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ilgisayar teknolojisinin moleküler biyolo-
jiye paralel olarak hızla geli�mesi bu iki
disiplini de birbirine yakla�tırdı. Sonuçta

sa�lık sektörü açısından heyecan veren sonuçlar
do�du. Bu heyecanı yaratan yeni gen teknolojileri

arasında en dikkat çekici olanı Mikro-dizilim
(array) teknolojisidir. Bu yöntem, biyoteknolojinin
de kavramsal olarak ula�abilece�i son noktalardan
biridir. Günümüzde ço�unlukla gen anlatım ana-
lizlerinde kullanılmaktadır ve binlerce gen bölge-
sinin aynı anda incelenmesine imkan sa�lamakta-
dır.

Bir zemin üzerinde sabitlenmi� sentetik gen
dizileriyle serbest nükleik asitleri melezle�tirme
dü�üncesi moleküler biyolojinin önemli adımların-
dan biriydi. Mikro dizilim incelemelerindeki amaç
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Özet
Dizilim teknolojisi son 10 yıl içinde büyük ilgi çeken bir alanı

olu�turmaktadır. ‘Gen-çipi’ bu teknolojinin sıklıkla kulanılan adı
durumundadır. Metodolojisinin ana özelli�i bir mikro-melezle�tirme
temelli  ölçüm olmasıdır. Çip diye anılan filtre aslında bir tür
membrandır ve bilinen gen bölgelerine ait kodların cDNA parçacıkla-
rını temsil eden binlerce oligonükleotid noktacı�ı içermektedir. So-
nuçta elde edilen çip  üstündeki melezle�me sinyali, floresan tarayıcı-
larla analiz edilir ve bilgisayar yazılımları aracılı�ıyla i�lemden geçi-
rilir.

Bu teknolojiyi birçok farklı amaç için kullanmak mümkündür.
Bunlar arasında en göze çarpan kullanım alanı gen anlatımındaki
farklılıkların ölçülmesidir. Ayrıca genotipleme ve sekans analizi
içinde kullanılabilmektedir. Elde edilen veriler ‘Gen-çip’ teknolojisi-
nin yeni bir tıp ça�ını vaadetti�ine i�aret etmektedir. Bu teknoloji
mikrorganizmalar ve konakları arasında gerçekle�en iç ili�kilerin
ardında yatan karma�ık genetik i�leyi�leri anlamamıza hız kazandıra-
cak; böylece enfeksiyon hastalıklarının tanı, tedavi ve korunmasında
geli�melere yol açacaktır. Keza, ‘Gen-çip’ teknolojisi, gen fonksiyon-
larına, hastalıkların fizyopatolojilerine, hastalık sınıflandırmalarına ve
ilaç geli�tirme çalı�malarına yeni bakı� açıları getirecektir. Bu bakım-
dan, diabet, hipertansiyon, koroner kalp hastalıkları, astım,
inflamatuvar barsak hastalıkları, kanser  gibi hastalıklar ana hedefleri-
ni temsil eder. Bu derlemede ‘Gen-çip’ teknolojisinin temelini olu�tu-
ran kuramlar ve analiz yöntemleri sunulmu� onkoloji, mikrobiyoloji,
rutin tanı  gibi alanlarda elde edilen veriler taranmı� ve kar�ıla�ılan
teknik güçlükler kendi deneyimlerimiz ı�ı�ında tartı�ılmı�tır.
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Abstract
Array technology has become an area of great interest in the last

decade. “Gene chip” is the commonly used name for this technology.
The main characteristic of the methodology is a micro-hybridisation-
based assay. A filter, called a chip, is a special kind of membrane in
which are spotted several thousand oligonucleotides of cDNA frag-
ments coding for known genes. The resulting hybridisation signal on
the chip is analysed by a fluorescent scanner and processed with a
special software package.

This technology can be used for many different purposes, most
prominently to measure differential gene expression. In addition, it
can be used for genotyping and sequencing analysis. Preliminary data
indicates that “gene chip” technology may hold high promise and
indeed usher in a new age of medicine. It will accelerate our under-
standing of the complex genetic processes underlying the interaction
between microorganisms and the host, with consequent improvements
in the diagnosis, treatment, and prevention of infectious diseases. It
can also provide new insights into gene function, disease patho-
physiology, disease classification and drug development. In this
respect, diabetes, hypertension, coronary heart disease, asthma, in-
flammatory bowel disease, and cancer represent its main targets. In
this review, the basic theory of microarray technology and its analytic
methods are presented, recently obtained data are reviewed from fields
such as oncology, microbiology, as well as in routine diagnostics, and
technical issues are discussed in the light of our experience.
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ise bunu aynı anda binlerce gen bölgesinde ger-
çekle�tirmektir. Bu tekni�in ilk giri�imleri Schena
ve Shalon tarafından gerçekle�tirilmi�tir.1,2

Dizilim teknolojisine ait adlandırmalara ba-
karken makro ‘array’ veya mikro ‘array’ olarak iki
biçimde anıldı�ını görüyoruz. Mikro-dizilimler
popüler bir tanımla gen-çipleri olarak da anılıyor.
Bu farklılık dizilerin sabitlendi�i zeminlerden kay-
naklanmaktadır (�ekil 1). Makro-dizilimlerde
kullanılan malzeme membranlardır ve bunlar
genellikle nitroselluloz naylon yapılıdır (�ekil 2).
Mikro-dizilimler yani cam bazlı dizilimler mik-
roskobik lamlardadır ve daha küçük zeminlerde
daha fazla sayıda gen içermektedir. 2002 yılında
ula�ılan noktada, dü�ük yo�unluklu membranların
kullanıldı�ı makro-dizilim formatlarının yüksek
yo�unluklulara yani mikro-dizilimlere göre rutin-
de kullanımının daha  kolay oldu�u söylenmekte-

dir. Ayrıca makro-dizilimlerin daha yorumlanabi-
lir ve dü�ük giderli oldu�u izlenmektedir.3 Ki�isel
gözlemlerimiz de makro-dizilimlerin kullanım
kolaylı�ını do�rular nitelikteydi.4 Bununla birlikte
2004 yılına do�ru yüksek yo�unluklu mikro-
dizilimler sayıca artmı�tır ve ya�anılan güçlükler
azalmı�tır.

Dizilim teknolojisinin  2004-2006 yılları ara-
sında özel merkezlerde 2006-2010 yılları arasında
da büyük hastanelerde tanı ve prognoz tayininde
kullanıma girece�i söylenmektedir.5

Dizilim teknolojisinde kullanılan genlerin
fabrikasyonu

Mikro-dizilimlerin yer aldı�ı zeminleri hazır-
layan ilk ekip Brown ve arkada�larınca olu�turul-
mu� ve sonra onlara ba�ka ekipler de eklenmi�tir
(http://cmgm.stanford.edu/pbrown). Bu genlerin
fabrikasyonu amacıyla GenBank, UniGene  gibi
birçok veri kayna�ına gidilmektedir. Dizilim ya-
pımı bu kaynaklardan seçilen genlerin Polimerize
Zincir Reaksiyonu (PZR) ürünlerinin (yakla�ık 0.6-
2.4 kb)  sabitlenmesiyle gerçekle�ir. Bu sabitleme
i�lemi robotlarla yürütülür ve yakla�ık  her bir
noktacı�a 100-500 µg/mL PZR ürünü sabitle�tiri-
lir. Bu oran mikro-dizilimlerde daha az miktarda
kullanılan ürünle, santimetre kare ba�ına  2500
noktacı�a kadar artabilmektedir. Seçilmi� binlerce
farklı hedef gen bölgesi solusyonlar içinden oto-
matik olarak seçilmekte ve mikroskopi lamları
slaytları üzerine püskürtülmektedir. Farklı firmala-
rın kullandı�ı de�i�ik sistemler bu püskürtmede
kullanılan ürünün miktar ve hacim olarak farklı-
la�masına yol açmaktadır. Ayrıca seçilen püskürt-
me yöntemi de ürünlerin melezle�me etkinli�ini
etkileyebilmektedir.3,5

Dizilim deneylerinde lekeleme,
melezle�tirme ve tarama

Mikro-dizilim teknolojisinde bir mRNA örne-
�inin içinden haritalanmı� anahtar bölgeler özgün
nükleotidlerine fluoremer biti�tirilerek etiketlen-
mektedir. Naylon  membran ya da cam lamlar bu
etiketlenmi� karı�ımlarla melezle�tirilmektedir.
Analizin amacı örne�in bir gen anlatımına yönelik-
se, elde edilen sinyal yo�unlu�u söz konusu genin

�ekil 1. Mikro-dizilimlerin hazırlandı�ı cam yüzeylerin  me-
lezle�tirme sonrası görünümü. Gen anlatım düzeylerine gore
de�i�en floresan ı�ımalar izlenmektedir.

�ekil 2. Makro- dizilimlerin hazırlandı�ı naylon  yüzeylerin
melezle�tirme sonrası görünümü. Gen anlatım düzeylerine
gore de�i�en radyoaktif lekelenmeler izlenemektedir.
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anlatım oranını verecektir. Sinyal yo�unlu�undaki
de�i�ikli�i ölçebilmek için test edilen örne�e ek
olarak bir de referans olacak örnek kullanılmakta-
dır.  Bu referans örnekteki gen anlatımı hedef alı-
nan örne�in gen anlatımın artıp azalmadı�ı konu-
sunda bir test örne�i olmaktadır. Melezle�tirmeler
sonrasında her bir dizilimde olu�an farklı anlatım-
lar yüksek yo�unluktaki tarayıcılar aracılı�ıyla
taranmaktadır. Olu�an reaksiyonunun farklılı�ına
göre ortaya çıkan bilgi özel bilgisayar programla-
rıyla analiz edilerek görselle�tirilmektedir.5,6

Dizilim yönteminden kabaca üç biçimde
yararlanılmaktadır

1. Mikro-dizilim kullanılarak gen ifade pro-
filinin çıkarılması

RNA izolasyonuyla ba�lar. Bu izolasyon vücut
sıvılarından, dokulardan ya da bakterilerden yapı-
labilir. Ya�ayan bir dokuda aynı anda onbinlerce
gen ifadesi mevcut bulunabilir. Böylece RNA’sı
izole edildi�i andaki ifade edilen tüm genlerinin
dökümü yapılmı� olur.10-13

2. Mikro-dizilim kullanılarak yapılan
genotipleme

Kan ya da tükrük salgısından yıllardır yapılan
polimerize zincir reaksiyonunun geli�mi� bir biçi-
midir. Binlerce �üpheli gen arasından saptanan
genetik belirteçler sayesinde hem ara�tırmada hem
de klinikte kullanılacak olan risk ölçümlerini sap-
tamak mümkündür. �nsan genom projesinin so-
nuçlanmasıyla 2 milyon yeni tek nükleotid
poliformizmi (SNPs) bölgesi tanımlanmı�tır ve
böylece yeni genetik belirteçler elde edilmi�tir. Bu
kaynakların kullanım potansiyeli çok geni� olup,
çe�itli klinik çalı�maların önü açılmı�tır. Bu hasta-
lıklar arasında diabet, hipertansiyon, koroner kalp
hastalıkları, astım, inflamatuvar barsak hastalıkları,
kanser bulunmaktadır.6,7 Mikro-dizilim yöntemiyle
genotipleme yaparken ‘tek nükleotid poliformizm
çip’lerini kullanmak hastalı�a ve ilaç yanıtlarına ait
bu yeni belirteçlerin analizi imkanını sa�layacaktır.
Bu çipler bize tek bir melezle�tirmede 2000
polimorfik bölgeyi aynı anda analiz etme �ansını
verir.8,9 Böylece alınacak olan ‘genetik parmak
izleri’ ki�inin tek gen ya da çoklu gen hastalıkları-

na olan özel yatkınlıklarını belirleyebilecektir.

3. Mikro-dizilim kullanılarak yapılan dizi a-
nalizleri

Mikro-dizilim teknololjisi kandan izole edilen
DNA’dan ço�altılmı� ürünlerde mutasyon analizle-
ri yapılabilmesine olanak sa�lar. Bu yöntem saye-
sinde aynı anda binlerce mutasyon taramasını ve
tek gene ba�lı ya da genetik olarak karma�ık  has-
talıkların moleküler tanısını yapabilmek mümkün-
dür. Böylece mutant ya da polimorfik formlara ait
bilgi çok zenginle�mektedir ve genom haritalama
çalı�maları hızlanmaktadır.10-13

Dizilim Teknolojisinin
Gen ekspresyonunda kullanımı

Tüm insan hücreleri 10 binlerce gen anlatımı
içerir. Bu anlatımların düzeyleri hücre farklıla�ma-
sı için anahtardır. Dizilim teknolojisi günümüzde
ana olarak gen anlatım analizlerinde kullanılmak-
tadır ve binlerce cDNA’nın aynı anda analiz edile-
bilmesine imkan sa�lamaktadır. Bir dizilim dene-
yinde RNA transkriptlerinin 3′ ucundan türetilen
spesifik genler bir zemin üzerine sabitlenmi�tir.
�ncelenecek örne�in  RNA parçaları floresan ola-
rak i�aretli cDNA problarına dönü�türüldükten
sonra bu zemindeki gen bölgeleriyle melezle�tiri-
lir.2 Böylece biyoinformatik ve istatistik bilimleri-
nin de yardımıyla geni� genom bölgelerinin taran-
masına olanak sa�lanmaktadır.14 �ncelenen örnek
ve referans örneklerde ortak bulunan ve aynı oran-
da anlatıma girmesi beklenen housekeeping gen
bölgeleri bir internal kontrol olarak kullanılmakta-
dır ve sinyalin göreceli de�i�ikli�inin standardize
edilmesine olanak sa�lamaktadır.

Dizilim teknolojisinin  onkolojide kullanımı
Dizilim analizleri  klinik amaçlı olarak da

kullanılmaktadır. Kullanıma giren p53 ya da
BRCA1 ve BRCA2 gibi onkogenlere yönelik dizi-
limler ticari olarak mevcuttur.15,16 Ayrıca bu tek-
noloji  tümörlerin gen anlatım kalıplarına göre
primer ya da  sekonder olup olmadıklarını saptaya-
bilir. Bu yolla tedavi �emaları ve risk ölçümü için
kullanılabilir. Yine tümörlerin tedaviye yanıtları,
prognoz tahminleri ve ilaç dirençlili�iyle olan ili�-
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kileri de dizilim kökenli gen ifade incelemelerinin
potansiyel uygulama alanları arasındadır. Onkolo-
jide kullanılan tanısal amaçlı mikro-dizilim uygu-
lamalarına örnek olarak akut myeloid lösemi ve
akut lenfoid lösemili tabloları ayırt edebilmek için
6817 genin ayrımının yapıldı�ı bir çalı�ma verile-
bilir. Ara�tırmaya alınan 38 hastanın tamamına
yakınında sonuçlar do�ru olarak sınıflandırılmı�tır.
Yöntem ayrıca akut löseminin patogenezine ait
50’ye yakın yeni olası genin saptanmasına da im-
kan sa�lamı�tır.17

Benzer  çalı�malardan birinde yaygın B hüc-
reli lenfomaya ait  yeni prognostik alt gruplar ta-
nımlanmı�tır.18 Bu gibi çalı�malar melanomalarda,
gö�üs kanserlerinde, kolorektal kanserlerde de her
geçen gün sayıları artarak  gerçekle�tirilmekte-
dir.19-22

Dizilime ba�lı uygulanan Kar�ıla�tırmalı
Genomik Melezle�tirme teknolojisi

Klasik bir KGM: Kar�ıla�tırmalı Genomik
Melezle�tirme (Comparative Genomic
Hybridisation) tekni�inde genomik kazanç ve ka-
yıplar tek bir deneyde tümör DNA’sı ve normal
kontrol DNA’sını kar�ıla�tırarak elde edilir. Bu
amaçla tümör DNA’ları normal metafaz kromo-
zomlarıyla melezle�tirilir.23 Bu yöntem rutin
sitogenetik laboratuvarlarının en göz alıcı uygula-
malarındandır. Yeni geli�en bir yöntem olan
mikro-dizilim- KGM’de ise normal metafaz kro-
mozomlarının yerini aynı kromozomun birçok gen
bölgesinin bulundu�u bir dizilim platformu alır.
Böylece 5000 noktacıkta yakla�ık 1 mb çözünmeye
ula�an genomik kayıp ve kazancı tarama olana�ı
do�ar.24 Yani ba�ka bir deyi�le Klasik KGM’nin
laboratuvarlarda rutin tanıda kullanılmasındaki
büyük bir engel olan çözünürlük problemi ortadan
kalkar. Bugün çözüm bekleyen tek �ey genomik
denge de�i�iklerinin incelemelerinin otomatize
edildi�i güvenilir çip formatlarına kavu�maktır.

Dizilim teknolojisinin enfeksiyonda
kullanımı

Dizilim yönteminin kullanılmasıyla
Mycobacterium tuberculosis, HIV gibi patojenlerin
genomlarındaki diziler ayrıntılarıyla belirlenebil-

mektedir. Böylece antibiyotiklere dirençli genlerin
varlı�ını belirlemek ya da viral alt grupları ayırt
etmek mümkündür. Üstelik bunları 24 saatten daha
az bir sürede, viral-bakteriyel kültürlere gerek ol-
madan gerçekle�tirmek mümkündür. Böylece kli-
nikte  daha etkili antibiyotik veya antiviral  teda-
viler uygulanabilir.25,26

Özellikle son 2 yılda mikrobiyolojide bu tek-
nolojinin kullanımı yaygınla�mı�tır. Örne�in HIV
proteaz geni dizilerinde yapılan dizilim taramaları
çok de�i�ken bir mikrorganizma genomuyla kar�ı
kar�ıya olundu�unu ortaya koymu�tur.25 Yayınla-
nan yüzlerce çalı�ma arasında örne�in
‘transcriptome’ analizlerinin yapıldı�ı çalı�malar
anılabilir. Bu yöntemle Gama herpesvirus ve
Neisseria meningitidis’in enfeksiyon sırasındaki
ifadesinde azalan ve artan gen bölgeleri binlerce
gen arasından taranarak belirlenmi�tir.27,28

KGM teknolojisi ve silikon çiplerin  kullanı-
mıyla yapılan çok geni� ölçekli bir çalı�mada
Streptococcus agalactiae’nin 2.160.267 baz çiftli
genomu taranmı�; genetik heterojenite ve virulans
geli�iminin evrimi açısından ilginç  sonuçlara ula-
�ılmı�tır.29

Dizilim teknolojisinin rutin tanıda ve
tedavide kullanımı

Özgün mutasyonların tanısında kullanılan çe-
�itli oligonükleotid dizilim çipleriyle DiGeorge
sendromu, Duchenne musküler distrofisi hastalık-
larının ayrıntılı tanısı bugün mümkündür Mutasyon
saptamada kansere yatkınlık bildiren BRCA1 ve
p53 çipleri kullanıma giren ilk örneklerdi. Ki�ideki
bu genlere ait muhtemel tüm mutasyonlar bu çipler
sayesinde taranabilmektedir.30 Daha sonradan derin
ven trombozuyla ilgili olarak faktör V Leiden
çipleri, Alzheimer hastalı�ına yatkınlı�ı aramada
apolipoprotein E4 çipleri , Crohn hastalı�ıyla ilgisi
yeni tanımlanmı� NOD2 genine ait çipler de kulla-
nımdadır.31

Öte yandan tedavide kullanılan ajanlara kar�ı
genetik anlatımda olu�an yanıtın ölçülmesiyle ilgili
ba�langıç çalı�maları da gerçekle�tirilmi� durum-
dadır.32,33 Bilindi�i gibi birçok ilaç ‘sitokrom
P450’ alt yolu üzerinden metabolize olur. P450
genlerindeki polimorfizmleri analiz etmeye yara-
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yan çipler bu yüzden ki�ilerin ilaçlara kar�ı göster-
di�i iyi etki ve yan etkilerini incelemeye yaramak-
tadır. P450 çipleri Affymetrix tarafında
pazarlanmaya ba�lamı�tır. Genetik-farmakolojik
ili�kilerinin birden fazla faktörden etkilendi�i dü-
�ünüldü�ünde bu tür çalı�malarda olu�turulan mo-
dellerin tek gen anlatımının çözümlenmesini hedef-
lemeyece�i açıktır.

Özellikle ilaç toksisitesine yol açan özel genle-
re ait bilgilerin dizilim çipleriyle taranarak
dökümlenmesi çok de�erli bir yakla�ımdır.34,35

Mikro-dizilim yöntemiyle rutin tanıya yakla�ım
çe�itlenerek geni�lemektedir. Bunlar arasında  kro-
nik hepatitli ve hepatosellüler karsinomlu hastalarda
yapılan analizler (Kaneko, 2003)  ya da HLA tiple-
mesine yönelik çalı�malar da dikkat çekmektedir.36

Ku�kusuz organ nakli açısından da ölçülemeyecek
kadar önemli olan bu çalı�malar sonucu elde edilen
ilk pozitif göstergeler heyecan vericidir.37,38

Ayrıca kistik fibrozis veya ataxia telenjiektazi
hastalıklarından sorumlu genlere yönelik
oligonükleotid dizilim çipleri de düzenlenmi�tir.39, 40

Sonuç
Bu teknolojiyi uygulayacak yeti�mi� insan gü-

cündeki azlık uygulamaların toplumsalla�ması ö-
nündeki en büyük engeldir.  Üstelik farklı dizilim
sistemleri arasında elde edilen bilginin standardize
edilemesinin zorlu�u, de�i�ik disiplinler arası i�bir-
li�inin zorunlulu�u ya�adı�ımız sorunlardan bir
kaçıdır.

Bir di�er önerilebilecek yakla�ım (ki bugün
sıklıkla uygulanan bir yakla�ımdır) dizilim teknolo-
jisiyle elde edilecek sonuçların rastgele seçilmi�
diziler de  nicesel PZR ile do�rulanmasıdır. Nicesel
PZR bir ba�ka yeni geli�en gen ifade teknolojisi
olup  duyarlılı�ı açısından çok yüksek bir teknoloji-
dir ve duyarlılık alanı mikro ya da makro-dizilim
teknolojilerinden daha geni�tir. Buna ait izlenimi-
miz dizilim teknolojisiyle gerçekle�tirdi�imiz  ça-
lı�malarımızın Nicesel PZR’ile do�rulanması sıra-
sında elde edilmi�tir.4 Bu çalı�malarımızda örne�in
FLI1 genine ait nicesel PZR anlatım analizlerinde,
dizilim analizlerine göre onbinlerce kat daha dü�ük

de�erler saptanmı�tır. Benzer �ekilde gözlemleri
olan ekipler de gerek klasik yöntemlere gerekse
dizilim teknolojisine kıyasla nicesel PZR’ın yüksek
duyarlılı�ına tanıklık etmektedir.41

1995’den bu yana önemli geli�meler kaydet-
mekle birlikte yakın gelecekte daha dü�ük maliyetli
ve yüksek yo�unluklu,  uyarlanma yetene�i geni�
dizilim çiplerine kavu�mayı bekliyoruz. Tüm doku
gruplarının yer aldı�ı çiplerin transplantasyonda
kullanımının ya da bilinen tüm onkogenlerin yer
alaca�ı dizilimler ile onkolojik  tanıya gidilmesinin
de yakın gelecekte mümkün olaca�ını biliyoruz.
Tüm genomun yüksek duyarlılıkla taranması müm-
kün oldu�unda bugünkü sitogenetik laboratuvarları
da yeniden �ekillenecektir.39,40,42,43

Bugün örne�in tanısal patolojiyi dramatik ola-
rak de�i�tirecek bir fırsatla kar�ı kar�ıya oldu�umu-
zun bilincindeyiz. Yakın bir gelecekte belki yalnız
tanı ve prognoz için yeni olanaklardan de�il,
histopatolojik sınıflandırmalarda da bir yeniden
de�erlendirmeden sözedece�iz.44

Günümüzde bir mikro-dizilim deneyinde aynı
günde 48.000 geni analiz etmek mümkündür. Çok
yakında insanda incelenecek  tüm genetik bilginin
tek bir çipe sı�aca�ı varsayılmaktadır.45 �lginç olan
nokta patolo�un, mikrobiyolo�un ya da ba�ka bir
laboratuvar disiplinin atlanarak dizilim
laboratuvarıyla klinisyen arasında ba�ımsız bir
diyalo�un do�up do�mayaca�ı sorusudur. Elimiz-
deki veriler bu yönde hızlı bir geli�ime ve yeni bir
tıp anlayı�ının do�umuna i�aret ediyor. Teknolojinin
etkileyici geli�imi üzerinde dikkatle dü�ünülmesi
gerekmektedir. Tek çipe indirilmi� bir inceleme
sistemiyle bireylerin tüm kalıtsal hastalıklarının ve
sa�lık açısından ta�ıdıkları ki�isel risklerin bilinmesi
mümkün oldu�unda, bu onların ya�amını nasıl et-
kileyecektir? Bu bilgiler titizlikle korunmadı�ı tak-
dirde, bireyler i� ba�vurularından özel ya�amlarına
kadar bunların sonuçlarından nasıl etkilenecektir ?
Bu açılardan bakınca  dizilim teknolojisinde de tıpkı
klonlama veya kök hücre aktarım teknolojilerinde
uygulananlara benzer yasal düzenlemelere ihtiyaç
duyulabilir.46
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