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Η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων υπόσχεται την 
ενδελεχή ανάλυση της ετερογένειας μεταξύ κυττά-
ρων, ακόμη και του ίδιου ιστού. Πρόκειται για μια 
καινοτόμο προσέγγιση, η οποία μπορεί να συμβάλ-
λει στην κατανόηση της κυτταρικής και μοριακής 
συμπεριφοράς, σε σχέση με άλλες προϋπάρχουσες 
μεθόδους. Με τη μελέτη του γονιδιώματος, των 
πρωτεϊνών, των ορμονών και των μεταβολιτών ανα-

πτύσσονται πολλά νέα πεδία στο χώρο της κυττα-
ρικής βιολογίας με προεκτάσεις στους κλάδους της 
πρόληψης, διάγνωσης και θεραπείας.  Συμπερα-
σματικά, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων και ο 
ρόλος της στις μελλοντικές ερευνητικές και θερα-
πευτικές προοπτικές θεωρούν καίρια, μολονότι οι 
κλινικές εφαρμογές είναι σήμερα ακόμη περιορι-
σμένες. 

ΠΕΡΙΛΗΨΗ

Εισαγωγή
Η ανθρώπινη ζωή ξεκινά με την ύπαρξη ενός μοναδικού 
κυττάρου, του ζυγωτού. Αρχικά, αυτό υπόκειται σε πολ-
λαπλές μιτωτικές διαιρέσεις από τις οποίες προκύπτουν 
τρισεκατομμύρια κύτταρα, τα οποία περνούν από διά-
φορα στάδια διαφοροποίησης και ανάπτυξης, σχηματί-
ζοντας τους κυτταρικούς τύπους από τους οποίους θα 
προκύψουν οι ιστοί και τα όργανα.

Ωστόσο, κατά τη διάρκεια των μιτωτικών διαιρέσεων 
το γενετικό υλικό δεν αντιγράφεται με απόλυτη ακρί-

βεια, οδηγώντας στην ύπαρξη σωματικών μεταλλάξε-
ων. Μέχρι τον πλήρη σχηματισμό του ανθρώπινου ορ-
γανισμού, αυτές οι μεταλλάξεις συσσωρεύονται. Έτσι, 
προκύπτει ένας οργανισμός που τα κύτταρα του δεν 
αποτελούνται από ένα μοναδικό γονιδίωμα, αλλά από 
πολλές διαφορετικές εκδοχές του αρχικού. Το φαινόμε-
νο αυτό ονομάζεται «μωσαϊκισμός». [1]. 

Είναι σημαντικό το ότι η πλειοψηφία των μεθόδων 
που εφαρμόζονται στην ανάλυση του γονιδιώματος 
αγνοούν την ύπαρξη του μωσαϊκισμού και κατά συνέ-
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πεια, λαμβάνεται ένας μέσος όρος πληροφοριών από 
τα υπό μελέτη κύτταρα. Στο πεδίο της κυτταρικής βιο-
λογίας, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων αναφέρεται 
στη μελέτη κυττάρων απομονωμένων από ιστούς πολυ-
κύτταρων οργανισμών [2]. Μελετώντας ένα κύτταρο τη 
φορά, το αποτέλεσμα είναι σίγουρο ότι προέρχεται από 
εκείνο το συγκεκριμένο κύτταρο. Ένα κύτταρο μπορεί, 
ενδεικτικά, να παρακολουθηθεί καθώς διπλασιάζεται, 
να βρεθεί ο αριθμός των διαιρέσεων στη μονάδα του 
χρόνου. Το ενδιαφέρον σε αυτούς τους υπολογισμούς 
εστιάζεται στη συσχέτιση των καρκινικών κυττάρων 
με τα φυσιολογικά. Είναι ήδη γνωστό ότι η μελέτη των 
κυττάρων εν ζωή μπορεί να αυξήσει δραματικά την 
κατανόηση της συσχέτισης μοριακών γεγονότων που 
πραγματοποιούνται αδιάλειπτα σε κάθε κύτταρο. Κάθε 
κύτταρο είναι περισσότερο ή λιγότερο διαφορετικό από 
κάποιο άλλο, ακόμα και αν ανήκει στον ίδιο κυτταρικό 
τύπο. Η κυτταρική ετερογένεια είναι ευρέως γνωστή 
στα βακτήρια και πλέον γίνεται ραγδαία αντιληπτή και 
στα ευκαρυωτικά κύτταρα. 

Η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων προσφέρει ένα 
μέσο για την ταυτοποίηση και τον προσδιορισμό δια-
φορετικών τύπων κυττάρων και δύναται να αποδείξει 
την ετερογένεια μεταξύ κυττάρων ίδιου τύπου [2, 3]. 
Επιπλέον, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων επιτρέπει 
την ταυτοποίηση σπάνιων κυττάρων με διαγνωστική 
σημασία, όπως τα καρκινικά βλαστικά κύτταρα. Τέλος, 
εκτιμάται ότι έχει τη δυνατότητα να προσφέρει πληρο-
φορίες για την εν τω βάθει κατανόηση της παθοβιολο-
γίας της ανθρώπινης ασθένειας, αλλά και της διαδικα-
σίας της γήρανσης. Στο άρθρο αυτό, περιγράφονται οι 
εφαρμογές και προοπτικές της ανάλυσης μεμονωμένων 
κυττάρων.

Σύγχρονες εφαρμογές της ανάλυσης μεμονω-
μένων κυττάρων
Η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων μπορεί να χρησι-
μοποιηθεί ευρέως, τόσο για ερευνητικούς σκοπούς, όσο 
και για διαγνωστικούς, ή και θεραπευτικούς [4]. Είναι 
σημαντικό να αναφερθεί ότι καθώς στο σύνολό της, η 
ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων και οι αντίστοιχες τε-
χνικές είναι σχετικά πρόσφατες, και μεγάλο μέρος από 
αυτές είναι σε στάδιο ανάπτυξης και βελτιστοποίησης, 
η κλινική εφαρμογή των περισσοτέρων απέχει ακόμα 
αρκετά [2, 3, 5, 6]. 

Ίσως η σημαντικότερη από τις εφαρμογές της ανάλυ-
σης μεμονωμένων κυττάρων αφορά την αντιμετώπιση 
του καρκίνου. Η πολυπλοκότητα αυτής της ασθένειας 
δρα αποτρεπτικά στην ανακάλυψη μιας αποτελεσμα-
τικής διαγνωστικής τεχνικής. Η ανάλυση μεμονωμένων 

κυττάρων μπορεί να προσφέρει σημαντική βοήθεια 
στην κατανόηση της ασθένειας με αναλύσεις μεμονω-
μένων κυττάρων καρκινικών όγκων. Αναλύσεις τέτοιων 
κυττάρων σε διάφορα στάδια της ανάπτυξής τους 
μας βοηθούν στην παρακολούθηση της προόδου της 
ασθένειας, πριν και μετά την θεραπεία, αλλά και στον 
εντοπισμό ή/και στην ταυτοποίηση των καρκινικών 
βλαστικών κυττάρων. Επίσης, η ανάλυση μεμονωμένων 
κυττάρων προσδιορίζει την ετερογένεια των κυττάρων 
ενός όγκου. 

Επιπρόσθετα, οι τεχνικές της ανάλυσης μεμονωμένων 
κυττάρων βοηθούν στο συσχετισμό της πρωτεϊνικής 
έκφρασης με την κυτταρική μορφολογία, μια σύνδεση 
που χάνεται, όταν αποκωδικοποιείται το γενετικό προ-
φίλ από κλασικά δείγματα. Σε αντίθεση με τις κλασικές 
τεχνικές, οι οποίες έχουν περιορισμούς στον αριθμό 
των πληροφοριών που μπορούν να εξαχθούν από ένα 
κύτταρο, με την ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων, πλέ-
ον, μπορούν να εξαχθούν πληροφορίες σχετικά με την 
πρωτεϊνική έκφραση, τη μορφολογία και την ιστολογία 
υπό μελέτη [6]. 

Η αναγεννητική ιατρική είναι ένας ακόμη τομέας που 
ωφελείται από την ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων. Η 
αναγεννητική ιατρική έχει ως στόχο τη θεραπεία πλή-
θους παθήσεων ή τραυματισμών με αναγέννηση/ αντι-
κατάσταση κυττάρων ιστών ή οργάνων, χρησιμοποιώ-
ντας ως βασικά εργαλεία τα βλαστικά κύτταρα. Εδώ, η 
ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων μπορεί να έχει μεγά-
λη συμβολή στον χαρακτηρισμό των κυττάρων (προσ-
διορισμός χαρακτηριστικών, τα οποία διαφοροποιούν 
κάθε κυτταρική σειρά), καθώς πολλές έρευνες σχετικά 
με τα βλαστικά κύτταρα έχουν δείξει μεγάλη ετερογέ-
νεια σε κυτταρικό επίπεδο, μεταξύ διαφοροποιημένων 
και αδιαφοροποίητων βλαστικών κυττάρων. Επιπλέον, 
η κατανόηση των μηχανισμών της μεταγραφής των 
βλαστικών κυττάρων σε συγκεκριμένα στάδια της ανά-
πτυξής τους αποτελεί πολύ σημαντική γνώση για το 
πώς τα βλαστικά κύτταρα αντιδρούν στις μεταβολές 
του περιβάλλοντός τους (π.χ. σε τραυματισμούς), καθώς 
και για την ίδια τη διαφοροποίησή τους.

Η γενετική ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων, επίσης,  
μπορεί να αποδειχτεί ένα ανεκτίμητο εργαλείο για την 
καλύτερη μελέτη μονοκύτταρων μικροοργανισμών. 
Αναλύσεις μεμονωμένων κυττάρων με ειδικές τεχνικές 
μπορούν να περιγράψουν σχετικά αγνώστους πληθυ-
σμούς μικροοργανισμών, να διευκολύνουν τη μελέτη 
κυττάρων που είναι δύσκολο να καλλιεργηθούν in vitro, 
καθώς και πληροφορίες για τον τρόπο ανάπτυξης μονο-
κύτταρων μικροοργανισμών στα πλαίσια μιας αποικίας. 
Επίσης, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων αναμένε-
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ται να προσφέρει μεγάλη βοήθεια στην καταπολέμηση 
παθογόνων μικροοργανισμών παρέχοντας αναλυτικές 
εξατομικευμένες πληροφορίες για στελέχη ανθεκτικά 
σε αντιβιοτικά, αλλά και τον εντοπισμό και τη μελέτη 
επιδημικών μικροβίων ή τοξικογόνων επιμολυντών στα 
τρόφιμα. 

Συγκεκριμένοι κυτταρικοί τύποι είναι φορείς έως και 
300-400 γονιδίων-στόχων άκρως εξειδικευμένων φαρ-
μάκων. Επομένως, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων 
για τον προσδιορισμό τέτοιων γονιδίων βελτιώνει την 
ακρίβεια και το εύρος δράσης των φαρμάκων αυτών, 
ενώ είναι και σημαντικό εργαλείο για την απλοποίηση 
βιολογικών συστημάτων, επιτρέποντας, έτσι, την ευκο-
λότερη προσομοίωση της δράσης των φαρμάκων αυ-
τών. 

Σύγχρονες τεχνικές προσεγγίσεις πριν και 
κατά την γενετική ανάλυση μεμονωμένων 
κυττάρων
Η ανάπτυξη τεχνικών ανάλυσης του περιεχομένου στο-
χευμένων κυττάρων αποτελεί μια σημαντική κατεύ-
θυνση στο πεδίο της βιοαναλυτικής χημείας. Αρχικά, η 
παρατήρηση των χρωμοσωμάτων, των οργανιδίων ή ο 
εντοπισμός συγκεκριμένων πρωτεϊνών λάμβανε χώρα 
με το μικροσκόπιο. Σήμερα, οι τεχνικές αναλυτικής με-
γέθυνσης, όπως η μικροσκοπία έχουν τη δυνατότητα 
για διάκριση και εντοπισμό μακρομορίων μέσα στο υπό 
εξέταση κύτταρο, καθώς επίσης και τον εντοπισμό ακό-
μη μικρότερων μορίων, όπως ορμόνες και μεταβολίτες.

Αρχικά, κάθε χημική ανάλυση ξεκινά με την προε-
τοιμασία του δείγματος και η ανάλυση μεμονωμένων 
κυττάρων δεν αποτελεί εξαίρεση. Ελεύθερα κύτταρα, 
όπως οι ζύμες, τα βακτήρια ή τα κύτταρα του αίματος 
μπορούν να απομονωθούν και να χρησιμοποιηθούν 
άμεσα, ωστόσο, τα κύτταρα από ιστούς πρέπει πρώτα 
να απομονωθούν, ενζυμικά, χημικά ή μηχανικά από το 
στρώμα και άλλα, προσαρτημένα ομοειδή ή ετεροει-
δή κύτταρα, με τα οποία συγκρατούνται με ισχυρούς 
διακυτταρικούς δεσμούς [7]. Η πρόσφατη ανάπτυξη 
της νανομηχανικής τεχνολογίας μπορεί να προσφέρει 
οργανολογία μηχανικής πρόσληψης κυττάρων από 
ιστούς. Αφού κατεργαστούν σωστά, καθίστανται δυνα-
τές μελέτες με μικροσκόπιο ή διαδικασίες διαχωρισμού 
του κυτταρικού πληθυσμού πριν από την ανάλυση. Ένα 
χαρακτηριστικό παράδειγμα αποτελεί η μέθοδος Laser 
Capture Microdissection (LCM, Μικροεκτομή με Συλλο-
γή κυττάρων με Laser) [8]. Η μέθοδος LCM προσφέρει 
την δυνατότητα απομόνωσης υποπληθυσμών κυττά-
ρων από ιστούς με τη χρήση μικροσκοπίου. Καθιστά 
δυνατή  την άμεση συλλογή κυττάρων ενδιαφέροντος 

ή την απομόνωση συγκεκριμένων κυττάρων, από ποι-
κιλία δειγμάτων, αποκόπτοντας τα ανεπιθύμητα ώστε 
να προκύψει καθαρός ιστός εμπλουτισμένος σε συγκε-
κριμένους κυτταρικούς πληθυσμούς Η μέθοδος αυτή 
δε βλάπτει ή μεταβάλλει την μορφολογία και τη χημεία 
του δείγματος που συλλέγεται, ούτε τα περιβάλλοντα 
κύτταρα. Παράλληλα, η μέθοδος LCM μπορεί να εφαρ-
μοστεί σε ποικιλία δειγμάτων ιστών. Στη συνέχεια λαμ-
βάνουν χώρα οι διαδικασίες διαχωρισμού. H ευρύτερα 
διαδεδομένη διαδικασία διαχωρισμού κυττάρων είναι 
η κυτταρομετρία ροής (flow cytometry). Σύμφωνα με 
αυτή, ένα φθορίζον αντίσωμα συνδέεται με τα αντιγόνα 
της κυτταρικής μεμβράνης επισημαίνοντας τα επιθυμη-
τά κύτταρα.

Οι τεχνικές ανάλυσης μεμονωμένων κυττάρων δια-
κρίνονται σε δύο (2) κατηγορίες, την ανάλυση πυρνηνι-
κών οξέων και την ανάλυση πρωτεϊνών/μεταβολιτών [3, 
4, 9]. Οι ερευνητές μπορούν να μελετήσουν τη διαδικα-
σία της μεταγραφής για να αποκαλύψουν νέους μηχα-
νισμούς κυτταρικής ανάπτυξης, μεταβολισμού και ανω-
μαλιών, πραγματοποιώντας αλληλούχιση mRNA [10, 
11]. Καθίσταται, λοιπόν, εφικτό να προσδιοριστεί η από-
κριση και συμπεριφορά κυτταρικών υποπληθυσμών 
σε βιοχημικά σήματα και άλλα ερεθίσματα σε κρίσιμα 
στάδια της ανάπτυξής τους ή όταν παρουσιάζουν ανώ-
μαλους φαινοτύπους. Επιπλέον, τα microRNA (miRNAs) 
ρυθμίζουν την έκφραση των mRNA και εμπλέκονται 
σε βιολογικές διαδικασίες όπως η διαφοροποίηση και 
ο κυτταρικός κύκλος, καθώς επίσης και σε ασθένειες, 
όπως ο καρκίνος και οι καρδιοαγγειοπάθειες. Λόγω των 
παραπάνω, η μελέτη των miRNA προσφέρει γνώση για 
τις διαφορές μεταξύ παρεμφερών κυττάρων. 

Οι αναλύσεις μεμονωμένων κυττάρων που βασίζο-
νται στη χρήση αντισωμάτων ως κυρίαρχη τεχνολογία 
ανίχνευσης έχουν εξαιρετική πιστότητα και ακρίβεια. 
Με την αλληλούχιση, σήμερα, του συνόλου των εξω-
νίων συγκεκριμένων/μοναδικών κυττάρων μπορούμε 
να αποκαλύψουμε την πραγματική ανομοιογένεια ενός 
δείγματος [11]. Μάλιστα, κατά την αλληλούχιση στοχευ-
μένων περιοχών DNA, δίδεται η δυνατότητα να ανα-
γνωρίζονται σε κυτταρικούς πληθυσμούς σωματικές 
μεταλλάξεις σε ήδη γνωστά γονίδια που είναι μη ανι-
χνεύσιμες σε ομοειδή δείγματα. Παρόλο που η ανάλυση 
των πρωτεϊνών και των μεταβολιτών είναι πιο δύσκολη 
από εκείνη των πυρηνικώ οξέων, η ανάλυση μεμονωμέ-
νων κυτταρικών πρωτεϊνών με φασματομετρία μάζας 
δίνει μια πιο κατανοητή εικόνα της κυτταρικής επιφά-
νειας και των ενδοκυτταρικών πρωτεϊνών-δεικτών [12]. 
Με την παραπάνω μέθοδο μπορούμε να πάρουμε δεδο-
μένα σχετικά με την κλινική εικόνα τον φαινότυπο, τους 
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μεταγραφικούς παράγοντες, την κυτταρική αύξηση και 
τον κυτταρικό κύκλο. Με τη φασματομετρία μάζας μπο-
ρούμε να ποσοτικοποιήσουμε χιλιάδες πρωτεΐνες και 
τις μετα-μεταφραστικές τροποποιήσεις τους [13-16]. 

Σύγχρονες προκλήσεις κατά την ανάλυση με-
μονωμένων κυττάρων
Οι μεθοδολογίες ανάλυσης μεμονωμένων κυττάρων 
αναπτύχθηκαν και εξελίχθηκαν ραγδαία τα τελευταία 
5 χρόνια, όχι μόνο παρέχοντας μια ενδελεχέστερη βιο-
λογική εικόνα σε σχέση με τις τρέχουσες μεθοδολογίες, 
αλλά και εισάγοντας μια εντελώς νέα αντίληψη, αυτή 
που δεν θεωρεί την ετερογένεια ενός κυτταρικού πλη-
θυσμού ως αποτρεπτικό στοιχείο για την ενδελεχή με-
λέτη του [2].

Εντούτοις, η πλειοψηφία των μεθοδολογιών ανάλυσης 
μεμονωμένων κυττάρων προέρχονται από ακαδημαϊκά 
περιβάλλοντα και συνεπώς, απαιτούν συγκεκριμένες 
εργαστηριακές δεξιότητες και ενίοτε διεπιστημονικές 
υποδομές, που δυσχεραίνουν την κλινική τους εφαρμο-
γή. Επιπλέον, οι αλγόριθμοι που απαιτούνται για την εν 
τω βάθει ανάλυση των δεδομένων είναι λιγότερο ώρι-
μοι, συγκριτικά με εκείνους που χρησιμοποιούνται στα 
υπόλοιπα πεδία της Ωμικής, όταν εξετάζεται ένας ολό-
κληρος κυτταρικός πληθυσμός, δίχως εστίαση στη φυ-
σική κυτταρική μονάδα. Σε αυτό το σημείο προκύπτει 
και η άμεση ανάγκη για προτυποποίηση, η οποία μόλις 
έχει ξεκινήσει για την πολυχρωματική κυτταρομετρία 
ροής, την κυτταρομετρία μάζας και την RNA αλληλού-
χιση μεμονωμένων κυττάρων [2].  

Η ορθή πρακτική και εφαρμογή της ανάλυσης μεμο-
νωμένων κυττάρων έχει επιφέρει ελάχιστο προβληματι-
σμό, γεγονός που απαιτείται άμεσα να γίνει αντιληπτό. 
Η Βιοηθική διερευνά τις ηθικές προκλήσεις που εμφανί-
ζουν οι σύγχρονες εξελίξεις στη Βιολογία και την Ιατρική 
και ως εκ τούτου, η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων 
δε θα μπορούσε να αποτελεί εξαίρεση. Ειδικότερα, αν 
αναλογιστούμε την αναγεννητική ιατρική, καθίσταται 
σαφές πως εστιάζει σε καινοτόμες κυτταρικές προσεγ-
γίσεις ή μεθοδολογίες μοριακής θεραπείας, στις οποίες 
τα βλαστικά κύτταρα διαδραματίζουν σημαντικό ρόλο 
και φυσικά, το ενδιαφέρον επικεντρώνεται στο κύτταρο 

ως μονάδα. Υπό αυτό το πρίσμα, οποιαδήποτε εφαρμο-
γή της ανάλυσης μεμονωμένων κυττάρων σχετίζεται με 
την αναγεννητική ιατρική, εγείρει τους ίδιους ηθικούς 
προβληματισμούς με αυτούς περί βλαστικών κυττάρων 
[17, 18]. 

Μελλοντικές προοπτικές της ανάλυσης μεμο-
νωμένων κυττάρων
Αδιαμφισβήτητος στόχος για το μέλλον είναι η ελαχι-
στοποίηση του επεμβατικού μεγέθους, του χρόνου και 
των επαναλήψεων της βιοψίας στον ασθενή  με ταυτό-
χρονη συλλογή μεγάλου αριθμού κυττάρων. Ακόμη, θα 
είναι σημαντικό τα κύτταρα να διατηρούνται στον μέγι-
στο αριθμό τους και να μην χάνονται ή υποβαθμίζονται 
κατά την προετοιμασία και τη διάρκεια των εργαστηρι-
ακών δοκιμών, και να παραμένουν όλα πληροφοριακώς 
ακέραια. Επίσης, απαιτείται υποδομή αποθήκευσης με-
γάλου όγκου πληροφοριών.

Η ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων  έχει να προ-
σφέρει πολλά, τόσο στον τομέα της κλινικής ιατρικής, 
όσο και στον τομέα της βιολογίας και της φαρμακευ-
τικής [2, 3, 5, 6]. Με την ανάπτυξη των προσεγγίσεων 
της ανάλυσης μεμονωμένων κυττάρων θα βελτιωθεί 
η αντίληψή μας αναφορικά με την κυτταρική ποικι-
λομορφία, και με τις βιολογικές επιπτώσεις που συ-
σχετίζονται με την ευαισθησία σε ασθένειες και τη 
γήρανση. Παράλληλα, η ανάλυση μεμονωμένων κυτ-
τάρων  θα συνεισφέρει στον καλύτερο προσδιορι-
σμό των κυτταρικών τύπων, αφού μέχρι στιγμής δεν 
υπάρχει κοινή άποψη για το τι πραγματικά καθορίζει 
έναν κυτταρικό τύπο. Η σύγχρονη αντίληψη βασίζε-
ται σε χαρακτηριστικά, όπως η κλινική εικόνα, ο μορ-
φότυπος, ο γονότυπος, ο συνολικός φαινότυπος ή η 
προέλευση των κυττάρων. Μεγάλης κλίμακας αναλύ-
σεις θα βοηθήσουν την χαρτογράφηση των γνωστών 
κυτταρικών τύπων, αλλά και την ταυτοποίηση σπάνι-
ων ή ακόμη και νέων. Επιπλέον, υπάρχει δυνατότητα 
ανάλυσης σπάνιων κυτταρικών γεγονότων. Τέλος, η 
ανάλυση μεμονωμένων κυττάρων  μπορεί να οδηγή-
σει στην πλήρη κατανόηση του σωματικού μωσαϊκι-
σμού και στον προσδιορισμό της κυτταρικής γενεα-
λογίας και προέλευσης [19]. 
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Single-cell analysis holds the promise to delineate 
cell heterogeneity, even among cells of the same tis-
sue. This is a novel approach that can provide a deep-
er understanding of the cellular and molecular be-
havior in comparison to other existing methods. No 
doubt, the “unravelling” of the genome, the study 
of proteins, hormones and other metabolites leads 

to the development of many new paths in the sci-
entific area of cell biology with benefits regarding 
to prevention, diagnosis and treatment. Thus, sin-
gle-cell analysis and its prospect for the hold near 
future promise for both scientific research and treat-
ment, even though clinical applications are current-
ly limited.
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