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EPIGENETIK: MULTi-OMIK TEKNOLOJILER VE
KLINiK UYGULAMALAR

Deniz ASLAR ONER!

GIRIS

Son yillarda molekiiler biyoloji ve genetik alaninda yasanan hizli gelismeler, ge-
netik bilginin yalnizca DNA dizisi ile sinirli olmadigini, ayn1 zamanda epigenetik
mekanizmalar araciligiyla da hiicresel islevlerin diizenlendigini ortaya koymus-
tur. Epigenetik, DNA dizisinde kalic1 bir degisiklik olmaksizin gen ekspresyo-
nunun dinamik ve geri dontistimlii stireglerle kontrol edilmesini ifade eder. Bu
diizenleyici mekanizmalar; hiicresel kimligin korunmasi, gelisimsel programlarin
yonlendirilmesi ve hastaliklarin ortaya ¢ikisinda kritik roller tistlenmektedir.

Epigenetik profilleme, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlar1 ve kod-
lamayan RNATlarin sistematik olarak incelenmesini kapsar. Bu mekanizmalar
arasindaki etkilesimler, hiicrelerin genetik bilgiyi nasil yorumladigini belirler ve
ozellikle kanser, norodejeneratif hastaliklar ve otoimmiin bozukluklar gibi komp-
leks hastaliklarin anlagilmasinda 6nemli ipuglari sunar. Geleneksel tek boyutlu
analizlerin Otesine gecen multi-omik yaklasimlar, farkli molekiiler katmanlarin
birlikte degerlendirilmesini saglayarak biyolojik siireglere daha biitiinciil bir bakis
kazandirmaktadir.

Bu caligma kapsaminda, epigenetik profillemenin temel bilesenleri, multi-o-
mik entegrasyon stratejileri, terap6tik yaklagimlar ve tek hiicre diizeyinde gelisti-
rilen ileri teknolojiler ayrintili olarak ele alinacaktir. Amag, epigenetik diizenleyici
aglarin molekiiler diizeyde anlagilmasini saglayarak, giincel translasyonel arastir-
malara ve klinik uygulamalara 151k tutmaktir.
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piilasyonlarinda farkli epigenetik programlarin tanimlanmasi, erken hiicre kaderi
kararlarinin ¢6ziimlenmesi ve ilag yanitlarindaki bireysel farkliliklarin anlasilma-
s1i¢in bu yontemler giderek daha fazla kullanilmaktadir.

scNMT-seq, tek hiicre diizeyinde DNA metilasyonu, kromatin erisilebilirligi
ve gen ekspresyonunu birlikte analiz eden ilk kapsamli yontemlerden biridir. Bu
teknoloji, hiicresel heterojenitenin daha derinlemesine anlagilmasina, epigenetik
diizenleyici mekanizmalarin ¢oziillmesine ve gelisimsel/diferansiyasyonel siiregle-
rin dinamiklerinin ortaya konmasina katki saglamaktadir (Clark vd., 2018).

SONUC

Tek hiicre diizeyinde multi-omik teknolojilerin klinik karar siireglerine entegras-
yonu, saglik hizmetlerinde proaktif, hassas ve bireysellestirilmis tip uygulama-
larinin temelini olugturma potansiyeline sahiptir. Bu yaklagimlar, hastaliklarin
yalnizca mevcut seyrini anlamakla kalmayip, ayn1 zamanda erken tani ve risk 6n-
goriisiinde de giiglii bir ara¢ sunmaktadir. Yitksek boyutlu molekiiler verilerin sis-
tematik bir bicimde analiz edilmesi, hasta bakiminin optimize edilmesini, yeni bi-
yobelirteglerin tanimlanmasini ve terapétik hedeflerin kesfinin hizlandirilmasini
saglayacaktir. Boylece, multi-omik stratejilerin klinik uygulamalara entegrasyo-
nu, yalnizca mevcut hastalik yonetim paradigmasini doniistiirmekle kalmayacak;
ayn1 zamanda Onleyici tip uygulamalarini giiglendirerek molekiiler tibbin klinik
pratige entegrasyonunu hizlandiracaktir.
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