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YENI NESIL ANALIZ PLATFORMLARININ PRENSIPLERI

DNA Dizileme Yontemlerinin Tarihgesi

Protein ve RNA biyopolimerlerinin dizilenmesinde
kullanilan ilk metotlar DNA dizilemesinden once
gelistirildiginden DNA'nin dizilenmesi icin de ornek
olmustur. DNA dizileme metotlarinin gelismesi
70'li yillann basinda Ray Wu'nun gelistirdigi ve he-
men sonraki yillarda gelisen Sanger teknolojisine
de onemli katkisi olan primer uzatma stratejisi
ile baslamistir 2. iki Nobel 6dili alan Fredirick
Sanger ° glinUmuzde daha c¢ok gelistirdigi DNA
dizileme yontemi ile bilinse de ilk 6dultnd insulin
proteinin dizisi ve genelde proteinlerin amino asit
dizilerinin oruntdlerinden olustugunu gosterdigi
icin almistir. Sanger'den once (ve genelde yeni ne-
sil bilim gevrelerinde Sanger'dan daha az bilinen)
Allan Maksam ve Walter Gilbert 1973 yilinda yal-
nizca 24 nukleotit uzunlugundaki laktoz-represor
DNA baglanma dizisini RNA molekulu dizisine
kopyaladilar. Ardindan yaklasik iki yil stren ¢alis-
malari sonucu ilk kez DNA molekultnu dizileyerek
literattire kendi isimleriyle bilinen DNA dizinleme
yontemini kazandirdilar®. Bu yontem, DNAnin niik-
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leobaza 6zgu kisminin kimyasal modifikasyonuna
ve ardindan degistirilmis nukleotitlere bitisik bol-
gelerde DNA omurgasinin bolinmesine dayanir.
Maxam-Gilbert dizileme, DNA dizileme igin yaygin
olarak kabul edilen ilk yontemdi ve ayni yillarda
gelistirilen Sanger dideoksi yontemiyle birlikte,
ilk nesil DNA dizileme yontemlerindendir. Sanger
dizilimi ise Maxam-Gilbert yontemi gibi elektrofo-
rez tabanlidir. In vitro DNA replikasyonu sirasinda,
DNA polimerazinin zincir sonlandirici dideoksinuk-
lectitlerle DNA polimeri olusturmasinin, rastgele
katalizine dayanan bir DNA dizileme yontemidir. ilk
olarak 1977'de Frederick Sanger ve meslektaslari
5 tarafindan gelistirildikten sonra, Sanger dizileme
yaklasik 40 yil boyunca yeni teknolojiler gelisince-
ye kadar en yaygin olarak kullanilan DNA dizileme
yontemi haline geldi?. Ayrica ilk olarak 1986 yilinda
Applied Biosystems tarafindan otomasyonu yapl-
lip ticarilestirilirken Maxam-Gilbert yontemi ise an-
cak 1994 yilinda otomasyonu yapildi. Bu bakimdan
Maxam-Gilbert yontemi otomasyonunun gecik-
mesi, Sanger yontemine gore daha kompleks ve
radyoaktif ve hidrazin gibi toksik madde kullanimi
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