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21.
BÖLÜM

YENİ NESİL DİZİLEME 
TEKNOLOJİLERİ

GIRIŞ

İnsan Genom Projesi kapsamında insan genomunun %96’sının dizilenmesi 
ve 2001 yılında Nature dergisinde yayınlanması ile yeni bir alan olan “postge-
nomic” terimi ortaya çıkmıştır (1). Bununla birlikte insan genomunda ve trans-
kriptomda rol oynayan fonksiyonel elementler tanımlanması için kullanılacak 
yüksek verimli yöntemlerin geliştirilmesine ihtiyaç duyulmuştur. Hücresel 
aktivitelerin düzenlenmesini sağlayan moleküllerin belirlenmesi ve genomik 
varyasyonlar kişiye özgü tedavi çalışmalarının merkezinde yer almaktadır(2,3). 
Sanger tarafından 1977 yılında geliştirilen dideoksi dizileme metodu en sık 
kullanılan DNA dizileme tekniğidir. İlk Yeni Nesil Dizileme (YND) teknolojisi 
olan pirodizileme yöntemiyle çalışan 454 Genome Sequencer adlı cihaz 2005 
yılında 454 Life Sciences tarafından ticari kullanıma sunulmuştur. Bunun arka-
sından 2006 yılında Solexa/Illumina ve Roche Applied Biosystems “Sequencing 
by Oligo Ligation Detection (SOLiD)” adı verilen daha yeni teknolojiler geliş-
tirilmiştir. Daha sonra ikinci nesil dizileme yöntemleri içinde yer alan Qiagen 
senteze dayalı sekanslama, Polony sekanslama ve tek molekül tespit sistemi 
(Helicos BioSciences) sistemleri kullanıma sunulmuştur. Üçüncü nesil dizile-
me tek molekül tespit sistemine ek olarak gerçek zamanlı dizileme yapan 2010 
yılında Pacific Biosciences (PacBio) tarafından üretilen tek molekül tespit siste-
mine ek olarak gerçek zamanlı dizileme yapmaktadır. Tüm bu yeni platformlar 
Sanger dizilemeye kıyasla daha küçük milyonlarca DNA parçasını paralel ola-
rak sıralayarak genomik tıp alanında devrim yaratmıştır. Elde edilen verilerin 
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Elde edilen bilgiler bu hastalıklar ve kanser genetiği hakkında da bilgi edinil-
mesini sağlamıştır. Gelişen bu teknolojiler kanser alanında tümörlü dokular-
da ortaya çıkan varyasyonların ve farklı kanser tiplerinin tespitini sağlamıştır. 
Hızla gelişen teknoloji ile geliştirilen yeni nesil DNA dizileme teknolojisi ile 
insan genomu çok kısa bir sürede çok daha az maliyetle, doğru ve uzun okuma 
zincirleri oluşturarak dizilenebilmektedir. Yeni nesil DNA dizileme teknolojisi 
ve diğer teknolojiler sayesinde insan genomu hakkında daha fazla bilgi daha 
kısa sürede daha doğru ve net bir şekilde elde edilecek ve bu bilgiler doğrultu-
sunda karşılaşılan hastalıklarda tedavilerin bulunmasında fayda sağlayacaktır. 
Özellikle ilaç teknolojilerinde artık kişiye özel tıp yaklaşımı ile tedaviler uygu-
lanabilmekte, özellikle kanser hastalarında bulunan varyanta yönelik ajanlar 
kullanılmaktadır. Özetle, sağlık bilimleri ve teknolojinin kullanıldığı her alanda 
YND teknolojilerinden faydalanmak mümkün olacaktır(21).
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