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26.
BÖLÜM

YENİ NESİL DİZİLEME 
TEKNOLOJİLERİNİN 

GELECEĞİ: NANOPORE 
SEKANSLAMA

GİRİŞ

Nanopore sekanslama, dördüncü nesil dizi analizi yöntemleri içerisinde yer 
alan yeni bir teknolojidir. Nanopore; lipit katman üzerine gömülü, iyon deği-
şimini kolaylaştırmaya yarayan ve protein kanalında bulunan biyolojik pordur 
(1). Nanopore dizileme teknolojisi ssDNA molekülünü real-time sekanslama 
yapan; ultra hızlı ve düşük maliyetli bir teknolojidir (2). DNA dizisi, DNA mo-
lekülünün nano ebatındaki porlardan geçişi anında nükleotidlerin meydana 
getirdiği elektrofizyolojik değişiklikler analiz edilerek bulunur (3). Bir DNA ya 
da RNA molekülü, Nanopore sekanslama teknolojisi kullanılarak PCR ampli-
fikasyonu ya da kimyasal etiketlenmesine gerek duyulmadan dizilenmektedir 
(4). Nanopore sekanslamanın elektriksel dirençli bir membranında stabilize 
edilmiş bir protein nanoporeundan, tek iplikli DNA’nın uzun bir kısmı geçer-
ken, aktif DNA sentezi olmadan nükleotitleri doğrudan tespit etmesi ile kendi-
sini önceki yaklaşımlardan ayırır (5).

Nanopore sekanslama, 1980’lerden bu yana birçok laboratuvarlardan kök-
lenerek doğmuştur (6). Nanopore sekanslama fikri Deamer ve Branton tara-
fından ve ayrı olarak Church tarafından önerildi (7). Bu kavram; elektroforez 
ile bir membranın nanoskobik porundan geçen tek bir DNA iplikçiğinin se-
kansının mümkün olabileceği fikriydi. Aynı zamanda George Church’un in-
san genom projesinde çalışırken, DNA’nın kendini nasıl işlediği ve sistematik 
olarak onu ortaya çıkarma ilgisi Church ‘u; çift katmanda gömülü, elektronik 
olarak izlenen bir faj motorunun çift iplikli DNAyı işlemesi ile dizilenebileceği 
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SONUÇ

Nanopore sekanslamanın piyasaya sürülmesinin ardından insan genom-
larının elde taşınabilecek cihazlar ile sekanslanabilecek olmaları birden fazla 
araştırmacı tarafından elde edildi. DNA dizilimlerinin yanısıra RNA modifi-
kasyonlarını saptama çalışmaları ve doğrudan dizilenmesi bu teknoloji için ol-
dukça umut vericidir. İnsan hastalıklarının moleküler tanısına yardımcı olmak, 
insan genomunun bütünüyle ve eksiksiz dizileme çalışmaları nanopore sekans-
lama teknolojisi için sadece bir zaman meselesidir (22,35). Kişiselleştirilmiş tıp, 
hedefe yönelik tedaviler ve gen tedavisi çalışmalarının hızla ilerleyeceği gele-
cekte, insanın tüm genom dizilemesi artık USB bellek kadar bir cihaz içinde 
sürekli yanında bulunduracağı bir aksesuar olacaktır.
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