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2 yiizyilda biyoloji sadece laboratu-
¢ varda yapilan bir bilim olmaktan
¢ikmig, ayni zamanda bilgi teknolojisine
de dayanan bir bilim dali haline gelmistir.
Bilgisayarlarin ve bilgisayar yéntemlerinin
biyolojinin her alaninda kullaniimaya
baslanmasi giiniimiizde gitgide kaginlmaz
olmus, biyoinformatik olarak adlandirilan
yeni bir bilim dali ortaya ¢ikmistir.

2001 yilimin Subat ayinda Science ve
Nature dergilerinde yayinlanan iki farkli
makalede insan gen haritasinin ilk taslagi
kamuoyuna aciklanmistir (Human Genome
Project). Yayinlanan sonuglar, modern
biyoloji igin yeni bir baslangicin isaretini
de vermigtir: Bundan sonra biyoloji ve tipla
ilgili arastirmalar protein ve DNA dizinlerine
bagli olarak yiiritiilecektir. Bu galismalar,
aslinda bir asirlik birikimin sonucudur. ilk
once Mendel kanunlarinin 20. yiizyilin
basinda tekrar kesfedilmesi ile bu
arastirmalar baslamis, yiizyihn ilk

Trilyonlarca hiicre
Her hiicrede:
e 46 kromozom
* 2 m. DNA
sarmali
* 3 milyar
DNA alt iinitesi
(A, T,C,G)
* 30.000 gen kodu
Bunlar insanin
hayati fonksiyonlarini
yerine getiren
proteinlerdir.

ceyreginde biyologlar hiicre igindeki
bilgilerin nesilden nesile kromozomlar
tarafindan tagindigini bulmuglardir. Ikinci
ceyrekte ise, DNA'nin {i¢ boyutlu yapisi
Watson ve Crick tarafindan ¢oziilmdstir;
bu da sonraki calismalarda genetik
ozelliklerin taginma mekanizmasinin
anlagiimasini saglamistir. Bu gelismelere
paralel olarak laboratuvar teknikleri ve
deneysel yontemlerde ilerlemekteydi. Bilim
insanlari bu teknikleri kullanarak
laboratuvar ortaminda da genetik deneyler
yapabilmislerdir.

insan Gen Projesi’nin ilk taslaginin
tamamlanmasi ile DNA molekiillerinin
niikleotidlerinin (A,T,G,C) sirasinin tayini
hemen hemen bitmis olup (genbank.org),
bundan sonraki agama DNA'mizdaki
genlerin yerlerinin belirlenmesidir.
Genlerdeki bilgiler kullanilarak
sentezlenecek ve viicudumuzdaki
proteinlerin islevlerini nasil yaptiklarini

protein

anlamak miimkiin olacaktir. Bu bilgiler
proteinlerin hiicre iginde birbirleriyle, DNA
ile, diger kiiciik molekil ve ilaglarla
etkilesimlerini analiz ve kontrol etmemize
yardimci olacaktir. Proteinlerin bu
marifetlerini anlamak igin proteinlerin
amino asit dizileri ile dig boyutlu yapilar,
yapilari ile islevleri arasindaki bagintilan
bulmak giiniimiizde yapilan aragtirmalarin
énemli bir kismini olusturmaktadir. Su
anda farkl organizmalara ait yiizbinlerce
proteinin amino asit dizisi ve 20,000
proteinin {i¢ boyutlu yapisi bilinmektedir.
Bu yapilar protein veri bankalarinda
toplanmaktadir (www.rcsb.pdb.org). Bu
bilgiler birgok biyolojik olaylarin daha iyi
anlagiimasini saglayacak; dolayisi ile
genetik hastaliklarin belirlenmesine,
teshisine ve tedavisine faydali olacaktir.

Bitin bu bilgilerin siratli bir sekilde
ortaya gikmasi, istatistiksel kuramlar ve
bilgisayar yontemleri ile diizenlenebilecek
milyarlarca niikleotit ve amino asit dizisi
ve bu dizilerden anlamli bilgi iiretilmesi
gereksinmesini ortaya ¢ikarmistir. Bu
dizilerden anlamli bilgi ¢ikarabilmek icin
her bir amino asit dizisinin hangi molekiiler
yapiya sahip oldugu, ayrica her bir molekiiler
yapinin hangi dinamik ozelliklere sahip
oldugu, dolayisiyla fonksiyonun ne
oldugunun arastinimasi gerekmektedir.
Biitin bu calismalar gergeklestirebilmek
icin de yeni nesil biyologlara ihtiyag
duyulmaktadir. Bu bilim insanlar biyolojinin
yani sira bilgisayar ve mihendislik
bilimlerinin bilgilerini ve kurallarini da
bilmek durumundadirlar. Bu ihtiyaci
karsilamak icin diinyanin gesitli iilkelerinde
Biyoinformatik bolimleri ve enstitiileri
kurulmaya baslanmigtir. En dnde gelen
merkezler yandaki tabloda verilmistir.
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ONEMLI BiYOINFORMATIK MERKEZLERI

National Center for Biotechnology Information

The Genome Sequencing Center (GSC)
The Sanger Center
The Institute for Genomic Research

The Protein Information Resources (PIR)
European Bioinformatics Institute (EBI)

KU Bilisimsel Biyoloji ve
Biyoinformatik Merkezi

Kog Universitesi'nde de Biligimsel
Biyoloji ve Biyoinformatik Merkezi (Center
of Computational Biology and
Bioinformatics) adi altinda yeni bir merkez
kurulmustur (http://ccbb.ku.edu.tr). Bu
merkez Fen-insani Bilimler ve Edebiyat
Fakiiltesi ile Miihendislik Fakiiltesinin
0gretim Gyeleri Alper Demir, Burak Erman,
Attila Giirsoy, Ozlem Keskin, Serdar
Tagiran, Metin Tiirkay ve Deniz Yiiret'den
olugmaktadr.

Merkezde yapilan arastirmalarin bir
kismi organizmalardaki tiim islevleri tek
baglarina veya diger proteinlerle
etkilesimde bulunarak yerine getirmekten
sorumlu olan proteinlerin yapisinin
belirlenmesine yéneliktir. Proteinlerin
islevleriyle ii¢ boyutlu yapilari arasinda
dogrudan bir baginti vardir; dolayisiyla
bir organizmadaki tiim proteinlerin g
boyutlu yapisi belirlendiginde, o
organizmanin biyolojik ve kimyasal
aktivitelerin ackilanmasinda dnemli bir
asama kaydedilmis olur.

Proteinlerin yapisini belirlemede
kullamlan deneysel ydntemlerin cok pahali
olmasi ve deneylerin uzun siirmesi
sebebiyle istatistiksel ve biligimsel
yontemlerin kullanilmasi zorunluluk haline
gelmistir. Protein yapisi her biri degisik
seviyede detay iceren dort kategoride
belirlenmektedir: birincil yapi proteini
olusturan amino asit dizinlerini, ikincil
yapi protein yapisinin temel taslar olan
sarmal ve levhalarin yerlerini, digiincil
yapi proteini olusturan atomlarin ¢
boyutlu uzayda koordinatlarini, dérdiinciil
yap! ise birden fazla proteinin birlikte
islev gérdiigii durumlarda birbirlerine

http://www.ncbi.nlm.nih.gov

http://genome.wustl.edu/gsc/index.shtml

http://www.sanger.ac.uk
http://www_tigr.org
http://pir.georgetown.edu
http://www.ebi.ac.uk

gore konumlarini icermektedir.
Merkezimizde proteinlerin ikincil ve
dictinciil yapilarinin tahminine yonelik
aragtirmalar yapilmaktadir. Ayrica protein
veri bankasindaki bilgileri kullanarak,
protein-protein ara yiizeylerinin veri setini
olusturmak ve daha sonra bu veri setini
kullanarak ara yiizeylerin istatistiksel
olarak incelenmesi de arastirma
konularimizin icindedir. Bu veriler
proteinlerin birbirleriyle etkilesim
mekanizmalarinin tayininde ok énemli
bir rol alacaktir.

Veri madenciliginin biyoinformatikte
kullamlmasi

Bilgisayar bilimlerinde son zamanlarda
gelismeye baslayan alanlardan biri olan
veri madenciliginin biyoinformatikte
kullamlmasi giin gectikce artmaktadir.
Biyolojik veriler hem icerik olarak cok
farklilik gostermekte (gen, protein dizileri,
evrimsel iligkiler, iic boyutlu yapilar v.b.),
hem de farkli ortamlarda ve formatlarda
saklanmaktadir (hatta cogu bilgiler
literatiirde verilmis olmasina ragmen
bilisimsel yéntemlerde kullanilabilir halde
degildir). Son yillarda bu verileri belli
standartlarda, ulagimi ve sorgulamasi
kolay, aralarindaki ilintiler dogru sekilde
kurulmus ve bir bitinlik icinde
arastirmacilara sunulmasi konusunda
caligmalar hiz kazanmstir.

DNA mikrogip teknolojisi binlerce genin
ayni zamanda deneylerinin yapiimasini
saglar. Bu deneylerden elde edilen veriler
gen ekspresyonu, gen fonksiyonlarinin
kontrolii ve hiicrede gelisen olaylarin
anlagilmasi igin cok 6nemli veri olusturur.
Bu deneylerde elde edilen verilerin
biyoinformatik araclar ile incelenmesi bir

cok hastaliga sebep olan Diinyanm ge§itli
genlerin teshis edilmesine .. .
olanak saglamaya baslamigtir. lilkelerinde
Merkezimizde yapilan bir baska Biyoinformatik
calismada da 8,799 fare geni e .
incelenmigtir (veriler University holimferr ve
of Pittsburgh, Medical enstitiileri
School’'dan alinmistir). Fare kuruluyor.
beyninin 5 farkli bélgesinde L i
bulunan 8,799 genin B’yamfarmat’k
ekspresyon seviyeleri dlciilmis, daha sonra ve Bi[i§imse[
ayni deney belli siire kokaine maruz . ..
birakilmig fare beyin hiicrelerinde tekrar Biyoloji alaninda
edilmigtir. ki data seti istatistiksel yeni adimlar
yontemlerle filtre edilip en cok farklilik atmaya
gosteren genler matematiksel ve
istatistiksel yontemlerle (kendini érgiitleyen hazirlanan Kog
haritalar ve tekil deger ayrigimi) l'l'niversitesi’nde
siniflandinimistir. Bu galisma ile kokain resen
bagimliigina sebep olan genler bulunup, gall§malar biitiin
bu genlerin sentezledikleri proteinler hiziyla siiriiyor...
incelenmektedir.
Bu dogrultuda, Biyoinformatik'te, veri
madenciligi, yapay zeka, internete dayali
bilgi aliverisi, ve programlama gibi bilgi
teknolojileri ile istatistiksel, matematiksel
modelleme ve analiz ydntemlerinin
kullanimi artmaktadir. Biitiin bu
gelismelerin dogal bir sonucu olarak
disiplinlerarasi ortak calismalar dnem
kazanmaktadir.
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