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Ozet

Adli biyolojik delillerden elde edilen DNA analizi olayla iliskili
failin belirlenmesinde giiclii kanitlar saglamaktadir. Kisa ardigik
tekrar bolgelerindeki (STR) tekrar sayisinin kisiler arast farklilik
gbstermesi ve bu bélgedelerdeki mutasyon oraninin az olmasi
donérin kimliklendirilmesinde STR’leri genetik markir olarak
tercih edilir hale getirmistir. Fakat adli biyolojik materyaldeki
DNA miktarinin ¢ok dusiik olmasi ya da DNA’nin analize izin
vermeyecek derecede bozulmasi, adli genetik yontemlerde
stklikla ~ kullantlan  kisa  ardisitk  tekrar  bolgelerinin
belirlenememesine neden olabilir. Stipheli bir durumda, STR
profili ile bir eslesme olmadiginda, numunenin dondrinin
belirlenmesine yardimci olabilecek herhangi bir bilgi cok degerli
olacaktir. Bu nedenle adli genetikte, analizi gli¢ olan biyolojik
Orneklerin ait oldugu kimligin teshis edilmesinde, adli DNA
fenotipleme ile donériin yasi, sa¢ ve goz rengi gibi fiziksel
gbrinimi hakkinda ek bilgilerin ¢ikarilmasinda, ayrica vicut
stvist ve doku tipi tayini icin mRNA ve miRNA analizlerini
iceren, genetik ve epigenetik alanda yeni giincel molekiler
metodlar gelismeye baslamistir. Bu derlemede, STR’lerin ve
diger markirlarin  analizine buytk Olgide masif paralel
dizilemenin (massivelly parallel sequencing, MPS) uygulanmasi,
birden fazla kisiye ait genetik materyal iceren karisim DNA
profillerinin yorumlanmasindaki gelismeler, viicut sivilarinin
tanimlanmasi icin RNA profillerinin belirlenmesi ve metilasyon
profillerinin incelenmesi gibi epigenetik yontemlerin de dahil
edilmesiyle ilgili fenotipin belirlenmesinde, analiz potansiyelinin
en ist seviyeye cikarilmasi icin bu alandaki son gelismeler
gbzden gegcirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Adli genetik; DNA; molekiiler genetik.

Giris

Yaklasitk otuz bes yil Once biyolojik delillerden
DNA analizinin bir ceza davasinda ilk kez
kullanilmasi  adli tip arastirmalarinda  devrim
niteligi tasimaktadir (1). Tarihgesine baktigimizda
adli genetik analizler ilk olarak, yiksek molekiiler
agirlikli  DNA'nin - restriksiyon par¢ca  uzunluk
polimorfizmlerine (RFLP'ler) dayanan protein
temelli tekniklerden gelistirilmistir. Daha sonra
polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile genetik

Abstract

DNA analysis obtained from forensic biological evidence
provides strong evidence in identifying the perpetrator
associated with the incident. The interindividual difference in
the number of repeats in short tandem repeat (STR) regions and
the low mutation rate in these regions have made STRs
preferred as genetic markers for donor identification. However,
if the amount of DNA in the forensic biological material is too
low or the DNA is corrupted to such an extent that it does not
allow analysis, the short tandem repeat regions, which are
frequently used in forensic genetic methods, cannot be
determined. In the case of doubt, when there is no match to the
STR profile, any information that can assist in identifying the
sample's donor would be invaluable. Therefore, in the forensic
genetics, in the diagnosis of the identity of biological samples
that are difficult to analyze, determining the additional
information about the physical appearence of the donor such
as age, hair and eyes colours with forensic DNA phenotyping,
also such as body fluid and tissue type determination with
mRNA and miRNA analyses, new current molecular methods
have started to develop in the genetic and epigenetic field. In
this review, for analysis of STRs and other markers we review
recent advances in this field to maximize the analysis potential
in identifying the phenotype of interest, largely through the
application  of massive  parallel  sequencing  (MPS),
developments in the interpretation of mixture DNA profiles
containing genetic material of more than one person, RNA
profiling for body fluid identification, and inclusion of
epigenetic methods such as examination of methylation profiles.

Keywords: Forensic genetics; DNA; molecular genetics.

tanimlamada altin standart haline gelen kisa
tandem tekrar (short tandem repeat, STR)
dizilerinin amplifikasyonu RFLP analizinin yerine
geemistir (2). STR tipleme kitlerine dahil edilen
lokuslardaki artigla DNA veri tabanlarinda siipheli
ile eslesen STR profilleri sorusturma i¢in giicld
kanitlar saglamaktadir. Fakat profil
eslesmediginde, biyolojik delildeki DNA miktar1
yetersiz oldugunda yada DNA analiz edilemeyecek
derecede bozuldugunda, STR profillemesi sinirlt
hale gelebilir (1). Ceza adaleti sisteminde her ne
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kadar yeni teknik ve teknolojinin uygulamaya
girmesi yavas olsa da, analizi gi¢ biyolojik
orneklerin degerlendirilmesinde yeni metodolojiler
gelistirilmekte ve son yillarda adli genomik alanda
hizli genislemeler g6rilmektedir.

Masif Paralel Dizileme (MPS)

Genel Sanger dizileme ve erken pyro dizileme
yontemlerinden sonra gelistirilen,  yeni nesil
dizileme (NGS) teknolojileri olarak adlandirilan
MPS teknolojileri, bir seferde milyonlarca dizi
okuma yetenekleriyle biyolojik bilimlerde ¢igir
acmustir - (3). MSP  tim genomun yilksek
verimlilikte dizilenmesini saglamis olsa da adli
uygulamalar ~ daha  hedefe  yoneliktir  ve
amplikonlarin MPS'sinden 6nce bir dizi hedef
isaret¢inin ilk PCR amplifikasyonunu igerir (4).
Illumina sentez yoluyla dizileme
ThermoFishet'in yart iletken tabanli IonTorrent
dizileme yéntemi olarak MPS'nin adli uygulamalar
icin  kullanilan iki ana teknoloji platformu
bulunmaktadir (5). Bu yontemlerde kullanilacak
ilgili belirtecleri hedefleyen adli kullanim i¢in
dogrulanmis kitler mevcuttur. Bir seferde c¢ok
saytda farkli belirte¢ tipini hedefleme yetenegi,
MPS yontemlerinin temel avantajlarindan biridir,
bu sekilde ayrim gliciinii arttirir ve adli 6rneklerde
genellikle sinitlh olan DNA'nin analizine imkan
verir (6). STR bolgelerindeki varyantlar dabhil,
hedeflenen isaretleyicilerdeki ntkleotit dizisi
varyasyonunu belirlemesi MPS’nin  6nemli bir
Ustunligidir. Bu, kapiler elektroforez uzunluguna
dayali tipleme kullanilarak ayirt edilemeyecek
alellerin ayirt edilmesine izin verir ve bu karisik
profillerin yorumlanmasi icin avantaj saglar (7).
Ayrica, STR profilleme ile kargilastirildiginda daha
kisa amplikonlarin  bir neticesi olarak, az
miktardaki ve bozulmus DNA 6rnekleri i¢in sonug
almamizi saglar (1). Vaka calismalarinda heniiz
yaygin olarak uygulanmamis olsa da, RNA dizilimi,
epigenetik, adli DNA fenotiplemesi gibi adli
analizin diger alanlarinda daha genis uygulamalarla
bu teknolojilerin  adli tip  toplulugu icin
vazgecilmez araglar haline gelmesi olasidur.

ve

DNA Karisimlarini Yorumlama

Birden fazla kisiye ait olan karistm DNA
profillerinin ~ yorumlanmasi, sadece profilde
bulunan potansiyel alel sayis1 nedeniyle degil, ayni
zamanda bu tir profillerin  genellikle alel
birakma/kaybetme ve heterozigot dengesizlik gibi
karmagsik  Ozelliklerle disik  seviyeli olmasi
nedeniyle tek kaynakli profillerden c¢ok daha
karmagsiktir  (1). Alinan numuneler genelde
kompleks numunelerdir ve ¢ok sayida kisiye ait

Ornek igerir. Karigtk profillerin - bu  artan
karmagikligl, giderek daha karmasik “karisim
yorumlama”  yOntemlerini  gerektirmistir.  Bir

bireyin bir karisima potansiyel katki yapan kisi
olarak hari¢ tutulup tutulamayacagi, bir karisima
katkitda ~ bulunanlarin ~ en  olast  genotip
kombinasyonlarini tahmin eden olabilirlik orani
yontemlerinin kullanimina kadar degisen nispeten
basit yontemlerden uzaklagilmistir. Bu, dogrulama
ve ampirik verilerden modellenen, alel kaybetme
ve  kazanma  olasiliklarint  igeren,  olasilik
cercevelerini  kullanan  “karisim  yorumlama”
yontemlerinin gelistirilmesine yol ac¢mistir (8).
Olasiliksal genotipleme yéntemlerini uygulayan
yazilim paketleri olduk¢a karmasiktir. Bazilar
kullanicr tarafindan verilen subjektif kararlardan,
bazilar1 da yoOntemlerin dogasinda bulunan
degiskenlikten dolay1, olasiliksal genotipleme
yontemlerinin sonucundaki varyasyon hakkinda
endiseleri dile getirilmistir. Baz:1 tlkeler, olasiliksal
genotipleme  yOntemlerinin  mahkemede kabul
edilebilirligi ve yontemlerin toplumda genel kabul
gbrip gérmedigi konusunda kapsamli tartismalar
gerceklestirdiler, ancak bu yoéntemlerin diinya
capindaki adli laboratuvarlarda yaygin olarak
uygulanmasi, bunlarin kabul oldugunu gosteriyor
(9). Bu yontemler ayni zamanda, uzunluga gore
ayirt  edilemeyen  aleller  arasindaki  dizi
farkliliklarinin =~ tanimlanmasinda  daha  fazla
karmagikligt ortaya c¢ikarabilen MPS verilerinin
yorumlanmasi icin de 6nemli vaatler
saglamaktadir.

Viicut Sivilarinin Tanimlanmasi

Spesifik bir viicut sivisinin varhiginin belirlemesi,
ozellikle bir DNA profilinin belitli bir biyolojik
kaynaga baglanabilecegi anlamina geliyorsa, bir
olayla ilgili faaliyetler hakkinda ¢ok 6nemli bilgiler
saglayarak bir aragtirma icin son derece degerli
olabilir. Su anda tanimlamak icin kullanilan tim
varsayimsal/dogrulayict testler bazi (ancak timu
degil, 6rnegin vajinal materyal, menstriel kan)
viicut srvilarinin, duyarlibk ve 6zgiillik eksikligi
gibi bazi sinirlamalart vardir (10). Bu durum, vicut
stvist lekelerinde RNA analizine ilgi duymaya yol
acmistir, 6zellikle verilen RNA, DNA ile birlikte
ekstrakte edilebilir ve viicut stvisi testinin yani sira
bir DNA profilinin paralel iretimine izin verir
(11). RNA profili kullanilarak vicut sivilarinin
tanimlanmast, ¢ogu hiicre tipinde DNA igeriginin
ayni olmasina ragmen, RNA'nin hiicre tipine ve
islevine bagli olarak farkliik gosterdigi ilkesine
dayanir. RNA dretimi bu nedenle dokuya 6zgidiir,
Oyle ki her viicut sivist belirli bir gen ekspresyon
modeline sahiptir. Bir numunede dokuya 6zgu
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RNA tirlerinin varligi bu nedenle belirli viicut
stvilarinin varligini gésterebilir (12). Bu alandaki
aragtirmalar, farkli sekilde ifade edilen RNA'lar
icin buyiik Olcekli ekranlara ve ardindan bireysel
veya az sayida belirteci hedef alan PCR tabanli
incelemelerin gelistirilmesine odaklanmistir. Bu
tahlillerin ¢ogu, uyumluluk avantajina sahip olan
ters transkripsiyon u¢ noktast (RT-PCR) veya
kantitatif gercek zamanli (RT-qPCR) PCR kullanir
(13). Adli laboratuvarlardaki mevcut teknolojilerle
birlikte, giderek artan calismalar dokuya 6zgu
RNA'larin tanimlanmast ve analizi icin MPS'nin
giiciinii kullantyor. {lk testler, viicut stvisina 6zgii
haberci RNA (mRNA) isaretcilerini tanimlamaya
ve ikincisi 6zellikle viicut stvisi olan tek veya ¢oklu
stvist  tdrlerinin - varligini  g6steren
multiplekslerin gelistirilmesine odaklanmistir (1).
Bu uygulamalar karisik numuneleri analiz ederken
faydalidir. Bununla birlikte, mRNA'larin
bozunmaya  karst  duyarliigi, bunlarin  adli
orneklere uygulanmasini sinirlamistir ve mRNA
analizleri  ayrica duyarliik  ve  6zgullikteki
varyasyonlar ve yorumlama zorluklart dahil olmak
tzere sinirlamalardan muzdariptir (14). Daha yakin
zamanlarda, viicut sivisi tanimlamasi icin alternatif
belirtecler olarak mikro RNA'lara (miRNA'lar)
odaklanilmistir (15). Bozunma veya susturma i¢in
mRNA'lar1 hedefleyen bu duzenleyici RNA'larin
¢ogu, aynt zamanda dokuya Ozgl ekspresyon
gbsteritler ve daha kiiglik boyutlart ve bir hiicreye
dahil edilmelerinin bir sonucu olarak mRNA'ya

vucut

kiyasla artan stabilite avantajina  sahiptirler.
MiRNA  tabanlt testler, &zellikle yorumlama
acisindan  mRNA  tabanli  testler ile ayni

zotluklardan muzdarip olsa da, miRNA'lar vicut
stvist belirtecleri olarak biiylik potansiyele sahiptir
(16-17). Farkli viicut sivilarini acik bir sekilde
tanimlamak i¢in en iyi miRNA setlerini belirlemek
icin daha fazla calisma ve elde edilen testlerin
ayrintilt dogrulamasi, adli tip camiasina vicut
stvilarinin  tanimlanmast igin  glvenilir bir test
verebilir (15). Mikro RNA belirtecleri, viicut sivist
lekelerinin ¢6kelme sliresinin ve Olim sonrasi
araligin tahmin edilmesi de dahil olmak tzere diger
adli uygulamalar icin de umut vaat etmektedir (18).

Adli DNA Fenotiplemesi
Stupheli bir durumda, STR profili ile bir eslesme

olmadiginda, numunenin dono6riinun
belirlenmesine yardimci olabilecek herhangi bir
bilgi ¢cok degerli olacaktir. Bu durum, DNA'dan,
disaridan goriilebilen 6zellikleri (externally visible
characteristics: EVC'ler) tahmin eden testlerin
gelistirilmesine yol acmistir. Elde edilen veriler,
istihbarat saglayabilir ve sorusturmalara yol agarak

potansiyel stipheli havuzunu daraltir (19). Bireyin
gbrinlsini tahmin etme yetenegi, kayip sahis
vakalarinda ve afet kurbanlarinin belirlenmesinde
de faydalidir. Daha yaygin olarak, adli DNA
fenotiplemesinin (FDP: Forensic DNA
Phenotype), EVCllerin tahminini, biyo-cografi
atalarin  ¢itkarimini epigenetik  belirtecler
kullanilarak yas tahminini kapsadigt kabul edilir
(20). FDP teknikleri, genom ¢apinda iliskilendirme
calismalart yoluyla belirli 6zelliklerle istatistiksel
olarak iliskili SNP'leri tanimlayan onlarca yillik
arastirmalardan gelistirilmistir (21). Bu verilerle,
PCR multiplekslerinde yazilabilen ve ilgilenilen
EVC'leri  yuksek dogrulukla tahmin eden
istatistiksel modeller kullanilarak analiz edilebilen
kicik SNP setleri tanimlanmistir. Bunlarin en
gelismis ve basarili olani, insan pigmentasyon
6zelliklerinin -~ tahmini  ile  ilgilidir.  Insan
pigmentasyon Ozelliklerinin tahmini i¢in bir dizi
test sistemi gelistirilmistir. Adli olarak dogrulanmis
IrisPlex, HIrisPlex ve HirisPlex-S testleri, sirastyla
6, 24 ve 41 SNP'vi analiz ederek gbz, sa¢ ve ten
rengi tahmininde kullanilmaktadir (1). Genomiks
Konsorsiyumu aracilifiyla gorilebilir  nitelikler
olan VISAGE, arastirmalar sirasinda elde edilen
DNA'dan bir bireyin gérinimi, yast ve atalari
hakkinda istihbarat bilgilerinin  saglanmasina
yonelik  olarak c¢alismak tlzere 2017 yilinda
kurulmus, AB tarafindan finanse edilen ortak bir
arastirma  programudir  (http://  www.visage-
h2020.eu). Konsorsiyum ayrica, bir¢cok ilkede su
anda herhangi bir 6zel mevzuata tabi olmayan, adli
amacli DNA'dan EVC’lerin tahminini cevreleyen
karmagik yasal, dizenleyici ve etik konulara da
odaklanmaktadir (22). VISAGE arastirmacilart ve
digerleri, kas rengi, boy, ciller ve bronzlasma gibi
cilt 6zellikleri ve diger sacla ilgili fenotipler, sag
sekli ve yasa baglt sa¢ koyulasmasi gibi dahil olmak
tzere diger EVC’leri tahmin etmek icin sistemlerin
gelistirilmesinde  ilerleme  kaydetmeye devam
ediyor (23).

ve

Epigenetik ve DNA Metilasyon Analizleri

Genomdaki DNA bazlarinin dizisi icinde kodlanan
bilgilere ek olarak, DNA molekdlii, niikleotidlerin
ve kromatin ile ilgili proteinlerin kimyasal
modifikasyonlari biciminde ek bir bilgi katmani
tasir (24). Genis anlamda epigenetik degisiklikler
olarak tanimlanan bu modifikasyonlar, gen
ekspresyon modellerini degistirir. Cesitli
mekanizmalar yoluyla ve kanser gibi hastaliklarla
iligkili epigenetik hatalarla birlikte temel hticresel
stureclerin  diizenlenmesinde bir roli  oldugu
gosterilmistir  (25). Insan genomundaki sitozin
kalintilarinin 5” pozisyonuna bir metil grubunun (-
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CH3) eklenmesi, ozellikle sitozin-guanin
diniikleotidlerinde (CpG bélgeleri olarak bilinir)
bulunanlar, en  ¢ok  c¢aligitlan  epigenetik
modifikasyonlardan biridir ve gézlemler yasa ve
doku tiplerine gbre farkli metilasyon paternleri,
DNA metilasyon analizinin adli uygulamalarina ilgi
duymaya yol a¢mustir (26). DNA metilasyon
analizi, monozigotik ikizlerin ayrimi ve sigara i¢me
durumunun belirlenmesi dahil olmak tizere bir dizi
baska adli uygulamaya sahip olsa da, bu alandaki
arastirmalar  bir DNA numunesi dondérinin
yasinin tahmin edilmesine ve viicut sivilart ve diger
adli olarak ilgili biyolojik numuneler icin doku
tipinin belirlenmesine odaklanmistir (27-28). DNA
metilasyonu hiicre farklilasmasinda ¢ok 6nemli bir
rol oynar, 6yle ki CpG bolgeleri farkli dokularda
farkli sekilde metillenir (25). Bu dokuya 6zgullik,
bir dizi teknoloji kullanilarak metilasyona dayali
tahlillerin gelistirilmesi i¢in basariyla kullanilmistir
(29). Cok sayida calisma, kan, meni, tiakirik,
vajinal materyal ve menstriiel kan dahil olmak
tzere adli olarak ilgili doku tiplerinin tanimlanmasi
icin epigenetik belirtecler tanimlamistir, bunlardan
bazilart digerlerinden daha 6nemli zorluklar ortaya
citkarmaktadir (29). RNA yerine DNA analizinden
doku tipini tanimlamanin Snemli bir faydasi, her
iki bilgi tipinin de ayn: molekillden geldigi goz
o6ntne alindiginda, bunun bir STR profili ile
karsilik gelen doku tipi arasinda bir baglant:
saglayabilmesidir  (2). Bir DNA 6rneginden
bilinmeyen bir bireyin kronolojik yasini tahmin
etme yetenegi, 6zellikle cogu yasa gbre degisebilen
EVC’lerin tahmini ile birlikte arastirmacilara son
derece yararli istihbarat saglayabilir (30). Baz
yazarlar, metilasyon seviyesinin korele oldugu
CpG bolgelerini  belirlemistir. Pyrosequencing,
SNaPshot kimyasini kullanan tek tabanli uzatma
ve EpiTyper (6rn. Evrensel yasa bagl belirteglerin,
coklu dokularda yast tahmin etmek icin modeller
gelistirme acisindan Onemli faydalart olacaktr,
ancak en yiksek yas tahmin dogrulugu dokuya
6zgli modellerde gorilmustir (29,31). Bunlar,
tukirik ve meni gibi diger dokular tGzerinde bazi
calismalarla esas olarak tam kana odaklanmistir
(32) Simdi, Onceki teknolojilerin ¢ogullama
sinirlamalarinin Gstesinden gelen ve tek bir yiksek
hassasiyetli tahlilde ¢oklu CpG bélgelerinin
analizine izin veren, yas tahmini icin bir dizi MPS
tabanli hedefli metilasyon analizi de gelistirilmistir
(33).

Genetik Soyagaci

Adli DNA veritabanlarinin ailesel arastirmast, STR
profillerinde alel paylasgiminin tespiti yoluyla
stiphelilerin yakin (birinci/ikinci derece)

akrabalarini  belirlemek icin etkin bir sekilde
kullanilmaktadir. Soybilimciler genomdaki ortak
ataya isaret eden daha uzak akrabalar (lcinci ila
dokuzuncu derece) ile ayni olan DNA uzantilarini
saptayarak cok daha fazla sayida DNA tespit
edebilirler  (34). Bu arastirmalar, dogrudan
toplanan devasa genetik veri kimelerinden
yararlanilarak elde edilir. Bu testler yiizbinlerce
otozomal SNP wvaryantt olusturur ve sonuglar
daha sonra GEDmatch
(https://www.gedmatch.com/) gibi buytk kamu
platformlarinda paylasilir ve bu da test verenlerin
potansiyel akrabalari tanimlamasina olanak tanir
(35). Suc¢ sorusturmalarinda ele  gecirilen
Orneklerden olusturulan profilleri kullanarak bu
cevrimici platformlarin taranmasi, potansiyel failin
akrabalarini  belirleyebilir ve daha fazla soy
arastirmasi, daha sonra DNA's1 bulunabilecek ve
suc¢ Ornekleriyle karsilastirilabilecek bir siiphelinin
tanimlanmasina yol acabilir (36). Bu yaklasim,
kamuya acik veri tabanlarinda yapilan aramalar,
veri gizliligi ve etik konusunda endiselere yol
acmistir, ancak yetkililerin erisebildigi
platformlarin ¢ogu artik tiiketicilere istemedikleri
takdirde vazge¢me secenegi sunmaktadir (30).
Genetik verilerin paylasilmast ve mahremiyeti ve
bu tir aramalarin yasalligt konusunda siiregelen
endiseler dogurmaktadir (34) Adli kullanim i¢in
soyagact tekniklerine iliskin dogrulama calismalari
da yoktur ancak teknikler yalnizca arastirmalarda,
genellikle uzun yillar boyunca istihbarat ipuclarini
olusturmak icin kullantir ve her zaman standart

STR profili kullanilarak dogrulanir  (35-30).
GEDmatch'in  adli genomik sirketi Verogen
(https://verogen.com/gedmatch-partners-with-

genomics-firm/) tarafindan yakin zamanda satin
alinmastyla birlikte, 6zellikle soyagact uygulamalari
icin tasarlanmig bir kitin piyasaya strilmesiyle
(https:// verogen. com/ products/ foren segk
intelli gence kit/) bu yontemlerin sorusturmalarda
yayginlasmasi muhtemel goriiniyor.

Sonug

Bu derleme, hizla genisleyen adli genetik
alanindaki son Onemli gelismelerden bazilaring
vurgulamaktadir, ancak burada ele alinamayan
heyecan verici bir¢cok arastirma alant daha vardir.
Ornegin, DNA ekstraksiyonundaki metodolojik
gelismeler (37), dogrudan PCR ve numunelerin
tasinabilir cihazlarda hizli/olay yerinde islenmesi
(38), MPS teknolojilerinin mikrohaplotipler gibi
yeni marker tiplerine uygulanmast (39), insan ve
cevresel mikrobiyomlarda insan dist DNA analizi
ve adli DNA analizinde ug¢iinci nesil dizileme
cihazlarinin kullanimi (5) bu alandaki mevcut ve
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gelecekteki gelismelerden sadece birkacint temsil
etmektedir.

Cikar Catigmasi: Yazarlarin bu calisma ile ilgili
herhangi bir ¢ikar ¢atismast yoktur.

Finansal Destek: Bu derleme icin herhangi bir
finansal destek alinmamuistir.
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