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Giriş

Transkriptom

Moleküler biyolojinin merkezi dogması, DNA’da depolanan genetik bilginin 
akışı, DNA’nın RNA’ya dönüştürülmesi ve nihayetinde proteinler olarak 
yazılımlanmasıdır (1,2). Çevresel faktörler tarafından düzenlenen bu genetik 
bilginin tam ifadesi bir organizmanın fenotipini karakterize eder. Genlerin bir 
setinin tamamlayıcı RNA moleküllerine transkripsiyonu, bir hücrenin kimliğini 
belirler ve hücre içerisinde biyolojik aktiviteleri düzenler. Transkriptom olarak 
tanımlanan tüm bu RNA molekülleri genomun fonksiyonel elemanlarını, 
gelişimi ve hastalıkları anlamak için gereklidir.

Transkriptom, yüksek derecede karmaşıklığa sahip olup kodlanan ve 
kodlanmayan RNA türlerinin tümünü kapsar. Tarihsel olarak RNA molekülleri 
moleküler biyolojinin merkezi dogmasında gizlenmiş, genler ve proteinler 
arasındaki basit bir ara molekül olmuştur. Bu nedenle haberci (Messenger) 
RNA (mRNA) molekülleri genetik kodla proteinlere kodlandıkları için en 
yoğun çalışılan RNA türleridir. Protein kodlayan RNA’lara ilaveten fonksiyonel 
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yanıt mekanizmalarının belirlenmesi gibi RNA biyolojisinin birçok yönünü 
analiz etmek mümkündür. RNA’nın genom içerisindeki rolü hala araştırılmakla 
birlikte birçok alanda RNA-seq deneyleri halihazırda kullanılmaktadır. Bütün 
bu deneylerde kullanıcılar Illumina kısa okuma RNA dizileme yöntemini 
tercih etse de önümüzdeki zamanlarda uzun okumalı dizileme yöntemleri 
daha fazla tercih edilecek gibi görünmektedir. Bunun için uzun okumalı 
dizileme teknolojilerinde iyileştirmeler yapılması gerekmektedir. Uzun 
okumalı dizileme teknolojileri mRNA’nın paralog dizilemesinde oldukça 
avantajlı konumdayken maliyetlerinin azalması ve güvenilir hale gelmesi 
zaman alacaktır. Bütün bunları göz önünde bulundurarak RNA-seq’in gelecek 
yıllarda nasıl gelişebileceğine dair tahminler tam olarak yapılamamaktadır.
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