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Umut KARA'
Emel Hiilya YUKSELOGLU?

YENIi NESIL DiZiLEME (NGS) TEKNOLOJILERININ

GELISiMmi

2005 yilindan bu yana genetik hastaliklarin tanisinda rutin olarak kullanilan
bir yontem olan yeni nesil dizileme teknolojileri, okuma uzunluklarinin (read
lenght) gelistirilmesiyle birlikte adli genetik alaninda da kullanilmaya baslan-
mustir. Yeni nesil dizileme teknolojisinin sagladig analiz kolaylig1 ve getirdigi
yenilikler, bu teknolojinin, adli genetik alaninda altin standart bir yontem olan
kapiler elektroforez platformuna ciddi bir alternatif oldugunu ortaya koymakta-
dir. Yeni nesil dizileme teknolojilerinin; hizli, giivenilir ve yiizlerce 6rnegi ayni
anda analiz edebilme kapasitesiyle orta vadede konvansiyonel yontem olan ka-
piler elektroforezin yerini alacagi ifade edilmektedir.

Yeni nesil dizileme teknolojilerinin giiniimiizde ulastig1 dizileme kabiliye-
tini, DNA diziliminde standart bir yontem olarak kullanilan Sanger dizileme
yontemi ile karsilastirarak agiklamak gerekir. 70’li yillardan bu yana molekiiler
biyolojide kullanilan en 6nemli yontemlerden biri olan Sanger dizileme yonte-
mi, 2003 yilina kadar biiyitk genom analizlerinde de kullanilagelen bir yontem
olarak molekiiler genetige adeta damgasini vurmustur. Bu yontemin 6zellikle
kapiler elektroforez platformuyla biitiinlesmesi, yontemin verimini ve dolay1-
styla basarisini daha da arttirmstir.
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liz edilebilecek 6rnek sayis1 yiizlere ulasabilmektedir. Téim bu gelismelere isti-

naden, yeni nesil dizileme teknolojisinin adli genetik alaninda gelisimi heniiz

baslangi¢c asamasinda oldugu ve orta vadede, basta kapiler elektroforez olmak

tizere adli genetik alanina damgasini vurmus bir¢ok teknigin yerini alacagini

ifade etmek mumkiindiir.
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