhantepe, Arslantepe, Ebla, Camlibel Tarlasi, Ikiztepe ve
Titris Hoyliik arkeolojik alanlarindan toplanmistir ve Geg¢ Kalkolitik Cag'dan Ge¢ Tung
(Cag’ina tarihlendirilmistir (Sekil 10).

.lkiztepe (15)
Mentesh Tepe (1)
i Biyiikkaya (1
Camlibel Tarlasi (12)G OyCidenye i) Polutepe (1)
\ =
Calehdyiik (6
= Arslantepe Alkhantepe (1)
TopakhoyuK (3) Oﬁa)
[ ]
8’ < Tepecik-Ciftlik (5) (4)‘
Gondurle Hoyuk (3)

Titrig HoyUk (7)
Alalakh (28)

v
Tell Kurdu (6
o4 Kurcu ( .Ebla(16)

@ Previously published

¥/ Late Neolithic/Early Chalcolithic (LN/_EC) O Late Chalcolithic-Early Bronze Age (LC)  {) Early Bronze Age (EBA)  [] Early-Middle Bronze Age (EMBA) A Middie-Late Bronze Age ( MLBA)
6" mi N BCE 4™ mille um BCE 3™ millennium BCE Late 3™ Early 2™ mill. BCE “ millennium BCE

Sekil 10: Genetik Verilere Sahip ilgili Kisi Sayisi ile Arkeolojik Alanlarin Cografi Konumu (Skourtanioti
vd 2020: s. 1161)

Analiz icin yeterli oOzelliklere sahip olmayan (6rn SNP kapsami, hasar
modellerinin olmasi, kontaminasyon) drnekler ¢alismadan ¢ikarildiktan sonra 94 bireyin

genom kapsaminda genetik analizi yapilmistir. Bu bilgilere dayanarak bireyler bolgeye ve
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arkeolojik doneme gore gruplandirilmistir. Ayrica 1°nci veya 2’nci dereceden yedi akraba
cift vakasi belirlenmistir. Geriye kalan 89 bireyin ise birbirleri ile iliskisi bulunamamistir

(Skourtanioti vd 2020: s. 1160).

Sonug olarak, Kuzey/Orta Anadolu ile Giiney Kafkasya ovalarindan gelen MO
6.binyilin ortalarindaki popiilasyonlarin birbirleriyle yakindan baglantili olduklar
bulunmustur. Bati Anadolu’dan Giiney Kafkasya'ya ve bugiinkii Kuzey Iran'dan
Zagros'a uzanan genetik bir yatkinlik olugsmustur. Anadolu'daki Kalkolitik ve Tung
Caglar1 popiilasyonlar: da biiyiik dl¢iide bu genetik degisimden tliremistir. Buna karsilik
Kuzey Levant'ta Kalkolitik ve Tung¢ Caglar1 arasinda biiyiik bir genetik degisiklik tespit
edilmistir. Bu gecis sirasinda Kuzey Levant popiilasyonlart hem Zagros/Katkasya hem
de Giiney Levant ile ilgili soylar1 barindiran yeni gruplardan gen akigini gostermistir. Bu
belki de bu giine kadar genetik olarak 6rneklenmemis olan Mezopotomya'daki kentsel
merkezlerin yiikselisine yanit olarak, sosyal yonelimde bir degisiklik olduguna isaret

etmektedir (Skourtanioti vd 2020: s. 1160).

4.3. GENEL DEGERLENDIRME

Gecmis donemlerde yasamis bireyin cinsiyetinin kesin olarak belirlenmesi kimlik
tespitinin  6nemli adimlarindan olmaktadir. Arkeolojik incelemelerde toplulugun
demografik yapisi belirlenirken bireylerin yasi kadar cinsiyetin belirlenmesi de 6nemli
olmaktadir. Dolayistyla dogru sonuclar ve yorumlar elde etmek i¢in ¢ogu zaman
antropolojik incelemelerle elde edilen bilginin genetik analizlerle karsilastirmasi

yapilarak degerlendirilmesi gerekmektedir.

Arkeogenetik bilimi ge¢misten giiniimiize kadar meydana gelen biyolojik,
morfolojik degisimleri, hastaliklar1 ve yok olmus tiirleri inceleyerek insanoglu i¢in 6nemli
bilgiler saglamaktadir. Uygun ortam ve kosullar mevcut oldugunda kemikler binlerce,
milyonlarca yi1l bozulmadan kalabilmekte ve onlardan elde edilen DNA larla giiniimiizde

bir¢ok hastalikla ilgili soru canlilarin yararina cevap bulmaktadir.
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Neolitik doneme tarihlenen Boncuklu ve Tepecik-Ciftlik Hoyiik popiilasyonlarinin
ilk genetik profillerini ¢ikarmak i¢in yapilan arastirmada, Avrupa’ya go¢ eden tarimcilarin
Orta Anadolu’da yasamis ilk Neolitik tarimcilara benzedigini ayn1 zamanda Avrupa’ya
Neolitik kiiltiirii yayan gruplarin Anadolu kokenli ya da Anadolu’ya yakin akrabalik

iligkilerinin oldugu sonucuna varilmstir.

Batman ili Besiri Cemialo Sirti kazi c¢alismasinda; Besiri Cemialo Sirti
popiilasyonunun yiiksek genetik cesitlilige sahip oldugu, Erken Holosen Bat1 Avrasya’da
artan popiilasyonlardan, oérnegin Mezolitik ve Erken Neolitik gruplardan daha yiiksek
genetik cesitlilige sahip oldugu gosterilmistir. Ayni1 zamanda hem eski niifuslar ile
giintimiiziin Giineybat1 Asya niifusu arasinda genetik yakinlik olabilecegi hem de Neolitik
Kuzey Suriye ile Neolitik Anadolu arasinda en fazla genetik yakinlik olabilecegi sonucu

ortaya ¢ikarilmistir.

Cine-Tepecik kazilarinda, Gilineybat1 Anadolu’da yer alan, Ge¢ Neolitik donemden
Roma donemine kadar iskelet buluntulari elde edilmistir. Erken Tung Cagi’na tarihlenmis
ti¢ bireye ait mtDNA analizlerinde J1d, H2a2al ve R haplogruplar: saptanarak heterojen
bir annesel soyun oldugu ve bu soyun eski Anadolu popiilasyonlar ile genetik benzerligi

oldugu anlasilmistir.

Izmir ili Nif Dag1 kazilarinm ii¢ farkli arastirma alanindan cikarilan bireylerin
yasadiklar1 bolgelerin cografik olarak yakin konumlarda bulunduklari, bu bireylerin
tarihsel olarak da birbirlerine yakin donemde yasamis olabilecekleri ayn1 zamanda da

evrimsel akrabalik agisindan daha uzakta konumlandiklari tespit edilmistir.

Titris Hoytiik'teki genetik arastirmalarda, ayni mezar odasina gémiilen bireylerin
yakin akraba iligkilerinin oldugu ve ETC popiilasyonlarinin gii¢lii anne-akrabalik

baglarinin oldugu goriilmistiir.

Resuloglu Mezarligi’ndan elde edilen bireylerin cinsiyetlerinin belirlenmesi ile ilgili

calismada hem klasik antropolojinin hem de yeni gelistirilen aDNA analiz tekniklerinin
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avantajlar1 ve dezavantajlart gz Oniinde bulundurularak her iki teknigin birbirlerini

tamamlayici olarak kullanilmasinin daha dogru bir yaklagim oldugu sonucuna varilmistir.

Catalhoyiik’te yapilan arkeogenetik arastirmalart sonucunda; bireyler arasinda
maternal akrabalik iligkisinin eksikligi goriilmiistiir. Bu da bireylerin ya ¢oklu maternal
soylu biiyiik akraba grubunu ya da genetik afinite disindaki temellere dayanarak mezar

icin secilen bir grup kisiyi temsil ettigi yorumlanmugtir.
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SONUC

Anadolu’da yapilan Arkeogenetik ¢aligmalarin 6zellikle Neolitik donem {izerinde
yogunlastig1 goriilmektedir. Anadolu'nun farkli cografi konumlarinda yapilan kazilardan
elde edilen bioarkeolojik Ornekler {lizerinde uygulanan mitokondriyal haplogrup
caligmalarinda Neolitik topluluklarin g¢esitli akraba yapilarinin oldugu sonucuna

varilmistir.

Ayni zamanda da haplogrup ¢aligmalarinda elde edilen haplogruplarin Bati Avrasya
poplilasyonlarina ait oldugu goriilmiistiir. Anadolu cografik konumu nedeniyle tarih
oncesi donemlerden itibaren 6nemli bir go¢ yolu olarak verimli topraklar1 sayesinde tarim

sonras1 donemlerde bir¢ok insan topluluklarina ev sahipligi yapmaistir.

Her ne kadar iskeletler tizerindeki morfolojik incelemeler yoluyla biyolojik iliskiler
tespit edilmeye calisilsa da eski Anadolu cografyasinda gozlenen biyolojik cesitliligin
anlasilmasi i¢in kullanilan morfolojik veya osteolojik (kemik bilimi) analiz yontemleri ile
kesin sonuglar elde edilemeyecegi sdylenebilir. Bu yilizden molekiiler-antropolojik bir
teknik olarak aDNA’nin kullanilmasiyla kiiltiirel iligkilerin yan1 sira biyolojik iligkilerin

de incelenmesi, konunun daha iyi anlagilmasini saglamistir.

Arkeolojik kazilardan ¢ikarilan ve laboratuvara getirilen iskelet kalintilarindan
onemli ve dogru bilgiler elde edebilmek icin kaziya baglamadan once kemiklerin
kontaminasyona ugramasini Onlemek amaci ile arkeologlarin alacaklari onlemler
konusunda bilgilendirilmeleri gerekmektedir. Diinyada ve iilkemizde hizlica gelisen
DNA teknolojilerinin, insan ve diger canlilarin gegmisi hakkinda detayli sorulara cevap
bulmasi icin daha fazla karsilastirmali veriye ihtiya¢ oldugu ve disiplinlerarasi

caligmalarin sart oldugu kaginilmazdir.

Anadolu’da Bioarkeolojik Ornekler Uzerinde Yapilan Bazi Arkeogenetik

Calismalarin Anadolu Arkeolojisine Katkisi’nin daha fazla olmasi i¢in son zamanlarda
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bilim diinyasinda artan ilgiyle calisilmaya bagslanan Bioarkeoloji ve Arkeogenetik

bilimlerinin ele aldig1 konularin desteklenmesi ve tesvik edilmesi gereklidir.
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