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1. Giriþ

Biyolojik bilimlerin baþ döndürücü hýzdaki geliþimi
sonucunda araþtýrma ve uygulamalar ile büyük
miktarda veri birikimi oluþmuþtur. Tüm dünyada,
farklý ülkelerde pek çok laboratuarda yapýlan
çalýþmalar sonucu çok büyük sayýda genomik bilgi
elde edilmiþtir. Bilimin bu hýzlý ilerleyiþi insanlar
üzerine önemli bir bilgi yükü getirmiþtir. Elde edilen

Özet

Biyolojik sistemler ve olaylar hakkýnda toplanan bilgilerin saðlýklý biçimde deðerlendirilmesi; biyoloji yanýnda
biyokimya, kimya ve týp ile biliþim bilimleri, matematik ve istatistiðin entegrasyonunun sonucu doðan yeni
ve interdisipliner bir bilim dalý olan biyoinformatik sayesinde mümkündür. Biyoinformatik, biyolojik
problemlerin çözümünde biliþim teknolojilerinin kullanýlmasý esasýna dayanmaktadýr ve biyolojik olaylarýn
moleküler düzeyde açýklanmasýna yardýmcý olmaktadýr. Biyoinformatik, biyolojik bilgilerin yaratýlmasý ve
saklanmasý için veritabanlarýnýn oluþturulmasýdýr. Biyoinformatik medikal bilimlerde çok önemli bir rol
oynamaktadýr. Medikal bilimlerde son yýllardaki uygulamalar gen ekspresyon analizleri üzerine yoðunlaþmýþtýr.
Genellikle farklý hastalýklardan etkilenen hücrelerin ekspresyonlarý derlenerek, saðlýklý hücrelerinki ile
kýyaslanmakta ve aradaki farklýlýklardan hastalýk teþhisi ve hedef ilaç dizaynýnda yararlanýlmaktadýr. Bu
sayede ekspresyona uðrayan proteine baðlanabilen bileþiklerin dizayný ve daha da önemlisi ekspresyon
seviyesinde deðiþime neden olan transkripsiyon regülatörlerinin belirlenmesi mümkündür. Bu baðlamda
mikro-array deneyleri gerçekleþtirerek, farmakolojik uygulamalarda cevabýn deðerlendirilmesi ve test edilecek
ilaçlarýn toksitesinin tahmininde ön bilgi edinilmesi söz konusudur. Bu derlemede oldukça yeni bir bilim
dalý olan biyoinformatiðin týpta ve farmakolojide kullanýmý açýklanmaya çalýþýlmýþtýr.
Anahtar kelimeler: Biyoinformatik, Ýlaç Dizayný, Genomik.

Abstract

A new multi-disciplinary scientific branch: Bioinformatics and its applications in medicine

A healthy evaluation of the information gathered on biological systems and incidents is possible due to
bioinformatics, a new and interdisciplinary scientific branch growing out of the integration of medicine,
biochemistry, chemistry, informatics, math and statistics as well as biology. Bioinformatics is based on
making use of informatics technologies in order to solve biological problems and helps biological events to
be explained at a molecular level. Bioinformatics is theation of databases in order to create and store biological
information. Bioinformatics play an important role in medical sciences. Recent applications in medical
sciences have focused on gene expression analyses. In general, expressions of cells that are affected from
different diseases are compiled and compared to those of healthy cells and differences between them are
used to diagnose the disease and design the target medicine. Through this, it could be possible to design
the components that can be attached the protein subject to expression, and what is more, transcription
regulators causing change in expression level can be determined. In this context, what the points at issue
are that micro-array experiments are carried out, and response is assessed in pharmacological practices, thus
obtaining pre-information on toxicity of the medicines to be tested. In this compilation, we have tried to
explain the use of bioinformatics, a very recent scientific branch, in medicine and pharmacology.

Key words: Bioinformatics, Medicine designing, Genomic.

Multidisipliner yeni bir bilim dalý: biyoinformatik ve týpta
uygulamalarý

Mümin Polat*, Aynur Gül Karahan**

*Süleyman Demirel Üniversitesi Týp Fakültesi Kan Merkezi / SDÜ Saðlýk Hizmetleri MYO, Isparta
**Süleyman Demirel Üniversitesi Mühendislik Mimarlýk Fakültesi Gýda Mühendisliði Bölümü, Isparta

Müracaat tarihi: 15.08.2007
Kabul tarihi: 05.11.2008



42 Polat, biyoinformatik ve týpta uygulamalarý

S.D.Ü. Týp Fak. Derg. 2009:16(3)/ 41-50

bilgilerin bir araya getirilip kullanýlýr hale getirilmesi
oldukça önemli ve zor bir iþtir. Bilgilerin hýzlý,
güvenilir ve kolay eriþilebilir bir ortamda saklanmasý
ihtiyacý bu nedenle ortaya çýkmýþtýr.
Biyoinformatik, biyolojik bilgilerin yaratýlmasý ve
saklanmasý için veritabanlarýnýn oluþturulmasýdýr.
Günümüzde bilginin depolanmasý için kullanýlan ve
etkili eriþime olanak saðlayan en geçerli yol veri
tabaný programlarýdýr. Veri tabaný, toplanan bilgileri
iþleyebilen, istenen sonuçlarý kolaylýkla hazýrlayabilen
bir bilgisayar programýdýr (1).
Biyolojik sistemler ve olaylar hakkýnda toplanan
bilgilerin saðlýklý biçimde deðerlendirilmesi; biyoloji
yanýnda biyokimya, kimya ve týp ile biliþim bilimleri,
matematik ve istatistiðin entegrasyonunun sonucu
doðan yeni ve interdisipliner bir bilim dalý olan
b iyo in fo rma t ik  s ayes inde  mümkündür.
Biyoinformatik, biyolojik problemlerin çözümünde
biliþim teknolojilerinin kullanýlmasý esasýna
dayanmaktadýr (2). Genomik sekanslarý destekleyen
biyolojik veritabanlarýnýn oluþturulmasý ve iþletilmesi
ile biyolojik problemlerin çözümü daha kolay olacaktýr
(3). �Omics� eki Yunanca�dan gelmekte olup �tümü�
veya �hepsi� anlamýna gelmektedir. Genomik, bir
türün genomunda bulunan tüm genlerin belirlenmesi,
dizi analizinin yapýlýp haritasýnýn hazýrlanmasý
iþlemidir. Genetik, tek bir genin etkilerini, genomik
ise genomdaki bütün genlerin iþlev ve etkileþimlerini
inceler (4,5). Genomik; bir organizmadaki tüm DNA
genlerinin haritalanmasi, siralanmasi ve analizini
içeren yeni bir disiplindir. Normal ve/veya hasta
kisilerin gen fonksiyonlarinin tam olarak nasil islev
gördügünün anlasilmasi, hastaliklarin algilanmasinda,
teshis ve tedavisinde ilerlemelere yol açabilir.
Genomda DNA dizisini deðiþtirmeyen, gen
ekspresyonunu (fenotip) etkileyen ve kalýtýlan bilgi
olduðu artýk bilinmektedir. Diðer bir deyiþle sonraki
nesillere aktarýlabilen genin nükleotid dizisinde
deðiþiklik olmaksýzýn saklanan bilgi vardýr. Bu
deðiþikliðe epigenetik denilmektedir. Gen
ekspresyonunun epigenetik regülasyonu için deðiþik
mekanizmalar vardýr. Bunlar arasýnda DNA
metilasyonu, histon modifikasyonu ve genomik
�imprinting� sayýlabilir. Bu epigenetik kontroldeki
bozukluklar kanser ve kromozomal instabilite
sendromlarý ile birliktedir (6,7)
Biyoinformatik, yaþam ve bilgisayar bilimleri arasýnda
bir köprü kurmakla birlikte, verilerin son derece etkin
bir þekilde toplamasý ve adýmlarý hýzlandýrmasý
nedeniyle son derece önemlidir (8). Biyoinformatiðin
doðuþunda 2 ana sebep vardýr;

· Biyolojik bilginin 20. yüzyýlýn ikinci yarýsýnda
büyük bir artýþ göstermesi ve bu bilgiyi kendi içinde
organize edebilmek için güçlü araçlara ihtiyaç
duymasýdýr.
· Bugün biyolojik sistemler hakkýnda sorulan sorular
oldukça karmaþýk olabilmekte ve bu sorulara verilen
cevaplar insan beyninin kapasiteleri içerisinde
sýnýrlandýðý takdirde bulunamayacaðý ortadadýr (9).
Biyolojik bilgiler oldukça karmaþýktýr. Transkripsiyon
regülasyonu, hücresel aktivite, geliþimsel
organizasyon veya hücresel iletiþim gibi karmaþýk
biyolojik sistemlerdeki sinyallerin ve yollarýn karþýlýklý
etkileþimi insan beyninin kantitatif olarak prensipte
anlayamayacaðý kadar karmaþýk ve hassastýr. Daha
fazla biyolojik fenomenin açýklanabilmesi ile biyolojik
bilgiler ve bilgiye ulaþmadaki genel kavramlar
deðiþecektir. Bu bilgileri organize etmek ve hedef
konu ile ilgili bilgiyi anlaþýlabilir bir þekilde
sunabilmek için daha fazla bilgisayar araçlarýna
ihtiyaç duyulacaktýr. Böyle karmaþýk bilgilerin
bütünleþtirilmesi için modeller ve kavramlar
geliþtirmek ve anlaþýlabilirliði için görselleþtirilmesini
saðlamak biyoinformatiðin en önemli uðraþý alanýdýr
(1,10).

2. Kaynak bilgisi

Biyoinformatik uygulamalý bir bilimdir. Modern
moleküler biyoloji, týbbi biyoloji ve genetik bilgi
arþivlerinden yararlanýlarak geliþtirilmiþ bilgisayar
programlarý kullanýlarak sonuçlar çýkarýlmakta ve bu
sayede önemli tahminler yapýlmaktadýr. �The National
Center of Biotechnology Information� (NCBI),
biyoinformatiði; �yaþam bilimleri (Biyoloji, Týp,
Biyokimya), biliþim teori ve teknolojileri ile
matematik ve istatistiðe dayalý interdisipliner bir bilim
dalýdýr� þeklinde tanýmlamýþtýr. Biyoinformatiðin
ortaya çýkmasý ile protein dizilim çalýþmalarýndan
elde edilen veriler için bir veri bankasý oluþturulmuþ
ve tüm dünyada protein dizilimi üzerine çalýþan bilim
adamlarýnýn elde ettikleri verileri bu veri bankasýna
aktarabilmelerine olanak saðlanmýþtýr (11). Veri
bankasýnýn oluþturulmasýndan sonra verilerde
olaðanüstü bir artýþ görülmüþtür. Mevcut veriler
1986�da 3939 iken, 1999�da 80.000�e çýkmýþ ve 2004
yýlýnda kayýtlara göre yaklaþýk 160.000 veriye
ulaþmýþtýr. Her geçen gün artýþ göstermekte olup
günümüzde yaklaþýk 300.000 dolayýndadýr (12).
Protein dizilim çalýþmalarý sonucu elde edilen verilerin
veri bankalarýna kaydý ile ortaya çýkan veri patlamasý
biyoinformatiðin geliþimine de önemli katký yapmýþtýr.
Biyoinformatik bu verileri hýzlý bir þekilde
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deðerlendirecek yeni algoritmalara dayalý yazýlýmlarýn
oluþturulmasýný saðlamaktadýr. Biyoinformatik, elde
edilmiþ olan veriler üzerinden iþlem yaptýðýndan
laboratuar çalýþmalarýna kýyasla önemli bir maliyete
neden olmamaktadýr. Bununla birlikte az maliyetli
olmasýnýn yanýnda önemli getirisi olabilecektir.
Nitekim biyoinformatik tabanlý algoritmalarýn
geliþtirilmesi ile bazý özel hastalýklara karþý teorik
ilaç keþiflerinin yapýlabileceði öngörülmüþtür (13,14).
Dünyada biyoinformatik tabanlý programlarla ilaç
geliþtirilmesine yönelik ilaç sanayi baðlantýlý birçok
þirket kurulmuþ olup sayýlarý da gün geçtikçe
artmaktadýr. Bu þirketlerin çoðunluðu ABD, Ýsviçre
ve Ýngiltere�de bulunmakla birlikte yazýlým alanýnda
büyük atýlým gerçekleþtirmiþ olan Hindistan�da da
pek çok biyoinformatik þirketi kurulmuþtur (12).
Son yirmi yýlda temel biyolojik araþtýrmalarýn klinik
týp uygulamalarý ve klinik týp bilgi sistemleri
üzerindeki etkisi daha da belirleyici olmuþ ve bugün
yeni kuþak epidemiolojik, taný, teþhis ve tedavi amaçlý
modüllerin ortaya çýkmasýna yol açmýþtýr.
Biyoinformatik çalýþmalar temel bilimsel araþtýrmalara
yönelik görünmekle beraber önümüzdeki on yýl içinde
klinik biliþim için vazgeçilmez olacaktýr (15,16).

2.1. Biyoinformatik

2.1.1. Biyoinformatiðin Tarihçesi

Biyoinformatiðin baþlangýcýný kesin olarak belirlemek
güçtür. Ancak 1951 yýlýnda Pauling ve Corey�in
proteinlerin sekonder yapýlarýnýn doðru tahmini için
geliþtirdikleri yaklaþým biyoinformatik için baþlangýç
kabul edilebilir. Pauling; kuantum mekaniði,
mineroloji, kristalografi, yapýsal kimya, anestezi,
immunoloji, týp ve evrim ile yakýndan ilgilenen geniþ
geniþ görüþlü bir bilim adamýdýr. Pauling;
biyoinformatikçilerde olmasý gereken özellikler
taþýmasý sebebiyle, biyoinformatikçi bilim adamý
tipine iyi bir örnek teþkil etmektedir.
Çaðdaþ anlamda biyoinformatik bilimi, bilgisayarýn
yoðun desteðine gereksinim duyduðundan,
bilgisayarla moleküler grafiklerin çizimine ait ilk
makalenin 1966 yýlýnda Scientific American
dergisinde yayýmlanmasýný biyoinformatik için
baþlangýç saymak daha gerçekçidir. Biyoinformatik
terimi 1980�li yýllarýn ortalarýndan sonra kullanýlmaya
baþlanmýþtýr. Moleküler biyoinformatik, computational
biology, biocomputing terimleri de biyoinformatik
ile ayný anlamda kullanýlmaktadýr (17). Temel
moleküler ve genetik süreçlerin anlaþýlmasýnda ve
karmaþýk verilerin analizi ve yorumlanmasý için yeni
yöntemler geliþtirilmesinde en etkin kurum olan

��National Center for Biotechnology Information
(NCBI) 1988�de kurulmuþtur.
Ýnsan Genom Projesi (HGP) 13 yýllýk uluslar arasý
bir çabayý kapsamakta olup Ekim 1990�da 30�35 bin
insan geninin belirlenmesi ve biyolojik çalýþmalarda
kullanýlabilecek þekilde hizmete sunulmasýný temel
amaç edinmiþtir. Ýnsan Genom Projesi çalýþmalarý
biyoinformatiðin geliþiminde çok önemli bir itici güç
olmuþtur (18).

2.1.2. Biyoinformatiðin Önemi

Genom sekanslama projeleri, ilaç endüstrisi tarafýndan
yakýndan izlenmektedir. Bu yaþamsal genetik bilgi
medikal taný ve tedavi amaçlý uygulamalar için
gereklidir ve diðer endüstriyel uygulamalarda da
kullanýlabilir.
Biyoinformatiðin en önemli görevi; insan dâhil tüm
biyolojik türlerin genomlarýna, protein sekanslarýna
ve proteinlerin üç boyutlu yapýlarýna, metabolik yol
veri tabanlarýna, cell line (hücre hattý) ve hibridoma
bilgilerine ve biyo-çeþitliliðe baðlý bilgilerine ait
niceleyici verilerin toplanmasýdýr. Son yýllarda genom
sekans projelerinde yaygýn uygulamalarý sayesinde
biyoinformatik büyük önem kazanmýþtýr. Ýnsan
genomu projesinin baþarý ile tamamlanmasýnda
biyoinformatiðin çok büyük rolü olmuþtur. Ayrýca
biyoteknolojiye dayalý üretim ve süreç geliþtirmede
de biyoinformatik çok önemlidir. Ýlaç dizayný,
geliþtirilmesi pahalý ve zaman alýcý süreçtir.
Biyoinformatik bu süreçlerin hem maliyetini hem de
gerçekleþme süresini çok kýsaltmaktadýr. Büyük ilaç
biyoteknolojisi þirketlerinin hemen tamamýnda çok
geniþ biyoinformatik araþtýrma-geliþtirme gruplarý
kurulmuþtur. Son bilgiler biyoteknolojinin en hýzlý
büyüyen üretim teknolojisi olduðunu göstermektedir.
Biyoinformatiðin önemi uygulamalardaki baþarýlarý
ile ölçülebilecektir. Biyoinformatik, ilaç dizayný
yanýnda medikal taný ve tedavi alanýnda da þimdiden
önemli baþarýlar elde etmiþtir (19).
Proteinlerin yapýsýný belirlemede kullanýlan deneysel
yöntemlerin çok pahalý olmasý ve deneylerinin uzun
sürmesi sebebiyle istatistiksel ve biliþimsel
yöntemlerin kullanýlmasý zorunluluk haline gelmiþtir.
Protein veri bankasýndaki bilgileri kullanarak, protein-
protein ara yüzeylerinin veri setini oluþturmak ve
daha sonra bu veri setini kullanarak ara yüzeylerin
istatistiksel olarak incelenmesi de araþtýrma konularý
içindedir. Bu veriler proteinlerin birbirleriyle etkileþim
mekanizmalarýnýn tayininde çok önemli bir rol
alacaktýr.
Biyoinformatik metotlar artýk biyolojik araþtýrmalarýn
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vazgeçilmez unsuru haline gelmiþlerdir.
Biyoinformatik aslýnda dizi analizleri için
geliþtirilmiþtir. Fakat günümüzde; yapýsal biyoloji,
genomik ve gen ekspresyon çalýþmalarý gibi geniþ
bir konu aralýðýnda hizmet vermektedir. Tüm
biyoinformatik çalýþmalarýný prensip olarak
destekleyen iki yaklaþým vardýr. Birincisi biyolojik
olarak anlamlý benzerliklere göre verilerin
kýyaslanmasý ve gruplanmasý, ikincisi ise bir veri
türünün analiz edilerek, diðer bir veri türünün
anlaþýlmasý ve deðerlendirilmesidir. Bu yaklaþýmlar
biyoinformatiðin temel amaçlarý ile uyum içindedir
(20).

2.1.3. Biyoinformatiðin Amaçlarý

Biyoinformatiðin ana amacý genomu verilen bir
organizma ile ilgili tüm fonksiyonlarýn anlaþýlmasý
ve yaþam kalitesinin artýrýlmasýdýr. Biyoinformatiðin
amaçlarý üç ana baþlýk altýnda toplanabilir. Bunlar;
veri organizasyonu, sistemlerin geliþtirilmesi ve
sistemlerin uygulanmasýdýr.
Veri organizasyonu: Biyolojik veriler araþtýrýcýlarýn
kolayca ulaþabileceði ve yeni sonuçlarýn kolayca
aktarýlabileceði bir þekilde organize edilmelidir.
Bunun için, her bilim adamý tarafýndan sorunsuz
kullanýlabilecek basit veri bankalarý kurulmalýdýr
(Örneðin; üç boyutlu makromoleküller yapý için
Protein Data Bank (PDB)).
Sistemlerin geliþtirilmesi: Sistemler, biriktirilen
verilerin analizini yapmalý ve bu analizleri
basitleþtirmelidir. Sistemlerin geliþtirilmesi deðiþik
alanlardan uzmanlarýn iþbirliðini gerekli kýlmaktadýr.
Veri analizi için araç ve kaynak geliþimi saðlanmalýdýr.
Örneðin, dizisi analizlenmiþ bir proteinin daha önce
karakterize edilmiþ diziler ile kýyaslanmasý durumunda
ilgili tüm veri tabanlarýný kullanmak gerekir. Bu tür
veri tabanýnýn geliþtirilmesi kapsamlý bir hesaplama
ve bilgisayar teorisi, biyoloji ve biyokimya bilgisini
gerektirmektedir.
Sistemlerin uygulanmasý: Geliþtirilen sistemler ile
biyolojik bakýþ açýsýyla toplanýlan veriler analiz
edilmeli ve yorumlanmalýdýr. Bugün protein yapýlarý
ve nükleik asit dizilerinin saklandýðý yüzden fazla
bilgi bankasý vardýr. Bilgisayar destekli dizi analizleri
ile bu deðiþimlerin sýnýflandýrýlmasý sayesinde akraba
türlerinin belirlenmesi ve filogenetik aðaç denen soy
aðacýnýn ortaya çýkarýlmasý mümkün olmaktadýr (21).
Metabolik ve regülatör yollarýn bilgisayar destekli
tayini son zamanlarda büyük önem kazanmýþtýr. Bir
metabolik yol, ilgili metabolik süreçlere katýlan
proteinleri ve moleküleri de listeleyen kýsa bir özettir.

Bir regülatör yol ise bir hücre tipine ait bilgi akýþýný
temsil eder. Deðiþik organizmalardaki metabolik ve
regulatorik yollarýn benzerliðinin araþtýrýlmasý için
dizi analizi ve benzerlik araþtýrma yöntemleri
kullanýlarak bilgi bankalarý oluþturulmuþtur (14).
Genler, DNA düzeyinde proteinleri kodlayýp
özelliklerini belirler. Her gen, hücrede belirli bir tip
proteinin ekspresyonunu saðlar. Ayný hücre tipindeki
saðlýklý ve hasta hücreler bu sayede belirlenebilir. Bu
çalýþmalardan elde edilen çok geniþ kapsamlý bilgiler
taný ve tedavide biyokimya laboratuar bulgularý
yanýnda önemli bir rol oynamakta olup gelecekte bu
rolün önemi daha da artacaktýr.
Biyoinformatiðe destek veren moleküler biyoloji
yöntemlerinin karmaþýk matematik problemlerinin
çözümüne uygulanmasý biyo-hesaplama sayesinde
mümkün olacaktýr ki, bu alan geliþmeye çok açýktýr.

2.1.4. Biyoinformatiðin Uygulama Alanlarý

Biyoinformatiðin temel uygulama alanlarýndan en
önemlileri þunlardýr;

2.1.4.1. Homoloji Araþtýrmalarý

Farklý biyomoleküller arasýndaki benzerliklerin
araþtýrýlmasý biyoinformatiðin temel uygulamalarýndan
biridir. Ulaþýlabilen sistematik organizasyon verilerinin
yaný sýra protein homologluklarýnýn belirlenmesinin
pratik bazý uygulamalarý vardýr. Homoloji özellikle
birbiriyle baðlantýlý proteinler arasýnda bilgi transferi
açýsýndan önemlidir. Örneðin, çok iyi karakterize
edilmemiþ bir proteinin, yapýsý, fonksiyonu, iyi bilinen
diziler, ile homolog bölgelerinin araþtýrýlmasý
sayesinde, protein hakkýnda daha fazla bilgi
edinilmekte ve yorum yapýlabilmektedir. Homolog
proteinlerin deneye dayalý olarak aydýnlatýlmýþ
yapýlarýndan genellikle, yeni proteinler için teorik
modellerin oluþturulmasýnda yararlanýlýr. Benzer
teknikler üç boyutlu yapýnýn tahmini amacý ile de
kullanýlmalýdýr. Ayný yaklaþýmdan genomik
çalýþmalarda da yararlanýlmaktadýr. Dizisi yeni analiz
edilen genomlarda homolog bölgelerin bulunmasý
kodlama bölgelerinin belirlenmesinde ve fonksiyonel
v e r i l e r i n  b e l i r l i  g e n l e r e  t r a n s f e r i n i n
gerçekleþtirilmesinde yaygýn olarak kullanýlmaktadýr.
Kompleks genomun anlaþýlmasý probleminin
kolaylaþtýrýlmasý öncelikle basit organizmalarda
analizlenmesi ve ardýndan bu genom çalýþmasýnýn
prensiplerinin daha karmaþýk organizmalara
uygulanmasý mümkündür (23).
Benzer düþüncenin tersi de uygulanabilir. Potansiyel
ilaç hedefleri insanda esansiyel mikrobiyal proteinlerin
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homologluklarýnýn belirlenmesi ile çok çabuk
keþfedilebilir. Küçük ölçekte benzer proteinler
arasýndaki yapýsal farklar, birbirine baðlanýrken diðeri
baðlanmayan spesifik dizaynýna olanak saðlar. Bu
dizayn yeni ilaç oluþumlarýný saðlayabilecektir.

2.1.4.3. Genel Uygulamalar

Veri tabanlarý; genomlar, yapýlar ve ekspresyon veri
gruplarý ile ilgili tüm bilgileri etkin olarak
depolamaktadýr. Ancak tüm bu bilgilerin kullanýcýlarýn
anlayabileceði formda düzenlenmesi önemlidir.
Genelleme yapmak, ilginç konu alanlarýnýn
belirlenmesinde yardýmcý olabileceði gibi, ileri
aþamada detaylý analizler için de yararlýdýr. Bu nedenle
büyük ölçek uygulamalarýnýn bir hedefi evrimsel,
biyokimyasal ve biyofiziksel bazý sorulara yanýt
bulunmasýdýr. Örneðin, spesifik protein katlanmalarý
bazý filogenetik gruplar ile baðlantýlý mýdýr? Tek
organizma içinde farklý katlama sýklýðý nedir? Benzer
organizmalar geleneksel evrim aðacýndaki paralellik
ile uyumlu mudur? (3)
Ýlk çalýþmalar, organizmalar arasýnda katlama
derecelerinde büyük bir farklýlýk olduðunu ve
organizmalar arasý katlanma paylaþýmýnýn geleneksel
filogenetik sýnýflamayý izlediðini göstermiþtir. Protein
fonksiyon verileri incelendiðinde, belirli protein
katlanmalarýnýn spesifik biyokimyasal fonksiyonlara
baðlý olduðu gösterilmiþtir, bu bulgular ayný zamanda
farklý organizmalarda metabolik yollarýn çeþitliliðini
ifade etmektedir.
Genomik informasyonun en heyecan verici yeni
kaynaklarýndan biri de ekspresyon verileridir.
Ekspresyon informasyonunun, proteinlerin yapýsal
ve fonksiyonel sýnýflandýrýlmasý ile birleþtirilmesi,
bir proteinin bir genomla görülme sýklýðýnýn yükselen
ekspresyon seviyelerinin göstergesi olup olmayacaðý
hakkýnda bilgi verebilmektedir. Ayrýca genomik
veriler proteinlerin hücre içi lokalizasyonu ve birlikte
bir organizmadaki protein-protein etkileþimlerinin
haritalarýnýn derlenmesine de baþlanmýþtýr.

2.1.4.4. Sýk Kullanýlan Veri Tabanlarý ve Programlarý

Milyonlarca nükleotidin depolanmasý ve
organizasyonu için veritabanlarýnýn oluþturulmasý,
araþtýrýcýlarýn bu bilgilere ulaþabilmesi ve yeni veriler
girebilmeleri için ilk aþamadýr. Biyoinformatikte
nükleotid dizi bilgilerinin organizasyonu ve
depolanmasý görevini üstlenmiþ
3 ana kuruluþ vardýr.
· GenBank ( Gen Bankasý; ABD-Maryland)
· EMBL ( Avrupa Moleküler Biyoloji laboratuarý;

Ýngiltere-Hinxton)
· DDBJ ( DNA Japonya Veritabaný; Japonya-
Mishima)
Bu 3 kuruluþ araþtýrmacýlarýn faydalanmasýna açýktýr
ve nükleotid dizi bilgilerinin toplanmasý ve
daðýtýlmasýnda iþbirliði içinde çalýþmaktadýr.
Protein dizi verileri ile ilgili baþlýca hizmet saðlayanlar
ise;
· GenBank
· EMBL
· PIR Ýnternational (Protein Identification Resource)
· Swiss-Prot�tur
Dizi bilgileri, veritabanlarýnda iki formda bulunur.
Bunlardan birincisi; diziyi veritabanýna ilk iþleyenler,
kaynak gösterimleri, biyolojik atýflar ve dizinin
kendisiyle; intronlar, eksonlar, baþlangýç ve bitiþ
kodonlarý v.b. bilgiyi içeren bir tablodan oluþan tam
bilgidir. Ýkincisi ise; hýzlý benzerlik araþtýrmalarý için
kullanýlan ve sadece diziyi içeren FASTA formatýdýr.
Her bir diziyi belirleyen ve dizi veritabanýna ilk kez
girildiðinde verilen Accession (ulaþma) numaralarý
özgün kimliklerdir. Dizi bilgileri patent ofisleri gibi
çeþitli kaynaklardan veritabanýna ulaþýr (2).
National Center for Biotechnology Information
(NCBI); Bu veri tabaný, ABD�nin en büyük týp
kitaplýðý olan NLM�nin (National Library of Medicine)
bir kolu olarak 1988�de Maryland�da kuruldu. Halen
web�e dayalý en önemli biyolojik veritabanýdýr. Birçok
genom dizilerini ve PubMed olarak bilinen
biyomedikal ve biyoteknoloji iliþkili araþtýrma
makalelerini kapsar. Bunun yanýsýra ÊMolecular
Biology of the Cell, Genetics ve Biochemistry gibi
kitaplarýn tüm içeriðini sunmaktadýr. NCBI �ýn
sunduðu hizmetlerden birisi; ENTREZ servisidir.
ENTREZ servisinin en önemli özelliði veritabanlarý
arasýnda çapraz gezinme olanaðý sunmasýdýr.
NCBI�nin bir baþka alt hizmeti olan OMIM, genler
ve genetik hastalýklarla ilgili ayrýntýlý biyoteknolojik
ve týbbi bilgilerin bulunduðu servistir. Bu servis
altýnda pek çok gende bugüne kadar tanýmlanmýþ
mutasyonlar ve ilgili klinik iliþkiler özetlenir.
Biyoinformatikde önemli yer tutan BLAST dizi
eþleþtirme programý ile eldeki DNA dizisi, ayrýntýlý
analiz edilebilir (24,25).
BLAST (Basic Local Alingment Search Tool), aranan
dizi sýrasýný (nükleotid veya aminoasit) veri tabanýnda
bulunan mikroorganizmalara ait baz dizileri ile
karþýlaþtýrýlarak ayný veya en yakýn olan dizi sýrasýnýn
ait olduðu mikroorganizmayý, % benzerlikle veren
bir bilgisayar programýdýr. BLAST, moleküler biyoloji
ile ilgili bilgileri bir kaynakta toplamayý ve genom
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verilerinin bilgisayar ortamýnda analiz edilmesi için
bilgisayar programlar geliþtirmeyi amaçlayarak, 1988
yýlýnda kurulan National Center for Biotechnological
Information adlý kuruluþ tarafýndan geliþtirilmiþ bir
veri tabanýdýr. Dizi analizi yapýlarak aranan bölgenin
baz dizisi belirlendikten sonra, bu dizi () adlý internet
sayfasýnda bulunan program kullanýlarak veri tabaný
ile karþýlaþtýrýlýr. Tarama sonucu, aranan dizi sýrasýnýn
hangi mikroorganizmaya ait olabileceðini, benzerlik
yüzdesi ile verir.  BLASTN bir nükleotid dizisi ile
komplementer diziyi ele alarak nükleotid dizisi
veritabanlarýyla karþýlaþtýrýr. Hýz amacýyla
tasarlanmýþtýr. Yüksek duyarlýlýk aranan durumlar
için uygun deðildir. BLASTN ve BALSTX; EST
verilerinin analizi, ekson yakalama yöntemi ve
genomik dizi örneklemlerinin incelenmesinde
kullanýlýr. Bir dizi için BLAST araþtýrmasý yaptýktan
sonra, ilgili gen ile ilgili literatür bilgileri
MEDLINE�dan elde edilebilir. Daha sonra ilgili grafik
programlarýnýn yüklenmesi sonrasýnda protein
yapýsýyla ilgili veritabanlarý kullanýlarak, proteinin
iki veya üç boyutlu yapýsý izlenebilir. Protein
dizilerindeki iþlevsel motifleri araþtýrmak amacýyla
kullanýlan bazý veritabanlarý ise PROSITE ve
BLOCKS�tur.
Biyoinformatiðin google�ý olarak adlandýrýlan
�http://bioinformatik.de� biyoinformatik ve genomik
bilimler üzerine hazýrlanmýþ en kapsamlý arama
motorudur. Dünya çapýnda kabul görmekte ve
tamamen gönüllü bir hizmet olarak oluþturulan arama
motoru özelliði taþýmaktadýr.
Online Genome Veri Tabaný (GOLD); Genetik
haritalamasý yapýlmýþ veya halen haritalama
çalýþmalarý süren genetik veri bankalarýdýr. GOLD,
web üzerindeki açýk kaynaklý veri tabanlarýný ve
yayýnladýklarý bilgileri bulabileceðiniz bir sitedir.
GOLD genetik haritalamasý bitmiþ veya devam eden
dört grup organizmanýn (2504 ade þu anki rakam)
genetik veri kodlarýný bulunduruyor.  linkine týklayarak
ulaþýlabilir, bilgisayarýnýza indirebilir ve çeþitli
güncellemeler yapýlabilmektedir.
Önemli biyoinformatik veri tabanlarýndan biri de
Ensemble�dýr (). Özellikle ökaryot genomlarý üzerine
çalýþmaktadýr. Enbemle;  (EBI) ve    (WTSI) gibi
önemli enstitülerle ortak projelere imza atarak
biyoinformatiðin geliþimine önemli katkýlar
saðlamaktadýrlar.

Tablo: Sýk kullanýlan veri tabanlarý

2.2. Týp ve Biyoinformatik
Biyoinformatik medikal bilimlerde çok önemli bir
rol oynamaktadýr. Biyoinformatiðin önemli bir
fonksiyonu, biyolojik olaylarýn moleküler düzeyde
açýklanmasýna yardýmcý olmasýdýr. Patojen enzimleri
veya mutasyona uðratýlmýþ doðal enzimler, homoloji
sayesinde modellenebilir ve bu modeller moleküler
biyolojik olarak belirlenen etkilerin açýklanmasýnda
kullanýlabilir.
Medikal bilimlerde son yýllardaki uygulamalar gen
ekspresyon analizleri üzerine yoðunlaþmýþtýr.
Genellikle farklý hastalýklardan etkilenen hücrelerin
ekspresyonlarý derlenerek, saðlýklý hücrelerinki ile
kýyaslanmakta ve aradaki farklýlýklardan hastalýk
teþhisi ve hedef ilaç dizaynýnda yararlanýlmaktadýr.
Bu sayede ekspresyona uðrayan proteine baðlanabilen
bileþiklerin dizayný ve daha da önemlisi, ekspresyon
seviyesinde deðiþime neden olan transkripsiyon
regülâtörlerinin belirlenmesi mümkündür. Bu
baðlamda mikro-array deneyleri gerçekleþtirerek,
farmakolojik uygulamalarda cevabýn deðerlendirilmesi
ve test edilecek ilaçlarýn toksisitesinin tahmininde
ön bilgi edinilmesi söz konusudur (3).
Biyoinformatikteki geliþmelerin ve deneysel
genomiðin kombinasyonu, kiþilerin gelecekteki saðlýk
durumlarý hakkýnda tahminde bulunmaya olanak

Sýnýf Veritabanlarý

Nükleik Asit Diziliþleri DNA
EMBL
GenBank

Protein Diziliþleri Protein
PDBSTR
Swiss-Prot
PIR
PRF

3 Boyutlu Yapýlar PDB

Diziliþ Motifleri EPD
TRANSFAC
PROSITE

Enzimler ve Bileþikler LIGAND

Protein etkileþimleri BRITE

Biokimyasal Yollar PATHWAY

Gen Kataloglarý GENES

Genetik Hastalýklar OMIM

Protein Mutasyonlarý PMD

Amino acid indices AAindex

Protein/peptid Literatürü LITDB

Biyotýp Literatürü Medline
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verebilecektir. Böylece koruyucu hekimlik önem
kazanacak, gereksiz masraflar ve tedavilerden
kaçýnýlabilecektir. Ýlaca dayalý tedaviler, hasta ve
hastalýða karþý özelleþtirilebilecek ve etkin týbbi tedavi
sayesinde en az yan etki ile saðlanacaktýr.
Moleküler etkileþimlerin ortaya çýkarýlmasý ve
aydýn la t ý lmas ýnda  da  b iyoinformat ik ten
yararlanýlabilir. Düzeltilmiþ mutasyon analizleri
(CMA) zincir çiftlerindeki ko-varisyasyonlarý bulmaya
yarayan bir tekniktir. Bazý biyoinformatikçiler bir
zamanlar CMA�in protein katlanma probleminin
çözümünde kullanýlabileceðini düþünmüþlerdir. Ko-
varisyasyonun fonksiyonel baðýmlýlýklar ve
intermoleküler temaslar için çok iyi bir indikatör
olduðu kanýtlanmýþtýr. Saðlýk bilimlerinde prosesin
bir veya birkaç adýmýný bilmek yerine prosesin tamamý
hakkýnda genel bilgi edinmek önemlidir.
Bugün geliþmiþ ülkelerde saðlýk için yapýlan
harcamanýn % 80�i tedaviye yöneliktir. Biyoinformatik
sayesinde hastalýklarýn önlenmesinde önemli
geliþmeler saðlanacaktýr. Örneðin insan genom
projesindeki büyük baþarý, bireysel genetik taramalarýn
çok düþük bir maliyet ile gerçekleþtirilmesine olanak
saðlamýþtýr. Ýnsan genom haritasý deðiþik hastalýklara
eþlik eden gen/genler veya markýrlarýn tayinini
kolaylaþtýrmýþtýr. Tüm insanlar çok benzer genetik
karakteristiklere sahiplerdir, bireysel farklýlýklar çok
sýnýrlý kalmaktadýr. Ama bu gerçeðe raðmen bireysel
farklýlýklarýn bilinmesi önem taþýr.
Bazý ilaçlar, populasyonun % 95�i için güvenli iken
genetik farklýlýklardan dolayý % 5 için istenmeyen
yan etkiler gösterebilmektedir. Bu durumda
biyoinformatikten nasýl  yararlanabil ir iz?
Biyoinformatik teknikler ve araçlar kullanarak ilaç
firmalarý genetik varyasyona dayalý bu tür aykýrý
reaksiyonlarýn aydýnlatýlmasýný saðlayabilirler. Bu
tür farmakogenomik araþtýrmalarý en baþta saðlýk
sigortasý þirketlerinin desteklemesi gerekmektedir.
Biyoinformatik analizler üç tip veri setinde
toplanabilir: Genom sekanslama, makromoleküler
yapý ve fonksiyonel genomik deneyleri (örneðin;
ekspresyon verileri, yeast two-hybrid taramalarý).
Analizler, diðer deðiþik verilerin hazýrlanmasýnda da
kullanýlýr örneðin; taksonomi, metabolik yollarýn
iliþkisi, bilimsel yayýnlar, hasta istatistikleri.

2.2.1. Ýlaç Dizayný
Biyoinformatiðin ilk medikal uygulamalarýndan biri
de rasyonel ilaç dizaynýdýr. Nükleotid dizilerinden
translasyon yazýlýmý kullanýlarak mümkün olan
aminoasit dizileri belirlenebilir. Daha sonra model

organizmalarda dizilim arama teknikleri yardýmý ile
homolog bölgeler belirlenir ve dizi benzerliklerinden
yararlanýlarak deneysel olarak karakterize edilmiþ
olan yapýlar üzerinden insan proteinleri
modellendirilebilir. Algoritma ile model yapýya
baðlanabilen, gerçek protein üzerinde biyolojik
aktivitenin test edilebildiði molekülle ilaçlar
tasarlanabilmektedir (13).
Farmakogenetik; bireylerin ilaca en iyi cevabýný
belirleyen genetik faktörleri inceleyen bilim dalýdýr.
Farmakogenomik ise yeni ilaçlarýn geliþtirilmesi ve
uygulamaya koyulmasýnda önem tasýyan, içinde týp,
biyoinformatik, hücre biyolojisi, moleküler biyoloji,
genomik, epidemiyoloji ve farmakoloji bilimlerini
barýndýran bir kavramdýr (24,25). Farmakogenetik
terimi 1950�li yýllarýn sonunda terminolojiye girmiþ
ancak ilk farmakogenetik moleküler bozukluk olan
sitokrom p450 CYP2D6 genindeki varyasyonun
tanýmlanmasý 1970�lerin sonlarýnda mümkün olmuþtur
(26).
Metabolik enzimleri kodlayan genlerdeki
polimorfizmler enzim aktivitesini deðiþtirir ve
sonucunda bireyler standart tedavi dozlarýna farklý
yanýt verirler. Çoðu kanser tedavisinde hastalarda
doz ayarlamasý deneme-yanýlma yaklaþýmý ile
yapýlmaktadýr. Ýlaç etkinliðini belirleyecek olan,
hastalara ve tümöre ait genetik elemanlara farklý bakýþ
açýlarý, bireysel dozaj farklýlýklarýnýn belirlenmesine
ve yan etkilerin azaltýlmasýna yardýmcý olacaktýr.
Hastalarda çok sayýda genin çabuk ve ucuz bir þekilde
taranabilmesini mümkün kýlan birçok moleküler
teknik geliþtirilmiþtir. Onkolojide kullanýlabilinecek
baslýca farmakogenetik testler; kemoterapötiklerin
(5-fluorourasil, irinotekan, tiopurin vb.) toksisitesinin
belirlenmesinde kullanýlan testler (TPMT, MTHFR,
DPD, UGT1A1 vb. polimorfik varyantlarýn
araþtýrýlmasý) ve spesifik moleküler terapötiklere
yanýtý belirleyen (imatinib tedavisinde- ABL,
rituksimab tedavisinde-FCGR3A ve gefitinib
tedavisinde- EGFR gen mutasyonlarýnýn araþtýrýlmasý
vb.) testlerdir. Ýlaç tedavisine baþlamadan önce
yapýlacak farmakogenetik testler sonucunda, kanser
kemoterapisinde karþýlaþýlan toksisite benzeri ölümcül
yan etkileri ortadan kaldýrmasý ve hastaya özgü tedavi
protokollerinin geliþtirilmesi mümkün olacaktýr.
Ayrýca ileri moleküler teknikler kullanarak gen
ekspresyon profillerinin belirlenmesi ile hastada o
anda hangi genlerin aktive olduðunu saptanabilir ve
tedaviden yararlanabilecek ya da yan etki
geliþtirebilecek bireyler önceden belirlenebilir (14,23).
Bunu bir ilaç örneði ile açýklamak gerekirse;
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Rituksimab (Rituksan) i lacý,  Anti  CD20
immünglobulin G1 (IgG1) monoklonal antikorudur
ve antikanser etkisini, antikora dayalý hücre aracýlý
sitotoksisite (ADHS), kompleman sistemine dayalý
sitotoksisite (KDS) ve doðrudan tümör hücrelerinde
apoptozu engelleyerek gösterir (14,24). Rituksimab�ýn
anti antikanser etkisinde esas kullandýðý yol ADHS�dir
ve IgGFc bölgesindeki lökosit reseptörlerine (Fc?Rs)
baðlanmasý gerekir. Fc?Rs 3 gruba ayrýlýr;
Fc?RsI(CD64), Fc?RsII(CD32) ve Fc?RsIII(CD16).
FCGR3A geni tarafýndan kodlanan Fc?RsIIIa
genindeki mutasyonlar, B-hücreli non-Hodgkin
lenfomalarýn (NHL) tedavisinde kullanýlan
rituksimaba klinik yanýtý etkiler (27).  Bu gendeki
homozigot mutasyon tasýyýcýlarý rituksimab tedavisine
en iyi yanýt veren gruptur. FCGR3A-158V-homozigot
hastalarda, CD20 eksprese eden B-hücrelerine karþý
artmýþ sitotoksisite gözlenmektedir. FCGR3A
genotiplemesi, rituksimaba klinik yanýt vermeyen
(%30-50) hastalarý belirlememize yardýmcý olur (14).
2.3. Biyoinformatiðin Geleceði
Ýnsanlýk sürekli bir teknolojik evrime tanýklýk
etmektedir. Zincir analizi projeleri ve özellikle insan
genom projesi genomik bilgiye geçiþte büyük aþama
saðlanmasýna neden olmuþtur. Biyoinformatik
yollardan kazanýlan bu bilgiler, deðiþik genetik ve
diðer hastalýklarýn anlaþýlmasýna, yeni ilaçlarýn
bulunmasýna yardýmcý olmaktadýr.
Biyoinformatik gelecekte, bilim ve teknolojinin
geliþiminde çok büyük bir rol oynayacaktýr.
Biyoinformatik, biyoteknolojik üretim için çok
önemlidir. Özellikle ilaç ve biyoteknoloji þirketleri
büyük biyoinformatik araþtýrma-geliþtirme bölümleri
kurulmuþtur. Daha þimdiden biyoinformatik yazýlýmý
ve farmasötik endüstrisinde birçok biyoinformatik
firmasý faaliyet göstermektedir. Biyoinformatik gün
geçtikçe daha geniþ ve yeni uygulama alaný bulacak
ve günlük hayatta herkes tarafýndan anlamý az çok
bilinen bir bilim dalý olacaktýr.
Herhangi bir bilimsel disiplinin ve özellikle çok genç
bilim dalýnýn geleceði hakkýnda fikir yürütmek zordur.
Ancak biyoinformatik bu yaklaþýmýn dýþýnda tutulacak
kadar yýldýzý parlayan ve düþünebilen herkes tarafýndan
yaþam bilimlerinde bir numara olacaðý kabul edilen
bir bilim dalýdýr. Vizyon sahibi üniversiteler,
biyoinformatik öðrenimine hiç deðilse lisansüstü
düzeyde baþlamýþlardýr. Biyoloji, biyokimya, týp,
matematik, istatistik ve bilgisayar bilimleri arasýnda
bir köprü olan biyoinformatik alanýnda eðitimli
personel bulmak son derece zordur. Türkiye�de de
bu sýkýntý akademik çevrede þimdiden yoðun biçimde

hissedilmekte olup, gelecekte endüstride de
hissedilecektir.

3. Tartýþma ve sonuç

Ýnsan Genomu Projesi, baþlýðýndan çok ötede bitki,
hayvan, mikroorganizma gibi diðer canlýlarýn da
yaþam þifresini çözmeyi hedefleyen kapsamýyla, elde
edilen sonuçlarýn tetiklediði, yeni açýlýmlarla, yarattýðý
beklentiler ve soru iþaretleriyle insanlarý hem
heyecanlandýran, hem de bazý endiþelere sürükleyen
bir niteliðe sahiptir. Bunun nedenlerinin baþýnda,
genetik araþtýrmalarýnýn hýzýnýn toplumun izlemekte
ve anlamakta zorlanacaðý bir düzeye eriþmiþ olmasý
geliyor. Bu nedenle informatik tüm dikkatleri üzerine
çekmiþtir.
Günümüzde baþ döndürücü bir hýzla ilerleyen genetik-
moleküler biyoloji araþtýrmalarýnýn sonuçlarýnýn,
yakýn gelecekte sadece týp, biyoloji, biyoteknoloji
gibi alanlarda deðil, tarih, sosyoloji, antropoloji gibi
alanlarda da bazý bilgilerimizi yenileriyle
deðiþtirmemize yol açacaðý düþünülmektedir. Çaðdaþ
ve çaðýn ötesine uzanan genetik bilimi ve gen
teknolojisi, biyoinformatik, astrofizik gibi diðer
bilimlerle birlikte geleceðin anahtarlarýndan biri
olarak kabul edilmektedir. Genetik araþtýrmalarýnýn
giderek artan hýzýna karþýn elde edilen sonuçlar, yeni
sorulara temel oluþturmakta ve birbiri ardýna yeni
projeler baþlatýlmaktadýr. Örneðin, insan genlerinin
beklenenden daha az sayýda olmasý, araþtýrmacýlarý,
bir genin birden fazla proteini kodlayýp kodlamadýðý
sorusunu yönelterek, proteomik çalýþmalarýnýn daha
fazla önem kazanmasýna yol açmýþtýr. Moleküler
biyoloji ve genetik araþtýrmalarda da, artýk
yaklaþýmlarda deðiþimler söz konusudur. Bilim
geliþtikçe hali hazýr bilgilerin eksiklikleri ortaya
konmaktadýr. Önce insan genomunun ortaya
çýkarýlmasý ile birçok problemi çözeceði öngörülürken,
genomun ortaya konmasýnýn sadece bir baþlangýç
olduðu çok geçmeden anlaþýlmýþtýr.
Ýnsan Genom Projesi�nin ilk taslaðýnýn tamamlanmasý
ile DNA moleküllerinin nükleotidlerinin (A,T,G,C)
sýrasýnýn tayini tamamen bitmiþtir. Bundan sonraki
aþama genlerdeki bilgiler kullanýlarak sentezlenecek
proteinler ve vücudumuzdaki proteinlerin iþlevlerini
nasýl yaptýklarýný anlamaya çalýþmak olacaktýr. Bu
bilgiler proteinlerin hücre içinde birbirleriyle, DNA
ile diðer küçük molekül veya ilaçlarla etkileþimlerini
analiz ve kontrol etmemize yardýmcý olacaktýr.
Proteinlerin bu marifetlerini anlamak için proteinlerin
aminoasit dizileri, üç boyutlu yapýlarý ile iþlevleri
arasýndaki baðýntýlarý bulmak, günümüzde yapýlan
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araþtýrmalarýn önemli bir kýsmýný oluþturmaktadýr.
Günümüzde farklý organizmalara ait yüz binlerce
proteinin üç boyutlu yapýsý bilinmektedir. Bu yapýlar
protein veri bankalarýnda toplanmaktadýr. Bu bilgiler
birçok biyolojik olayýn daha iyi anlaþýlmasýný
saðlayacak; dolayýsý ile genetik hastalýklarýn
belirlenmesine, teþhisine ve tedavisine faydalý olacaktýr.
Bütün bu bilgilerin süratli bir þekilde ortaya çýkmasý,
istatistiksel kurumlar ve bilgisayar yöntemleri ile
düzenlenebilecek milyarlarca nükleotid ve aminoasit
dizisi ve bu dizilerden anlamlý bilgi üretilmesi
gereksinimini ortaya çýkarmýþtýr. Bu dizilerden anlamlý
bilgi çýkarabilmek için, her bir aminoasit dizisinin
hangi moleküler yapýya sahip olduðu, ayrýca her bir
moleküler yapýnýn hangi dinamik özelliklere sahip
olduðu, dolayýsýyla fonksiyonun ne olduðunun
araþtýrýlmasý gerekmektedir. Bütün bu çalýþmalarý
gerçekleþtirebilmek için araþtýrmacýlar; biyoloji ve
mühendislik bilimlerinin her geçen gün geliþen
bilgilerini ve kurallarýný da bilmek durumundadýrlar.
Bu ihtiyacý karþýlamak için baþta Amerika Birleþik
Devletleri, Ýngiltere olmak üzere dünyanýn çeþitli
ülkelerinde Biyoinformatik bölümleri ve enstitüleri
kurulmuþtur. Bu merkez ve enstitülerde yapýlan
araþtýrmalarýn bir kýsmý organizmalardaki tüm iþlevleri
tek baþlarýna veya diðer proteinlerle etkileþiminde
bulunarak yerine getirmekten sorumlu olan
proteinlerin yapýsýnýn belirlenmesine yöneliktir.
Proteinlerin iþlevleriyle üç boyutlu yapýlarý arasýnda
doðrudan bir baðlantý vardýr; dolayýsýyla bir
organizmadaki tüm proteinlerin üç boyutlu yapýsý
belirlendiðinde, o organizmanýn biyolojik ve kimyasal
aktivitelerin açýklanmasýnda önemli bir aþama
kaydedilmiþ olur.
Bilgisayar bilimlerinde, son zamanlarda geliþmeye
baþlayan alanlarýndan biri olan veri madenciliðinin
biyoinformatikte kullanýlmasý gün geçtikçe
artmaktadýr. Biyolojik veriler hem içerik olarak çok
farklýlýk göstermekte (gen, protein dizileri, evrimsel
iliþkiler, üç boyutlu yapýlar v.b), hem de farklý
ortamlarda ve formatlarda saklanmaktadýr. Ayrýca
çoðu bilgiler literatürlerde verilmiþ olmasýna raðmen
biliþimsel yöntemlerde kullanýlabilir halde deðildir.
Son yýllarda bu verileri belli standartlarda, ulaþýmý
ve sorgulamasý kolay, aralarýndaki ilintiler doðru
þekilde kurulmuþ ve bir bütünlük içinde araþtýrmacýlara
sunulmasý konusunda çalýþmalar hýz kazanmýþtýr
(28,29).
DNA mikroçip teknolojisi binlerce genin, ayný
zamanda deneylerinin yapýlmasýný saðlar. Bu
deneylerden elde edilen veriler, gen ekspresyonu, gen

fonksiyonlarýnýn kontrolü ve hücrede geliþen olaylarýn
anlaþýlmasý için çok önemli veri oluþturur. Bu
deneylerde elde edilen verilerin biyoinformatik araçlar
ile incelenmesiyle birçok hastalýða sebep olan genlerin
teþhis edilmesine olanak saðlamaya baþlanmýþtýr (29-
31).
Bu doðrultuda, Biyoinformatik�te veri madenciliði,
yapay zekâ, internete dayalý bilgi alýþveriþi ve
programlama gibi bilgi teknolojileri ile istatistiksel,
matematiksel modelleme ve analiz yöntemlerinin
kullanýmý artmaktadýr (32-34). Bütün bu geliþmelerin
doðal bir sonucu olarak disiplinler arasý ortak
çalýþmalar önem kazanmaktadýr.
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