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RNA dizileme teknolojilerinin ortaya ¢ikmasiyla birlikte RNA tabanli ge-
sitli hastaliklarda tanisal, prognostik ve terapotik agidan kullanilabilmesi-
ne iligkin ¢aligmalar artarak devam etmektedir. Gen fiizyonlarinin tespiti ve
hastaliga neden olabilecek mutasyonlarin ortaya ¢ikardig1 yeni transkriptlerin
tespiti bu teknoloji ile miimkiin olmaktadir. Bununla birlikte, RNA-dizileme
ile tespit edilen RNA tiirlerinin ¢esitliligi, RNA tabanl dl¢timlerin ¢ok yonlii
klinik uygulanabilirligi ve hiicre dist RNAlarin hastaligin non-invaziv tani gos-
tergeleri olma potansiyeli gibi bir¢ok durum igin umut vaat etmektedir. RNA
dizilemenin klinik kullanimini genisletmek i¢in referans standartlarin olustu-
rulmasi, klinik kogullar i¢in test optimizasyonu ve test tekrarlanabilirliginin
gosterilmesi yoniinde galismalarin devami RNA tabanli uygulama alanlarini
genisletmektedir.

RNA DiZILEME

RNA dizileme metodu on yil 6nce gelistirildi ve genomik fonksiyon anlayi-
simizin neredeyse her yoniinii sekillendiren bir ara¢ haline geldi. RNA-dizileme
gogunlukla gen ekspresyonu degisikliklerini analiz etmek i¢in kullanilir. Gen
ekspresyon tespitinin temel agsamalari yillardir aynidir. Standart is akisi labora-
tuvarda RNA ekstraksiyonu ile baglar, ardindan mRNA zenginlestirmesi veya
ribozomal RNA yok edilmesi, cDNA sentezi ve adaptor-ligasyonlu bir dizileme
kitapliginin hazirlanmasi ile baslar. Kitaplik daha sonra yiiksek verimli bir plat-
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ekspresyon analizlerine dayanarak tedavi planlamalarinin yapilmasinda giincel
olarak kullanilmaktadir. Yapilacak meta analizler ve ileri ¢aligmalar ile RNA
dizileme 1slak laboratuvar algoritmalarinin diizenlenmesi, elde edilen verile-
rin analizlerinin standardize edilmesi ve daha kapsamli referans veri tabalari-
nin olusturulmas: hastaliklarin molekiiler tanilarinin ortaya konulmasinda ve
prognozlarinin tahmininde daha bagarili sonuglar elde edilmesini saglayacaktir.
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