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DİZİLEME

GIRIŞ

RNA dizileme teknolojilerinin ortaya çıkmasıyla birlikte RNA tabanlı çe-
şitli hastalıklarda tanısal, prognostik ve terapötik açıdan kullanılabilmesi-
ne ilişkin çalışmalar artarak devam etmektedir. Gen füzyonlarının tespiti ve 
hastalığa neden olabilecek mutasyonların ortaya çıkardığı yeni transkriptlerin 
tespiti bu teknoloji ile mümkün olmaktadır. Bununla birlikte, RNA-dizileme 
ile tespit edilen RNA türlerinin çeşitliliği, RNA tabanlı ölçümlerin çok yönlü 
klinik uygulanabilirliği ve hücre dışı RNA’ların hastalığın non-invaziv tanı gös-
tergeleri olma potansiyeli gibi birçok durum için umut vaat etmektedir. RNA 
dizilemenin klinik kullanımını genişletmek için referans standartların oluştu-
rulması, klinik koşullar için test optimizasyonu ve test tekrarlanabilirliğinin 
gösterilmesi yönünde çalışmaların devamı RNA tabanlı uygulama alanlarını 
genişletmektedir.

RNA DİZİLEME

RNA dizileme metodu on yıl önce geliştirildi ve genomik fonksiyon anlayı-
şımızın neredeyse her yönünü şekillendiren bir araç haline geldi. RNA-dizileme 
çoğunlukla gen ekspresyonu değişikliklerini analiz etmek için kullanılır. Gen 
ekspresyon tespitinin temel aşamaları yıllardır aynıdır. Standart iş akışı labora-
tuvarda RNA ekstraksiyonu ile başlar, ardından mRNA zenginleştirmesi veya 
ribozomal RNA yok edilmesi, cDNA sentezi ve adaptor-ligasyonlu bir dizileme 
kitaplığının hazırlanması ile başlar. Kitaplık daha sonra yüksek verimli bir plat-
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ekspresyon analizlerine dayanarak tedavi planlamalarının yapılmasında güncel 
olarak kullanılmaktadır. Yapılacak meta analizler ve ileri çalışmalar ile RNA 
dizileme ıslak laboratuvar algoritmalarının düzenlenmesi, elde edilen verile-
rin analizlerinin standardize edilmesi ve daha kapsamlı referans veri tabaları-
nın oluşturulması hastalıkların moleküler tanılarının ortaya konulmasında ve 
prognozlarının tahmininde daha başarılı sonuçlar elde edilmesini sağlayacaktır.
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