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Son 30 yilda, antik canlilarin kalintilarindan DNA elde edilmis, bu antik DNA birgok
genetik, kiiltiirel ve demografik tarih ¢aligmalarinda kullanilmistir. Bu ¢alismalar, insanlarin
Afrika’dan ¢ikarak tiim diinyay1 dolagsmasini ve ilkel avci-toplayict gogebe kabileler basta
olmak iizere sonralari, birgok geliskin tarim kiiltiirlinii kurmalarinin hikayelerini anlamamiza
yardimc1 olmustur. aDNA ¢alismalar1 sayesinde, 6zellikle insan ve insanin tarih boyunca
evcillestirme ve 1slah etme araciligr ile etkilestigi hayvan ve bitkilerin, detayl tarihine dair
yorumlar yapabilmekteyiz. Simdiye kadar, bir¢ok ¢alisma Neolitiklesme(avci-
toplayiciliktan yerlesik tarim hayatina gegis) siirecini detayli olarak incelemistir. Bu siirecin
farkli cografik bolgelerde farkli zamanlarda oldugu bilinmektedir, M.O. 10.000 yillarinda
“bereketli hilal” diye bilinen bolgede baslayarak, Anadolu’ya yayilmistir. Bu zaman
diliminde (M.0.11.000°den sonra), heniiz bir kismu hala buzullarla kapli olan
Iskandinavya’ya ise, insan yayilimi daha yeni goriilmeye baslanmistir. Insanlarmn
Iskandinavya’ya ge¢ yerlesmesi, bu bolgede tarihi ¢aglarin Avrupa’dan daha geg
yasanmasina sebep olmustur. iskandinavya’ya ilk yerlesen insan popiilasyonlari, farkli gog¢
rotalar1  izlemiglerdir ve Avrupali Mezolitik kiiltiirlerdir. Bu  popiilasyonlarin

Iskandinavya’ya gogleri ve yeni Kkiiltiirler olusturmasi uzun siiren arastirmalara konu



olmustur. Tarih boyunca, Iskandinavya’da Isve¢,Norve¢ ve Finlandiyali popiilasyonlar
disinda, Saami diye adlandirilan ve ren geyigi ¢obanlig1 yapan farkli bir kiiltiir de varlik
gostermistir. Saamiler antik Avrupa popiilasyonlar1 olsalar da, mitokondriyal ve Y
kromozomu kullanilarak yapilan c¢alismalarda, gliniimiiz Avrupalilar’indan fazlaca
farklilagsmis olmasi, Saamiler’in kiiciik popiilasyon biiyiikliigii tarihine ve kendi iginde
tireme oranlarinin fazlaligina isaret etmektedir. Bu ¢alismada, antik Saami yerlesim bolgesi
sayilan yerlesim yerindeki kazilar da dahil olmak iizere, 6 farkli Kuzey iskandinavya Orta
Cag antik yerlesim yerindeki kazilardan elde edilen 34 farkli antik O0rneginin, modern
Iskandinavyal1 popiilasyonlarla olan iliskisi incelenmistir. Temel Bilesenler, D-istatistigi ve
ADMIXTURE analizleriyle karsilagtirmali analizler yiiriitiilmiis ve Kuzeyli antik 6rnekler
arasinda onemli bir fark bulunamamuistir, ayrica antik Saami izleri tasiyan bdlgeden elde
edilmis antik Orneklerin dogrudan modern Saamiler’in atasi olmadigr gozlemlenmigtir.
Kuzeyli antik drneklerin modern iskandinavya popiilasyonlari ile dogrudan iliskisi oldugu
yoniinde sinyaller goriilmiistiir. Bu ¢alisma, Orta Cag antik 6rnekleriyle (M.0.400-M.S.

1.300) tiim genom kullanilarak yapilan ilk demografik tarih analizi ¢alismalarindan biridir.

Anahtar Kelimeler: antik DNA, Iskandinavya demografik tarih analizi, popiilasyon

genetigi



ABSTRACT

NORTHERN SCANDINAVIAN COMPUTATIONAL ANCIENT DNA
ANALYSIS

Nursen Duha ALIOGLU
Master of Science, Department of Biology
Superviser: Prof.Dr. Ayse Nurdan OZER
co-superviser: Assoc.Prof.Dr. Mehmet SOMEL
July 2018, 58 pages

In the last 30 years, DNA has been obtained from the remains of ancient organiams, and
this ancient DNA has been used in many genetic, cultural and demographic history studies.
Thanks to these studies, we now understand how humankind left the Africa, begin to travel
around the world and starting from primitive nomad hunter-gatherer tribes how they create
many advanced cultures. In other words, we start to understand human history. Also,
because of aDNA studies, we are able to make comments on the detailed history of animals
and plants, especially those that people and humans have interacted through taming and
breeding throughout history. Until now, many studies have examined in detail the process
of Neolithisation (transition from hunter-gathering to resident agriculture). It is known that
this process take plece at different times in different geographical regions. 10,000 years
ago, Neolithisation started in a region called "fertile crescent” and it spread to Anatolia.
However, in that time period (after 11,000 BC.), some parts of Scandinavia was still
covered by ice and human expansion was newly started the regions where were suitable.
The late settlement of people to Scandinavia, led to the ages starting later in this era than
Europe. The first settling human populations in Scandinavia, followed different migratory

roots and they were European Mesolithic cultures. The migration of these populations to



Scandinavia and the creation of new cultures have long been the subject of researchs.
Throughout history, in Scandinavia, apart from the Swedish, Norwegian and Finnish
populations, there has also been a different culture called Saami, who are reindeer
husbandries. Although Saami populations are ancient European populations, the studies
which used mitochondria and Y chromosome showed that Saami populations are
genetically differentiated from contemporary European populations. This points out the
small population size and inbreeding history of Saami populations. In this study, the
relationship between modern Scandinavian populations and 34 different ancient
individuals from six different Northern Scandinavian medieval ancient settlements,
including excavations in the residential settlements of ancient Saami settlements, was
examined. Comperative analyzes were carried out with the principal components, D-
statistic and ADMIXTURE analyzes, and no significant differences were found between
northern ancient samples. Moreover, there is no close genetic relation detected between
ancient Saami site indivuals and modern Saami populations. This study is one of the first
demographic history analysis studies using the whole genome from the medieval ancient
samples (BC. 400 — AC. 1,300).

Key words: ancient DNA, Scandinavian demegraphic history analysis, population genetics



TESEKKUR

Oncelikle, bu calismanin icerdigi drnekleri ve fikri benimle paylastiklari, bu calismay1
gerceklestirmemi sagladiklart ve uzun Skype toplantilari ile benimle her sonucumu
tartistiklart icin Ander Gotherstrom ve Linus Girdland Flink’e tesekkiir etmek istiyorum.
Dilsad Dagtas, Jan Stora, Maja Krzewiska ve Torun Zachrisson’a drneklerin laboratuvar
islerini yaptiklar1 ve arkeoloji konusunda kesinlikle yetersiz olan beni aydinlattiklari i¢in

tesekkiir ediyorum. Onlar bu isleri yapmis olmasalardi, bu ¢alisma miimkiin olmazdi.

Sevgili hocam, abim, arkadasim ve bu galismaya oldugu kadar, benim akademik ve 6zel
hayatima her zaman destek olan Mehmet Somel’e ne kadar tesekkiir etsem azdir. Ayrica,
biirokratik islerde ne kadar kotii oldugumu farkederek bana her agidan yardimda bulunan,
calistig1 alanin diginda olsa da benimle birlikte bu yeni alana biiyiik bir hevesle atilan, tiim
tez yazma silirecimde benden destegini, elestirilerini asla eksik etmeyen canim Nurdan

Ozer hocama ictenlikle tesekkiir ederim.

Tez yazma siirecine baglamami saglayan itici kuvvet oldugu, benimle ilgilendigi ve tiim
destekleri icin Nazli Somel’e tesekkiir ederim. Ayrica, Kivileim Vural ve Dilek Koptekin’e
tezin format isleri i¢in yaptiklari biiyiik yardimlar igin tesekkiir ederim. Sevgili Olcay
Hekimoglu’na, yeni bir {iniversite ortamini alismamda sagladig1 duygusal destek icin

tesekkiir ederim.

Bu tez icin yapilacak tiim analiz agamalarinda benden yardimlarini esirgemeyen Giilsah
Kiling ve Dilek Koptekin’e ¢ok tesekkiir ederim. Sevgili Ekin Saglican’a, tiim bir geceyi

benimle birlikte tezimin yazim hatalarini diizeltmek icin ge¢irdigi icin tesekkiir ederim.

Sevgili annem ve babam Ayse Nesvet Alioglu ve Necmi Alioglu’na ne i¢in tesekkiir
ettigimi bilemeyecegim kadar fazla tesekkiirii bir borg bilirim. Biricik kardesim Ali Emir

Alioglu’na, tim mizlanmalarimi ¢ektigi i¢in tesekkiir ederim.

En biiytik tesekkiirl ise Somel Birlik’e yapmak isterim; beni ayakta tuttuklari i¢in!
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1. GIRIS

Antik DNA(aDNA), antik canlilardan izole edilmis DNA 6rnegidir. Antik kelimesi, kesin
bir siire belirtmemekle birlikte; giinlimiiz 6ncesi yerlesim yerlerinde, arkeolojik kazi
yerlerinde ya da buzla kapli donmus topraklar igerisinde bulunan kalintilar i¢in kullanilir.
Bu bolgelerde bulunan, genetik materyal igeren kemik, dis, tohum, bitki kalintisi, sa¢ gibi
orneklerden, mumyalasmis dokulardan ve ayrica eski zamanlara ait deniz ve gol ¢okelleri ya

da magara toprak kalintilarindan elde edilen DNA ise, antik DNA(aDNA) olarak tanimlanir.

aDNA calismalarinin ilki, 1984’de Russel Higuchi ve caligma arkadaslari tarafindan
yapilmistir. Bu bilim insanlari, at ailesinin soyu titkenmis bir iiyesi olan quagganin kurumus
kiiglik bir par¢asindan molekiiler klonlama yapabilmeyi basarmiglardir [1]. Bu sekilde
Oliimiiniin tizerinden 140 yi1l ge¢cmesine ragmen bir 6rnekten DNA elde edilebilecegini
gostermekle kalmayip, klonlarin mitokondriyal DNA igerenlerinden ikisini dizileyerek de

antik mize érneklerinden DNA dizilemesinin oniinii agmislardir.

Antik 6rneklerden DNA elde edilebilecegi ve hatta bu DNA’larin dizilemesinin basart ile
yapilabilecegi ortaya konulduktan sonraki asama ise, antik 6rneklerden tiim mitokondriyal
genom ve Y kromozomu dizilenmesi ile baglayip tim genom dizilenmesine kadar
ilerlenmesi olmustur. En eski insan antik genom 6rnegi, insan fenotipik cesitlilik dagilim
digina diisen arkaik insan Neandertallerden elde edilmistir [2], [3]. Ayrica antik DNA
calismalari sayesinde iki farkli hominid grubu olan Homo neanderthalensis (Neandertaller)
ve Homo sapiens (modern insan) arasinda gen akisi oldugu bulunmus ve bu karigimin sonucu
olarak Afrika kokenliler hari¢ modern insan genomlarinin %1-3 oraninda Neandertal

DNA’s1 igerdigi gosterilmistir [2], [4]-[8].

[1k baslarda, modern insan genetik cesitliligi i¢ine denk diisen antik insan 6rneklerinden elde
edilen DNA’nin gercekten de antik drneklerden gelip gelmedigini dogrulamanin, klasik
PZR’ye (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) dayali metotlarla neredeyse imkansiz oldugu
diistintiliiyordu [9]. Kazilardan, miizelerden elde edilen kemik veya dig gibi drnekler, ¢ok
biiyiik olasilikla modern insan kontaminasyonu i¢cermektedir. Ayrica laboratuvar ortaminda
bu o6rneklerle islem yapilirken en riskli kontaminasyon sebebi, deneyi yapan arastirmacinin
kendisidir. PZR’ye dayali yontemler antik Orneklerden elde edilmis DNA’y1
otantiklestirmede yetersiz kalsa da, gelisen yiiksek-verimli dizileme teknikleri (Ing. high-

throughput sequencing technologies) ve biyoinformatik yontemler sayesinde antik DNA’nin

1



cok miktarda dizilenmesi ve bunlarin otantiklik seviyesinin belirlenmesi basarildi; bu

gelisme de ¢ok sayida antik DNA ¢aligmasinin oniinii agmustir [10].

Tarih boyunca, farkli insan popiilasyonlar1 birbiriyle etkilesmislerdir. Bu etkilesimlerin, hem
kiiltiirel hem de genetik sonuglar1 olmustur. Ornegin, farkli popiilasyonlar birleserek yeni bir
popiilasyon olusturmus yahut bir digerinin yerine geg¢mistir. Birgok durumda kiiltiirel
etkilesimle genetik etkilesimi birlikte gorsek de, durum her zaman bodyle olmamuistir.
Kiiltiirel olarak birbirlerine ¢ok yakin popiilasyonlar, genetik olarak birbirlerinden ¢ok farkli
goriinebilir. Tam tersi durum da s6z konusudur. Bu etkilesimlerin kiiltiirel ve/veya genetik

olup olmadig1 aDNA ¢alismalarinin ana konularindan biridir.

Bu tezde Iskandinavya’daki M.S. 400 ile M.S. 1300 yillar1 arasinda tarihlenmis 6 farkl antik
yerlesim kazi yerinden/mezarliktan elde edilmis 34 insan Orneginin; glniimiiz insan
popiilasyonlar1, farkli donemlere ait iskandinavya antik insan popiilasyonlari ve birbirleriyle
olan iliskileri incelenmistir. Ozel olarak, Saami kiiltiirii izleri gdsteren iki kazi yerinin,
Vivallen ve Rosta’nin, genetik agidan da birbirlerine ve giiniimiiz Saami populasyonuna

yakinlik gosterip gostermedikleri test edilmistir.

Simdiye kadar Saami popiilasyonlarinda yapilan karsilagtirmali analizlerde, siklikla
mitokondriyal DNA ya da Y kromozomu kullanilmistir. Bu c¢aligsma, tiim genom analizi

iceren ve antik drnekleri Orta Cag donemini kapsayan ilk ¢aligsmalar arasindadir.

Bu tez iki temel soruya cevap vermeyi amaglamaktadir. Birinci soru; kiiltiirel olarak Saami
izler1 tasiyan antik popiilasyonlar ile glinlimiiz Saami popiilasyonlar1 arasinda iliski olup
olmadigidir. Ikinci soru ise; Iskandinavya’nin kuzeyinde yer alan ve cografi olarak
birbirlerine yakin olan antik popiilasyonlar arasinda kiiltiirel benzerlige ek olarak genetik

benzerligin olup olmadigidir.



2. GENEL BILGILER

2.1 Antik DNA’nin ozellikleri

Giliniimiizden binlerce yil 6nce yasamis canlilardan elde edilen DNA, yani antik DNA,
bozulmasina sebep olacak birgok ¢evresel kosul ve reaksiyona maruz kalir [11]. Cevresel
kosullarin sebep oldugu hidrolik bozulma DNA zincirinde kirilmalarin, zincirler arasi ¢apraz
baglarin (Ing. interstrand cross-link) ve bir¢ok niikleotit degisikliklerinin olusmasina sebep
olur [9]. Antik orneklerden genellikle cok az miktarda DNA elde edilir. Az miktarda elde
edilen bu aDNA hem bozulmustur (Ing. degraded), hem de biiyiik bir kismi dis kaynakli
mikroorganizmalar tarafindan kontamine edilmistir. Sonu¢ olarak ornegin yalnizca

kendisine ait DNA c¢ok az miktarda elde edilebilmektedir.

Antik 6rnekten izole edilen otantik (sadece antik 6rnekten gelen) DNA, hem ¢ok az miktarda
hem de 100 niikleotit ¢iftinden daha kisa uzunlukta parcalara ayrilmis sekildedir. Bu az
miktarda elde edilen antik DNA, hibrid yakalama yontemi ile telafi edilebilir. Oliim sonrasi
organizmanin DNA’s1, i¢ kaynakli niikleazlar tarafindan parcalanarak bozulmaya baglar ve
bu bozulma DNA tamamen yok olana kadar devam eder. Diislik hava sicakligi, ¢ok tuzlu su
gibi baz1 ¢evresel kosullar, enzimlerin yavaslamasina sebep olarak bu siireci yavaslatabilir
[12]. Bu nedenle de, daha soguk gevresel kosullara sahip buzul magaralar1 gibi yerler,
DNA’y1 korumakta daha basarilidir. Yani boyle bolgelerden elde edilen antik drneklerin
DNA’lar1 ¢ok daha iyi korunmustur ve daha kaliteli bir sekilde izole edilebilmektedir.

Ozellikle insan antik DNA’s1 calismalarinda, disaridan gelen farkli canlilarm
kontaminasyonu ¢ok yiiksek diizeyde olsa bile biiyiik sorun yaratmamaktadir. Bunun nedenti,
antik orneklerden gelen DNA’nin referans insan genomuna hizalanmas: sirasinda, diger
canlilara ait olan DNA’nin hizalanmamasidir. Bu nedenle de analizlerde asil sorun yaratan,
modern insan kontaminasyonudur. Antik insan ¢aligmalarinda, aragtirmacilarin kendileri en
biiylik kontaminasyon riskidir ve bu sebeple de deney sirasinda antik DNA ¢alismalari igin
gelistirilmis laboratuvar giysilerinin giyilmesi gibi kimi 6zel Onlemlerin alinmasi
gerekmektedir. Ayrica antik insan DNA’sinin izolasyonu sirasinda, disaridan gelen insan
DNA’s1 kontaminasyonunu en aza indirgemek amaciyla, bircok kimyasal yontem de

kullanilmaktadir.



Oliimden sonra meydana gelen kimyasal olaylar, DNA’da izler birakir. Bu izlerin giiniimiiz
DNA dizilerinde bulunmamasi, antik DNA dizisi ve modern DNA dizisi arasinda ayrim
yapilabilmesine izin verir. Oliimden sonra bozulma (Ing. Postmortem degradation, PMD)
olarak bilinen bu DNA lezyonlari, niikleotitlerin deaminasyonuna bagli olarak, DNA’nin 5’
ucunda yogun olmak iizere Sitozin (C) niikleotidinin Timin (T) niikleotidine ve karsi
zincirde, yani DNA’nin 3’ ucunda Guanin (G) niikleotidinin Adenin (A) nukleotidine
mutasyonu ile olusur. Buna bagli olarak, DNA’nin 5’ ve 3’ uclarinda T ve G frekansinda
artis goriiliir. Dizilendikten sonra referans genoma hizalanan antik DNA’nin 3’ ve 5’
uclarinda bu motifin bulunmasi, elde edilen DNA’nin gergekten antik 6rnege ait oldugunu

gosterir [2], [13].

2.2 Demografik Tarih Analizi ve Ilgili Faktorler

Demografik tarih analizleri, bir popiilasyonun ge¢mis dinamiklerini incelemek icin yapilan
ve genetik verinin g¢esitli popiilasyon genetigi metodlartyla analizini igeren aragtirmalardir.
Gogler, popiilasyonlarin birbirlerinden ayrisma zamanlari, popiilasyon biiytikliikleri, farkl:
poplilasyonlarin birbirleriyle olan kiiltiirel ve genetik etkilesimleri, akrabalik, bir
popiilasyondan digerine olan gen akisinin mekanizmalar1 ve popiilasyonlarin yasadiklari
ekolojik cevreye uyumu demografik tarih analizlerlerinin cevap verdigi en 6nemli sorular
arasinda yer alir. Bu analizlerle, bir popiilasyonun ge¢mis tarihine iligkin ¢ikarimlarda ve
hatta popiilasyon biiyiimesi/kii¢iilmesi, gé¢ unsurlari gibi gelecekte neler olabilecegine dair

yorumlarda bulunabiliriz.

Bir sonraki kisimda 2.2.1, Iskandinavya odakli demografik tarih ¢alismalarinda,

Iskandinavya tarihi iizerine neler sdylendiginden bahsedilecektir.

2.2.1 Iskandinavya demografik ¢calismalari ve tarih éncesi

Iskandinavya bugiinkii Isve¢, Norve¢ ve Danimarka’nin bulundugu Kuzey Avrupa’daki
cografi alandir ve bu ti¢ iilkenin halklar1, gii¢lii bir tarihe, dilsel ve kiiltiirel baglara sahiptir.

Bazi kaynaklarda Finlandiya ve izlanda da bu blge iginde sayilir.

Gunumuzden 23.000 yil 6nce, Son Buzul Maksimum (Last Glacial Maximum-LGM)
déneminden sonra buz kiitleleri Kuzey Avrupa’dan ¢ekildi ve iskandinavya Yarimadasi diye
anilan bolgede yeni yasanabilir alanlar olugsmustur. Bu alanlarin olugmasiyla, ¢esitli bitki ve

hayvanlar bu bolgeye yayilmaya baslamistir [14]-[17].



M.O. 16.000 civarinda, Giiney Iskandinavya’da goriilmeye baslayan ilk insanlar,
Hamburgian Kiiltiiri olmustur [18]. Kuzey Iskandinavya da ise, ilk insan yerlesimi M.O.
11.700 yilindan itibaren olmustur [19]-[22].

Tarih boyunca Iskandinavya’da isveg, Norveg, Danimarka, Finlandiya popiilasyonlari
disinda, Saami diye adlandirilan farkli bir popiilasyon da varlik gostermektedir. Bu grup,
Iskandinavya'min Sapmi bolgesinde yasamustir. Saamiler tarihsel olarak gdgebe bir

popiilasyon olup, ren geyigi ¢obani olarak da bilinirler [23].

Sekil 2.1: Iskandinavya haritas1 ve Sampi bélgesi.

Saamiler, Finlandiyalilar gibi Fin-Ugor dil ailesine ait diller konusurlar. Saamiler’in hangi
rotalar iizerinden Iskandinavya’ya geldigi tam olarak bilinmese de, Bati Avrupa’dan
Iskandinavya Atlantik kiyilar1 boyunca gelen Ahrensburgian popiilasyonunun, Saamiler’in
atasi olabilecegi one siiriilmiistiir [24]. Tk Saami yerleskesi izleri, giiniimiizden 9.000 yil
once Finlandiya’nin kuzeyinde goriilmiistiir [25] ve tim Kuzey Iskandinavya’ya yayilmalari
4.000 y1l kadar siirmiistiir[26]. Ik Kromozomal isaret ¢esitliligi (ing. Chromosomal marker
variation) analizleri, Saami ve diger Avrupali popiilasyonlar: arasindaki genetik mesafenin,

diger Avrupa popiilasyonlar1 arasindakinden oOnemli Olglide daha biiyiik oldugunu



gostermistir [27]. mtDNA (mitokondriyal DNA) ve Y kromozomu kullanilarak yapilan
arastirmalara gore Saamiler antik Avrupa popiilasyonlarindan atasallik tasimaktadirlar [26].
Saamiler'in diger Avrupalilardan genetik olarak ayrilmasini, Saamiler’in Avrupalilarin dar

ve ayirt edici bir alt kiimesinin torunlar1 oldugunu varsaymak agiklayabilir [26].

Tarih boyunca popiilasyonlar arasinda kiiltiirel aligverisler sonucu dil degis-tokusu da
goriliir. Finlandiyalilar ve Saamiler ayni dil ailesine ait dilleri konusurken, diger
Iskandinavya popiilasyonlarinin farkl1 dil ailelerine ait diller konusuyor olmas1 uzun stiren
aragtirmalara konu olmustur. Bu calismalar sonucunda, erken Tas Cagi’nda Fin-Ugor
dillerinin orta Rusya ve giiney Ural’dan yayilarak iskandinavya’ya geldigi ve Saamilerin bu
dilleri benimsedigi; Finlandiyalilarin ise daha sonra Giiney Baltik Ile etkilesimleri sonucu

Fin-Ugor dillerini benimsedigi gosterilmistir [23], [28].

Iskandinavya demografisi ve tarihini, yasayan kiiltiirleri daha iyi tamimak amaciyla, tarih

oncesi donemleri ayr1 basliklarda incelenecektir.

2.2.1.1 TIskandinavya Mezolitik Dénem

Iskandinavya’nin Mezolitik zaman periyodu (M.O. 11.000-M.O. 4.000), insanlarmn
Iskandinavya’ya ilk yerlesmelerini ve burada kiiltiirlerini olusturmalarini iceriyor. Mezolitik
zaman diliminden orta ve dogu Iskandinavya’ya ait insan kalintilarini - Iskandinav avci
toplayicilart (Scandinavian hunter-gatherers-SHG) - Mezolitik Avrupa popiilasyonlariyla
karsilagtirmali olarak inceleyen ilk ¢aligmalar, Mezolitik Avrupa popiilasyonlarindan olan
Bati Avrupa avci-toplayicilari (Western hunter-gatherers-WHG) ile Dogu Avrupa avci-
toplayicilar1 (Eastern hunter-gatherers-EHG) arasinda iliski oldugunu gosterdi [13], [29],
[30].

Ote yandan, insanlarin Iskandinavya’ya hangi rota dogrultusunda yerlestikleri ise tartismalt
bir konu olmustur. Ilk insan yerlesiminin goriilmeye baslandigi dénemlerde,
Iskandinavya’nin i¢ kisimlar1 hala buzullarla kapliydi. Ancak son iklimsel modellemeler
gosterdi ki, glinimuzde Norveg olarak bilinen bolgenin kuzeyinde buzullar bulunmamakta
idi [22], [31]. iskandinavya’ya insan yerlesim rotasi1 hipotezlerinden birisine gore, Buzul
Cag1 sonrast M.O. 11.000’de Avrupa’nin giineybatisindan Iskandinavya’ya (Norveg’in
bulundugu kisimlara) insan gocli yasandi. Bir diger hipoteze gore ilk insan yerlesimi,
Iskandinavya’nin  kuzeyine M.O. 10.600’de oldu; ve ayrica ilk yerlesenler dogu

kokenlilerdi[20], [32]. Erken dénem Iskandinavyali avci-toplayicilarin genomlarimni analiz
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eden yeni bir ¢aligma ise, biri glineyden (WHG’ler tarafindan), digeri ise kuzeydogudan
(EHG’ler tarafindan) olmak tizere Norve¢ Atlantik kiyilari boyunca iki farkli rotadan (bkz.
Sekil 2) go¢ oldugunu géstermistir [33]. Bu iki grup Iskandinavya’da karsilasmis ve o
zamanki orta ve kuzey Avrupali avci-toplayicilardan daha farkli bir popiilasyon

olusturmuslardir [33].

Sekil 2.2: Iskandinavya’ya ilk insan gog rotalar.

2.2.1.2 1Iskandinavya’da Neolitik Dénem

Neolitiklesme siireci (avci-toplayiciliktan yerlesik tarim hayatina gecis), M.O. 10.000
yillarinda Orta Dogu'da, ilk uygarliklarin kuruldugu ve tarimin sekillenmeye basladigi
bereketli hilal bolgesinde baslamistir. M.O. 6.700’den itibaren Neolitiklesme siireci,
giineydogu Avrupa’dan baslayarak tiim Avrupa’y: etkisi altina aldi. Bu siire¢ incelenirken
temel tartisma konularindan birisi Neolitiklesmenin, farkli popiilasyonlarin birbirlerinin
yerini almasimin mi, yoksa farkli popiilasyonlarin kiiltiirel etkilesimlerinin mi bir sonucu
oldugu idi [34], [35]. Iskandinavya bu tartismada 6nemli bir yer almaktadir. Iskandinavya’ya
tarimin varmasinin Avrupa’nin geri kalanina kiyasla ¢ok daha ge¢ olmasi nedeniyle, Avrupa

Neolitiklesme = siirecindeyken, Iskandinavya’da heniiz Avrupa’nin son avci-toplayici



popiilasyonu olan “Pitted Ware” Kiiltiirii bulunmaktayd: [36]. “Funnel Beaker” olarak
bilinen iskandinavyal: ilk Neolitik kiiltiirel kompleks M.O. 6.000 yilinda tam manasiyla
yerlesik hayata gegmeden dnce, Danimarka ve Giiney Isveg avci-toplayicilar: canak-¢omlek
yapmaya, tahil ekmeye, koyun ve sigir evcillestirmeye baslamislardi. Yine de tamamen
yerlesik hayata ge¢me siireci uzun bir zaman aldi ve M.O. 5.000 yilna kadar
Iskandinavya’nin biiyiik bir kismma (Baltik denizi yakim ve Isvec kiyilar1 gevresi) avci-
toplayicilar hakimdi [33], [34]. Avci-toplayici olan Pitted Ware kiiltiiriiyle Neolitik Funnel
Beaker Kiiltiirii 1.000 yi1ldan uzun bir siire, Pitted Ware kiiltiirii M.O. 4.000 y1linda yok olana
kadar yan yana yasadilar[34]. Bu durum da uzun yillar boyunca, Neolitik Iskandinavya
popiilasyonunun Pitted Ware kiiltiiriiniin devami oldugu diisiincesinin hakim olmasina
neden olmustur. Farkli bir hipotez ise, Pitted Ware kiiltiiriiniin sadece modern Saamilerin
atast oldugunu one siirer. Bu hipotezin dayanak noktasi ise, Saamilerin daha Onceki
mitokondriyal DNA analizlerinde, modern Avrupalilardan ve modern Iskandinavyalilardan
genetik olarak farkli bulunmasidir [28], [36], [37]. Fakat, Pitted Ware, Funnel Beaker ve
modern Saami insan oOrneklerini mitokondriyal DNA analizi yaparak karsilastiran bir
caligma, Pitted Ware’in ne Saami’lerin ne de Iskandinavyalilarin dogrudan olarak atasi

oldugunu, ve en azindan anne soyunda popiilasyon degisimi oldugunu gostermistir [36].

2.2.1.3 Iskandinavya’da Tung¢ Cag

Avrupa ve Iskandinavya insan popiilasyonlari, Orta Avrupa Tung Caginda (M.O. 3200-M.0.
600) ve Iskandinavya Tun¢ Caginda (M.O. 1800-M.0O. 500) biiyiik kiiltiirel degisimler
gostermistir. Birgok farkli popiilasyon birbiriyle etkilesmis ve bu sebeple de birgok farkli
kiiltiir ve karma popiilasyon olusmustur. Bunun yani sira ¢ok sayida popiilasyon yer

degistirmesi de gozlemlenmistir.

Geg Tung Cagr sirasinda (M.O. 1.000-M.0. 500) Finlilerin Finlandiya’nin giineydogusuna
dogru yayilmalar1 sonucu, Saamiler Kuzey Iskandinavya’ya ¢ekilmeye baslamislardir ve

giiniimiizde de hala Iskandinavya’nin kuzeyinde yasamaktadirlar [38].

Bu doénemde Kuzey Almanya ile Iskandinavya’nin etkilesimi artmistir. Bu etkilesim,
Iskandinavya’ya Germen dillerinin yayilmasini baslatmis, Demir Cag1 ve Orta Cagda ise bu

yayilma iyice giiglenmistir [39].



2.2.1.4 1Iskandinavya Demir Cag, Viking donemi ve Orta Cag

Bu doénemler M.O. 500 ve M.S. 1000 yillarmi igeren zaman dilimine denk gelir ve
Iskandinavya’da birgok kralligin varlik gdstermeye basladig1 donemlerdir. Iskandinavlar ve
yeni olusmakta olan Viking kiiltiirli, sadece Avrupa’dan etkilenmekle kalmayip, yaptiklari
bircok saldiri, kolonizasyon ve ticaretle Avrupa’yr biyolojik ve kiltirel olarak

etkilemislerdir [23], [40]. Bu siiregte iskandinavlar 3 farkli rotada yayilmistir:

(1) Norveg’in kuzeyinden ve batisindan Atlantik adalar, Iskogya, irlanda ve Kuzey

Amerika’ya;
(2) Danimarka’nin batisindan Ingiltere, Irlanda ve Normandiya’ya;
(3) Isve¢’in dogu ve giineyinden orta Rusya ve Karadeniz’e kadar yayilmislardir.

Gittikleri yerlerde, 6zellikle de Rusya, Bizans, Ingiltere ve Fransa’da biiyiik izler
birakmaislar, ancak kendi kiiltiirleri de onlardan bir o kadar etkilenmistir. Bircok kaynaga
gore Vikinglerin sonunu getiren, Hiristiyan Avrupa’ya entegre olma siire¢leri olmustur [19],
[41], [42]. Bu kiiltiirel etkilesimlere genetik etkilesimler de siklikla eslik etmis, bu bolgelerde

Avrupa ve Iskandinavya karisim1 yeni nesillere aktarilmustir.



3. MATERYAL ve YONTEM

Bu boliimde; kullanilan veri setleri, 6zellikleri ve aDNA kullanilarak yapilan popiilasyon

genetigi analizleri asagida aciklanmaya calisilmistir.

3.1 Kullanilan Veri Setleri

Bu makalede Human Origins (HO) [30] ve Estonya Genom Projesi (EGDP) [43] olmak
tizere iki farkli veri seti, dizilenmig 15 modern Saami (Tambert vd., yayinlanmamis), 6
Viking (antik) [74] ve 34 Kuzeyli (Kuzey Iskandinavya’da antik yerlesim yerlerindeki

kazilardan) antik birey kullanilmistir.

3.1.1 Human Origins Veri Seti (HO)

Human Origins (HO) TNP (Tekli Niikleotid Polimorfizmi) (Ing. SNP, Single Nucleotide
Polymorphism) Array veri seti, 203 farkli popiilasyondan gelen 2.730 modern bireye ait
594.924 otozomal TNP bilgisini icermektedir. TNP Array, populasyon ici polimorfizmi
saptamak i¢in kullanilan bir DNA mikroarray yontemidir. Ayrica, varyant ¢agirma yontemi
(bkz. 3.3.3) ile Rusya, isve¢ ve Ukrayna’dan antik bireyler de bu veri setine daha dnce
Giilsah Kiling tarafindan eklenmistir [13], [30], [44], [45].

Bu veri seti, David Reich grubu tarafindan [30], [46] insan popiilasyonlarinin tarihi {izerine
yapilan  arastirmalarda  kullanilmak  {lizere  diretilmistir.  HO  veri  seti
http://genetics.med.harvard.edu/reichlab/Reich_Lab/Datasets_files/NearEastPublic.tar.gz

(Erisim tarihi: 08/05/2017) linki araciligi ile EIGENSTRAT formatinda indirilmis ve
EIGENSOFT programi [47], [48] ile PED/MAP (bkz. 3.3.1.1) veri formatina

doniistliriilmiistiir.

3.1.2 Estonya Genom Projesi Veri Seti (EGDP)

Estonya Genom Projesi (EGDP) TNP Array Veri Seti, 126 farkli popiilasyondan 402 modern
bireye ait 5.007.812 otozomal ve 157.487 X kromozomu TNP bilgisini icermektedir. Bu

tezde sadece otozomal TNP’ler kullanilmustir.

Bu veri seti, Pagani L. vd., 2016 makalesinde yayinlanmistir. EGDP wveri seti
http://evolbio.ut.ee/CGgenomes_VCF/EGDP_PaganiEtAI2016_Release Build37 PLINK.t
ar.gz (Erisim tarihi: 19/12/2017) linki araciligr ile PED/MAP (bkz. 3.3.1.1) veri formatinda

indirilmistir.
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http://genetics.med.harvard.edu/reichlab/Reich_Lab/Datasets_files/NearEastPublic.tar.gz
http://evolbio.ut.ee/CGgenomes_VCF/EGDP_PaganiEtAl2016_Release_Build37_PLINK.tar.gz
http://evolbio.ut.ee/CGgenomes_VCF/EGDP_PaganiEtAl2016_Release_Build37_PLINK.tar.gz

3.1.3 15 Modern Saami Ornekleri

Stockholm ve Uppsala Universiteleri antik DNA laboratuvarinda Kristiina Tambert
tarafindan TNP Array olarak Affymetrix mikrodizin platformunda iiretilmis 15 giiniimiiz
Saami bireyine ait bilgileri iceren bir veri setidir [13]. isve¢ Ulusal Genomiks Altyapisi (Ing.
National Genomics Infrastructure of Sweden) “Uppmax”dan Orta Dogu Teknik Universitesi
Biyoloji Boliimii Karsilagtirmali Evrimsel Biyoloji Laboratuvar1 sunucusuna transfer
edilmistir. Bu veri setindeki Saami ¢rnekleri giiniimiizde ren geyigi ¢obanligi yapmaktadir

ve Isvec’ten drneklenmistir.

3.1.4 Viking Ornekleri

Stockholm ve Uppsala Universiteleri’nin antik DNA laboratuvarlari tarafindan tiim genom
dizilemesi yapilmis, ge¢ Viking/erken Ortagag donemlerine ait, Stockholm yakinlarindaki
tarihi Sigtuna sehri ¢evresindeki Norrbotten bolgesinden elde edilmis antik 6rneklerdir [74]
Uppmax’dan Orta Dogu Teknik Universitesi Biyoloji Béliimii Karsilastirmali Evrimsel

Biyoloji Laboratuvari sunucusuna transfer edilmistir.

Cizelge 3.1: Kullanilan Viking 6rneklerinin genom kapsamlari.

Bireyler Genom kapsamlari (X)
Urm160 1.3
Urm035 0,26
gtm021 0,43
stg026 0,61
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Cizelge 3.1: (Devami) Kullanilan Viking 6rneklerinin genom kapsamlari.

Kal006 1,2

Kal009 0,19

3.1.5 Kuzey iskandinavya Kaz1 Yerleri ve Orneklerin Ozellikleri

Bu tezde, 6 farkli kaz1 yeri/mezarliktan elde edilmis 34 farkli Orta Cag bireyine ait antik
ornek incelenmistir. Bu kisimda, bu 6rneklerin arkeolojik ve genetik arka planindan kisaca

bahsedilecektir.

Cizelge 3.2: Kuzey Iskandinavya’dan 6 farkli antik popiilasyonun tarihlendirmeleri ve bu
tez icinde bu popiilasyonlardan kacar 6rnek kullanildigi.

Bolgeler Tarihlendirme (M.S) Birey sayisi
Rémbeck 400-550 3
Bjorned 900-1200 3
Rosta 1000-1100 2
Vivallen 1000-1200 2
Froson 1030-1050 8+3(kranium)

Westerhus

1100-1300
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Westerhus: Bu arkeolojik kazi alani, diger mezarliklara kiyasla daha geg¢ bir doneme aittir.
Orta Cagdan kalma erken donem Hiristiyan mezarliklart baglaminda, kilise ¢evresinde

bulunan bir mezarlik alanidir.

Froson: Westerhus’tan daha onceye ait, erken donem Hiristiyan mezarlig1 baglamindadir.
Heniiz, kilisenin sadece kuzeyinde kaz1 yapilmistir. Orneklerin hepsi, kadin ya da cocuktur.
Westerhus ve Froson orneklerinde yapilan, heniiz yayimlanmamis mitokondriyal DNA
haplotip bulma analizlerinde iki grubun da paylastifi mitokondriyal haplotipler
bulunmustur. Bu da Westerhus ve Froson arasinda bir bag olduguna isaret ediyor olabilir.

Westerhus, Froson’iin devami olabilir ya da bir popiilasyon yer degistirmesi olmus olabilir.

Vivallen: Bu bolgede ilk kazilar yapilirken bulunan mezarlarin, iskandinavya’nin farkli
bolgelerinde bulunan ayni zamana denk gelen mezarlardan farklilik gosterdigi gortilmiistiir
[49]. Mezarliklarda karsilasilan 6geler saman kiiltiiriinii andirmakta, Sliiler farkli sekilde
sarilmis (hus agaci dokiintiilerine sarilmis) bulunmakta ve mezar hediyeleri o tarihlerde daha
uzak yerlerde kullanilan hediyeleri andirmaktadir. ilk baslarda bu mezarlarin Isveg’in farkli
bir kolonisinden ticaret amagli buraya gelenlerin mezarlar1 oldugu diisiiniilse de, daha
sonralart Vivallen’in giiney Saami tarihinin ana mekanlarindan oldugu gosterilmistir [23].
Ayrica antropolojik veriler, akraba evliligine/ayni kabileden evlilige dair kanitlar sunmustur

[23]. Bu bolgede bulunan insan kalintilari iyi korunmamiglardir.

Bjorned: Bu bolge de Westerhus ve Froson gibi erken donem Hiristiyan mezarliklar

baglamindadir, fakat mezarlar diizenli olmayip daginik halde bulunmaktadir.

Iskandinavya erken dénem kralliklarmnin da zorlamasiyla, zaman igerisinde birgok Saami
popiilasyonunun Hiristiyanligr benimsedigi bilinmektedir. Bjorned bodlgesinden ¢ikarilan
insan kalintilarindan yapilan mitokondriyal DNA analizleri, bu degisimin ¢oktan beridir
yasanmis oldugunu gdstermistir [50]. Birgok Saami kadin, Saami olmayan Iskandinavyali
erkeklerle evlenerek, kendi ana yurtlarindan farkli bolgelere tasinsa da, kiiltiirlerini
beraberlerinde gotiirmislerdir [23], [49]. Bjorned mezarliklarinda gozlemlenen saman
izlerinin sebebi bu durum olabilir. Asimilasyon politikalarnin, kilisenin, ve Isveg

kralliklarmin etkileriyle Saamiler arasinda dil ve din degisimi ¢ok hizli olmustur [50].

13



Rosta: Isveg'in orta bélgesinde bulunan Jimtland bolgesinde yer alir. Iyi ddsenmis mezarlik
bir alana sahip olmakla birlikte yine samanizm izleri tagir. Kiiltiirel olarak Saami izleri

tagisalar da, genetik olarak Saamiler’e yakinliklarina dair heniiz bir bilgi bulunmamaktadir.

Rombeck: Isve¢’in kuzeyinde yer alan Medelpad bolgesinde bulunmaktadir. Bu kazi alan1
diger alanlarin hepsinden daha eski tarihe aittir. Mezarliklarda bulunan bireylerden yalnizca

erkekler esyalarla siislenmistir ve samanizm izleri tasimaktadir.

Westerhus

Froson @ anuha!o?notnro- .

Vivallen ST P

Rosta

Bjérned a @ Chaimny Varre
Rombeck o R ovepy CF

. Yurhoyy Oseni Ostrov
o658 ColBiCE

[N

Sekil 3.1: Kullanilan antik 6rneklerin lokasyonlari.
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Cizelge 3.3: Kuzey Iskandinavyali 34 antik 6rnegin genom kapsamlari.

Bolge

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Westerhus

Ornek

WESO011

WESO010

WESO012

WESO009

WESO013

WES014

WES008

WES002

WESO001

WESO007

WESO006

WESO005

WES003

15

Genom kapsami (X)

0,07

0,008

0,01

0,2

0,2

0,2

0,3

0,05

0,2

0,8

0,1

0,5

0,3



Cizelge 3.4: (Devami) Kuzey Iskandinavyali 34 antik 6rnegin genom kapsamlari.

Westerhus

Froson

Froson

Froson

Froson

Froson

Froson

Froson

Froson

Fréson cranium

Fréson cranium

Froson cranium

Vivallen

Vivallen

WES004

frs002

frs006

frs008

frs009

frs011

frs012

frs015

frs016

frc007

frc005

frc006

viv007

viv008

16

0,5

0,0902

0,2571

0,066021

0,140451

0,109112

0,268416

0,0947559

0,321718

0,55302

0,362625

0,282127

0,0252617

0,0102226



Cizelge 3.5: (Devami) Kuzey Iskandinavyali 34 antik 6rnegin genom kapsamlari.

Bjorned bjo009 0,117213
Bjorned bjo004 0,259187
Rdsta RST002 0,04
Rosta RSTO001 0,1
Rombéck RTPO05 0,2
Rombéck RTPOO1 0,2
Rombéck RTPO03 0,2
08
o & 2 E 2

Sekil 3.2: Kuzey Iskandinavyal antik rneklerin genom kapsam dagilimlar
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3.2 Kontaminasyon Testi ve aDNA’nin Otantikligi

Daha once de bahsedildigi tizere, aDNA kimi kontaminasyon riskleri igerir. Organizmanin
kendi tiirii disindaki tiirlerden gelen kontaminasyonlarin biiylik cogunlugu, aDNA dizisi
kendi tiirliniin genomuna hizalanirken ayristirilir. Fakat geriye kalan dizinin otantik, yani
gercekten antik 6rnegin DNA’s1 olup olmadigi 6nemli bir konudur. Bunu test etmenin birgok
yontemi vardir; ancak, bu kisimda bu yontemlerin yaygin sekilde kullanilanlarindan birisi

olan post-mortem degradasyon (PMD)’den bahsedilecektir.

3.2.1 aDNA’mn 3’ ve 5° Uclarin Mutasyon Sikhg1 Hesaplama

Green ve ¢alisma arkadaslarinin 2010 yil1 makalesinde , aDNA’nin bozulmasiyla 5’ ve 3’
uclarinda C->T ve G->A mutasyonlarin olustugunu gostermisler ve bunu bir otantiklik testi
olarak kullanmay1 6nermislerdir [2]. Bu metot, mutasyonlarin polimorfizm veya dizileme
hatast olup olmayacagini da hesaba katar. Genel bir kabul olarak eger mutasyon orani

%20’den biiyiikse, antik 6rnekten elde edilen DNA’nin otantik olduguna kanaat getirebiliriz.

Deaminasyon kaynakli mutasyonlarin sikligint hesaplamak i¢in “PMDtools” kullanilmistir
[13]. Her bir antik 6rnek icin, referans genomda G ve C olmasi beklenen pozisyonlardaki

mutasyonlar belirlenmistir. Bu tezde, sonuclar R kullanilarak ¢izilmistir.
3.3 Analizler
Bu boliimde antik 6rneklerin birbirleriyle, ve diger modern ve antik Orneklerle olan

iligkilerini anlamak {izere yapilan analizlerden s6z edilecektir.

3.3.1 Kullanilan Veri Seti Formatlari
3.3.1.1 PLINK PED/MAP ve BED/BIM/FAM Formati

PLINK f{icretsiz, agik kaynakli, tiim genom iliskilendirme analizlerinde kullanilan bir

platformdur [51]. Program, pek ¢ok genotip/fenotip veri analizi ger¢eklestirebilmektedir.

PED veri formatinin her satir1, veri setindeki bir 6érnege karsilik gelir ve ilk 6 slitununda
orneklere ait birey ismi, populasyon ismi, fenotip, cinsiyet, ve varsa anne ve baba bilgileri

bulunur. Geri kalan sttunlar TNP bilgisini igerir.

MAP veri formati, kromozom bilgisi ve denk gelen TNP pozisyonlarini igerir, ve PED veri

formatiyla entegre olarak isler.
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BED/BIM/FAM veri formati ise, PED/MAP veri formatinin sikistirilmis ikili versiyonudur.

3.3.1.2 BAM Veri Formati

BAM formati ikili bir formattir. Referans genoma hizalanmis okumalarin bilgilerini
saklamak icin kullamlir. Baz kalitesi (Ing. base quality), baz eslesme kalitesi (Ing. mapping
quality) ve baz okumalarinin referans genomda nereye hizalandigi bilgisi gibi dizi bilgilerini

icerir.

3.3.2 Veri Setlerini Birlestirme

Proje i¢in kullanilan veri setlerinden daha 6nce bahsedildi (bkz. 3.1). Human Origins(HO)
ve Estonian Genome Database Project(EGDP) veri setlerine ayrica dizilenmis 15 Saami

eklenerek daha genis 2 farkli veri seti olusturuldu.

Farkl1 veri setleri, dizilenirken kullanilan dbSNP ya da Affymetrix gibi farkli platformlara
bagl olarak farkli TNP tanimlama numaralari igerebilir. Oncelikle HO, EGDP veri setleri
ve 15 Saami i¢in kullanilmis farkli TNP tanimlama numaralari, birbirleriyle ortaklastirilmak

adina [kromozom numarasi:pozisyon numarasi] sekline getirildi.

HO, EGDP ve 15 Saami verisi PLINK PED/MAP formatindadir. Her iki biiylik veri setine
15 Saami ayr1 ayr1 plink --merge opsiyonuyla birlestirildi. HO + 15 Saami veri seti 1,024,086
TNP icermekte ve EGDP + 15 Saami veri seti 5,090,321 TNP igermektedir. EGDP ve 15
Saami daha ¢ok ortak TNP barindirmaktadirlar.

Ayrica HO +15 Saami ve EGDP+15 Saami birlestirilmis veri setlerine Vikingler and 34
Kuzeyli antik birey de eklenerek HO+15 Saami+Vikingler+Kuzeyliler ve EGDP + 15 Saami

+ Vikingler + Kuzeyliler veri setleri olusturulmustur.

3.3.3 Varyant Cagirma

Veri setlerine BAM veri formatindaki antik bireyleri eklemek igin varyant ¢agirma (Ing:
variant calling) asamasi gereklidir. Bu agama, referans genomla bireyler arasindaki niikleotid
farkliliklarint ortaya koyar. Bu analiz i¢in insan referans genomuna ve hangi TNP’lerin

cagirilacagina dair bir TNP listesi gerekmektedir.

Oncelikle Vikinglerden ve 34 Kuzeyli antik érnekten, popiilasyon genetigi analizlerinde

kullanilacak olan HO ve EGDP veri setlerindeki TNP pozisyonlari, “samtools” [52]
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“mpileup” opsiyonu kullanilarak ¢cagrildi. aDNA, modern DNA’dan ¢ok daha diisiik kalitede
oldugundan (ing. quality) ve diisiik kapsamli (Ing. coverage) diploid olmayan bir sekilde
dizilenebildiginden; modern DNA ile karsilastirilabilirligini arttirabilmek i¢in genomlardaki
heterozigot pozisyonlar kendi python kodumuz kullanilarak, rastgele bir allelin segilmesiyle
haplodize edildi. Veriler “phred=30" segenegi ile filtrelenerek baz kalitesi 30’dan biiyiik

olanlar secildi.

Daha once de bahsedildigi iizere, aDNA’nin bir 6zelligi de zamanla Sitozin’den Timin’e
tranzisyon mutasyonlar1 biriktirmesidir. Oliim sonras1 bozulmanin analizleri etkilememesi
adina, veri setlerinden tiim tranzisyon (C <> T ya da G < A ) pozisyonlart ¢ikarilip,
analizlere sadece transversiyon pozisyonlarla devam edildi. Tranzisyon pozisyonlar, eksik
baz (Ing.missing base) olarak kodlandi. Bu yontem daha 6nce de bircok makalede

kullanilmastir. [2], [29].

Varyant ¢agirma islemi sonucunda her bir antik 6rnek icin PED/MAP formatinda dosyalar
olusturuldu. Yakalanan TNP’lerin sayisinin antik 6rnegin kapsamina bagli olmasi nedeniyle,
her antik Ornekte farkli sayida TNP elde etmek beklenen bir durumdur. Analizlerin bu
boliimiiniin son kisminda, her antik drnegin isminin i¢inde yazdig: bir dosya olusturularak
plink “--merge-list” opsiyonuyla antik 6rnekler ana veri setine eklendi. HO + 15 Saami ve

EGDP + 15 Saami veri setleri i¢in bu islem ayr1 ayr1 gerceklestirildi.

3.3.4 Temel Bilesenler Analizi (TBA)

TBA, bir matematiksel boyut indirgeme yontemidir. Biiyiik bir veri setindeki degiskenleri,
yine bu veri setindeki bilgileri barindiracak sekilde, ancak daha kiigiik ve daha anlasilabilir
degiskenlere indirgemekte kullanilir. PC1 (Principal Component 1), yani birinci temel
bilesen, degiskenleri en iyi agiklamak suretiyle, verilen 6rnek kadar boyutta eigen vektorleri
olusturur. Bu yontem, bir¢ok 6rnek arasindaki varyasyonu Ozetleyip gorsellestirerek, ¢ok
boyutlu veri tiretilen bir¢ok biyolojik caligmada veri kalite kontrolii ve drnekler arasindaki
cesitliligi anlamak amaci ile kullanilir. TBA, verilerin orijinal ¢esitliligini koruyarak verileri
en yiliksek veri cesitliligine sahip olan iliskisiz, ortogonal boyutlara (bilesenlere)

sikistirmanin bir yoludur [53], [54].

Pozisyon ve TNP bilgilerini kullanarak, ikiser ikiser bireyler arasinda verilen birey sayisi

kadar boyutta eigen vektorleri olusturulur ve daha sonra iki farkli boyut (genelde PC1 ve

20



PC2) kullanilarak bir grafik ¢izilir. Popiilasyonlarin birlikte kiimelenmesi esas alinarak,

genetik yakinliklarina dair yorum yapilabilir.

aDNA calismalarinda TBA, genellikle antik 6rneklerin genetik yapilarini giiniimiiz insan
popiilasyonlari ile karsilastirmak i¢in kullanilir. Bu tezde EIGENSOFT paketinin smartpca
programi [47] kullanilarak eigen vektorler olusturulmustur. Hesaplama, oncelikle veri
setindeki modern 6rnekler kullanilarak yapilmis; antik ornekler ve veri setlerine daha
sonradan eklenen 15 modern Saami teknik etkiyi en aza indirgemek i¢in bu hesaplamanin

Uzerine yansitilmistir (projection). TBA analizi, her iki veri seti i¢in de ayr1 ayr1 yapilmstir.
1) HO + 15 Saami + 6 Viking (antik) + 34 Kuzeyli (antik)

Toplamda HO veri seti igerisinden 7, 6 Viking ve 34 Kuzeyli antik birey ile 15 Saami bireyi
ve HO icerisinden 40 farkli Avrupa, Iskandinavya ve Rusya popiilasyonlarindan bireyler
PCA i¢in kullanilmistir. Eigen vektér hesaplamasi sadece modern popiilasyonlar
kullanilarak yapilmistir. Antik bireyler ve veri setine daha sonradan eklenen Saami bireyleri

PC1 ve PC2 izerine smartpca’in “Isqproject: YES” opsiyonu kullanilarak yansitilmistir.
2) EGDP + 15 Saami + 6 Viking (antik) + 34 Kuzeyli (antik)

Toplamda 6 Viking ve 34 Kuzeyli antik birey ile 15 Saami bireyi ve EGDP igerisinden 35
farkl1 Avrupa, Iskandinavya ve Rusya popiilasyonlarma ait bireyler PCA igin kullanilmistir.
Eigen vektor hesaplamasi sadece modern popiilasyonlar kullanilarak yapilmistir. Antik
bireyler ve veri setine daha sonradan eklenen Saami bireyleri PC1 ve PC2 (zerine

smartpca’in “Isqproject: YES” opsiyonu kullanilarak yansitilmistir.

3.3.5 D-istatistigi

D-istatistigi testi, modern insanlarin Neandertal atasallig1 igerip igermedigini test etmek icin
ilk olarak [2] makalesinde kullanilmistir. Daha sonraki bir¢ok ¢alisma ise bu metodu farkl

sekillerde gelistirmis ve kullanmistir [5], [55].

D-istatistigi D(Z,Y,X;W) seklinde gosterilir. Z dis grubu temsil etmek iizere Z,Y, X ve W, ,
dort farkli popiilasyon olsun. Sekil 3.2°de gosterildigi iizere, “BABA” durumu, Z ve Y
popiilasyonlarinin allellerinin ayn1 olmadig1 durumda, Z ve X popiilasyonlarinin alellerinin

ayni1 ve W ve Y popiilasyonlarinin alellerinin ayni oldugu durumdur. “ABBA” durumu ise,
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Z ve Y popiilasyonlarmin allellerinin ayni olmadigi durumda, X ve Y popiilasyonlarin

allellerinin ayn1 ve Z ve W popiilasyonlarinin allellerinin ayni oldugu durumdur.

W X Y Z
B o B A
A t B A

Sekil 3.3: D-istatistigi agaci.

D skoru, Sekil 3.2°deki isaretlemeler baz alinarak su formiile gore hesaplanir;
> (P(BABA — ABBA)/P(BABA + ABBA))

D skorunun 0’dan sapma miktarina gore, test edilen popiilasyon/bireyin diger iki
poplilasyondan/bireyden hangisiyle arasinda digerine gére daha fazla gen akisi oldugunu

gosterir. D-istatistigi sonuglarinin nasil yorumlandigini bir 6rnekle agiklamak gerekirse;

D(Z,Y,X;W) istatistigi pozitif (6rnegin 0.6) ise W, X’e gore Y ile daha fazla alel
paylasiyordur. D(Z,X;W,Y) istatistigi negatif (6rnegin -0.6) ise X, W’ya gore Y ile daha
fazla alel paylasiyordur.

Sonuglar1 yorumlarken dnemli olan bir diger konu ise istatistik sonucunun ne kadar anlaml
oldugunu gosteren Z-skorudur. Z-skorlar1 ortalamadan standart sapma ile ifade edilir. Bu Z-

skorlar1 ortalama 0 ve standart sapma 1 olan bir dagilima sahiptir.
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Bu tezde D-istatistigi hesaplamak ic¢in “AdmixTools” programinin “qpDstat” opsiyonu
kullanilmigtir [46]. Program icerisinde D skoru icin Standart hata, weighted block jackknife
[56] diye adlandirilan bir yontemle hesaplanir. Jackknife, ¢ok kisitlayict dagitim
varsayimlari yapmadan, oncelikle yanlilik ve tahminlerin varyansinin hesaplanmasini
amaglayan 0zel bir yeniden ornekleme yontemidir. Standart hatalarin sayisi, normal
dagilima sahip Z-skorunu olusturur. Z-skoru eger 2’den biiyiik veya esitse hesaplanan D-

istatistigi sonucu anlamlidir; bu deger p degeri olarak 0,5’¢ denk gelir.

Bu tezde EGDP veri seti icerisinde Kongo Pigmeleri dis grup olmak iizere, Iskandinavya
popiilasyonlarindan Isvegli ve Saamiler’in Viking ve Kuzeyli antik bireylerden hangileriyle
goreceli olarak daha fazla alel paylastigina bakildi. Bu analizin yapilma amaci, antik
orneklerin EGDP veri setindeki gilinliimiiz insanlarindan hangileriyle goreceli olarak daha
cok alel paylastigini ve dolayisiyla aralarindaki gen akigina bakmaktir. D-istatistigi semalari

su sekilde olusturuldu;
D(Kongo Pigmeleri,isvegli/Saami;Kuzeyli/Viking,Kuzeyli,Viking)

3.3.6 Model-Tabanh Kiimeleme Analizi: ADMIXTURE

ADMIXTURE, atasalligin (Ing. ancestry), otozomal TNP genotip veri setleri kullanilarak,
model tabanli bir kiimeleme yontemiyle tahmin edilmesine yonelik bir programdir [57].
Analiz, genom ¢apinda veri kullanilarak yapilir. Yontem, Markov Zincir Monte Carlo
(MCMC) olabilirlik (Ing. likelihood) hesaplamasini baz alarak veri seti igerisindeki her bir
birey icin atasallik bilesenlerini hesaplar. ADMIXTURE veri setindeki bireylerin

birbirleriyle akraba olmadigini varsayar.

Kullanilacak olan veri setinin, PLINK BED/BIM/FAM formatinda olmasi gerekir. Analizin
sonucunda, Q matrisi diye adlandirilan bir matris igerisinde, atasallik tahmin katsayilar1 elde
edilir. Analize baglamadan 6nce hangi K’da (atasallik bileseni sayis1) yiiriitmek gerektigine
karar vermek iy1 olabilecegi gibi birden ¢ok K’da ve birden ¢ok sayida analizi yiirtitmek

teknik etkileri en aza indirmeye yardimci olur.

ADMIXTURE analizi icin de TBA’de anlatildig1 iizere hesaplama sadece veri setleri
igerisindeki, analiz icin kullanilacak modern bireyler iizerinden yapilip antik bireyler ve
sonradan eklenen 15 Saami, modern bireylerle yapilan analizin lizerine yansitilmistir [58].

Oncelikle kullanilacak olan modern bireylerin ve antik bireylerin i¢inde bulundugu tiim veri
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setinde PLINK --"indep-pairwise” 200 25 0.4 opsiyonuyla bir baglant1 dengesizligi (Ing.
linkage disequilibrium,LD) filtresi uygulanmistir [51], [58]. ADMIXTURE analizini
yiiriitmek i¢in hangi K’nin en uygun oldugunu anlamak i¢in, 2’den 10’a kadar her K igin “-
-cv” opsiyonu kullanilarak ¢apraz gegerlilik olgiitii (ing. cross-validation) hesaplanmuistir.
Bu olgiit K=7’de en optimal oldugu icin analize atasallik bileseni 7 alinarak devam
edilmistir. Modern bireyler PLINK “--keep” opsiyonuyla ayrilarak ve gerekmesi durumunda
bir kere daha LD filtresi uygulanarak K=7"de 1 kez ADMIXTURE analizi yiirtitiilmiistir.
Modern bireyler icin ikinci kere baglanti dengesizligi filtresi yapilmasi durumunda, elenen
TNP’ler tim veri setinden c¢ikarilmistir. Analiz bittikten sonra, gereken veri tipi
transformasyonlar1 saglanarak (PLINK formatindan EIGENSOFT formatina) antik
bireylerin atasallik katsayilari, modern bireylerin katsayilar1 kullanilarak hesaplanmistir. Bu
analizin sonuglari R kullanilarak gorsellestirilmistir. EGDP veri setine 34 Kuzeyli antik
birey, Vikingler ve 15 Saami bireyinin birlestirilmesi ile olusturulmus veri seti igin, 5,6,7 ve
8 atasallik bileseni kat sayilar1 kullanilarak hesaplama yapilmistir. Hesaplama modern
bireylerle yapilip, sonradan eklen antik bireyler ve 15 Saami bireyi bu hesaplamaya

yansitilmistir. Sonuglar pong [59] kullanilarak ¢izilmistir.
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4. SONUCLAR

Bu kisimda Antik bireylerin modern bireylerle iligkilerini test ettigimiz analizlerin

sonuglarindan bahsedilecektir.

4.1 34 Antik Kuzeyli Ornegin 3’ ve 5’ Uclarinda Mutasyon frekansi

Daha 6nce 3.2.1’de aDNA’nin otantikligini test etme yontemlerinden biri olan, 6liim
sonrast DNA’nin 3’ ve 5’ u¢larinda olusan G-> T ve C->A mutasyonlarinin frekansini
6lcmek oldugundan bahsedildi. Sekil 4.1°de her bir antik 6rnek i¢in hesaplanan G->T ve
C->A mutasyon frekanslar1 verilmistir. Ornek olarak tiim popiilasyonlarindan sadece
RSTO001, RTP0O03, viv007, WES001, bjo001, frc005 ve frs006 bireylerine ait sonuclar
gosterilmistir. Mavi ¢izgi, referans genomun 5’ ucundan baslayarak, C olan pozisyonlarin
T okunma sikligini; kirmizi ¢izgi ise, referans genomun 3’ ucundan baglayarak, A okunma

sikligin1 géstermektedir.
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Sekil 4.1: 6 Kuzey Iskandinavyali antik popiilasyondan érnek olarak segilen 6 bireyin

DNA’larinin, 5° ve 3’ uglarindaki C->T ve G->A mutasyonlarinin siklig1.
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Sekil 4.2: (Devami1) 6 Kuzey iskandinavyali antik popiilasyondan &rnek olarak segilen 6
bireyin DNA’larinin, 5° ve 3’ uglarindaki C->T ve G->A mutasyonlarinin siklig1.

4.2 Temel Bilesenler Analizi Sonuc¢lari

Bu kisimda daha 6nce 2.3.3 ‘de bahsedildigi lizere gerceklestirilmis temel bilesenler

analizi sonuclarindan bahsedilecektir.
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4.2.1 EGDP Veri Seti
4.2.1.1 EGDP + 34 Kuzeyli

Temel Bilesenler Analizi(TBA), EGDP veri setine 34 Kuzeyli bireyden varyant ¢cagirma
islemi sonucunda olusan EGDP + 34 Kuzeyli antik birey veri seti kullanilarak
gerceklestirildi. Sekil 4.2’de EGDP veri setindeki tim modern bireyler ile 34 Kuzeyli antik
birey kullanilarak ¢izilmis TBA grafigidir. Gratik TBA sonucu olusan ilk iki eigen vektor
kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir birey olmak iizere, grafik gostergesinde her bir
sekil ve rengin hangi popiilasyona karsilik geldigi gosterilmektedir. Daha biiyiik olan
sekiller 34 Kuzeyli antik bireye karsilik gelmektedir. Bu grafikle EGDP veri setindeki
poplilasyonlarin, TBA grafiginde nasil konumlandigini 6grenmis ve Kuzeyli antik
orneklerin daha ¢ok hangi popiilasyonlara yakin olduguna gérmiis olduk. Ayrica Kuzeyli
antik bireyler birbirlerine yakin durmaktadirlar; yani birbirlerine genetik agidan yakin
oldugunun sinyalini gérmiis olduk. Coziiniirliigiin artmas1 ve genetik farkliliklarin daha iyi
goriilebilmesi adina, bir sonraki asamaya Kuzeyli antik 6rneklerin yakin oldugu modern

popiilasyonlar kullanilarak devam edilecektir.
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Sekil 4.3: EGDP veri seti icerisindeki tim modern bireyler ve 34 Kuzeyli antik bireyin
TBA sonugclari. Grafik ilk iki bilesen kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir bireyi ifade
etmektedir. Grafik gostergesinde, her bir popiilasyona karsilik gelen renk ve sekil
verilmistir.
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4.2.1.2 EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli

Bu birlesmis veri seti kullanilarak iki sekilde TBA hesaplamas yapilmustir. ilk 6nce
hesaplama tim EGDP veri setindeki modern bireyler kullanilarak yapilmustir. Ikinci
kisimda ise hesaplama, alakasiz olabilecek uzakdogu popiilasyonlar1 gibi popiilasyonlarin
etkisini yok etmek i¢in, sadece Kuzeyli 6rneklerin yakinligini test ettigimiz

popiilasyonlarla yapilmistir.

1) TBA hesaplamasi, EGDP veri setindeki tiim modern bireyler kullanilarak yapilmustir.
Sekil 3.3’deki grafige Sekil 3.2°deki grafik baz alinarak, yalnizca Kuzeyli antik bireylerle
yakin olan modern bireyler yansitilmistir. Ayrica Sekil6’daki grafige, 6 Viking, 34 Kuzeyli
antik birey ve EGDP veri setine sonradan birlestirilen 15 Saami bireyi de yansitilmigtir. 15
Saami bireyi, EGDP veri seti igerisindeki diger Saami, Udmurtlar ve Mariler bireyleriyle
birlikte kiimelenmistir. Udmurtlar ve Mariler Rusya’nin Volga-Ural bdlgesinde

yasamaktadirlar ve Fin-Ugor dil ailesine ait diller konugsmaktadirlar.

Tiim Kuzeyli ve Viking bireyleri TMA grafiginde birlikte kiimelenmislerdir. Bu da
hepsinin birbirlerine genetik yakinligi bulundugunu géstermektedir. isve¢, Danimarka,
Ukrayna, Moldova, Estonya ve Macaristan bireyleri, antik 6rneklerin sag kisminda
kiimelenmistir. Rusya, Mordvin, Vepsiya ve Karelya bireyleri ise, antik drneklerin {ist
kisminda kiimelenmistir. Bu yakin kiimelenen popiilasyonlarla da, antik bireylerin iligki
icinde oldugunu soyleyebiliriz. Antik bireylerden viv007 ve frs002, diger antik 6rneklerden
daha uzakta bulunmaktadir ve Saami bireylerin kiimelenmis oldugu sol iist bolgeye dogru

bir egilim gostermektedir.
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Sekil 4.4: EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin iginde bulundugu
birlestirilmis veri seti kullanilarak olusturulan TBA grafigi. Grafik ilk iki bilesen
kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir bireye karsilik gelmektedir. Gratik gostergesinde,
her bir rengin ve seklin karsilik geldigi poptilasyon verilmistir. TBA hesaplamasi EGDP
veri seti igerisindeki tiim modern bireyler kullanilarak yapilmistir. Antik bireyler ve 15

Saami grafige yansitilmistir.
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3) TBA hesaplamasi sadece Kuzeyli antik bireylerin yakinligini test etmek istedigimiz
popiilasyonlarla ve 1. kisimda bahsedildigi tizere grafige yansitma islemi
yapilmustir. Sekil7’deki grafikten ¢ok daha farkli bir grafik elde edilmemistir (bkz.
Sekil8). Sadece 15 Saami bireyi ve EGDP veri setindeki Saami bireyleri
birbirlerinden biraz uzaklagsmislardir. viv007 ve frs002 bireylerinin Saamiler’in

kiimelendigi bolgeye egilimleri hala gozlemlenmektedir.
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Sekil 4.5: EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin i¢inde bulundugu
birlestirilmis veri seti kullanilarak olusturulan TBA grafigi. Grafik ilk iki bilesen
kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir bireye karsilik gelmektedir. Grafik gostergesinde,
her bir rengin ve seklin karsilik geldigi popiilasyon verilmistir. TBA hesaplamasi, EGDP
veri seti icerisindeki sadece grafikte gosterilen modern popiilasyonlar kullanilarak
yapilmistir. Antik bireyler ve 15 Saami grafige yansitilmistir.
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4.2.2 HO Veri Seti
4.2.2.1 HO + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli

Temel Bilesenler Analizi(TBA), HO ve 15 Saami birlestirilmis veri setine, varyant ¢agirma
islemi sonucunda eklenmis 6 Viking ve 34 Kuzeyli antik bireyin bulundugu birlestirilmis
veri seti kullanilarak gergeklestirildi. Sekil 4.5, HO veri setindeki tim modern bireyler ile 6
Viking ve 34 Kuzeyli antik birey kullanilarak ¢izilmis TBA grafigidir. Grafik TBA sonucu
olusan ilk iki eigen vektor kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir birey olmak iizere,
grafik gostergesinde her bir sekil ve rengin hangi popiilasyona karsilik geldigi
gosterilmektedir. Daha biiyiik olan sekiller 6 Viking ve 34 Kuzeyli antik bireye karsilik
gelmektedir.

34



-0.04

1 1 1 1
. ®
i : L i I=
EASRIEREEEREE =
5 GPEEETYRIIREE :
= ,
SElsssscauzs -3
<|§EFiiiEEEEEEe:
5 Sﬁ?ggf; 18
B2 53 & o
ii§§§§4 '
z §
s
B FRApasSREHEE 42
JEEEL R L <
S|e £ ax:‘;fq'°z o
c|spgaks EEEELS :
}gé=3.§;‘§§§§§5§§2 S
2| I} % o U
B398 Gpaacegd *
§§ am535§=3=9a c
i o
(]
| . 19
. « ﬂ 0 .D e 9 o
wm 2 :
!J-: o® Y *I i o
= a 2 n E‘ _O_
e (=}
™
= 13
o
Q
1 1 1 L (=}
0 — 0 o o) -
- o o = o
Q o S Q o
L]
@ 2 J0143A uabia =

Sekil 4.6: HO + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin i¢inde bulundugu
birlestirilmis veri seti kullanilarak olusturulan TBA grafigi. Grafik ilk iki bilesen
kullanilarak ¢izilmistir. Her bir nokta bir bireye karsilik gelmektedir. Grafik gostergesinde,
her bir rengin ve seklin karsilik geldigi popiilasyon verilmistir. TBA hesaplamasi, HO veri
seti icerisindeki sadece grafikte gosterilen modern popiilasyonlar kullanilarak yapilmistir.
Antik bireyler ve 15 Saami grafige yansitilmistir.
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4.3 D-istatistigi sonuclar

D-istatistigi modern Isvegli ve Saamiler ile Viking ve Kuzeylilerin iliskisini anlamak igin
3.3.5’de anlatildig iizere, sadece EGDP veri seti kullanilarak gerceklestirildi. Kongo-
Pigmeleri dis grup olarak kullanilmistir. Ug farkli kombinasyonda D-istatistigi
yiriitiilmiistir; bu kisimda bu sonuglardan bahsedilecektir. Verilen grafiklerde (sekil
hepsi), test edilen popiilasyon, solda olan popiilasyona gore sagda olan popiilasyonu tercih
etmistir. Kesik kesik mavi ¢izgiler(Z<0) D-istatistigi sonucunun anlamsiz oldugunu ifade
ederken, kesik kesik kirmizi ¢izgiler(Z>=0) D-istatistigi sonucunun anlamli oldugunu ifade

etmektedir.

4.3.1 EGDP Veri Seti icerisindeki modern Isvecliler’in Viking ve Kuzeyliler ile
Mliskisi
Modern isvegliler’in antik Rdmbeck popiilasyonu haricinde diger popiilasyonlara kesin bir
sekilde egilimi bulunmamaktadir. Sadece Froson-cranium orneklerine karst Rombeck’i
se¢melerinin D-istatistigi sonucu anlamsizdir fakat, diger popiilasyonlara gére Rombeck’i
secmelerinin D-istatistigi sonucu anlamlidir. Yine de Isvegliler’in Vivallen ve Froson
popiilasyonlari haricinde, digerlerine kars1 Rombeck’i segmesinin D-istatistigi sonucu
0’dan ¢ok fazla bir sapma gostermemektedir. Ayrica, Isvegliler, hi¢bir kosulda
kraniyumdan DNA izolasyonu gerceklestirilmemis Froson popiilasyonunu tercih
etmemektedir. Sonug olarak modern Isveg popiilasyonunun, Vivallen ve Froson

populasyonlarina gore Rombeck populasyonuna daha yakin oldugu sonucunu ¢ikarilabilir.
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Sekil 4.7:EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin birlestirilmesiyle
olusturulmus veri seti kullanilarak hesaplanmig D-istatistigi sonuglari. Grafikte sadece
modern Isvegliler’in antik bireylerle olan karsilastirmalar1 verilmistir. Kirmiz1 ¢izgi Z>=2,
mavi ¢izgi ise Z<2’ yi simgelemektedir. Modern Isvegliler sagdaki antik popiilasyonlara
gore, soldaki antik popiilasyonlar: segmistir.

4.3.2 EGDP Veri Seti icerisindeki Modern Saamiler’in Viking ve Kuzeyliler ile
Miskisi
EGDP veri seti i¢erisindeki modern Saamiler’in de, modern Isvecliler gibi Rémbeck
populasyonuna yakinligi bulunmaktadir. Yine ayni sekilde, hi¢bir kosulda kraniyumdan
DNA izolasyonu gerceklestirilmemis Froson popiilasyonunu tercih etmemektedirler.
Vivallen’i ise, sadece Froson’e kars1 anlamli bir D-istatistigi sonucu ile segmektedirler.
Genel olarak D-istatistigi sonuglar1 0°’dan ¢ok fazla sapma gostermemektedir. Sonug
olarak, EGDP veri seti icerisindeki modern Saami poptilasyonunun, herhangi bir antik

popiilasyon arasinda se¢im yapamadigini sOylenebilir.
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Sekil 4.8: EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin birlestirilmesiyle

olusturulmus veri seti kullanilarak hesaplanmig D-istatistigi sonuclari. Grafikte sadece

EGDP veri seti i¢erisindeki modern Saamiler’in antik bireylerle olan karsilagtirmalari

verilmistir. Kirmizi ¢izgi Z>=2, mavi ¢izgi ise Z<2’ yi simgelemektedir. Modern Saamiler

sagdaki antik popiilasyonlara gore, soldaki antik popiilasyonlar1 segmistir.

4.3.3 15 Saami Veri Seti Icerisindeki Modern Saamiler’in Viking ve Kuzeyliler ile
Mliskisi

Bu D-istatistigi kombinasyonunda ¢ok fazla anlamli sonu¢ bulunmamaktadir ve D-

istatistik sonuglar1 0’dan ¢ok fazla sapma gostermemektedirler. Sadece modern

Saamiler’in, Froson’e kars1 Vivallenler’i tercih ettigini soyleyebiliriz. Diger antik drnekler
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arasinda ise kesin bir karar1 yoktur.
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Sekil 4.9: EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli antik bireyin birlestirilmesiyle
olusturulmus veri seti kullanilarak hesaplanmis D-istatistigi sonuglar1. Grafikte sadece veri
setine sonradan eklenmis 15 Saami popiilasyonunun antik populasyonlarla olan
karsilastirmalar1 verilmistir. Kirmizi ¢izgi Z>=2, mavi ¢izgi ise Z<2’yi simgelemektedir.
Modern Saamiler sagdaki antik popiilasyonlara gore, soldaki antik popiilasyonlari
segmistir.

4.4 ADMIXTURE Analizi Sonuglar:

Bu bolimde EGDP ve HO veri setleri kullanilarak yapilan ADMIXTURE analizi
sonuglarindan bahsedilecektir. Analiz, 3.3.6’da bahsedildigi lizere yapilmistir. Sekil 4.10°da
sol kisminda veri setleri igerisindeki modern bireylerle yapilan analiz sonuglart verilmistir.

Sag kisminda ise, modern bireylerle hesaplanan atasallik bilesenleri antik bireyler ve 15
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Saami bireyinde nasil goriildiigi verilmistir. Bu sekilde antik bireylerin, giiniimiiz

popiilasyonlarindan hangilerine ait atasallik bilesenleri icerdigini gérmiis oluyoruz.

4.4.1 EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli

Kuzeyli antik bireyler ve Vikingler birbirlerine benzer atasallik bilesenleri icermektedir.
Sekil 4.9°da kullanilan K=7 ve K=8 atasallik bilesenleri i¢in ¢izilen grafikler incelendiginde,
Isveg’ten 6rneklenen 15 Saami bireyinin, Finlandiya’dan 6rneklenen ve EGDP veri seti
igcerisinde bulunan Saami bireylerinden daha fazla atasallik bileseni i¢erdigi goriilmektedir.
Kuzeyli antik 6rneklerde yiiksek oranlarda Dogu Asya ve Kafkasya katkisi goriiliirken,
Saami popiilasyonlarinda, antik bireylerde goriilmeyen Bati Sibirya katkisinin yiiksek

oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.10: EGDP + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli birlestirilmis veri seti kullanilarak
yapilmis ADMIXTURE analizi sonucu. 5, 6, 7 ve 8 atasallik bileseni kat sayilari igin
cizilmis grafikler verilmistir. Her bir meta popiilasyon farkli renklendirilmistir. Grafik
renkleri ise, kullanilan atasallik bileseni katsayisina gore hesaplanmig atasallik
bilesenleridir. Antik bireyler ve 15 saami bireyi, modernlerle yapilmis hesaplamaya
yansitilmiglardir.
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4.4.2 HO + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli

15 Saami bireyi, Tung ve Demir Cag Rusya 6rnekleriyle Dogu Asya (kirmizi) atasal bileseni
paylasmaktadir. 15 Saami bireyi, Vikingler, Kuzeyli antik bireyler, Mezolitik,Neolitik, Tun¢
ve Demir Cag Rusya ve Isve¢ orneklerinden daha az Kafkas (acik yesil) bileseni
icermektedir. Tiim antik Ornekler ve 15 Saami bireyi, Kuzey Avrupa bileseni (turkuaz)

icermektedir.
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Sekil 4.11: HO + 15 Saami + 6 Viking + 34 Kuzeyli birlestirilmis veri seti kullanilarak
yapilmis ADMIXTURE analizi sonucu. Ust kisim, modern bireyler kullanilarak yapilmis
analiz sonucudur. Sag kisim, modern bireylerin atasallik bilesenlerinin, antik bireylerde ve
15 Saami bireyinde yansimasidir. Her renk, K=7 kullanilarak hesaplanmis atasallik
bilesenidir.
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5. TARTISMA

Tarih boyunca farkli popiilasyonlar birbirleriyle genetik ve/veya kiltlirel olarak
etkilesmislerdir. Bu etkilesimlere cografi kosullar ¢ok biiyiik oranda katki saglamis ya da
engel olmustur. Ornegin Himalayalar, Giiney ve Dogu Asya popiilasyonlar: arasinda keskin
bir genetik engel teskil etmistir [60]. Avrupa popiilasyonlar1 da, genetik olarak gorece
homojen bir yapiya sahip olsa da, cografi mesafenin artmasina baglh olarak birbirlerinden
genetik olarak farklilasmaktadirlar [61], [62]. Yine de, cografi olarak birbirlerinden uzak
poplilasyonlarin, genetik ya da kiiltiirel olarak birbirlerine yakin olduklari durumlar da sik
goriilmektedir. Bu durum genelde gogler sayesinde olusmaktadir. Mesela, iskandinavya’ya
ilk yerlesim, Mezolitik Cag baslarinda Bati Avrupa popiilasyonlarinin Gliney
Iskandinavya’ya go¢ etmeleriyle olmustur [18], [30], daha sonra da Erken Tun¢ Cag’inda
Giineybat1 Rusya’dan Iskandinavya’ya gocler olmustur [44], [45]. Bu gocler, buralardaki
popiilasyonlarin, onceleri birbirinden farkli olsada, glinimiize dogru genetik olarak

yakinlasmasina neden olmustur.

Cografi engeller, ¢ok biiyiik oranda popiilasyonlar aras1 gen akisini etkilemektedir. Fakat
cografi olarak birbirlerine yakin olan popiilasyonlar arasinda her zaman gen akisi
gozlemlenmemektedir. Bu duruma sosyal bariyerler sebep olmaktadir. Avrupa’da ilk
Neolitik popiilasyonlar homojen bir genetik yapiya sahipken, ayni g¢evrede birlikte
yasadiklar1 avci-toplayicilarla genetik olarak farkli olmalari bir sosyal bariyer 6rnegidir [63].
Modern Saami popiilasyonlari da, modern Iskandinavya ve Avrupa popiilasyonlarmdan
genetik olarak farklilik gostermektedir [26], [64]. Saamilerin tarihine bakinca, kendi iglerine
kapal1 bir toplumsal yapiya sahip olmalari, diger Iskandinavya popiilasyonlartyla evlilik

yapmamalari, bu genetik ayrima neden olmus olabilir[23].

5.1 Sonugclarin Ozeti ve insanhk Tarihi Acisindan Anlam

Afrika insan popiilasyonlarinin gen havuzu, Afrika disindaki insan popiilasyonlarinin gen
havuzundan ¢ok daha fazla c¢esitlilige sahiptir. Bunun sebebi, insanlarin Afrika’dan ¢ikip,
diinyanin geri kalanina go¢ ederken, Afrika insan popiilasyonu g¢esitliliginin bir alt
kiimesinin diinyaya yayilmis olmasidir [65]. Yani Afrika disindaki insan popiilasyonlari,
gecmislerinde kurucu etkisine maruz kalmiglaridir. Bu sebepledir ki, insan populasyon

genetik calismalarinda, popiilasyonlar arasinda goriilen farklar, kiiciik farklardir.
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Bu tezde, modern Saamilerin, Avrupa ve diger Iskandinavya popiilasyonlarindan ayr1 olarak
ve birbirlerine yakin kiimelenmelerinden dolay1, genetik olarak farkli olduklar1 sonucunu
cikarabiliriz (Sekil 4.3, Sekil 4.4, Sekil 4.5). Ayrica daha 6nce rapor edildigi tizere,
Saamiler’in Rusya popiilasyonlarma yakinligi da gozlemlenmistir [64]. Daha 06nce,
Rusya’nin Volga-Ural bolgesi iizerinden Avrupa’nin kuzeydogusuna gelmis oldugu 6ne
siiriilen Asya katkisini, Kuzey Iskandinavya’dan 6rneklenen modern Saamilerde de gormiis

bulunmaktay1z (Sekil 4.9) [66].

Avrupa Mezolitik Cag’da, insanlarin Iskandinavya’ya goglerinin iki rota halinde oldugu
gosterilmistir (b6lUm 2.2.1.1). Bu rotalardan biri olan, Bati Avrupa’dan Atlantik kiyilari
boyunca gelen Ahrensburgian popilasyonunun, Saamiler’in atasi olabilecegi 06ne
siiriilmiistiir[24]. Fakat, bu tezin bir sonucu olarak, Isve¢’ten érneklenen 15 modern Saami
bireyinin ve Finlandiya’dan 6rnekleren EGDP veri seti igerisindeki Saami bireylerinin, bariz
bir Bat1 Sibirya katkisi icerdigini sdyleyebiliriz. Bu aDNA ¢aligsmasi, Bat1 Avrupa’dan gelen
Ahrensburgian popiilasyonunun Saamiler’in atas1 olabilecegi tezini desteklememektedir. En
azindan, modern Saamilerin tek atas1 olmadigi da sdylenebilir. Ozellikle ADMIXTURE
analizinde, modern Saamilerin, antik Isvecliler’dense, antik Rusya popiilasyonlarina
benzerlik gostermesi ve modern Bat1 Avrupalilar’dansa, modern Rusya popiilasyonlarina

benzerlikleri, bunu gostermektedir (Sekil 4.9, Sekil 4.10).

Iskandinavya tarihi boyunca, Saamiler Finlandiya, Norvec ve Isve¢’de farkli yerlesimler
kurmuglardir ve zaman igerisinde ayrilmis popiilasyonlarin, kendi iglerine doniik
kiiltiirlerinin etkisiyle farklilagsmasi olasi bir durumdur [23], [25], [26]. Bu sebeple de, bu
tezde kullanilan Isvecten Orneklenen 15 Saami ile EGDP veri seti icerisindeki
Finlandiya’dan 6rneklenen Saamiler arasinda fark gériiyor olmamiz miimkiindiir (Sekil 4.4,

Sekil 4.5, Sekil 4.9, Sekil 4.10).

Bu tezin bir diger sonucu, Iskandinavya Mezolitik Cag’dan Orta Cag’a gdzlemledigimiz
popiilasyon devamliligidir. Mezolitik, Neolitik, Tung Cag’1 ve Demir Cag’1 Isvecli antik
orneklerinin, ADMIXTURE analizinde Viking ve 34 Kuzeyli antik ile ayni atasal bilesenlere
sahip olmas1 bunu géstermektedir (Sekil 4.10). ilgingtir ki, daha 6nceki calismalar Mezolitik
Isvecli ve Neolitik Isvecli drneklerinin birbirinden genetik olarak farkli goziikmiistiir [58],
[67]. Tung Cag’indan itibaren Iskandinavya popiilasyonlarmin kendi aralarinda ve diger
Avrupa popiilasyonlariyla iligkilerinin, ticarete bagli olarak arttigi bilinmektedir [40].

Gordiiglimiiz popiilasyon devamliliginin Demir Cag’indan itibaren olmasi beklenebilir,
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fakat oncesi i¢in sonuglarimiz 6nceki ¢aligmalarla tutarli degildir. Mezolitik ve Neolitik
Iskandinavyali avci-toplayicilarin, Isvecli Saamiler’e benzemiyor olusunu, Orta Cag
Kuzeyli antik érnekleri ve Vikingler icin de gézlemledik (Sekil 4.10). Fakat Mezolitik ve
Neolitik Iskandinavyali avci-toplayicilar Rusya popiilasyonlarindan genetik olarak uzak
dururken, Kuzeyli antik 6rnekler ve Vikingler tam tersi bir durum s6z konusudur. Burada
yine Tun¢ Cag’1 sonrasi, Iskandinavya’ya Rusya iizerinden bir go¢ olmus olabileceginin

etkilerini gérmekteyiz.

Yapilan tiim analizlerde birbirlerine ayn1 zaman diliminde ve cografi olarak da ¢ok yakin
yerlesim yerlerinde yasamis Kuzeyli antik 6rneklerin, birbirlerine genetik olarak da yakin
oldugunu gostermis bulunmaktayiz. Ozellikle, antik Saami yerleskesi olarak bilinen
Vivallen popiilasyonunun, Saami kiiltiirii tasisa da izole bir popiilasyon olmadigini
sOyleyebiliriz. Antik Kuzeyli yerlesim yerlerinden en eskisi olan Rombeckler, analizlerde
diger Kuzeyli orneklerden ayrilmasa da, modern Isvecliler’in D-istatistigi sonucunda
Rombecklere egilimi diger antik 6rneklere olan egiliminden daha fazladir. Diger analizlerde
Rombeckler’e 6zgii bir farklilik gormememiz, bu durumu yorumlamay1 zorlagtirmaktadir.
Tarih itibariyle, belki de RGmbeckler, Volga-Ural karisimindan ¢ok fazla etkilenmemis [66]
ve bu sebeple modern Isvegliler, D-istatistigi sonuglarinda Rombeckler’i daha ¢ok tercih

etmektedir.

Gilinlimiiz Avrupa popiilasyonlarinin ana ii¢ atasal popiilasyon katkis1 igerdigi gosterilmistir.
Bunlar Avrupali Mezolitik avci-toplayicilar, ilk Neolitik Avrupa popiilasyonlar1 ve Neolitik
sonrast Karadeniz popiilasyonlaridir[30], [45], [63]. Saamileri, Finlandiyalilar1 ve Ruslari da
iceren Kuzeydogu Avrupa poplilasyonlar1 ise, sadece bu ii¢ atasal popiilasyonun karigimi ile
aciklanmakta yetersiz kalmaktadir. Bu popiilasyonlarda fazladan Dogu Asya ve Sibirya
katkis1 gozlemlenmektedir. Bu katkinin giiniimiizden 4.000 y1l 6nce, Dogu Asyadan kuzeye
olan gocler sonucu oldugu ileri siiriilmiistiir [68]. Bu katkiyr biz de, modern Saami
orneklerinde gozlemlemekteyiz fakat modern Isvecli orneklerinde ve antik Kuzeyli
orneklerde daha az gozlemlemekteyiz. Finlandiyalilar’da da ¢ok karisik atasallik bileseni
goriiyor olmamiz, Dogu Asya’dan bu katkinin Iskandinavya’nmn tiim popiilasyonlarimi
olmasa da Oncelikli olarak kuzeyde yerlesim gosteren Saami popiilasyonu gibi
popiilasyonlar1 etkilemis olmasina isaret ediyor olabilir. Saamiler’in, Demir Cag’inda
Iskandinavya’nin giineyine go¢ etmeleri de Finlandiyalilar’1 etkilemis olabilir [68]. Kuzeyli

antik orneklerde ise, Dogu Asya katkisindansa, Orta Sibirya katkis1 daha baskin olarak
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goriilmektedir. iskandinavya’ya, Asya’dan birden fazla go¢ oldugunu varsayarsak, ilk gelen
poplilasyonlarin etkisiyle, sonradan gelen popiilasyonlarin etkisini farkli atasal bilesenler

olarak goruyor olabiliriz [44], [45], [63].

Bu tezde ayrica, Kuzeyli antik ornekler ile Vikingler’in iligkisi de test edilmistir ve
birbirlerinden genetik olarak ayrilmadigi gosterilmistir. Onceki ¢alismalarda, Vikinglerin,
modern Iskandinavyalilar’a ve modern Kuzey Avrupalilar’a genetik olarak benzedigi
gosterilmistir [69]. Vikinglerin ticaret ve kolonilesme amaciyla Avrupa’ya ve Rusya’ya
yaptiklar1 seferler buna sebep olmustur. Ayrica, Iskandinavya’nin hristiyanlasmas: da
Vikingler’in Avrupa’y: istilalart ile baslamigtir [70], [71]. Kuzeyli antik Ornekler ile
Vikingler arasinda fark gormememiz, Iskandinavya’da Orta Cag’da bir popUlasyon
devamliligina isaret etmektedir. Fakat, Vikingler ve antik Kuzeyli drneklerin, modern
Isvecliler’e 6zel olarak benzedigini sdyleyemiyoruz. Modern Isve¢ popiilasyonlarinin
homojen yapiya sahip olmamasi da fark goriiyor olmamiza sebep olabilir. Orta ve Gliney
Isve¢ en homojen yapiya sahipken, Kuzey Isvec heterojen bir yapiya sahiptir [72]. Ayrica
tarih boyunca, Iskandinavya’nin kuzeyine diger kisimlarindan daha fazla gocler yasanmustir.
Aym popiilasyonlar olsa da Iskandinavya’nin farkli bélgelerinden ornekler, genetik
calismalarda farkli sonuglara sebep veriyor olabilir [73]. Bu tezde, gorilen sonuglar da bu

durumla agiklanabilir.

Bu tezde, M.S. 1100-1200 yillarma tarihlenen antik Saami yerleskesi olarak bilinen
Vivallen’den elde edilen insan Orneklerinin, modern Saamiler ile genetik yakinligi
olmadigin1 gérmekteyiz. Bu durum Kuzey iskandinavya’dan elde edilen diger antik drnekler
icin de gegerlidir. Yakin zamanda, 1600-1800 yillar1 arasinda Saami yerleskesi olarak
bilinen “Chalmny Varre” bolgesinden (Sekil 3.1) insan drneklerini inceleyen bir makale,
antik ornekler ile giinlimiiz Finlandiya’da yasayan Saami popiilasyonu arasinda giicli
genetik yakinlik bulmustur [68]. Ayrica, M.S. 400-500 (iskandinavya Demir Cag) yillari
arasinda tarihlenen, giiniimiizde Saamilerin yasadig1 bir bolgeden elde edilen antik drnekler
ile modern Saami popiilasyonu arasinda da yakin genetik iliski bulmuslardir [68]. Bu
makalede kullanilan &rnekler, Iskandinavya’nin giineyinde yer almaktadir. Bu durum,
Iskandinavya’nin sadece kuzeyinde degil, giineyinde de baskin Saami kiiltiirii varligma
isaret etmektedir. Kullandiklar1 antik 6rneklerde, Sibirya atasallik bileseninin yakin zamana
ait oldugunu da bildirmektedirler. Tarihte Saamilerin, agirlikli olarak Iskandinavya’nin

kuzeyinde yasamis olmalari, bu tezin sonucglarini celigkili bir duruma sokmaktadir.
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Makalede, antik Orneklerde Sibirya atasallik bileseninin yakin zamana ait oldugunu da
bildirmektedirler. Bu makalede kullanilan, antik Saami yerleskesi 6rnekleri, makalede
kullanilan antik Saami yerleskesi 6rneklerinden 500-600 yil kadar 6nce yasamislaridir. Bu
tezde kullanilan Vivallen oOrneklerinin, modern Saamiler’e genetik  yakinlik
gostermemelerinin sebebi, ¢evre poplilasyonlarla etkilesimlerinin, makalede kullanilan
“Chalmny Varre” Orneklerinden daha fazla olmasi olabilir ve Dogu Asya’dan
Iskandinavya’ya olan gdg, cografi sebeplerle dncelikli olarak iskandinavya’nin kuzeyini de
etkilemis olabilir. Ayrica makalede, tezde kullanilan modern Kuzey Iskandinavya modern
Saami orneklerinin aksine, Finlandiya’dan 6rneklenen Saami bireyi kullanilmigtir. Tezde
kullanilan veriler, bu makalede kullanilan veriler yayimlandigindan, birlestirilerek daha genis
bir anlayisa sahip olmak miinkiin. Hatta bdylece, Iskandinavya Mezolitik Cag’dan itibaren,

neredeyse ginimize kadar demografik tarihi belirlememiz mimkin olabilir.

Kuzeyli antik 6rnekler genel olarak Dogu Asya ve Giiney Kafkasya atasallik bilesenleri ile
aciklanabilmektedir. Finlandiya’dan (EGDP veri seti Saami popiilasyonu) ve Isveg’ten
orneklenen (15 Saami popilasyonu) Saami popiilasyonlari, antik Kuzeyli 6rneklerde
bulunmayan, Bati Sibirya katkisi icermektedir (Sekil 4.9). Bu sebeple, bu tezin net bir
sonucu olarak, Kuzeyli antik popiilasyonlarm higbirinin, Kuzey Iskandinavya’dan
orneklenen moden Saami populasyonunun dogrudan atasi olmadigi sdylenebilir. Bir bakima,
Kuzey Iskandinavya’da Orta Cag’dan giiniimiize bir kiiltiirel siireklilik olsada, genetik
surekliligin olmadigidir. Saami kiiltiirii, Iskandinavya’ya insan yerlesimi baslamisken
olusmaya baslamis ve giiniimiize kadar gelmistir. Fakat, Iskandinavya’ya olan birgok farkli

gdc Saamiler’i de etkilemis ve gen havuzlarinin degismesine sebep olmus olabilir.

5.2 Yapilmasi On Gériilen Cahsmalar

Sonu¢ olarak, antik Kuzeyli bireylerin modern Saamiler’in dogrudan atast olmadigini
sOylesek de, antik bireylerin kimisi (frs002,viv007), digerlerinden bazi analizlerde genetik
olarak kismen farkli davranmaktadir. Birey bazinda yapilacak olan D-istatistigi ile bu
sonuglarin ne kadar tutarli olduguna bakilmalidir. frs002 6rnegi 6zelinde, Froson erken
donem hiristiyan mezarlig1 olsa da, kazi yerinde Saami kiiltiiriindeki ay1 gdmme ritiieli ile
iliskili olabilecek ay1 kafatasi ve kemikleri de bulunmustur[23]. Kuzey iskandinavya antik
yerleskeleri kismen birbirlerinden kiiltiirel olarak ayrisirken, genetik  olarak

ayrismamaktadirlar.
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ADMIXTURE analizinin, tek bir kere K=7"de yiiriitiilmiis olmasi atasal bilesenleri ayirmada
yetersiz kalmasina neden olmustur. Bu analizin farkli atasallik bilesenleri kullanilarak
tekrarlanmas1 gerekmektedir. Bu ayrica daha oOnceki sonucglarla daha net kiyaslama

yapmamiza yardimci olacaktir [43].
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