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Ozet

Irk diisiincesi bilim diinyasinda uzun zamandir tartisilagelen bir
kavram oldu. Son yillarda yapilan galismalar her ne kadar bu kav-
rami biyolojinin digina itmis olsa da 21. yiizyilin 6nemli popiilasyon
genetikgilerinden David Reich’in New York Times'ta yazdigi yaziyla
tartismalarin fitili yeniden ateslendi.

Bu derlemede, Reich’in iddiasimin tersine irk kavraminin dogal po-
piilasyonlar igin gecerli olmadigini, toplumda kabul gordiigii ha-
liyle irkin insan popiilasyonlari igin dogal simiflandirmalari temsil
etmedigini popiilasyon genetigi calismalarindan drnekler vererek
acikladik. Richard Lewontin’in 1972 yilinda yaymladigi galigma-
sinin sonuglarimin hala gegerli oldugunu, popiilasyon genetiginde
son birkac on yilda gelistirilen yontemlerin Lewontin’in bulgularini
ciiriitmedigini bu yontemleri tartisarak gosterdik.

Ikinci kisimda, Reich ve ekibinin calismalarini ve bu calismalarda
elde edilen bulgular inceledik. Bu calismalar, iddialarin aksine
insan popiilasyonlarinin on binlerce yil izole kaldiklarini goster-
medigi gibi, aksine defalarca birbirleriyle kanistiklarini ifade edi-
yor. Insan popiilasyon genetigi iizerine son yillarda yapilan diger
cahgmalarin da benzer sonuglara ulagtigini, yani insan popiilas-
yonlari arasinda karismanin bir kural, izolasyonun ise istisna ol-
dugunu gosterdik.

Son olarak, dogal popiilasyonlarin evrimini sekillendiren meka-
nizmalarla evcillestirilmig hayvanlarin evrimini sekillendiren insan
eliyle yaratilmig yapay secilimin sonuglarini irk kavrami iizerinden
karsilastirdik. Eveillestirilmig hayvanlar igin gegerli olabilecek irk
kavraminin insan popiilasyonlari igin neden gecerliligi olmadigini
tartistik.

Anahtar kelimeler: irk, kesintisiz dagihim, insanin biyolojik ge-
sitliligi
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Girig

Harvard Universitesinden David Reich gectigimiz Mart
ayinda New York Times’ta bir goris yazisi yayimladi.
Son 10 yildir popiilasyon genetigi calismalarina yon
vermis metotlan gelistiren ekibin lideri olan Reich, mo-

dern insanin evrim oykiistinii tekrar tekrar giincelleyen
calismalariyla bilim diinyasinda one gikt.

Reich yazisinda, eski tartismalari tekrar alevlendiriyor.
Ozetle, popiilasyon genetigi alamindaki cahismalarin irk
kavramini destekleyecek ya da ayni koordinatlara
diisen sonuglari olabilecegini soyliiyor (Reich, 2018).
Bazi insan popiilasyonlarinin on binlerce yil izole kal-
diklarini ve bu sire icerisinde bu popiilasyonlarin ken-
dilerine 0zgii Dbiyolojik farklar geligtirmelerinin
beklenebilecegini ve bu potansiyel sonuglarin top-
lumda halihazirda gecerli olan irk kavramina paralel

bir yere diisebilecegini soyliiyor.

Insan popiilasyonlarinda rk kavraminin gecer-
liligi

Reich yazisina yine Harvard Universitesinde zooloji
kiirsuisii sahibi Richard Lewontin’in 1972 yilinda ya-
yimladigi makaleden bahsederek bagliyor. Lewontin adi
gecen calismasinda irkin biyolojik temelleri olmadigimi
heniiz 1972 gibi erken bir tarihte gosteriyor. 17 genetik
belirteg icin protein polimorfizmlerine bakan Lewontin,
gozlemledikleri genetik cesitliligin %85’inin popiilas-
yonlar iginde, bireyler arasinda gozlemlendigini, %8’lik
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kismun irkin toplumsal planda karsiigi olan kitasal po-
piilasyonlari olusturan popiilasyonlar arasinda payla-
sildigini, genetik varyasyonun ancak %6 gibi kiigiik bir
kasminin kitasal popiilasyonlar arasindaki genetik fark-
hiliklara isaret ettigini gosteriyor (Lewontin, 1972).
Acikca bu sonuclar irk kavraminin genetik/biyolojik te-
meli olmadigina isaret ediyor.

Yillar sonra molekiiler biyoloji ve genetik bilimi gelis-
tikge ayni galisma her seferinde daha fazla genetik be-
lirtegle tekrarlaniyor ve bu galismalar da Lewontin’in
buldugu sonuglari destekleyen sonuclar buluyorlar
(Barbujani vd., 1997; Durbin vd., 2010). Dolayisiyla
Reich’in heniiz daha yazisinin basinda Lewontin’i mu-
hatap almasi tesadiif degil.

Bu galisma daha sonra Anthony William Fairbank Ed-
wards tarafindan elestiriliyor (Edwards, 2003). Ed-
wards, Lewontin’in bulgularina degil, ama sonuclarini
yorumlama sekline itiraz ediyor. Genom iizerinde tekil
tekil her pozisyon igin genetik belirteclerin ancak gok
kiigiik bir kismimin kitasal popiilasyonlara ozgii oldu-
gunu, ancak bu belirteclerin farkli permiitasyonlarinin
kitasal popiilasyonlara ozgii oriintiiler gosterebilece-
gini soyliiyor (Edwards,2003). Baska bir ifadeyle bircok
farkli genetik belirtecin iki popiilasyon kargilastirilir-
ken benzer frekans farklari gosterecegini belirtiyor,
dolayisiyla yine bu genetik belirtegler icin alel frekans-
lari arasindaki bagintilarin, gahsilan genomun popii-
lasyon aidiyetine dair bilgi vermeye yetecegini
soyliyor.

Bircok farkh genetik belirteg icin alel frekanslan ara-
sindaki bagintilara bakan istatistiksel yontemlerden
birisi temel bilesenler analizidir (TBA; principle com-

ponent analysis- PCA). Edwards da yazisinda bu yon-
temi anlatiyor. Daha da onemlisi, insan popiilasyonlari
icin bu yontemin bulgularinin Lewontin’in gikarimla-
riyla celistigini soyliiyor. Biz de burada bu yontemi ki-
saca aglklamaya calisacagiz.

TBA giiniimiizde insan popiilasyon genetigi galismala-
rinda sikga kullanilyor. insan popiilasyon genetigi iize-
rine son birkac yilda basilan neredeyse biitiin
makalelerde temel bilesenler analizi sonuglarini gor-
mek miimkiin. Fakat temel bilesenler analizi bize ne
soyliyor? Bu yontem nasil ¢aliiyor?

Temel bilesenler analizi bir gruplandirma yontemi. Her-
hangi bir veri setine ait varyasyonu, birbirleri arasinda
korelasyon/baginti olmayan bilesenlere ayiriyor. Bunu
ise once veriler arasindaki iligkiyi en iyi anlatacak bir
regresyon cizgisi gizerek, daha sonra ise bu ilk regres-
yon gizgisiyle arasinda en az baginti olan, ya da ilk reg-
resyon cizgisiyle arasindaki farki maksimize edecek
bagka bir regresyon cizgisi cizerek yapiyor (Edwards,
2003). Dolayisiyla eldeki veri setini en iyi anlatacak
ama aralarinda bagint1 olmayan iki yeni degisken elde
ediyoruz. Simdi bu iki degiskenin bir grafikte x ve y ek-
senlerini anlattigini diistinelim. Bu durumda her bir veri
noktasi, yani her bir bireye ait toplam genetik bilgi,
grafikte bir noktaya denk gelecektir. Yukarida anlat-
tigimiz algoritmaya geri donersek y ekseniyle anlatti-
gimiz, ikinci dogruyla en az bagintil tigiincii bir dogru
cizebilir ve bu prosedirii gizdigimiz dogrular, yani
temel bilesenler, veri setine ait varyasyonu tamamen
anlatana kadar devam ettirebiliriz. Temel bilesenler
analizi boyle bir algoritma takip ediyor. Bu algoritmayi
uygulayarak elde ettigimiz bilesenlerden ilki, veriye ait
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varyasyonun en biiyiik kismin, ikincisi ikinci en biiyiik
kismini ve sirasiyla digerleri varyasyonun hep daha
kiigiik kisimlarini anlatacaktir.

insan popiilasyon genetigi makalelerinde stkga gore-
bilecegimiz iizere TBA'nin ilk iki bileseni x ve y eksen-
lerini gosterecek sekilde bireylere ait genetik veri
grafik iizerinde konumlandirihyor ve bu yontemle farkh
insan popiilasyonlarina ait genetik veri, verinin kaynag
olan kitasal popiilasyonlara gore belli bir seviyeye
kadar aynistinilabiliyor. Fakat yontemin doZasina ait iki
noktanin gozden kagmamasi gerekiyor. Bu noktalardan
ilki, yontemin gruplar arasindaki farki maksimize ede-
cek sekilde calisiyor olmast. ikinci nokta ise, bu yon-
temin veri setinin kompozisyonuna bagimli olmasi. Yani
ayni iki bireye ait genetik veri bir TBA'da birbirine gok
uzak goriinebilmesine ragmen bir diger ornekte st
uste goriiniiyor.

Temel bilesenler analizine benzer diger yontemler icin
de (ornegin, ADMIXTURE [Alexander vd., 2009]) aym
uyarilari yapabiliriz. Bu yontemlerin hepsi, kullamlan
veri setinin kompozisyonuna bagl. Dolayisiyla kitasal
popiilasyonlari belli bir noktaya kadar ayirabilmelerine
ragmen veri kompozisyonu degistikce bu simflandir-
malar da degisiyor. Diger bir deyisle, bu yontemlerle
elde edilen siniflandirmalar, Lewontin’in bulgularini gii-
rittecek, insan popiilasyonlarini irk kavramini destek-
leyecek sekilde ayiran dogal siniflandirmalar degil.
Tersine, bu yontemler karsilagtirmali yontemler; haliyle
karsilagtirilan gruplar degistikce, simiflandirmalar da
degisiyor.

A. W. F. Edwards’in Lewontin’e yonelttigi elestiri vesi-
lesiyle actigimiz parantezi kapatip David Reich’in ya-

Madde, Diyalektik ve Toplum | 2018/3

DOSYA

zisina geri donebiliriz. Yazisina ornekler vererek devam
ediyor Reich. Kendi ekibine ait onceki bir galismaya
atifla Afrikali-Amerikalilarin Avrupa kokenli Amerika-
lilara oranla prostat kanserine yakalanma risklerinin
1,1 kat daha fazla oldugunu soyliiyor (Freedman vd.,
2006). Afrikahi-Amerikahlarin genomlarinin onemli bir
kisminin Bati Afrika kokenli oldugunu ve prostat kan-
seriyle bagint1 gosteren genetik belirteclerin Afrikah-
Amerikahlarin  genomlarimin  Bati  Afrika kokenli
oldugunu tespit ettikleri bolgelerde toplandigini soy-
liiyor. Sonug olarak Reich, yaptiklari galismada Afri-
kali-Amerikali ve Avrupali-Amerikal gibi sosyal
gruplari kullandiklarini ve genomun belirli bolgelerini
bu kavramlar kullanarak ayirabildiklerini iddia ediyor.
Yani aslinda toplumda kabul gordiigii anlamiyla irk
kavramina denk diigen bir gruplandirmanin biyolojide
gecerliliginin olabilecegini savunuyor. Burada en azin-
dan bir tane temel mantik hatasi, istatistiksel el ¢a-
buklugu ve kullamlan yontemler hakkinda soylenmesi
gereken seyler var.

Once mantik hatasini belirleyerek baslayalim: Afrikali-
Amerikahlarin Afrikali atalari Reich’in da soyledigi
lizere Bati Afrika’dan geliyorlar, daha dogrusu kole ti-
careti vesilesiyle zorla getiriliyorlar. Yani Afrika'nin ta-
mamuni temsil etmiyorlar. Burada bir parantez agip son
20 yilda 6grendigimiz seylerin kisa bir ozetini yapmak
gerekiyor. ﬁrnegin, bu son yirmi yilda modern insanin
Afrika’da evrimlestigini ogrendik. Fosil kayitlar da ben-
zer bir yone isaret ediyordu, ama Afrika'dan ¢ikis hi-
potezi heniiz kabul gormemisti. Ta ki genetik
calismalar bunu kuskuya yer birakmayacak sekilde
gosterene dek. Artik modern insanin bundan 300.000
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yil ila 200.000 yil once Afrika'da evrimlestigini ve
100.000 ila 50.000 yil oncesinde ise Afrika’dan cika-
rak once Avrasya’ya ve zamanla Diinya'nin geri kalan
yerlerine yayildigini biliyoruz (Kuhlwilm, vd., 2016).
Bununla birlikte ve bu siirecin bir sonucu olarak Afrika
insan popilasyonlarimin en yilksek genetik cesitliligi
barindirdigim da biliyoruz (Durbin vd., 2010). Ayrica
Diinya’min geri kalan yerlerine kiyasla Afrika’da genetik
cesitliligin daha kesintili oldugunu ve bu sebeple Afri-
ka'nin bir bolgesine odaklanmig bir orneklem semasi-
nin kitanmin tamamini temsil etmedigini de 0grenmis
olduk. Yani Bati Afrikalilar genetik cesitlilik agisindan
Afrika’nin tamamini temsil etmiyor. Haliyle toplumda
kullamildig1 haliyle “siyah irki” da temsil etmiyor. Re-
ich’in temel mantik hatasi burada. Eger makalelerinde
iddia ettigi tizere calismalarinin tipta dogrudan uygu-
lamasi olan sonuglari oldugunu kabul edersek ve yine
Reich’in mantik dizisini takip edip Amerika’da hasta-
nelerin hastalarin “irk”larina gore, yani asagi yukari
deri renklerine gore, prostat kanserine yakalanma risk-
lerine dair bir skala ya da daha etkili bir teshis yontemi
gelistirdiklerini varsayarsak, bu durumda Afrika ko-
kenli olan ama Bati Afrika kokenli olmayan hastalarin
hatali bir tibbi siirece tabi olacaklarini soyleyebiliriz.

David Reich’in verdigi ornekte bir tane de istatistiksel
el cabuklugu var demistik. Reich, prostat kanserine ya-
kalanma riskinin Afrikali-Amerikahlarda Avrupali-
Amerikahlara oranla 1,7 kat daha fazla goriindugini
soyliiyor, ama genetik belirtelerin prostat kanserine
yakalanma riskini ne oranda acikladiklarini soylemiyor.
Yani ornegin prostat kanseriyle pozitif baginti iginde
olan genetik belirteclerin prostat kanserine yakalanma

riskini toplamda ne kadar acikladigini yazidan 6grene-
miyoruz. Ya da bu belirteclerin frekanslariyla orantih
olarak belirli bir permiitasyonda birlikte olduklari or-
talama bir Afrikali-Amerikalinin prostat kanserine ya-
kalanma riskinin ne oldugunu da bilmiyoruz. ilgili
referans makaleye ulaginca da bu bilgileri edinmek
miimkiin degil (Freedman vd., 2006). Reich’in bize hi-
kéyenin tamamini anlatmadigini, sadece en ilging ta-
raflarini sundugunu soyleyebiliriz.

Reich’i boyle bir goriis yazisi yazmaya neyin ittigini bil-
miyoruz. Yakin zamanda kitabi basildi, belki de onun
tanitimini yapmis oluyor bu sekilde. Ya da bagka mo-
tivasyonlari var. Fakat bir seyi soyleyebiliyoruz: Reich
ve ekibinin bugiine kadar yaptigi cahismalar, kendisini
boyle bir agiklama yapmaya itecek yeterli bilgiyi sun-
muyor. Aslinda tam tersinin gecerli oldugunu soylemek
miimkiin. Ornegin, Reich baz insan popiilasyonlarinin,
on binlerce yil izole kaldigim 0grendigimizi soyliiyor.
Halbuki Reich ve ekibinin calismalarindan biz tam ter-
sini 6grendik: insan popiilasyonlar diizenli olarak bir-
birleriyle karigmislar (Lazaridis vd., 2014; Haak vd.,
2015; Lazaridis vd., 2016; Skoglund & Reich, 2016; Ki-
ling vd., 2017). Elbette bu hikdyenin tamami degil.
Zaman zaman hazi popiilasyonlar digerlerinin yerini de
almig (population replacement ). Fakat bu durumda
bile, popiilasyonlarn birbirlerinin yerine gecmesi harici
bir sekilde gerceklesmemis; sonradan gelen popiilas-
yon yerli popiilasyonla bir miktar da olsa karismis. Or-
negin, Neolitik Donem’de tarimin Levant ve
Anadolu’dan Avrupa’ya dogru yayiimasi, biiyiik oranda
insanlarin gogiiyle olsa da bu insanlar gittikleri yer-
lerde yerli avei-toplayicilarla karismiglar (Lazaridis vd.,
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2016).

Giiniimiiz Avrupali popiilasyonlarinin ii¢ kaynak popii-
lasyonun karigmasiyla ortaya ciktiklarini biliyoruz. Yak-
lasik 8000-9000 yil once Neolitik donemde tarimin
icadiyla birlikte tarimci popiilasyonlar Anadolu’dan Av-
rupa’ya yayiliyorlar ve yerli avci-toplayici popiilasyon-
larla karisiyorlar (Lazaridis vd., 2014). Ugﬂncii kaynak
popiilasyon ise steplerden gelen Bronz Gagi Yamnaya
athlan. Her iig popiilasyon da bugiin Avrupa'da yaga-
yan insanlarin genetik havuzunda cesitli izler birakmis.

Amerika’ya geldigimizde ise Avrupa’nin kolonilesme-
sinden 15-18 bin yil kadar once ilk insan topluluklar
Amerika kitasina goc etmeye baghyor. Bu ilk grup ki-
tanin tamamina yayilirken, 5 bin yil once ikinci bir gog
dalgasi kitaya ulagiyor ve ulasir ulasmaz orada yasayan
yerli halkla karismaya basliyor. Daha sonralari bu goc-
ler Bering Bogaz iizerinden iki yonlii olarak devam edi-
yor ve her seferinde toplumlar birbirleriyle karigmaya
devam ediyor. Boylece daha once uzun siire ayri kal-
mis olsalar bile bugiine ulasan toplumlar, bu karigma-
larin izlerini genomlarinda tasiyarak bugiine
ulastyorlar. Dolayisiyla on binlerce yil ayri kalmig ol-
malarindan soz etmek imkénsiz.

Ayrica yukanida kisaca ozetledigimiz bulgulara erisme-
mizi saglayan ve bir kismini David Reich ve ekibinin
gelistirdigi yontemler, biyolojik farklari agiklayacak ge-
netik belirteler kullanmiyor. Tersine bu yontemler ge-
netik verinin fenotipe etkisinin notral oldugunu, yani
dogal segilime maruz kalmadigini varsayiyor. insan ge-
nomunda ~3 milyar niikleotid oldugunu ve islevsel olan
genlerin genomun ancak kiigiik bir kismini temsil et-
tigini (~%?1) diisiiniirsek (Ng vd., 2009), bu varsayim
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son derece makul. Fakat, bu ayni zamanda sunu da soy-
liyor: Bu yontemleri kullanarak insan popiilasyonlari-
nin evrimini  karsilagtirmali  olarak inceleyen
cahsmalar, klasik anlamda “irk” tammina uyan gika-
rimlar yapmamizi engelliyor. Yani kendi gelistirdikleri
yontemleri kullanarak trettikleri bulgular, Reich’a bu
aciklamalari yapmasini saglayacak bilimsel mesrui-
yeti/kanitlari sunmuyor.

Ozetle insan popiilasyonlari insanlik tarihi boyunca hep
karistilar. Sadece Reich ve ekibi degil baska ekipler de
ayni yontemleri kullanarak insan popiilasyon oykiisii-
niin tekrar yazilmasina katkida bulundular (Flegontov,
vd., 2017; Tagkent vd., 2017; Kiling vd., 2016).

Popiilasyonlarin kesintisiz dagilimi

Uzun zamandir yapilan genetik ve morfolojik galisma-
lar neticesinde, insanin cesitliligine dair gergeve bilyiik
olgiide gizilmis durumda. Dogal popiilasyonlarda cog-
rafi izolasyon gergeklestiginde, popiilasyonlar arasinda
ciftlesme azaliyor/duruyor. Cografi izolasyonu takip
eden siiregte genetik yapiyi degistiren mutasyon, ge-
netik siriiklenme ve dogal secilim gibi siirecler farkli
popiilasyonlar icinde islemeye devam ediyor ve iki po-
pulasyon arasindaki genetik izolasyonu derinlestiriyor.
Bu siirec sonunda popiilasyonlar birbirlerinden ayrigi-
yorlar ve zamanla baska tiirlere evriliyorlar. Ancak
dogal popiilasyonlar arasindaki bu farkhlagma yeni tiir-
ler olustugunda dahi segici gecirgen yapisini korumaya
devam ediyor; yani bir karsilasma gerceklestiginde bu
gruplar giftlesme potansiyelini, yani birbirleri arasin-
daki gen akisini koruyabiliyorlar. insan tiiriiniin evrim-
sel tarihine baktigimizda ise, cografi izolasyonun Homo
sapiens’te higbir zaman birbirinden cok farkh gruplarin
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olusmasina izin verecek olgiide uzun siirmedigini go-
riyoruz. Burada zaman kavramini degerlendirirken
mutlaka hesaba katmamiz gereken sey bir nesilden
diger nesile kadar gecen siire, yani jenerasyon zamani
(generation time).

Popiilasyonlar arasindaki farklilasmanin cografi uzak-
likla iligkili oldugu, onceki galismalarla ortaya konul-
mus bir gercek. Ancak bu durumda dahi, evrimsel
mekanizmalar kesintili diyebilecegimiz kadar farkl-
lasma yaratmiyor. Bunun anlami, insan toplumlarinin
genetik cesitliligini temel bilesenler analizinde oldugu
gibi bir skalaya oturttuumuzda kitasal gruplar goz-
lemlesek bile popiilasyonlarin tarihsel karigmalari ne-
deniyle ic ice cografi gruplar goriiyoruz. Bunu yaparken,
uc nesilden daha yakin zamanda melezlenmis bireyleri
de hesaba katmiyoruz. Popiilasyon genetigi agisindan
topluluklar belirli bir aralikta dagihm gosterir, bu du-
rumda yukarida bahsettigimiz gibi ortalama aldigi-
mizda popiilasyonlarin tiim cesitliligini yansitmamiz
miimkiin degildir. Bireylerin dagilimi detayl olarak in-
celendiginde ozellikle yakin cografi gruplar arasinda
soziinii ettigimiz ic ice gecmis oriintiilerle karsilagmig
oluruz. Bu gergeveden bakinca, insan popiilasyonlarinin
kesintisiz bir dagiim gosterdigini, daha yakinindaki-
lerle daha gok benzedigini soyleyebiliriz. Bilim insanlari
bu dagiim modelini klin (cline) kavrami ile agikhyorlar.
Klinal dagilim adini verdigimiz bu oriintiyd, hem dogal
secilime bagh olarak anlatim yapan genlerin frekans
dagiliminda hem de genom-gapinda elde edilen veri
kullanilarak yapilan gruplama analizlerinde gormek
miimkiin.

Bu durumun tam tersine, evcillestirilmis hayvanlarda

kesintili dagihmla karsilagiyoruz. Giinkii evcillestirilmis
popiilasyonlar, insan eliyle yaratilan yapay secilim ne-
deniyle iireme bariyerleri olusturulmus popiilasyonlar-
dir. Bu yapay popiilasyonlar hem hizla iiremeleri hem
de insan eliyle koyulmus bariyerler nedeniyle farklilas-
malari agisindan “irk” kavramina uygun cesitlilik da-
gilimi  gosterebilirler. Ornegin, yapay secilimle
olusturulmug kopek irklarinda insan eliyle koyulan ba-
riyerler biyiik morfolojik cesitlilige yol agmig, bazi irk-
lar artik boyut farki nedeniyle giftlesemez hale
gelmistir. Ancak belirttigimiz iizere bu kadar biiyiik bir
farklilasmanin dogal yollarla iireyen Homo sapiens'te
gerceklesmedigi agiktir.

Sonug yerine

Elbette irk tartismalari David Reich ile baglamadi, en
azindan simdilik onunla da son bulmayacak gibi gorii-
niiyor.

icinde yasanilan donemin toplumsal iliskilerine paralel
sosyo-kiiltirel egilimleri, bilimsel kavramlarin belirle-
niminde rol oynar. Bu acidan irk gibi onemli sosyal et-
kileri olan kavramlari incelerken donemin toplumsal
olaylarindan bagimsiz diisinmek imkansizdir. Dolay-
styla bilim tarihini irdelerken donemin kosullarini da
degerlendirmeye almak gerekir.

Modern taksonominin temellerini olusturan Linnaeus,
18. yiizyilin onemli doga bilimcilerinden biri olarak ta-
ninir. Ancak onun irkgi insan siniflamasi, modern biyo-
loji tarafindan kabul edilmez. insanlar gruplandinrken
deri rengi gibi birtakim fenotipik ozellikler ile kiiltiirel
yapiya gore tamimlayan Linnaeus, Avrupalilari yiiceltir-
ken Afrikalilara fazlasiyla acimasiz davranmig, tembel
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olduklarin, kadinlarin utanmaz oldugunu iddia etmistir.
Tabii bu noktada iinlii taksonomistin 18. yiizyilda ya-
sadigini unutmamak gerekir.

Ayni donemde yasayan Comte de Buffon (Georges-
Louis Leclerc) ise yazdig1 Histoire Naturelle serisinde
insan topluluklarimi tammlarken toplumlar arasi fark-
liliklar yerine benzerliklere odaklanmistir. Bu yon-
temle, toplumlar arasi karigmalari gorebilmis,
toplumlar arasinda keskin cizgilerle ayrilabilecek fark-
lar olmadigini gozlemlemis ve bugiinkii genetik calis-
malar sayesinde gordiigiimiiz oriintiilerin onciillerini
literatiire kazandirmistir. Yine de donemin kilise bas-
kisi ve politik kosullari nedeniyle Avrupa-merkezci
bakis agisindan kurtulamadigini soylemek gerek (do-
nemin politik kosullarimin ayrintili bir derlemesi igin
bkz. Nalgaci, 2016).

Buffon’un insan cesitliligine dair bakis acisi bugiiniin
bilimsel bilgisinin koge tasi olabilecek diizeydedir.
Ancak donemin Avrupasi’nin siyasi atmosferi goz
oninde bulundurulduunda hakim goriis galip gelmis
ve irkgi yaklagimi giiniimiize tagimigtir.

Bugiin, artik bilimdeki irk¢i yaklagimlara nadiren rast-
liyoruz. Bunun sebebi irkcihigin bilimsel temellerinin
son yillarda neredeyse tamamen ciiriitiilmus olmasi.
Keza, Reich da yayimladig yaziyla bilim insanlarindan
cokca tepki gordil. Yine de bugiiniin esitsizligi dayatan
toplumsal kosullari irkgihga, bilimsel olmasa da sosyal
acidan, ciddi oranda zemin hazirhyor. Bu nedenle hem
bilimsel bilginin saptiriimasi hem de sosyal etkileri se-
bebiyle bu tartismalan yiiriitmek oldukga miihim.
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