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DNA Dizileme Nedir?

Calisma Kagidi

DNA dizileme, bir DNA molekulindeki A, T, G ve C bazlarinin kesin sirasini okur; en yaygin
yontemler Sanger zincir sonlandirma ve yeni nesil dizileme (NGS) teknolojileridir.

Sorular

1. DNA dizileme hangi doért bazin sirasini belirler?
A)A T,G,C

B)A U, G,C

C)A TG, U

D)C,GU,T

2. Sanger dizilemede DNA sentezini ne durdurur?
Restriksiyon enzimleri

Dideoksinukleotidler (ddNTP)

DNA ligaz

D

Helikaz

A
B
C
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3. Sanger dizilemede DNA parcalarini boyutlarina gére hangi teknoloji ayirir?
A) PCR

B) Kapiler elektroforez

C) Kutle spektrometrisi

D) Santrifyj

4. Sanger dizilemeye kiyasla yeni nesil dizileme (NGS) genellikle...

A) Daha yavas ve pahali

B) Daha hizli, bircok parcayi paralel isleyebilir
C) Sadece RNA icin kullanish

D) Mutasyonlari tespit edemez

5. Bir Sanger dizileme reaksiyonu 1 ile 800 baz arasinda degisen parcalar Uretiyor. Teorik
olarak kac farkl parca uzunlugu mimkdindur?

6. insan genomu yaklasik 3,2 milyar baz cifti icerir. Bir dizileme cihazi her okumada 150 baz
okuyor ve genomu 30x kapsiyorsa, toplam kac baz dizilenmelidir?

7. Bir arastirmaci 1.200 baz ciftlik bir geni, ileri ve geri yénde 700 baz okuma uzunluguna
sahip Sanger dizileme ile diziliyor. Tek gecislik kapsama yeterli mi?

8. Tanimla: DNA dizileme nedir?
9. Tanimla: Sanger dizileme nedir?

10. Tanimla: Yeni Nesil Dizileme (NGS) nedir?

Notek ile bu konuyu Al hocayla, Apple Pencil ile calis:
https://apps.apple.com/app/id6766946341
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Cevap Anahtan

1. A) A, T, G, C — DNA'da adenin, timin, guanin ve sitozin bulunur; RNA'da timin yerine urasil (U)
vardir.

2. B) DideoksinUkleotidler (ddNTP) — ddNTP'ler bir sonraki nukleotidi eklemek icin gereken 3'-OH
grubundan yoksundur, bu ytzden zinciri sonlandirir.

3. B) Kapiler elektroforez — Parcalar bir kapiler icinde uzunluklarina bagli hizlarda goc eder.

4. B) Daha hizli, bircok parcayi paralel isleyebilir — NGS milyonlarca reaksiyonu paralellestirerek
verimi blyuk 6lctde artirir ve maliyeti dasurar.

5. Parcalar 1 ile 800 arasindaki herhangi bir baz konumunda bitebilir Farkli uzunluk sayisi = 800 —
1 + 1 = 800 Her uzunluk, nihai dizideki bir baz okumasina karsilik gelir

6. Gereken toplam baz = genom boyutu x kapsama Toplam baz = 3.200.000.000 x 30 =
96.000.000.000 baz 150 baz/okuma ile: 96.000.000.000 + 150 = 640.000.000 okuma gerekir

7. ileri okuma 1-700 bazlarini kapsar Geri okuma 501-1.200 bazlarini kapsar (sondan geriye dogru
okunarak) Ortiisen bdlge (501-700) 200 bazin dodrulugunu teyit eder Birlikte iki okuma, hata
kontrolU icin drtismeyle birlikte 1.200 bazin tamamini kapsar

8. Bir DNA molekulindeki A, T, G ve C nukleotid bazlarinin tam sirasinin belirlenmesi.

9. Her bazda DNA sentezini durdurmak icin floresan isaretli ddNTP'ler kullanan bir zincir
sonlandirma yontemi; ardindan parca uzunluklari okunur.

10. Milyonlarca DNA parcasini paralel olarak dizileyen, Sanger dizilemeden cok daha hizli ve ucuz
yuksek verimli yontemler.

Bounlu
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