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Előszó 

A DNS-szekvenálásnak [1] a genomkutatás
[2–3] és a DNS-beli információrögzítés [4–
6] miatt van különös és vitathatatlanul
döntő jelentőségű szerepe mindkét terüle-
ten, de ma már nélkülözhetetlen az orvo-
si diagnosztikában, a biotechnológiában, a
törvényszéki orvostanban és a biológiai
rendszerszervezésben is. Említést kell ten-
ni az emberi genom projektről [7], a DNS-
szekvenáláshoz köthető, eddig világméret-
ben is az egyik legnagyobb kutatási erőfe-
szítésről. Ehhez és a múlthoz fűződően,
főleg érdekességként érdemes megemlíte-
ni, hogy 2000-ben, amikor az említett pro-
jekt befejeződött, egy egyén genomjában
levő körülbelül hárommilliárd bázispár
meghatározása teljes évtizedet vett igény-
be, és költségei, amiknek nagy részét a
szekvenálás tette ki, közel voltak a száz-
millió dollárhoz. Nem meglepő, hogy a
gyorsabban, olcsóbban, pontosabban elvá-
rásokhoz illően merült fel az 1000 dolláros
genomprogram gondolata, illetve terve [8],
ami, mint elnevezése is jelzi, azt a célt tűz-
te ki, hogy 1000 dollárért meghatározható-
vá tegye egy egyén teljes genomállomá-
nyát. Ez a törekvés napjainkban is fennáll. 

A DNS-szekvenálás fejlődéstörténetét
háromgenerációs tagoltságúnak írják le,
részleteiben itt nem foglalkozunk vele, is-
mertetésére kitűnő összefoglalók állnak
rendelkezésre [9–11].

Bevezetés 

A következőkben előbb futólag vázolnánk
a DNS-szekvenálási eljárások biokémiai, il-
letve molekuláris biológiai fejlődési útját,
elsősorban annak első két generációját, és
a harmadik generációra rátérve a DNS-
szekvenálás költségeinek fejlődési, csökke-

nési törvényszerűségeit vizsgálnánk egy
műszaki területen tapasztalható fejlődési
növekedéssel (a tranzisztorok fejlődésére
vonatkozó Moore-törvénnyel) összehason-
lítva.

A DNS szekvenálása [1] lényegében há-
rom alapműveletből áll, beleértve a minta-
előkészítést, a fizikai szekvenálást és az
újbóli összerendezést. A minta-előkészítés
első lépése a célgenom fragmensekbe való
darabolásából áll. A minta mennyiségétől
függően ezek a fragmensek különböző mo-
lekuáris módszerekkel másolatokká sok-
szorosíthatók. A fizikai szekvenáló fázis-
ban a fragmensek mindegyik bázisa egyen-
kénti leolvasással azonosítható, és az ösz-
szefüggően azonosított bázisok leolvasási
hosszként jellemezhetők. Az összerende-
zési fázisban bioinformatikai szoftverrel
összerakhatók az átlapoló leolvasások. Ez
lehetővé teszi az eredeti genom folyamatos
szekvenciákká való összefésülését. Minél
terjedelmesebb a leolvasás hossza, annál
könnyebb a genom összerakása. A fenti-
ekhez jelentős fejlődést biztosított a poli-
meráz láncreakció (PCR) felfedezése [12]. 

Moore törvénye

Moore törvényeként vált ismertté Gordon
Moore [13], az Intel alapítójának az az 1965-
ben tett megfigyelése, mely szerint integ-
rált áramkörökben az egységnyi (négyzet-
hüvelyknyi) felületre helyezhető tranzisz-
torok száma kétévenként megkétszerező-
dik. Moore hozzátette, hogy ez az előrejel-
zés valószínűleg hosszú ideig érvényben
marad (1. ábra). Moore törvénye tulaj-
donképpen az exponenciális növekedés
szilíciumalapú tranzisztorok fejlődési se-
bességére vonatkoztatott változata, ahol a
növekedés ütemét a 

(x: tranzisztorok száma) 

differenciálegyenlet írja le. Az egyenlet sze-
rint a

növekedési, vagy csökkenési ütem a min-
denkori x-szel arányos, tehát az

relatív növekedési, vagy csökkenési ütem
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állandó. Az x érték kétszereződési, vagy
felezési ideje függ a k paramétertől:

kot = ln2

Az egyenlet megoldásai 
dx(t) = xoe

kt (exponenciális növekedés-
nél), illetve 

dx(t) = xoe
–kt(exponenciális csökkenés-

nél)
exponenciális függvények.

Általában (a Moore-törvény esetében) a
relatív növekedési sebesség csak addig ma-
rad állandó, amíg például a tranzisztor-
technológia fejlődését megszabó külső kö-
rülményekben lényeges változások nem
lépnek fel (szilícium → grafén). A Moore-
törvény számos más növekedési jelenség
jellemzésére is alkalmasnak bizonyult és a
növekedés mellett az exponenciális csök-
kenésre is érvényes [14,15]. 

A genomszekvenálási 
program 

Az egyesült államokbeli Nemzeti Humán
Genom Intézet (National Human Genom
Institute, NHGI) hatalmas anyagi támoga-
tással (19 millió dollár) már a múlt szá-
zadban kutatási programot indított DNS-
szekvenáló technológiák fejlesztésére Ge-
nomszekvenálási Program (Genom Sequ-
encing Program) elnevezéssel [16]. Számos
éven keresztül az intézet tanulmányozta és
követte az intézet által létesítet szekvená-
ló központok DNS-szekvenálásainak költ-
ségeit. Az így született információ jelentős
összehasonlítási alapként szolgált a DNS-
szekvenáló technológiák javításához és a
szekvenálási program kapacitásának fel-
mérésére, illetve fokozására [17]. A felmért
adatok a következők voltak: 

– megabázis (Mb) DNS-szekvenálás költ-
ségei, azaz egy megabázis (Mb: egy-
millió bázis) meghatározott minősé-
gű DNS-szekvenálásának ára, 

– ár/genom, azaz egy humán méretű ge-
nom szekvenálásának ára. 

Az eredményeket a 2. és 3. ábra szem-
lélteti. 

Mint az ábrákon látható, az intézet a
2001 és 2007 közötti időszakra úgy tekin-
tett, és ezt kifejezésre is juttatta, hogy a
szédületes sebességű költségcsökkenés va-
lóban követte a Moore-féle exponenciális
törvényt. De míg a tranzisztorok számá-
nak növekedési Moore-törvénye mindmá-
ig, azaz 1965 és 2014 közötti időszakra vo-
natkozóan érvényesnek bizonyult, addig,
mint az ábrákon látható, a DNS-szekvená-
lási költségek körülbelül 2008-tól kezdő-
dően további, mindmáig tartó még jelen-

tősebb zuhanásba kezdtek, azaz újabb,
négy nagyságrendnyi csökkenést mutat-
tak. Ez természetesen számos, főleg techno-
lógiai, gépesítési, automatizálási fejlődési
lépés eredménye, de az NHGI a csökkenést
főleg a következő, harmadik generációs
szekvenálási eljárások és berendezések ki-
alakulásának tulajdonította, amikor a szek-
venálási központok az 1975-ben bevezetett
Sanger-alapú [20,21] kémiákról és kapillá-
ris műszerekről áttértek az újabb, máso-
dik, illetve harmadik generációs technoló-
giákra [21].  

Bár a 2. és 3. ábrákon bemutatott Moore-
törvény szerinti exponenciális költség-
csökkenést, mint látható, a NHGI csak 2001-

től „könyvelte”, hangsúlyozandó, hogy a
csökkenés már a Sanger-szekvenálás (1971)
beindulásával elkezdődött [22]. A Moore-
törvény által előre látott, és körülbelül 2008-
tól kezdődő DNS-szekvenálás költségcsök-
kenési sebesség az exponenciálisnál is gyor-
sabb, például az úgynevezett technológiai
szingularitással is értelmezhető. Ugyanis
jövőkutatók, Raymond Kurzweillel az élü-
kön, elméletükben a More-törvényt általá-
nosították a technológiai fejlődésre, általá-
ban gyorsított exponenciális mintát látva
az emberi történelemben. Kurzweil szerint
ez az exponenciálisnál is gyorsabb folya-
mat a 21. században, spirálszerűen, nagy-
számú fordulattal egyre rövidebb idő alatt

2. ábra. Egy megabázis DNS-szekvencia meghatározási költségének időbeli változása
[18]

3. ábra. Egy emberi genom méretű genom szekvenálási költségének időbeli változása
[19]

Moore törvénye

Moore törvénye
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amikor meg kívánnánk számolni az em-
berek számát egy tömegben, akkor példá-
ul szemre „megsaccolják” a számot, de ez
természetesen nagyon pontatlan lesz. Sok-
kal pontosabb számlálási eredmény érhe-
tő el, ha az emberek átmennek egy fordu-

latszámlálóval ellátott forgóajtón. Ez utób-
bi hasonló ahhoz a modellhez, amelyben
olyan „DNS-számlálót” hoztak létre, ami
képes egy képzeletbeli forgóajtót helyette-
sítő, 2 nm-nél szűkebb nanopóruson, vagy
lyukon áthaladó egyedi DNS-molekulákat
detektálni és megszámlálni, azaz szekve-
nálni. 

2013-ban került nyilvánosságra, hogy a
washingtoni Nemzeti Humán Genom Inté-
zet (NHGI) 17 millió dolláros kutatási tá-
mogatási projektet hirdetett meg Fejlett
DNS-szekvenáló Technológiák (Advanced
DNA Sequencing Technologies) programja
keretében, amiben hét olyan kutatócso-
portot támogat, akik a szekvenálást ol-
csóbbá, gyorsabbá tételével foglalkoznak.
Öt a támogatott projektek közül a nano-
pórusokra alapozott technológiákkal, míg
a többiek mikrofluidikával, csip-alapú, il-
letve fényalapú szekvenálással közelítik
meg a kitűzött célt. A nanopórusos DNS-
szekvenálás legegyszerűbb módja az, ami-
kor egy egyszálú DNS egyedi nukleotidjai
a nanopóruson áthaladva a póruson átfo-
lyó ionos áramot modulálják az áram mé-
résével lehetővé téve a DNS-szekvencia
mérését. A Mycobacterium smegmatis po-
rin A (MspA) baktériumból elkülönített
porin A-fehérjékkel határolt nanopórus (5.
ábra) meg tudja különböztetni mind a
négy DNS-nukleotidot, és felismeri az egye-

di nukleotidokat az egy-
szálú DNS-ben, amikor
a kétszálas DNS ideigle-
nesen rögzíti a nukleoti-
dot a pórusos szűkület-

ben. A DNS-t felépítő mind a négy nukle-
otid jól elkülöníthető jelet ad, ami oszcil-
loszkóppal megjeleníthető, és a kijelzőről
leolvasható a DNS-szekvencia (6. ábra)
[26]. 

A fentiekhez hasonló lehetőség a bakté-
riumból (MspA) álló biológiai nanopórus
helyett szintetikus membránokban kiala-
kított nanopórusok igénybevétele. Eleinte
e célból szigetelőkkel, például szilícium-
nitriddel [27] vagy szilícium-dioxiddal [28]
kísérleteztek, de ezekkel nehézségek adód-
tak a megfelelő vastagságú membránok
előállításánál. A legutóbbi időben azonban
több kutatócsoport rátért a grafénmemb-
ránok, illetve -szalagok alkalmasságának
a vizsgálatára. A grafénmembrán vastag-
sága 0,335 nm, ami a DNS-ben két bázis
közötti távolság. Ezekben a membránok-
ban TEM elektronmikroszkóppal véshe-
tők megfelelő méretű pórusok, és KCl-ol-
datban a grafénmembrán lehetővé teszi,
hogy az elektromos potenciált közvetlenül
a nanopórusnál érzékeljék és ellenőrizzék

4. ábra. 
Technológiai
szingularitási 
spirál [23] 

Végtelen
spirál
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6. ábra. DNS-szekvenálás MspA-val [26]

(4. ábra) elképzelhetetlen gyorsaságú
technológiai fejlődéshez, szingularitáshoz
vezet [23,24].  

A DNS-szekvenálás 
műszerezettsége, automatizálása
és biztató fejlődési irányai 

Bár a szekvenálás műszerezettsé-
gével és automatizálásával itt nem
kívánunk részleteiben foglalkoz-
ni, természetesen mindezeknek
rendkívül jelentős szerepe volt a
szekvenálás sebességének és költ-
ségeinek feljebb vázolt gyorsulási
fejlődésében. Számos új szekvená-
lási technológiára épült műszert gyár-
tanak és forgalmaznak világszerte
[21,24].  

Érdemes azonban bizonyos figyelmet
szentelni azoknak az új és biztató szekve-
nálási technikáknak, amelyekben a nano-
technológia és a biológia összevonásával
kísérelnek meg szekvenálási eljárásokat még
gyorsabbá, pontosabbá és hatékonyabbá
tenni. Az új eljárások elvére vonatkozóan
szellemes összehasonlításként említik, hogy 1,2 nm
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(7. ábra) [29]. De 2013-ban javasoltak már
olyan eljárást is, amelyben grafénnano-
szalaggal hoztak létre tranzisztor szenzort;
a berendezés a DNS-molekulák póruson
való áthaladását az ionos áram és a helyi
feszültségek csökkenésével egyszerre érzé-
keli (8. ábra) [30]. 

Utószó 

A fentiek elsősorban a tudomány, illetve a
tudományos kutatás szédületes fejlődését
kívánták bemutatni a biokémia, annak
egy kiemelten fontos területe, a DNS-szek-
venálás példáján. Nem véletlen, hogy a be-
mutatás a tranzisztortechnológiával való
összehasonlítás alapján történt, lévén ez
utóbbi a tudományos kutatás fejlődési se-
bességének szintén kiemelt jelentőségű és
égbeszökően gyorsan fejlődő területe. A
tranzisztorkutatás fejlődése már önmagá-
ban is lélegzetelállító, és a fejlődés ütemé-
nek hosszú időn át tartó stabilitása külön
figyelemre méltó. A DNS-szekvenálás fej-

lődésének még ennél is sebesebb volta bi-
zonyítja, hogy hová vezethet ez a fejlődés,
és felveti a kérdést, hogy van-e, vagy lehet-
e ennek feltételezett, vagy előre látható ha-
tára. ���
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KITEKINTÉS

8. ábra. Grafénnanoszalagos tranzisztor–nanopórus DNS-szekvenáló berendezés. 
a) Sematikus rajz. b) A berendezés művészi megjelenítése [30]

7. ábra. DNS-szekvenálásra
alkalmas grafénnanopórusos
membrán. 
a) A membrán KCl-oldatban
és kapcsolási rajz.
b) Nanopórus TEM mikrosz-
kópos felvétele [29]
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