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Antik DNA: Geçmişten Geleceğe Bir Köprü 

Aleyna Tuğçe EfecanY. , İrem CoşkuntanE. 

 

Antik DNA (aDNA), tarihi ve arkeolojik olarak 

tortuların da dâhil olduğu alt fosil 

materyallerinde korunmuş dokulardan (diş, 

kemik, sert dokular, mumyalanmış cilt, saç 

vb.)  elde edilen kısa ve izole DNA dizilerine 

denilmektedir (Şekil 1)1. aDNA analizleri insan 

genetiği, antropoloji, arkeoloji ve evrimle ilgili 

geniş bir alanı kapsamaktadır. Hayvanlar ve 

bitkilerdeki evcilleştirme çalışmaları, eski 

mikrobiyom ve patojenlerin keşfedilmesi, 

geçmişte yaşamış insanların yaşamları, 

beslenme şekilleri gibi birçok konuda bilgi 

vermektedir2.  

1984 yılında soyu tükenmiş bir Güney Afrikalı 

quagga’nın (Equus quagga quagga) müzedeki 

fosilinin kasından kurutulmuş kısa DNA 

parçasının izolasyonuyla elde edilen 229 baz 

çifti (bp) uzunluğundaki dizi verisi ilk aDNA 

çalışması olarak literatüre geçmiştir1. İlk 

analizler, eski örneklerde varlığını sürdüren 

genetik materyalin mantar ve mikrobiyal 

kökenli olduğunu ve endojen DNA’nın 

mitokondriyal DNA (mtDNA) gibi çok kopyalı 

lokusların kısa ve hasarlı parçalarında düşük 

konsantrasyonlarda bulunduğunu göstermiştir. 

Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) 

yönteminin keşfedilmesi ise moleküllerin rutin 

olarak amplifiye edilmesi sağlanmış ve aDNA 

analizlerinin sayısı ve aralığı 

çeşitlendirilmiştir3. PCR, korunmuş örneklerde 

çok az miktarda genetik materyal ile araştırma 

yapma imkânı sağlayan bir yöntemdir. Bu 

yöntem ile belirli lokusların hedeflenmesi ve 

amplifiye edilmesi mümkündür; ancak zarar 

görmüş ve bozulmuş aDNA’lar için uygun 

olmayabileceği belirtilmektedir. Teknolojideki 

gelişmeler dâhilinde 2007 yılında ise ölüm 

sonrası (post-mortem) DNA modifikasyon 

hasarını ele almak için tek primer uzatma 

amplifikasyonu tanıtılmıştır4. 2009 yılında 

aDNA araştırmaları alanında yüksek verimli 

ve ucuz Yeni Nesil Dizileme (NGS) teknikleri 

kullanılmaya başlanmıştır. Bu yaklaşım 

sayesinde eski ve soyu tükenmiş 

organizmaların genomlarının yeniden 

yapılandırılması gerçekleştirilmiştir5.  

aDNA, doğası gereği parçalanmış ve yüksek 

düzeyde post-mortem DNA hasarı ve 

bozulması içerdiği için analiz edilmesi zor bir 

genetik materyaldir2. aDNA çalışmaları titiz 

bilimsel analizler, etik planlama ve araştırma 

gerektirmektedir. Araştırma planı 

oluşturulduktan sonra, numuneler özel 

laboratuvarlara alınmaktadır ve DNA 

demineralizasyon/parçalama işlemiyle ana 

materyaller arındırılmaktadır. Çoğu numune 

yüksek düzeyde bozulmaya sahiptir ve başka 

DNA kaynakları ile kontaminasyona yatkındır; 

bu yüzden HEPA filtreli pozitif hava basıncı 

sistemleri, UV’ye maruz kalma ve 

numunelerin temas ettiği bençlerin 

yüzeylerine günlük dekontaminasyon işlemleri 



   

BIOINFORANGE  Sayfa 2 / 13 Her Hakkı Saklıdır. 

ile steril ortamlarda korunmaktadır. 

Saflaştırma yöntemlerine rağmen endojen  

aDNA kaybına engel olunamamaktadır2.  

 

Şekil 1. aDNA analizi için çeşitli kalıntı örnekleri kullanılabilmektedir2. 

Numune tipleri ve koruma durumlarını 

barındıracak şekilde deneysel adımlar 

uygulanmaktadır ve bazıları radyokarbon 

tarihleme ya da proteomik analizler için 

proteinlerin aynı anda çıkarılmasına izin 

vermektedir. Numuneler önce mekanik olarak 

toza çevrilmektedir. Daha sonra mineral 

matrisleri kireçten arındırılıp, proteinleri ve 

lipidleri parçalayan ve organik, inorganik 

bileşiklerle DNA etkileşimlerini bozan 

tamponlarda inkübasyon yoluyla DNA elde 

edilmektedir. Bazı durumlarda da fenol-

kloroform saflaştırma aşamasında alternatif 

tamamlayıcı bir yaklaşım olarak 

kullanılabilmektedir. Saflaştırma ve 

konsantrasyon adımlarından sonra aDNA’lar 

NGS kitaplığında yapılandırılıp, 

sıralanmaktadır (Şekil 2). Bu adımlara ek 

olarak kitaplık oluşturulmadan önce oluşan 

hasarları kısmen veya tamamen ortadan 

kaldırılması, genetik hedeflerin 

zenginleştirilmesi gibi etkileri elde etmek için 

ek adımlar eklenebilmektedir1. 
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Şekil 2. Deneysel İş Akış Şeması1. Antik DNA (aDNA) analizlerinde çok sayıda kalıntı bulunmaktadır. 

Bunun için önce araştırma planı konusunda anlaşmaya varılmalıdır. Farklı laboratuvar prosedürleri, 

aDNA tesislerinde çevresel kontaminasyonu en aza indirecek şekilde gerçekleştirilip numune hazırlama, 

DNA izolasyonu ve DNA kitaplığı oluşturmak da dahil olmak üzere tüm amplifikasyon öncesi deneysel 

adımları içermektedir. Numunelerden elde edilen aDNA, PCR amplifikasyonu ve sonrasında yeni nesil 

dizileme (NGS) ile oluşturulan dizi verileri, hesaplama sunucularında işlenerek halka açık şekilde 

sistemlere yüklenmektedir. 
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1. Kalıntı Materyalinden DNA İzolasyonu 

Kalıntıların bütünlüğünü en üst düzeye 

çıkarmak ve potansiyel olarak daha ileri 

moleküller veya morfolojik analizlere izin 

vermek için kemik, diş, böcek veya bitki 

örneklemek üzere minyatür olarak tahrip edici 

yöntemler önerilmiştir. aDNA boru hattı 

(pipeline), deneysel ve hesaplamalı adımlarla 

hassasiyeti önemli ölçüde artırmış ve örnek 

miktarını için gerekli olan malzeme miktarını 

azaltmayı sağlamıştır. DNA moleküllerinin 

küçük olması endojen DNA’yı kontaminasyon 

DNA’sından ve akış yönündeki enzimatik 

reaksiyonlarda inhibitör görevi görebilecek 

küçük moleküllerden ayırmayı 

zorlaştırmaktadır. Optimize edilmiş 

protokoller, numune türlerini ve koruma 

durumlarını barındıracak şekilde deneysel 

adımlara uyarlanmaya çalışılmaktadır. Çoğu 

durumda numuneler ilk olarak mekanik 

şekilde toz haline getirilmektedir ve DNA, 

diğer moleküllerle etkileşimlerini bozan 

tamponlarda inkübasyonla elde edilmektedir. 

Bu yaklaşımlar da farklı derecelerde endojen 

aDNA kaybına sebep olmaktadır6. 

DNA fragmantasyonu, örneklerden gelen 

yüksek moleküler ağırlıkta genomik DNA’ya 

göre farklı davranır ve verimli şekilde 

toplanması için özel protokoller 

gerektirmektedir; ayrıca aDNA izolasyonu için 

en sık kullanılan yöntemdir. DNA 

moleküllerinin çözeltide spin kolonları 

üzerinde veya askıda silis kaplı manyetik 

parçacıklar üzerinde kaotropik bağlayıcı 

tampondaki silis parçacıklarına emilmesinden 

faydalanılmaktadır. Daha sonra DNA, etanol 

yıkama işleminden sonra düşük tuz 

tamponları ile temizlenmektedir. Bazen de 

fenol-kloroform arıtma adımı da alternatif veya 

tamamlayıcı olarak kullanılabilmektedir7. 

2. DNA Bozulması 

2.1. Hasar ve Onarım  

aDNA çalışmalarının metodolojik 

problemlerinin merkezinde nükleik asitlerin 

post-mortem kararsızlığı bulunmaktadır. 

Metabolik olarak aktif dokularda DNA 

moleküllerinde oluşan hasar bir dizi onarım 

yolu ile hızlı ve verimli bir şekilde 

onarılmaktadır. Buna karşılık, DNA hasarı, 

kendiliğinden hidroliz ve oksidasyon gibi 

faktörler sebebiyle aktif olmayan hücrelerde 

zamanla gerçekleşmektedir8. 

İlk araştırmalarda elde edilen bilgilerden yola 

çıkarak, post-mortem DNA bozulmasının iplik 

kopmaları, yanlış kodlama, temelsiz bölgeler 

ve çapraz bağlarla karakterize olduğu ve 

bunların dizileme artefaktları ile hasar 

görmemiş kontamine DNA’nın tercihli 

amplifikasyonuna neden olduğu anlaşılmıştır9.  

Post-mortem biyokimyasal reaksiyon yolları, 

zincir tanımlanabilmesi ve mutasyon olayları 

için sınırlı olabilmektedir. Bu sınırlandırmalar 

post-mortem DNA bozulmasına ilişkin 

karmaşık çalışmalar ve sıçrayan PCR 

artefaktlarının saptanması için bir araç 

sağlamaktadır. Diğer yandan yanlış kodlanan 

lezyonların mtDNA genomu boyunca rastgele 

dağılmadığı; ancak tekrarlanan isabetlerin 

meydana geldiği sıcak noktalarda yoğunlaştığı 

gözlenmiştir. Sığırlarda ve insanlarda
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düzenli olarak hasar gören bölgelerin dağılımı, 

düzenli evrimsel ikamelerde gözlemlenenlere 

benzemektedir; yani aDNA hasarı, beklenen 

evrimsel değişiklikleri taklit eden dizi 

artefaktları üretebilmektedir8. Post-mortem 

modifikasyonları önlemek ve çoğaltılabilir 

DNA şablonlarının kalitesini, miktarını ve 

güvenilirliğini arttırmak için çeşitli yöntemler 

kullanılmıştır. Urasil-N- glikosilaz (UNG), 

sitozinin deaminasyon ürünlerini 

uzaklaştırarak dizi varyasyonunun kökenlerini 

test etmede kullanılmaktadır. Pfu ve Taq-HiFi 

gibi polimeraz enzimleri, dizi hata oranlarını 

en aza indirmektedir ve amplifikasyon 

verimliliğini arttırmada kullanılmaktadır10. 

2.2. Uzun Süreli Hayatta Kalma  

aDNA moleküllerinin ömürlerinin uzun 

olmasında düşük sıcaklık değerleri merkezi bir 

rol oynamaktadır. Hızlı kuruma ve yüksek tuz 

konsantrasyonları gibi diğer özellikler de 

DNA’nın hayatta kalmasını uzatan faktörlerdir. 

Bunlarla beraber kinetik hesaplamalar, küçük 

DNA parçalarının (100-500 bp) ılıman 

bölgelerde 10 kilo yıldan (kyr) fazla ve 

hidrolitik hasar nedeniyle daha soğuk 

enlemlerde maksimum 100 kyr’de hayatta 

kalabileceği tahmin edilmektedir11. İdeal 

koşullar altında çoğaltılan DNA’nın 1 milyon 

yıldan da (Myr) uzun bir süre boyunca hayatta 

kalacağı düşünülmektedir12.  

3. Mini barkod PCR Güçlendirilmesi 

aDNA araştırmalarındaki PCR tarafından 

işlenmemiş DNA bölümlerini doğrudan 

güçlendiren alanlardan birisi DNA 

barkodlanması yoluyla geçmişteki türlerin 

toplulukları hakkında bilgi kurtarmaya çalışan 

paleo-çevresel yeniden yapılandırma 

alanlarıdır13. Bu tip hayvanlarda sitb, CO1, 

12S veya 16S129, bitkilerde kloroplast 

genomunun trnL döngüsünü hedef alan loci 

yükseltebilen PCR kullanımıyla elde 

edilmektedir. Bu hedefler, barkodlar gibi 

haplotipler tarafından tanınmasını ve bu 

sayede diğer türlerden ayrılmasını 

belirleyebilmek için göreli yüksek değişkenlik 

temelinde seçilmektedir14.  

Yüksek taksonomik çözünürlük, barkod PCR’ı 

NGS ile birleştiren ve etiketli primerleri 

kullanan meta kodlama ile elde edilmektedir. 

Bu yöntem sayesinde geleneksel moleküler 

klonlama ihtiyacını ve tek tek dizileri amplikon 

havuzlarında ayırma ihtiyaçlarını ortadan 

kaldırmıştır. Kısa numunelere özel dizi 

sekanslarının PCR primerlerine dahil 

edilmesiyle 4-6 tabanlı birden fazla 

numunenin eşzamanlı olarak sıralanması 

sağlanabilmektedir15. 

4. aDNA Kütüphanesi Oluşturma 

PCR amplikonlarının bakteriyel 

plasmidlerinden moleküler klonlanması, DNA 

kütüphanelerinde aDNA parçaları oluşturmak 

için kullanılan ilk yöntemdir. Daha sonra 

kapiler elektroforez kullanarak dizileme için 

yeterli kültür oluşturulmaktadır; ancak bu 

yöntemler yeterli dizileme verimi 

sağlayamamaktadır. Sentez dizileme için şu 

anda iki ana kitaplık hazırlama yöntemi 

mevcuttur; bununla birlikte aDNA için 

kullanılan ana kitaplık hazırlama yöntemi 

NGS’dir16.  
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DNA analizleri alanında kullanılan en önemli 

NGS platformları 454/Roche FLX (Şekil 3) ve 

Illumina Genome Analyzer’dır (Şekil 4). İki 

teknolojide de dizilerin üretimi aynıdır; ancak 

amplifikasyon prosedüründe ve dizilemede 

kimyasal farklılıklar göstermektedirler. NGS 

teknolojilerinin yüksek hassasiyet ve 

üretkenliğine rağmen sinyal algılama 

sistemleri tek bir molekülden kaynaklanan 

dizileme sinyalini ölçmek için yeteri kadar 

hassas değildir.  Algılama sistemleri yalnızca 

milyonlarca DNA molekülü tarafından 

üretiliyorsa bir sinyali tanımlayabilmektedir. Bu 

nedenle dizileme kitaplığının amplifikasyonu 

gerekmektedir17.  

 

Şekil 3. 454/Roche NGS prosedürü18. Çift iplikli aDNA, spesifik 454 adaptörün (A ve B) ligasyonuyla 

tek zincirli DNA kütüphanesine dönüştürülmektedir. Emülsiyon PCR, zenginleştirilen ve piro-dizileme 

reaksiyonu için PicoTiter Plate (PTT) üzerine yüklenen yakalama boncukları üzerindeki kitaplık 

moleküllerini çoğaltmaktadır.  

4.1. Kütüphane Hazırlığı 

PCR amplifikasyonu için her iki uçtaki DNA 

adaptörlerine bağlanan aDNA 

fragmanlarından oluşan bir kitaplık 

hazırlanması gerekmektedir. DNA’yı örnekten 

izole ettikten sonra, çift iplikli DNA 3' ve 5' 

uçlarında parlatılmaktadır ve kör uç DNA’ya 

dönüştürülmektedir. Parlatma aşaması, DNA 

polimeraz ve 5' konumunda fosforilasyonu 

katalize eden bir polinükleotid kinaz 

kullanılarak gerçekleştirilmektedir. Kitap 

hazırlama, adaptörlerin parlatılması ve 

fosforile edilmiş uçlarına bağlanmasıyla 

devam edmektedir. Adaptör, kitaplık 

amplifikasyonu ve dizileme için tamamlayıcı 

primerlerin tasarımına izin veren kısa 

oligonükleotidlerden oluşmaktadır18.  
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Şekil 4. Illumina örnek prosedürü18. Çift sarmallı aDNA, Illumina kütüphanesine dönüştürmektedir ve 

akış hücresinin yüzeyinde bulunan köprü amplifikasyonları ile amplifiye edilmektedir. Amplifiye edilen 

moleküller döngü tersinir sonlandırma (CRT) metodolojisi ile sıralanmaktadır.  

 

4.2. Kütüphane Amplifikasyonu 

Illumina ve 454/Roche platformları farklı 

amplifikasyon prosedürleri kullanmaktadır. 

454/Roche, kitaplık bir yağ içinde su 

emülsiyonu PCR’ından (emPCR) amplifiye 

edilmektedir. Kitaplıktaki her bir DNA 

molekülü, PCR desteği olarak kullanılan sulu 

bir damlacık içerisinde amplifiye olan bir 

boncukla bağlanmaktadır. Illumina sisteminde 

moleküller bağımsız olarak amplifiye edilerek 

izotermal köprü amplifikasyon işlemi ile 

gerçekleştirilmektedir. Bu sitemde hem 

amplifikasyon hem de dizilemede aynı akış 

hücresi kullanılırken, 454/Roche sistemindeki 

iki adım da farklı destekler üzerinden 

sağlanmaktadır19. 

4.3. Dizileme Yaklaşımları 

4.3.1. Shotgun Dizileme  

Shotgun dizilemesi, herhangi bir önsel seçim 

olmadan izole edilmiş DNA dizilemesiyle 

gerçekleştirilmektedir. Shotgun yaklaşımı, 

toplam DNA kemik ve diş örneğinden izole 

edildiğinde tüm bilinen türleri tanımlama 

kapasitesine sahiptir. Shotgun dizileme 

projesinin amacı, izole edilmiş örnekte 

bulunan tüm olası bilinen organizmaları 

tanımlamak ve metagenomik çalışmalar için 

kullanmaktır. Bu projede elde edilen tüm 

diziler genellikle dizi veritabanlarıyla 

eşleştirilerek, BLAST kullanarak blastlama 

prosedürü ile tanımlanmaktadır. Bu yaklaşım 

Miller ve Poinar tarafından mamut DNA’sını 

dizileyerek yüksek miktarlarda eksojen 
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DNA’nın varlığı ile doğrulamıştır20.  

4.3.2. Amplikon Dizileme  

PCR, hedef DNA bölgesini seçici olarak 

seçmek için en iyi ve etkili prosedürdür. Her 

özel uygulama için optimize edilebilmesi için 

bir dizi adımı içermektedir. En önemli adım, 

primerlerin tasarlanmasıdır. PCR yaklaşımının 

en önemli avantajı, DNA amplifikasyon yoluyla 

dizilenebilen bir NGS kitaplığından kolayca 

dönüştürülen PCR ürünleri veya amplikonlar 

gibi yüksek miktarda materyal elde 

edilebilmesidir. Dezavantajı ise aDNA 

çalışmalarında önemli belirteç olan fragman 

uçlarındaki yanlış birleşme oranının 

artmasıdır21. 

4.3.3. Dizi Yakalama  

Dizi yakalama, hedef DNA’yı tanıyıp, 

yakalamak için özel tasarlanmış probların 

kullanılmasıyla hem numune zenginleştirmede 

hem de 3' ve 5' fragman uçlarındaki DNA’ların 

yanlış birleştirmeleri hakkında bilgilerin 

kurtarılmasına izin veren bir metodolojidir23. 

aDNA da kullanılan ilk yakalama metodolojisi, 

belirli bölgeleri tanımak ve DNA parçalarının 

sonuna kadar uzamaya izin vermek için özel 

tasarlanmış biyotinlenmiş primerleri kullanarak 

primer uzatma yakalama (PEC) yaklaşımıdır 

(Şekil 5)22. 

 

 

 

Şekil 5. Primer uzantısı yakalama22. Spesifik genomik bölgeler, biyotinlenmiş yakalama primeleri ve 

NGS kütüphanesi dizileri arasındaki hibridizasyon ile hedeflenir. Bu yöntem iplik uzantısı, yakalama 

adımları ile zenginleştirilmiş kitaplığın kurtulmasına izin verir. 

 

5. Kontaminasyon ve Kontaminasyonun 

Tespiti  

 

Kontaminasyonun saptanması ve 

önlenmesindeki en büyük zorluk, ilgili 

sorunların ölçeğinin kolayca 

anlaşılamamasıdır. Üç ana sinyal, aDNA’daki 

kontaminasyonun varlığı hakkında bilgi 

vermektedir23. 
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5.1. Tahmin Etmek İçin Kullanılan    

Sinyallerin Sınıflandırılması 

5.1.1. DNA Dizisindeki Farklılıklar 

Çalışılan genom ile kontamineler arasında 

farklılık gösteren bölgeler, genom dizileri 

önceden bilindiğinde tanımlanabilmektedir. 

Dizi farklılıklarının yanında dizi farklılıkları 

ölçümleri de kontaminasyon yokluğundaki 

değerler ile karşılaştırılarak 

incelenebilmektedir. Bu sınıftaki yaklaşımların 

hepsi kontamine ve eski bireyler arasındaki 

ilişki hakkında ön bilgi gerektirmektedir(Şekil 

6)24. 

Şekil 6. DNA Dizilerindeki Farklılıklar23.DNA dizisindeki farklılıklar, her iki grup için bilgilendirici olan 

türetilmiş varyantlar dahil olmak üzere eski ve günümüzdeki bireylerin soy ilişkilerini gösterir. Mavi 

varyantlar, endojen dizileri gösterirken kırmızı varyantlar kontaminasyonları göstermektedir.  

 

5.1.2. Beklenen Ploidi’den Sapma  

Kontaminasyon, bir numunenin olağandışı 

ploidi desenleri göstermesine neden 

olabilmektedir. Ploidi tabanlı yöntemler 

genellikle çok katı kapsama gerektirmektedir; 

bununla birlikte, kontamine ve eski birey 

arasındaki ilişki hakkında önceden bilgi sahibi 

olunmaması avantajına sahiptirler(Şekil 7)25.  

 

Şekil 7.Beklenen Ploidi’den Sapma14. Otozomal (A), X ve Y kromozomları ve dişiler (kırmızı), erkekler 

(mavi) için mitokondriyal genom (MT) için beklenen ploidiyi gösterir. Beklenen değerdeki sapmalar karşı 

cinsten bulaşmayı gösterir. Alt kısımdaki grafik, referans genoma hizalanmış dizileri göstermektedir. Bu 

diziler noktalarla temsil edilen iki farklı alel taşır; ancak alel (beyaz), diğer alel (mavi) ile 

karşılaştırıldığında nadirdir. Heterozigot bir bölge için beklenen 50:50 oranı ile uyumlu değildir. Bu sonuç 

uyumsuz alel kontaminasyonundan kaynaklanabilmektedir14. 
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5.1.3. Antik DNA Bozulma Modelleri  

DNA’nın bozulması, aDNA dizilerinin 

günümüz DNA kontaminasyonundan ayırt 

edebilmek için kullanılan karakteristik 

modeller bırakmaktadır. En yaygın hasar 

sitozin deaminasyonundan kaynaklanmaktadır 

ve DNA moleküllerinin uçlarında daha sık 

meydana gelmektedir. Sitozin deaminasyon, 

sitozinleri (C) urasillere (U) dönüştürmektedir 

ve daha sonra bunlar DNA kitaplığı hazırlama 

sırasında kullanılan DNA polimerazları 

tarafından timinler (T) olarak yanlış 

okunmaktadır. Dizi verilerinde hatalı C-to-T 

ikamelerine yol açmaktadır. Deaminasyon ile 

indüklenen C-T sübstitüsyonlarının prevalansı 

numunelerin yaşıyla beraber artmaktadır; 

ancak iklim gibi diğer faktörlerin de önemli 

etkisi bulunmaktadır. C-to-T ikamelerin sıklığı, 

hasar görmemiş günümüz DNA’sı ile 

karşılaştırarak kontaminasyonu ölçmeyi 

sağlamaktadır. Tanısal olmasa da aDNA 

dizilerinin uzunluğu gibi özelliklerde 

kullanılabilmektedir. Bu modeller daha az 

sayıda dizi gerektirmektedir ve daha önceden 

genetik ilişkiler hakkında bilgisi 

gerektirmemektedir26.  

5.2. Kontaminasyon Tahmin Etme      

Yöntemleri  

aDNA’ların kontaminasyonunu tahmin etmek 

için birçok yöntem geliştirilmiştir (Şekil 8). Bu 

yöntemler kontaminasyon sinyallerine 

dayanmaktadır. Bu yüzden yöntem seçerken 

analiz edilecek verinin türünü dikkate alınması 

gerekmektedir24.  

 

Şekil 8. Kontaminasyon tahmin etme yöntemlerinin sınıflandırılması24. Yöntemler kullandıkları 

sinyallere göre sınıflandırılmaktadır. Dizi farklılıkları (mavi), beklenen ploidi (kırmızı) ve aDNA özellikleri 

(sarı) olarak gösterilmektedir24.  
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5.2.1. Mitokondriyal DNA  

aDNA çalışmalarında ilk olarak mitokondriyal 

genom dizilemesi gerçekleştirilmektedir. 

Hücrelerde yüksek mitokondri kopya sayısı, 

onların küçük genomu ve mitokondriyal DNA 

için zenginleştirme yöntemlerinin geniş 

mevcudiyetleri, mitokondriyal genomu nükleer 

genomdan daha yüksek kapsamaya göre 

sıralamayı kolaylaştırmaktadır27,28. 

5.2.2. Cinsiyet Kromozomları  

Cinsiyet kromozomları, mitokondriyal 

genomlardan daha az erişilebilirdir. 

Popülasyonlar arasında cinsiyete dayalı göçü 

ve karışımı incelemek için araç olarak 

görülmektedir. Erkek cinsiyet kromozomlarının 

haploid durumuna veya dişilerde Y 

kromozomununun yokluğuna dayanan 

kontaminasyon tahminleri cinsiyet kromozom 

verileri için geliştirilmiştir29,30.  

5.2.3. Otozomal DNA  

Otozomal DNA’dan kontaminasyonu tahmin 

etmek diploidi nedeniyle oldukça zordur ve 

dizi kapsamı genellikle düşük olmaktadır. Ek 

olarak,  popülasyon geçmişi ve seçiminin 

incelenmesi için otozomal veriler 

vazgeçilmezdir. Doğru sonuçları sağlamak 

için doğru kontaminasyonların tahminleri çok 

önemlidir23. 

Sonuç olarak, antik DNA insanın geçmişi 

merakı sayesinde gün geçtikçe gelişmekte ve 

büyümekte olan multidispliner bir alandır. 

aDNA’nın elde edilmesinden analizine kadar 

geçen süreç hassasiyet gerektirmektedir. Bu 

süreçte endişe veren sorunlar da 

bulunmaktadır. Bu sorunların başında 

kontaminasyon gelmektedir.Yeni yöntemler ve 

sistemler ile bu sorunları çözmeye 

uğraşılmaktadır. 
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