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2005 yılından bu yana genetik hastalıkların tanısında rutin olarak kullanılan 
bir yöntem olan yeni nesil dizileme teknolojileri, okuma uzunluklarının (read 
lenght) geliştirilmesiyle birlikte adli genetik alanında da kullanılmaya başlan-
mıştır. Yeni nesil dizileme teknolojisinin sağladığı analiz kolaylığı ve getirdiği 
yenilikler, bu teknolojinin, adli genetik alanında altın standart bir yöntem olan 
kapiler elektroforez platformuna ciddi bir alternatif olduğunu ortaya koymakta-
dır. Yeni nesil dizileme teknolojilerinin; hızlı, güvenilir ve yüzlerce örneği aynı 
anda analiz edebilme kapasitesiyle orta vadede konvansiyonel yöntem olan ka-
piler elektroforezin yerini alacağı ifade edilmektedir. 

Yeni nesil dizileme teknolojilerinin günümüzde ulaştığı dizileme kabiliye-
tini, DNA diziliminde standart bir yöntem olarak kullanılan Sanger dizileme 
yöntemi ile karşılaştırarak açıklamak gerekir. 70’li yıllardan bu yana moleküler 
biyolojide kullanılan en önemli yöntemlerden biri olan Sanger dizileme yönte-
mi, 2003 yılına kadar büyük genom analizlerinde de kullanılagelen bir yöntem 
olarak moleküler genetiğe adeta damgasını vurmuştur. Bu yöntemin özellikle 
kapiler elektroforez platformuyla bütünleşmesi, yöntemin verimini ve dolayı-
sıyla başarısını daha da arttırmıştır.
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liz edilebilecek örnek sayısı yüzlere ulaşabilmektedir. Tüm bu gelişmelere isti-
naden, yeni nesil dizileme teknolojisinin adli genetik alanında gelişimi henüz 
başlangıç aşamasında olduğu ve orta vadede, başta kapiler elektroforez olmak 
üzere adli genetik alanına damgasını vurmuş birçok tekniğin yerini alacağını 
ifade etmek mümkündür.
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