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Oz

Yeni nesil dizileme (YND) araclari, biiyiikk miktarda veri iiretme kapasitesine sahiptir ancak bu araglarin hesaplama ve
depolama kapasiteleri biiyiik 6lgekli dizileme verilerinin analizi i¢in yetersiz kalmaktadir. Bulut bilisim altyapilarin
kullanmak YND verilerinin analizi, depolanmas1 ve aktarilmasi ile ilgili sorunlara alternatif bir segenek olmustur. Bulut
bilisim, kullanicilara dizileme verilerinin analizi igin gerekli hesaplama kapasitesi ve bilisim altyapilarina erigim
sunmakta ve biyoinformatik altyapilari i¢in gerekli olan 6n sermaye harcamalarinin ¢ogunu ortadan kaldirmaktadir. Bu
¢alismada yeni nesil dizileme yontemi hakkinda bilgi verilmis ve elde edilen dizileme verilerinin analizinde kullanilan

yazilimlar bulut bilisim servis modellerine ve son kullanicilara gore siniflandirilarak 6zetlenmistir.
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Cloud Computing in Next Generation Sequencing Data Analysis
Abstract

Next-generation sequencing (NGS) tools are capable of generating large amounts of data, but their computational and
storage capacity is insufficient for analysis of large-scale sequencing data. Using cloud computing infrastructures has
been an alternative option to problems related to analysis, storage and transfer of NGS data. Cloud computing provides
users with the computing capacity and access to computing infrastructures required for analysis of sequencing data, and
eliminates most of the up-front capital expenditure required for bioinformatics infrastructures. In this study, information
is given about the next generation sequencing method and the software used in the analysis of the obtained sequencing
data are summarized by classifying them according to cloud computing service models and end-users.

Keywords: commaCloud computing, Data Analysis, Next Generation Sequencing, Bioinformatics

* Sorumlu yazar: skarabudak@ybu.edu.tr



Nevsehir Bilim ve Teknoloji Dergisi (2022), 11(1) 1-10
1. Giris

Yeni nesil dizileme (YND) teknolojisi tiim genomun veya genomun bir kisminin niikleotid dizisini belirlemek
icin kullanilan yiiksek verimli dizileme yontemidir [1]. Giiniimiizde yaygin olarak kullanilan YND teknolojisinin kokleri
1953 yilinda Watson, Crick ve Franklin’in DNA’nin yapisini kesfetmelerine kadar uzanmaktadir. 1964'te Richard Holley
tRNA'nin dizilimini ger¢eklestirerek niikleik asitleri dizilemeye yonelik ilk girisimde bulunmustur. Walter Fiers 1972°de,
2 boyutlu fraksiyonlama yontemini kullanarak bakteriyofaj MS2'nin kaplama proteinini ve bundan dort yil sonra da tam
genomunu dizilemistir. 1977 yilinda DNA dizilimi i¢in Fredrick Sanger zincir sonlandirma y6ntemini 6nerirken ayni yil
Maxam ve Gilbert, DNA'nin kimyasal modifikasyonuna dayanan dizileme y6ntemini tanitmiglardir. Applied Biosystems,
1987 yilinda yar1 otomatik DNA dizileme yontemini gelistirmis ve 1996 yilinda dizileme ve fragment analizi yaklagimlari
icin tasarlanmig otomatik tek kapiler genetik analiz cihazi ABI 310’u tanitmistir. 2004 yilinda 454 Life Sciences, Roche
GS20 olarak adlandirilan ve pazardaki ilk YND platformu olan piro-dizileme teknolojisini pazarlamistir. 2007'de SOLiID
sistemi tanitilmig ve 2011 yilinda hidrojen iyonlarini tespitine dayali olarak niikleotidleri tespit eden lon Torrent
teknolojisi gelistirilmistir [2 ve 3].

YND platformlar tiim genom dizileme, ekzom dizileme, transkriptom dizileme (RNA-dizileme), protein-DNA
etkilesimlerinin analizi (Chip-Seq) ve dizileme tabanli DNA metilasyon analizi gibi pek ¢ok farkli uygulama alanina
sahiptir. Gelistirilen veri analizi araglariyla birlikte YND platformlarinin artan kullanimi; biyolojik arastirmalar, klinik
tant ve tibbi uygulamalarin kapasitesini 6nemli 6lgiide arttirmustir. [4]. YND araciliiyla iiretilen veriler, hastaliklarin
biyo-belirteglerinin dogru bir sekilde tanimlanmasi, kalitsal bozukluklarin tespit edilmesi, tedavilere verilen yanitlarin
tahmin edilmesine yardimci olabilecek genetik faktorlerin belirlenmesi ve kanserin erken saptanmasi gibi 6nemli faydalar
saglamaktadir [5]. Hizli ve maliyeti uygun bi¢imde dizilemeye olanak veren teknolojileri tanimlamada kullanilan YND,
yiiksek verimli dizileme olarak da bilinmektedir [6].

Son yillarda, YND teknolojilerindeki teknik iyilestirmelere bagli olarak dizileme maliyetlerinin 6nemli 6lgiide
diismesi dizileme ¢aligmalarim kolaylastirmis ve tretilen veri hacminde muazzam bir artisa neden olmustur [7]. Biiyiik
hacimli YND verilerinin islenmesi, analizi, depolanmasi ve yonetilmesi i¢in yiiksek kapasiteli sabit disk ve yiiksek
diizeyde hesaplama giiciine ihtiya¢ duyulmaktadir. YND cihazlar tarafindan iiretilen bilyiik miktarda genomik verinin
depolanmasi, aktariimasi ve analizi ile ilgili problemler, iyi bilinen "biiyiik veri" sorununun bir 6rnegidir [6 ve 8]. Uretilen
verinin hacmi, tiretim hiz1 ve formati (gesitliligi) veriden alinacak degeri etkilemektedir. Bu nedenle, verileri giivenli bir
sekilde depolayabilen ve yeterli bilgi islem giicline sahip altyapinin se¢imi, dizilemeden sonraki adimlarda kritik 6nem
tasimaktadir. Bulut bilisim, birden fazla bilgisayardan yararlanarak hesaplama ve depolama kaynaklarini internet
tizerinden sanal bir sekilde saglamaktadir. Son yillarda gelistirilen YND yazilim sistemlerinin ¢ogu, bulut tabanl
platformlar iizerinden bulut tabanli hizmet saglamaktadir. Bulut bilisim teknolojisi, hesaplama kaynaklarinin sonsuz
kullanilabilirligi sayesinde hizli veri islemeye olanak saglayarak veri isleme ile ilgili sorunlar1 ¢6zmeyi saglayan 6nemli
bir teknoloji haline gelmistir [6 ve 9]. Karsilastirmali genomik, genom analizi, SNP aragtirmalar1 ve gen ekspresyonunun
diizenlenmesi gibi ¢alismalar YND verilerinde bulut bilisimin kullanildig1 baglica alanlara 6rnek olarak verilebilir [8].

2. Bulut Bilisim Teknolojisi

Bulut bilisim kavrami, John McCarthy’nin 1965°te "hesaplamanin bir giin kamu hizmeti olacak sekilde organize
edilebilecegi" fikrini dile getirmesiyle ortaya ¢ikmistir [4]. ABD Ulusal Standartlar ve Teknoloji Enstitlisii bulut biligimi
“minimum yonetim cabasi veya hizmet saglayict etkilesimi ile hizla saglanabilen ve serbest birakilabilen, ortak bir
yapilandirilabilir bilgi islem kaynaklari havuzuna her yerde, uygun, istege bagli ag erisimi saglayan bir model’’ olarak
tammlamaktadir. Kisaca ifade etmek gerekirse, bulut bilisim, kullanicilarin bilgi islem kaynaklarini satin almak yerine

bunlar1 kolayca kiralayabilmeleri i¢in organize edilmis bir modeldir [10].
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Bulut bilisim modelinde, islemciler ve sabit diskler gibi hesaplama kaynaklari, bir saglayicidan kiralanabilen
yardimci programlar olarak diistiniilmektedir. "Bulut saglayic1" terimi gogunlukla Amazon Web Services (AWS), Google
Cloud Platform veya Microsoft Azure gibi ABD merkezli baglica ticari hizmetleri tanimlamak i¢in kullanilir. Saglayicilar,
veri merkezlerinde diizenlenen genis bilgisayar ve depolama havuzlarini kontrol ederler. Kullanicilar ise bu kaynaklari
talep eder, kullanir ve is tamamlandiginda bu kaynaklar1 havuza geri verirler [10].

Bulut bilisim; genis ag erisimi, hizli esneklik, kaynak havuzu, istege bagh self servis ve dlgiilebilir hizmet olarak
bes temel oOzellikten olusur. Bulut bilisimde genel bulut, 6zel bulut, hibrit bulut ve topluluk bulutu olmak tizere dort

dagitim modeli bulunmaktadir.

Bulut bilisim modelinin temel dzellikleri:

1. Istege baglh self servis: Miisteri, hizmet saglayicty1 dahil etmeden bilgi islem kaynaklarini tek tarafli olarak
saglayabilir.

2. Genis Ag Erisimi: Bulut bilgi islem kaynaklarina bilgisayar ve akilli telefon gibi ¢esitli miisteri platformlar
tarafindan ag lizerinden erisilebilir.
Kaynak Havuzu: Birden ¢ok kullanici ayn1 kaynaklardan gegici ve 6lgeklenebilir hizmet alabilmektedir.

4. Hizh esneklik: Saglayici tarafindan esnek yonetim sayesinde kullanici sinirsiz bilgi islem kaynaklarina
erigebilir.

5. Olgiilebilir Hizmet: Kaynak kullanimi otomatik olarak izlenebilir ve kontrol edilebilir [4].

Bulut bilisim teknolojisinin dagitim modelleri:

1. Ozel Bulut: Tek bir kullanic1 veya birden fazla istemciye sahip bir kurulus tarafindan calistirilan bulut
tirtdiir [11]. Diger bulut tiirlerine gore performans, giivenilirlik ve giivenlik bakimindan en yiiksek diizeyde
kontrol sunan bulut tiiriidiir[12].

2. Genel Bulut: Bulut kaynaklar {iglincli sahislar tarafindan saglanmakta ve web tarayicilari araciligiyla
kaynaklara erigilebilmektedir. Amazon Elastic Compute Cloud, Google Apps Engine ve Microsoft Azure
bu tip bulutlara 6rnek olarak verilebilir [11]. Veri, ag ve giivenlik ayarlar1 iizerinde denetimden yoksun
olmalar1 genel bulutlarin eksik yanlaridir [12].

3. Topluluk Bulutu: Ugiincii kisiler tarafindan ydnetilebilen bir bulutu cesitli organizasyonlarin ortaklasa
paylastigi bulut bilisim tiiridir [11]. Bu tiir bulut modelinde, altyap1 ve hesaplama kaynaklari, tek bir
kurulus yerine ortak gizlilik, giivenlik ve yasal diizenlemelere sahip iki veya daha fazla kurulusa 6zeldir
[13].

4. Hibrit Bulut: Genel, 6zel veya topluluk bulutlarindan olusmustur ve veri giivenligi saglamak igin daha
giivenli bir segenektir. Salesforce hibrit buluta 6rnek olarak verilebilir [11].

3. Yeni Nesil Dizilemede Kullanilan Bulut Tabanh Uygulamalarin Simiflandirilmasi

Son yillarda ortaya ¢ikan ABI SOLID, Illumina, lon Torrent gibi YND platformlari, ylizlerce gigabayt boyutunda
veri kiimeleri olusturmaktadir. Bu cihazlar dizileme sirasinda veri toplamak icin yeterli hesaplama ve depolama
kapasitesine sahiptir. Ancak bu cihazlarin hesaplama giicii, genom montaj1 ve okumalarin referans genoma hizalanmasi
gibi dizileme sonrasi veri analizi basamaklarini ger¢eklestirmek igin yetersizdir. Veri miktarinin siirekli artmasi yiiksek
maliyetli bilisim altyapilarimin kurulmasini gerektirmekte ve veri islemeyi zorlastirmaktadir [13] . Dizileme
teknolojilerinin yaygin kullanimi ile birlikte giivenli sekilde veri depolayabilen, ulagilabilirligi ve kullanimi kolay, biiyiik

Olgekli verilerde hizli analiz imkani sunabilen, veri paylagimina izin veren, veri gorsellestirme olanagi sunan bulut
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sistemlerine ihtiyag her gecen giin artmaktadir [14]. Bulut bilisim saglayicilarinin maliyetleri siirekli olarak diigiirmesi
biyoinformatik toplulugunda YND analizleri i¢in bulut bilisimin kullanimina yonelik ilgiyi arttirmustir [ 15].
Bulut bilisim, yazilim servisi (SaaS), platform servisi (PaaS), altyap1 servisi (1aaS) ve veri servisi (DaaS) olmak iizere
dort farkli servis modelinde hizmet vermektedir.

Bulut saglayici, kendi bulutunda ¢alisan uygulamalar sundugunda Yazilim Hizmeti (Software as a Service
(SaaS)) terimi kullanilir [4]. SaaS modelinde, yazilim bakimlar1 ve giincellemeleri kolaylagsmistir. Ag altyapist ve
bilesenleri gibi unsurlar1 yonetemeyen kullanicilar sadece bulut yoneticisinin izin verdigi uygulamalar1 kullanabilirler.
Saas servis modelinde ¢aligan bir web portali olan SNP2Structure, yabani ve mutant tip proteinleri karsilastirarak sessiz
tekli niikleotid degisimlerinin (msSNP) protein yapisini nasil degistirdigini gorsellestirmekte ve analizleri
kolaylagtirmaktadir[16].

Ikinci servis modeli olan Platform Hizmeti (Platform as a Service (PaaS)) modelinde miisteriye, bulut saglayic
tarafindan desteklenen gelistirme araglarini kullanarak uygulamalar olusturma yetkisi verilmektedir. PaaS, hizli uygulama
gelistirme ve iyi Olgeklenebilirlik 6zelliklerine sahip olup biiyiik biyolojik verilerin analizi i¢in 6zel uygulamalar
gelistirmeye olanak sunmaktadir. PaaS modeli, programlama dili ortamlari, web sunuculari ve veri tabanlarini
kapsamaktadir [8]. Dizileme verilerinin analizinde de bu servis modelinde ¢alisan yazilimlar tercih edilmektedir. Ornegin,
CLUSTOM-CLOUD yazilimi, bulut ortaminda 16S rRNA dizi verilerini kiimelemek igin bellek i¢i veri sistemi tabanli
bir yazilim olup, Paas servis modelinde ¢aligmaktadir[17].

Ayrica, mRNA ve kodlayici olmayan RNA analizi i¢in gen ifade diizeylerini incelemeyi amaglayan Bio-VLAB-

MMIA-NGS yazilimi, hem PaaS hem de SaaS servis modellerinde ¢alismaktadir[18].
Altyapr Hizmeti (Infrastructure as a Service (IaaS)) modelinde miisterilere hizmet olarak bilgi islem altyapisi (IaaS),
bilgisayarlar, disk alan1 ve ag bant genisligi gibi diisiik seviyeli yetenekler sunulmaktadir [10]. Bu modelde miisteri,
sadece izin verilen isletim sistemi ve uygulamalar iizerinde tam kontrole sahiptir [8]. Amazon EC2 baslica ticari laaS
bulut saglayicilarindan biridir. Metagenomik ¢alismalarin yazilim araglari genellikle IaaS servis modelindeki bulutlari
kullanmakta olup bu alanda kullanilan BLAST (Basic Local Alignment Search Tool ) gibi pek ¢ok uygulama Amazon
EC2’de test edilmistir. Cloud Virtual Resource (CloVR)-16S, CloVR-Metagenomics, CloVRMicrobe ve CloVR-Search
Iaas servis modelinde ¢alisan uygulamalara drnek olarak verilebilir. Cloud Virtual Resource (CloVR)-16S, Sanger ve 454
dizi verilerinin 16S rRNA tabanli mikrobiyal topluluk kompozisyon analizini sunarken [19] CloVR-Metagenomics,
metagenomik tim genom shotgun dizileme verilerinin taksonomik ve islevsel kompozisyon analizine olanak
vermektedir[20]. CIoVR Microbe, Sanger, 454 veya Illumina dizi verileri igin IGS Annotation Engine'i kullanan bir
bakteriyel tek genom dizisi olusturma programi iken [21] CloVR-Search, Sanger, 454 veya Illumina dizi verilerinin biiyiik
Olgekli bir BLAST arayicist olarak ¢aligmaktadir [22]. Metagenomik g¢aligmalara ek olarak, hastaliklar ve genler
arasindaki baglantida 6nem tasiyan Tekli niikleotid degisimlerinin (SNP'ler) aragtirilmasinda kullanilan Fasta, BLAT,
MUMmer ve GATK gibi biyoinformatik araglart da IaaS bulutlarinda konuslandirilmustir. Bakteriyel genlerin
tammlanmasi yoluyla bulasici hastaliklarin teshisini kolaylagtiran ERGATIS de laas bulut modelinde c¢alisan
uygulamalara 6rnek olarak verilebilir[23].

Son servis modeli olan veri hizmeti (Data as a Service (DaaS)) modeline gore verilere ag tizerinden istege baglh
olarak erigilebilmekte ve verilerin dagitilmasi saglanabilmektedir. Kullanicinin herhangi bir yerden veri depolamasina ve
verilere erisebilmesine olanak saglayarak veri erigim simirlamalarinin tistesinden gelebilen DaaS modeli biyoinformatik
caligsmalarda ¢ok 6nemli bir servis modelidir. Amazon Web Service (AWS), kullanicilarin verilere erisimini saglayan
bulut tabanli bir uygulamadir. AWS, DaaS modeline 6rnek olup Ensembl ve GenBank gibi biiyiik biyolojik veri bankalar1

da dahil olmak iizere pek ¢ok kaynaktan herkese agik veri kiimeleri igermektedir[24].
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Son kullanicilara gore degerlendirildiginde, YND verilerinin bulut bilisimde analiz agik kaynak kodlu araglar,
ticari sistemler ve Ozellestirilmis sistemler olmak iizere ii¢ secenek bulunmaktadir. Ticari sistemlere 6rnek olan
DNAnexus ve Seven Bridges gibi araglar veri analizi icin dogrudan kullanilabilirler. ikinci tiirde, ticari veya acik
biyoinformatik platformlari, kullanicilarin hesaplama ihtiyaglarini karsilamak icin daha da 6zellestirilmistir. Uciincii tiir
olan agik kaynakli araglar herhangi bir 6zellestirilmis veri analizi i¢in buluta yerlestirilebilir[8]. Su anda bulut bilisimi
destekleyen bir¢ok islem hatti ve is akigi vardir. Tablo 1’de Bulut ortaminda YND veri analizi i¢in kullanilan araglar bulut

bilisim teknolojisi servis modellerine ve son kullanicilara gére siniflandirilmis ve kullanim amaglari 6zetlenmistir.

Tablo 1: Bulut ortaminda YND veri analizi i¢in kullanilan araglarin bulut bilisim teknolojisi servis modellerine ve son

kullanicilara gore siniflandiriimasi

Servis YND Araci Kullanim Amaci Son Kaynak
Modeli kullanicilara
Gore
Smiflandirma
DaaS Amazon Web GenBank, Ensembl, 1000 Genomes, Model Organism Encyclopedia of DNA
Servisi Elements, Unigene gibi veritabanlarinda bulunan genel verilere kontrollii erigim
saglamaktadir.
SaaS SNP2Structure msSNP'Lerin protein yapisina etkisinin arastirilmasi Acik kaynak [25]
Rainbow Bulut bilisim kullanarak biiyiik 6l¢ekli tiim genom dizileme veri analizi igin bir Ag1k kaynak [15]
arag
CloudBurst MapReduce ile son derece hassas okuma haritalama Agik kaynak [26]
VAT Varyant anotasyonu Agik kaynak [27]
Myrna RNA dizileme verilerinden gen ifade farkliliklarinin hesaplanmasi Acik kaynak [28]
BlastReduce Kisa okumalarin haritalanmasi Agik kaynak [29]
Seal Burrows-Wheeler Aligner eslemeleriyle tutarli olan kisa okuma gift eslemeleri Ag1k kaynak [30]
CloudBrush Yeni nesil dizileme verilerinin de novo birlestirilmesi Agik kaynak [31]
Cloudgene Genel bulutta biiyiik 6lgekli veri isleme ve 6zel bulutlar tizerinde is akigi yeniden ~ Agik kaynak [32]
retilebilirligi icin MapReduce tabanli Grafik kullanici arabirimi gergevesi
Cumulus Tek-hiicre ve tek-gekirdek RNA-seq verilerinin analizi Agik kaynak [33]
Peak ranger Chip-Seq verilerinin analizi Ag1k kaynak [34]
Atlas2 Varyantlarin belirlenmesi Agik kaynak [35]
FX RNA-Seq analizi araci Agik kaynak [36]
YunBe Gen Set Analizi Ag1k kaynak [37]
StormSeq Okumalarm haritalanmasi Acik kaynak [38]
StormBow RNA-Seq analizi araci Agik kaynak [39]
Jnomics Java tabanli dizi analizi paketi Agik kaynak [40]
Seg-Map-Reduce  Dizi haritalama algoritmasi Acik kaynak [41]
Crosshow SNP'leri aragtirilmasi Agik kaynak [42]
PaaS Eoulsan Yiiksek Verimli Dizileme analizleri igin tasarlanmis modiiler ve dlgeklenebilir is-  Agik kaynak [43]
akis motoru
Galaxy Biyomedikal arastirmalar i¢in agik kaynakli, web tabanl platform Acik kaynak [44]
GalaxyCloud Biiyiik 6lgekli analizlerin tekrarlanabilirligini saglayan genomik aragtirmalar igin Acik kaynak [45]
bulut tabanl ¢ergeve
SparkSeq RNA ve DNA dizileme verilerinin niikleotid hassasiyetiyle islenmesi Acik kaynak [46]
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Cloud Biolinux Yiiksek performansh biyoinformatik bilgi iglem igin talep tizerine hizh bir sekilde ~ Acik kaynak [47]
altyapt hazirlanmasima olanak taniyan, herkese acik bir sanal makinedir.

CloudMan YND verilerinin, analizlerin ve analiz araglarinin paylasilmasini saglayan Acik kaynak [48]
platform

ClustomCloud 16S dizileme verilerinin analizi Agik kaynak [49]

SeqPig Hadoop'ta biiyiik veri dizileme kiimeleri i¢in basit ve dlgeklenebilir komut Agcik kaynak [50]
dosyasi olusturma

DNANexus Dizileme verileri igin bulut tabanli veri analizi ve yonetim platformu saglar Ticari [51]

BioPig Biiyiik 6lgekli sekans verileri i¢in Hadoop tabanli bir analitik arag seti Agik kaynak [52]

laaS Cloud Virtual 16S rRNA tabanli mikrobiyal topluluk kompozisyon analizi Agik kaynak [19]

Resource

(CloVR)-16S

CloVR- Tiim genom shotgun dizileme verilerinin taksonomik ve iglevsel kompozisyon Acik kaynak [20]

Metagenomics, analizi

CloVRMicrobe Bakteriyel tek genom dizisi olusturma programi Agik kaynak [21]

CloVR-Search Sanger, 454 veya Illumina dizi verilerinin biiyiik 6lgekli bir BLAST arayicisi Ag1k kaynak [22]

ERGATIS Genomik verilerin analizi i¢in iglem hatlar1 olusturmaya, yiiritmeye ve izlemeye Agik kaynak [23]
olanak taniyan is akis1 yonetim sistemi

RAP-Search2 YND verilerini kullanarak protein benzerliklerini arama araci Agcik kaynak [53]

GalaxyCloudman  Amazon'un EC2 bulut altyapisinda bilgi islem kiimelerini yapilandirmaya yonelik ~ Agik kaynak [54]
¢oziimler sunan bulut yonetim sistemi

Cloud Aligner Dizilerin haritalanmasi i¢in hizli ve tam 6zellikli MapReduce tabanli bir arag. Agik kaynak [55]

Genome YND araglari igin verimli ve saglam analiz ara¢larinin gelistirilmesini Ag1k kaynak [56]

Analysis Toolkit  kolaylastirmak tizere tasarlanmus yapilandirilmig bir programlama cergevesidir

MEGAN Metagenomik ve metatranskriptomik verilerin taksonomik ve islevsel olarak Ag1k kaynak [57]
analizi

MG-RAST Metagenomik dizileme verilerinden Mikrobiyal Topluluk Yapist ve Islevinin Agik kaynak [58]
Analizi

DIYA Bakteriyel genomlarin gorsellestirilmesi igin bakteriyel genom dizilerinin Agik kaynak [59]
annotasyonu

4, Sonug

Yeni nesil dizileme yontemi, basta tip olmak {izere bir¢ok bilim dalinda ¢esitli amaglarla kullanilmaktadir. Bu
yontemin 6nemi ve degeri her gegen giin artmaktadir. Yiiksek miktardaki YND verilerinin analizi bulut biligim sistemi
kullanilarak hizli bir sekilde yapilabilmektedir. Bu ¢aligmada YND veri analizinde en ¢ok kullanilan bulut tabanli araglar
bulut bilisim servis modeline ve son kullanicilara gore siniflandirilmistir. Servis modeline gore 4 tipe ayrilan toplam 42
bulut tabanl1 aracin tibbi ve biyolojik alanlarda kullanim amaglar1 6zetlenmistir. incelenen araglarin cogu agik kaynakl
olup iglerinden sadece DNANexus ticari araglara 6rnek olarak verilebilmektedir. Her gecen giin diisen dizileme
maliyetleri ve artan hesaplama olanaklar1 sayesinde bulut bilisim teknolojisine olan ihtiyag artacak ve bu ¢alismada 6rnek

verilen araglar gibi YND verileri i¢in gelistirilen ara¢ sayist da artacaktir.

5. Tesekkiir ve Katki Beyani

S.K.: Caligmanin dizayn edilmesi, ¢aligma icin kaynaklarin taranmasi, makale yazimi M.S.A.: Calisma i¢in
kaynaklarin taranmasi, makale yazimi
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