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| Giris

Molekiiler biyolojinin merkezi dogmasi, DNAda depolanan genetik bilginin
akisi, DNAnin RNAya dontstirilmesi ve nihayetinde proteinler olarak
yazilimlanmasidir (1,2). Cevresel faktorler tarafindan diizenlenen bu genetik
bilginin tam ifadesi bir organizmanin fenotipini karakterize eder. Genlerin bir
setinin tamamlayic1 RNA molekiillerine transkripsiyonu, bir hiicrenin kimligini
belirler ve hiicre igerisinde biyolojik aktiviteleri diizenler. Transkriptom olarak
tanimlanan tim bu RNA molekiilleri genomun fonksiyonel elemanlarini,
gelisimi ve hastaliklar1 anlamak i¢in gereklidir.

Transkriptom, yiiksek derecede karmasikliga sahip olup kodlanan ve
kodlanmayan RNA tiirlerinin timiinii kapsar. Tarihsel olarak RNA molekiilleri
molekiiler biyolojinin merkezi dogmasinda gizlenmis, genler ve proteinler
arasindaki basit bir ara molekiil olmustur. Bu nedenle haberci (Messenger)
RNA (mRNA) molekiilleri genetik kodla proteinlere kodlandiklari i¢in en
yogun galisilan RNA tiirleridir. Protein kodlayan RNATara ilaveten fonksiyonel
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yanit mekanizmalarinin belirlenmesi gibi RNA biyolojisinin bir¢ok yoniinii
analiz etmek miimkiindiir. RNAnin genom igerisindeki rolii hala arastirilmakla
birlikte bir¢ok alanda RNA-seq deneyleri halihazirda kullanilmaktadir. Biitiin
bu deneylerde kullanicilar Illumina kisa okuma RNA dizileme yontemini
tercih etse de ontimiizdeki zamanlarda uzun okumali dizileme yontemleri
daha fazla tercih edilecek gibi goriinmektedir. Bunun i¢in uzun okumali
dizileme teknolojilerinde iyilestirmeler yapilmasi gerekmektedir. Uzun
okumali dizileme teknolojileri mRNAnin paralog dizilemesinde oldukga
avantajli konumdayken maliyetlerinin azalmasi ve giivenilir hale gelmesi
zaman alacaktir. Biittin bunlar1 géz 6niinde bulundurarak RNA-seq’in gelecek
yillarda nasil gelisebilecegine dair tahminler tam olarak yapilamamaktadir.
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