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GIRIS

Ulusal Insan Genom Arastirma Enstitiisii (The National Human Genome Re-
search Institute, NHGRI) 2007 yilinda insan genom dizisinde tiim islevsel un-
surlar1 belirlemek i¢in, DNA Elementleri Ansiklopedisi (Encyclopedia of DNA
Elements, ENCODE) projesi adinda bir kamu arastirma konsorsiyumu baslatti.
Bu projelerden elde edilecek en 6nemli ¢iktilardan birisi, genomun biiyiik ¢ogun-
lugunu olusturan ncRNA transkriptlerinin tanimlanmasiydi. ENCODE proje-
si, insan genomunun en az %75’inin RNA transkriptlerini kodladigini, protein
kodlayan genlerin insan genomunun sadece %3’iinii igerdigini ortaya koymus-
tur. Protein kodlayan genlerin 3’/5’ translasyona ugramayan boélgeleri ve intro-
nik bolgeleri de ¢ikartilinca yalnizca %1.5-2’lik kismin protein kodlayan ekzonik
bolgeleri igerdigi tespit edilmistir. Uzun yillardir bilim insanlarinin protein mer-
kezli 6nyargilar1 nedeniyle, ncRNAlarin transkripte edildigi genomik boélgelerin
gogunlugu genomda “6nemsiz” olarak goriilmiistiir ve bu bolgelerden transkripte
edilen iirtiniin biyolojik 6nemi olmayan transkripsiyonel bir “atik” oldugu kabul
edilmistir 2.

Genomun tamami protein kodlamamaktadir, lakin ¢ogu kismi transkripte
edilmektedir. Islevleri tam olarak agiklanamayan transkriptlerin birgok hastalik
ile iliskisi olabilecegi fikri ortaya atilmistir ve bu alanda bir¢ok ¢aligma yapilmis-
tir. Gegtigimiz son on yilda, ncRNA transkriptlerinin biyolojik fonksiyonunun ve
klinik 6neminin anlagilmasinda ¢ok sayida ¢aligma yapilmistir.
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