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OZET

Bu ¢alis mada bivoenformatik alaninda kullanilan algoritmalar, bir web uygulamasi olarak ge listirilmistir.

Ozellikle biyoloji, genetik ve bilgi erisim sistemi ¢aligan 6grencilerin bu algoritmalari tanimasi, nasil
calistig1 hakkmnda bilgi vermesi ve bu alandaki 6rnek programlarin ¢ahstirmasi temelinde kurulmustur.
Amac1iiniversitemizin bu alanda yaptig1 caligmalardan baska kisilerinde yararlanmasmni saglamak ve

tiniversitemizi bu alanda tanitimmi yapmaktir. PHP ile yazilan web sayfalarinda c++ kodlari ¢aligtirilmis
ve sonuglar javascript yardimiy la kullaniciya geri dondiirilmiistir.

Anahtar Kelimeler: Biyoenformatik, php arayiizii, mySQL,c++ uygulamalari, sekans hizalama.

BIOWEB:INTERNET BASED BIOINFORMATIC INTERFACE

ABSTRACT

In this work, we design a web application that are used in bioinformatics field. Goal of the work 1s a

toolbox that helps to the students in biology, genetics and information retrieval systems, so that they can
understand related algorithms. As a consequence of this application, we aim that members of other
institutions make use of the application which could improve credibility of our univesity. Inside Php code

snippets, we execute C++ programs which execute bioinformatics algorithms. The results of the
algorithms are returned back with the constribution of javascript code blocks.

Keywords: Bioinformatics, php interface, mySQL,c++ applications, sequence alignment.
1. GIRIS

Biyoloji veyahut genetik veri analiz yontemlerinde bilgisayar kullanilmasi kagmnilmaz bir hale gelmistir.
Zira elde edilen veri miktarmi insanoglunun elle yapmasi imkinsizdir. Ote yandan elde edilen veri kiitlesi

o kadar buyuk ve o kadar karmasiktir ki msanoglunun bekledigi cevaplar1 temn edecek hesap giicu
maalesef bilgisayarlar tarafindan dahi sunulmamaktadir.

Biyoinformatik a¢isindan bakacak olursak DNA, RNA sekanslan arasinda benzerlik ya ortak desenlerinin
bulunmasi problemlerden sadece birisidir[1]. Ote yandan g¢ok sayida DNA-RNA sekansmin benzerlik

amac1 ile hizalanmas1 prosediirii olduk¢a karmasiktir. DNA’nin atadan yeni nesille gecisi esnasinda sik
mutasyona ugramis olmasi problemi daha da karmasik hale getirmektedir.
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Smith-Waterman algontmasi[2], Burrows-Wheeler ile arama algoritmasi[3] gib1 yontemler yeni nesil

hizalama tekniklerine 6n ayak olmuslardir. Ote yandan Gibbs Omekleme[4], Sakli Markov[5] Modelleri,
Rastgele Projeksiyon[6], gib1 yontemler hizalama konusunda olasiliksal bakis agis1 sunmaktadir.

Bir diger onemli bir konu ise Filojeni’dwr. Bu alan genlerin ortak atasmi bulmaya calis maktadir.
Mutasyonlara ragmen ortak atay: tahmin etmek zor olsa da bir ¢ok hastahgm tedavisinde dnemli yer

alabilecek konumdadir.

DNA, vada RNA’nin bu kadar onemli olmasini nedeni protein iginde yer alan atomlarin dizilimini
belirlemesinden kaynaklanmasidir. Dolayisiyla DNA bilgisine bagh olarak proten i¢cinde yer alan
atomlarn hangi sekilde ii¢ boyutlu olarak baglanacagmi tahmin etmek bilgisayarlarin dahi kapasitesini
asmaktadir.

Yukarida bahsedilen problemlere ¢6zim bulunabilmesi i¢in alani ¢ok 1yi anlayan ogrencilere ihtiyag
vardir. Bu amacla web tabanh arayiiz tasannmlarinin gelistirilmesi elzem o lmustur.

2. MATERYAL VE METOT

Bu alanda yazilmis ve ya okulun &grencileri tarafindan yazilan c++ uygulamalar: gerekli diizenlemeler
yapildiktan sonra PHP sayfasindan girdi degeni almasi saglanmistir. C++uygulamasi bu girdi degerleriyle

cabstirilarak kullanincaya sonug¢ dondirilmistir. Uygulamada C++ ve PHP secilmesinin sebebi
platformdan bagimsiz sekilde tiim isletim sistemlerinde ayni sonucu verebilmesi igin diistiniilmiistiir.

Kullanilan programlar:

C++ Editorii, PHP Editori, Javascript, HTML/CSS, MYSQL, WampServer seklindedir.

Interet sitesinde taslak olarak; Ust sol kisimda iiniversitemizin logosu ve bolim ve dersin adi

belirtilmistir. Ust sag kisimda {iniversite mizin res mi bulunmaktadir. Bu kis min hemen altmda menii kis m
yer almaktadir.

Orta kismin arka planinda tiniversitemizin bir baska gorseline yer verilmistir. En alt kisimda da ozlik
haklar1 belirtilmigtir. Menu kisminin yaninda akilli arama bulunmaktadir.

Ana sayfa iki kisimdan olug maktadir. Sol kisimda algoritmalarin belirli kriterlere(en ¢ok okunan-ekleme
tarthine gore) gore listelendigi bir boliim bulunmaktadir. Bu islem veri tabanmma baglanti yapilarak

gerceklestirilmistir.  Kullanici bu meniideki algoritmaya tikladiginda link igerisine algoritmanm id
numarasi gd miilerek algoritmalar sayfasina yonlendirmektedir.

Sag kisimda biyoinformatik hakkinda gorsel verilerin olustugu bir resim galerisi bulunmaktadir, Resim
galenisinin altinda biyoinformatik hakkinda genel bilgi verilmigtir.
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3.UYGULAMA

Web uygulamasi, birgok ara yiiziinden olusmaktadir. Zira yapilacak C++ uygulamalarinin her birisi baska
bir grup tarafindan hazrlanip sisteme entegre edilmesiplanlan mistir.

3.1. Kod Yiikleme Sayfasi

Sisteme yiiklenen algoritmalann adlar: hstelenmistir. Bu islem ven tabanma baglanti y apilarak
gergeklestirilmigti,.  Kullanict bu mentdeki algontmaya tikladiginda link i¢ensine algoritmanm id
numaras1 go miilerek algoritmalar sayfasma yonlendirmektedir.

Algoritmalar Sayfasy;
Link ile bu sayfaya yonlendirilen algoritmalara gore sayfa tasarlanmaktadir.

Sayfa iki kisimdan olusmaktadir.
Sol kisimda algoritmalarn belirh knterlere(en ¢ok okunan-ekleme tarihine gore) gore

Istelendigi bir bolim bulunmaktadir. Bu 1slem veri tabanma baglanti yapilarak gergeklestirilmistir.
Kullanici bu meniideki algoritmaya tikladiginda link igerisine algoritmanmn id numaras: géomilerek
algoritmalar sayfasma yonlendirmektedir.

Sag kisimda ilk olarak ag¢iklama kismmm oldugu alan gelmektedir. Bu kisim link 1le gelen
algoritma 1d numarasina gore doldurulmaktadir. Bu kisimda algoritmanin tanitinmi, c¢aligma mantig,
kullanildig1 alanlar hakkmda bilgi verilmistir. Ikinci olarak uygulama kismmin oldugu alan gelmektedir.

Bu kisimda ¢alisan algortma sayfadan girdi degerlerini alir. Alinan deger baska bir sayfaya yonlendmbhr.

Yonlendirilen sayfada “passthru” komutu yardimiyla program ¢aligtirilip javascript ve ajax yardimiyla
sonucu algoritmalar sayfasma post edilmeden yazdmrilmaktadir. Bu kismin hemen altinda bu konu

hakkmda yazlan bilgilerin mdinnlmesinin saglandigi link bulun maktadir.

3.2. lletisim Sayfasi

fletisim Sayfas;
Sayfada liniversitemizin ve boliimiin iletisim bilgileri yer almaktadar.

3.3 Giris Sayfasi
Kullanicinin kullanici adi ve sgifresinin kontroliinii yvapip uyan geri doniisleri yaparak dogru
oldugunda kullanic1 paneline yonlendirmektedir.

3.4 Kullamici P aneli Sayfasi

Sayfa iki kullanic1 yetkisine gore tasarlanmaktadir.

Birinci kullanic1 tiiriintin erigsimler;

Algoritma Ekleme

Algoritmalarm herhangi birinde diizenleme yapabilme ve ya silme

Eklenen algoritmalarmin bilgilerine ulasabilme
Kullanici sifresmi degigtirme

L]
L]
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ikinci kullanic1 tiiriiniin erisimleri;

e Algoritma Ekleme

e FEkledigi algoritmay1 ekleme veya silme

« Kullanici sifresini degistirme

¢ Kullaniciad: ve sifresinden gelen bu bilgilerle iki taslaktan bin yiiklenmektedir.

¢ Algoritmanin eklenecegialanda;
Algorntma adi, algoritma hakkmda bilgi, uygulama dosyasi, kullanicilarin bu dosyalan indirebilmelen
icin zip dosyasi, uygulamada girilecek girdi sayisi, girilen girdi sayisma gore yeni agilan alanda bu
girdilerin neler oldugu ve tiirii, son olarak yiikleme yaptigini kabul eden bir kabul fornmu bulunmaktadir.
Kullanicilann nasil ylikleme yapmasi gerektigmi program dosyasmm nasil diizenlenecegini anlatan bir
Word dosyasi bulunmaktadir.

Kullanicilarin girdi degerleri alinip baska sayfada kontrol edilip bilgilendirilmesi yapilacak bir
hata ile karsilasilmadig1 takdirde veri tabanmna kayit yapmasi saglanacaktr. Kullanici bu konuda
bilgilendirilecektir.

Algoritma diizenleme sayfasinda bmnci kullanici istedigi algoritmada diizenleme yapmasi ve silmesi
saglanmistir. Diizenleme yapilacaginda algoritma secilip algoritma ekleme sayfasmna benzeyen sayfa
doldurulacaktrr. Ikinci kullanic1 tiiriiyle giren kisiler sadece kendi ekledigi algoritmalardan birini secip
dlizenleme i¢in sayfay:1 dolduracaktir. Aym sekilde bu girdi degerlerinin islemleri baska sayfada yapilip
hata ile karsilagilmadig takdirde veri tabaninda giincellenecektir. Kullanic1 bu konuda bilgilendirilecektir.
Sifre degistrme ekraninda eksi sifresi istenilip dogru girdigi takdirde yeni sifresiyle degistirilmesi
saglanacaktir. Bu islem igin kullanici bilgilendirilecektir.

Sadece birmei kullanici i¢in yazlan algoritmalar: goster sayfasisegilen algortmanin kim tarafindan hangi
tarthte yiiklendigini hangi dosyalan kullandigi gostermektedir.

4.SONUCLAR VE TARTIS MA

Biyomformatik hakkinda Tiirk¢e bir kaynak saglanmmg olup kullanicilarm bu kaynaklara ulagmasi
saglanmigtir. Bryoinformatik admma Tiirkce bir ven kiimesi olusturulmugstur. Bu konuyla ilgilenenlerin
kaynaklara rahat bir sekilde eris mesine imkan saglan mgtir.
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