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Protein Verilerinin Ayrik Dalgacik Doniisiimii ile Analizi
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Dalgacik Biyolojik veri tabanlari, genomik ve proteomik ¢aligmalar nedeniyle biiyiik miktarda
Doniisiimii, veri icermektedir. Verilerin analizi, organizmadaki metabolik bozukluklarin
Protein Dizileri, anlagilmasina ve ila¢ kesif ¢aligmalarinin artirilmasina biiyiik katki saglamaktadir.
Filogenetik, Zaman ve maliyet tasarrufu nedeniyle makine 6grenmesi ve veri analizi yontemleri
Swflandirma bu amagla sik¢a kullanilmaktadir. Yontemlerin etkinligi, uygun parametre se¢imine

ve protein dizilerinin kodlanig tipine de baglidir. Bu amagla amino asitlere ait
fizikokimyasal Ozelliklerin dahil edilmesi kullanilan algoritmanin performansini
arttirmaktadir. Filogenetik analiz, tiirler arasindaki iliskiyi goérsellestirmek igin
kullanilan en iyi yontemlerden biridir. Calismada, dijital sinyal analizinde kullanilan
dalgacik doniislimii yonteminin, protein dizilerine uyarlanmasi tasarlanmistir.
Dalgacik doniistimii kullanilarak 15 tiire ait SOD1 protein dizileri arasindaki genetik
yakinlik Agirlikli Cift Grup Aritmetik Ortalamalar Yontemi (WPGMA) yontemiyle
belirlenmigtir. Ayrica, proteinler arasi genetik uzakliklar1 temel alan Jukes-Cantor
(JC) uzakligi kullanilarak elde edilen filogenetik aga¢ ile elde edilen sonuglar
karsilastirilmis, dalgacik analizi yonteminin tiirlere ait molekiiler boyuttaki iligkinin
ortaya koyulmasinda etkinligi ortaya c¢ikartilmistir. Tiirlere ait filogenetik agac
olusturma siireleri Dalgacik doniigiimii ile 2.0711178 sn., Jukes-Cantor ile 2.20329
sn. olarak elde edilmistir. Boylelikle, dalgacik doniisiimii kullanarak tanimlanan
filogenetik aga¢ olusturma islem siiresinin mevcut JC yontemine gore daha kisa
olmasinin biiyiik veri analizlerinde avantaj saglamasi beklenmektedir.
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Analysis of Protein Data with Discrete Wavelet Transform

Keywords: Abstract

Wavelet Transform, Biological databases contain large amounts of data due to genomics and proteomics
Protein Sequences, studies. The analysis of the data makes a great contribution to the understanding of
Phylogenetic, metabolic disorders in the organisms and to improve drug discovery studies. Machine
Classification learning and data analysis methods are frequently used for this purpose due to the

time and cost savings. The effectiveness of the methods also depends on the
appropriate parameter selection and the type of coding of the protein sequences.
Therefore, the inclusion of physicochemical properties of amino acids increases the
performance of the algorithm used. Phylogenetic analysis is one of the best methods
used to visualize the relationship between species. In the study, the wavelet transform
used in digital signal analysis was designed to be adapted to protein sequences. Using
wavelet analysis, genetic similarity between SOD1 protein sequences of 15 species
was determined by Weighted Pair Group Arithmetic Mean Method (WPGMA). In
addition, the results obtained with the phylogenetic tree obtained by using the Jukes-
Cantor (JC) distance based on the genetic distances between the proteins were
compared, and the effectiveness of the wavelet analysis method in revealing the
molecular dimension of the species was revealed. The phylogenetic tree construction
times of the species were obtained as 2.0711178 sec. with the Wavelet transform and
2.20329 sec. with the Jukes-Cantor. Thus, it is expected that the phylogenetic tree
construction process defined by using wavelet transform is shorter than the current
JC method, which will provide an advantage in big data analysis.

1 GIRIS

Biyoenformatik, biyolojik verilerin siniflandirilmasi, yorumlanmasi i¢in hesaplama ve analiz araglarmin
uygulanmasi olarak tanimlanir. Bilgisayar bilimi, matematik, fizik ve biyolojiden yararlanan disiplinler aras1 bir
alandir. Amaca bagli olarak biyolojik veriler DNA veya amino asit dizileri olabilmektedir. Proteine ait yapilar ve
fonksiyonlar, amino asit dizilerinin i¢erdigi bilgi ile ifade edilebilmektedir. Benzer amino asit dizisine sahip
proteinler birbirine benzer islevlere sahip olmaktadir [1, 2]. Bu nedenle biyoenformatik alaninda, protein
smiflandirma konusu énemli bir arastirma alanidir.

Proteinlerin karsilagtirilmasi, protein analizinde siklikla kullanilmaktadir. Ciinkii bir proteinin yapisi, amino asit
dizisi araciligiyla kismi olarak belirlenebilmektedir [2, 3]. Bir protein dizi ¢ifti arasindaki benzerlik, islevleri ve
yapilari arasindaki benzerlik anlamina gelmektedir. Bu benzerlik, benzer biyolojik islevleri, yapilari bulmak,
organizmalar arasindaki iligkileri ortaya koymak i¢in kullanilabilmektedir [4, 5].

Literatiirde, proteinler arasindaki iliskiyi tanimlamak amaciyla ayirma analizi [6-9], yapay sinir aglari [10, 11],
bulanik mantik [12, 14] ve genetik algoritmalar [15-17] gibi bilgi-tabanli teknoloji kullanilmaktadir. Dalgacik
analizi, biyoenformatik alaninda protein kodlama bdlgelerinin belirlenmesinde [18,19], protein dizilerinin
benzerlik modelini tanimlamada [20], protein hiicre i¢i bolge tayininde [21-23] kullanilmigtir.

Shu ve Yong [24] tarafindan yapilan c¢alismada protein yapilarmin siniflandirilmasinda Fourier doniigiimii
uygulanmistir. Yapilan bu ¢alismada protein dizisinin birincil amino asit dizisi, zaman ekseni amino asit konum
degerlerine, frekans ekseni amino asitlerin hidropati degerlerine karsilik gelecek sekilde sinyal olarak ifade
edilmistir. Bir sonraki asamada, her bir sinyal Fourier doniisiimii ile frekanslarina ayrilmistir. Frekanslarina ayrilan
sinyal iizerinde protein smifini belirleyen temel parametreler incelenmis ve yapi siniflandirilmast yapilmigtir.
Ancak bilindigi iizere Fourier doniisiimil, sinyale ait frekans bilesenlerini gdstermesine ragmen bulundugu zaman
dilimlerini gostermemektedir. Dalgacik doniisiimii hesaplamalarinda yer alan gesitli fonksiyonlar vasitasiyla bu
bilgiye erismek miimkiin olmaktadir. Bu sebeple, ¢alismada, dijital sinyallerin analizinde kullanilan dalgacik
doniigiimii, hidropati degerleri ile tanimlanan protein dizilerine adapte edilmistir. Her bir protein dizisinin bir
sinyale karsilik gelecek sekilde tanimlanmis, dalgacik doniisiimii ile yaklasim ve detay bilesenlerine ayrilmis
sekilde aralarindaki en yiliksek korelasyon olan bilesenler iizerinden benzerlikler hesaplanarak tiirlere ait
filogenetik aga¢ olusturulmustur. Uygulama olarak 15 tiire ait SOD1 protein dizileri Agirlikli Cift Grup Aritmetik
Ortalamalar Yontemi (WPGMA) yontemleri kullanilarak filogenetik agaglar1 olusturulmustur.
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2 MATERYAL VE METOD

Protein dizileri arasindaki genetik yakinligin ifadesi filogenetik agaclar vasitastyla yapilmaktadir. Uzaklik-tabanli
filogenetik aga¢ yontemleri, dizilerin arasindaki uzaklik temel alinarak olusturulmaktadir. Dalgacik dontigiimii
kullanarak protein verilerinin aralarindaki iligkinin ortaya koyulmasi amaciyla calisma 6 adimdan olusmaktadir.
Islem adimlar1 Sekil 1°de gosterilmistir.

Veritabanindan protein dizilerinin alinmasi

v

Protein Dizilerinin sinyale doniistiiriilmesi

7

Sinyallere ayrik dalgacik déntistimii uygulanmasi

v

Ayrisan sinyallerin arasindaki benzerlik degerinin hesaplanmasi

v

Benzerlik degeri araciligiyla uzaklhik degerinin hesaplanmasi

v

Protein Dizilerinin filogenetik agacinin olusturulmasi

Sekil 1. Dalgacik doniisiimii ile protein dizilerinin filogenetik analizi islem adimlari
2.1 Verilerin hazirlanmasi

Tablo 1’de verilen 15 tiire ait SOD1 protein dizileri Evrensel Protein Kaynag: veri tabani (UniProtKB) veri
tabanindan elde edilmistir [25]. Evrensel Protein Kaynag: veri tabani, proteinler hakkinda gerekli olabilecek tiim
bilgilerin elde edilebilecegi bir veri tabanidir. Veri tabant, proteinin adi, yapisi, fonksiyonu, amino asit dizisi, hiicre
ici bolge, biyolojik ontolojileri, ait oldugu aile grubu bilgilerini icermektedir. Veri tabanindan elde edilen veriler
Sekil 2’de gosterildigi gibi FASTA formatta kaydedilmistir.

Tablo 1. 15 tiire ait protein dizi bilgileri
Kaynak Organizma Protein No

Inek P00442
Insan P00441
Sican P07632
Fare P08228
Kiligbalig1 P03946
At P00443
Tavuk P80566
Deve H6BDU4
Orangutan Q8HX0Q4
Koyun P09670
Tavsan P09212
Sempanze P60052
Geyik 046412
Yunus A0A340WIW6E
Keg¢i Q5FB29

>sp|P80566 | SODC_CHICK Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Gallus gallus 0X=9031 GN=SOD1 PE=1 SV=3
MATLKAVCVMKGDAPVEGVIHFQQQGSGPVKVTGKITGLSDGDHGFHVHEFGDNTNGCTS
AGAHFNPEGKQHGGPKDADRHVGDLGNVTAKGGVAEVEIEDSVISLTGPHCIIGRTMVVH
AKSDDLGRGGDNESKLTGNAGPRLACGVIGIAKC

Sekil 2. Protein dizilerinin (6rn: P80566) FASTA formatindaki gdsterimi
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Proteinlerin yapitasi amino asitler icin Tablo 2’de verilen hidropati degerleri asagidaki gibidir [26]. Proteinlerin
sayisal degere doniistiriilmesi igin, protein dizisindeki her amino asidin pozisyonuna karsi gelen hidropati
degerleri kullanilmaktadir.

Tablo 2. Amino asit hidropati degerleri

Amino Asit | vV L F C M A G T S W Y P H D N E Q K R
Hidropati
Degeri 45 42 38 28 25 19 18 -04 -07 -08 -09 -13 -16 -32 -35 -35 -35 -35 -39 -45

15 tiire ait SOD1 protein dizileri MATLAB R2020b programi yardimiyla her bir amino asite karsilik gelen bu
hidropati degerleri ile sayisal hale doniistiiriilmiistiir. Sayisal hale gelen protein dizileri sinyal olarak ifade
edilmigtir. FASTA formatindaki protein dizileri, hidropati degerleri y-ekseni, amino asit konum degerleri x-ekseni
olacak sekilde sinyale ¢evrilmistir. Sekil 3’te protein dizisinin sinyal olarak gosterimi verilmistir.

Hidropati Degerleri
[a=]
"—_l - —

20 40 60 80 100 120 140
Amino asit pozisyonu (6rn: P00442)
Sekil 3. Bir protein dizisinin (P00442) sinyal olarak gosterimi

2.2 Dalgacik doniisiimii

Dalgacik doniisiimii, goriintii isleme, sinyal isleme, zaman-frekans konularinda sikg¢a kullanilmaktadir [27].
Fourier doniigiimii, zaman-frekans gosterimli sinyalleri frekans bilesenlerine ayirir ancak hangi zaman
dilimlerinde olduklarini belirtmemektedir. Ancak dalgacik dontisiimii bu sorunu ortadan kaldirarak belirli zaman
dilimlerinde frekans bilesenlerinin bilgisini de vermektedir.

Dalgacik fonksiyonlari, kaydirma ve Olgekleme parametrelerinin degisimiyle kaynak bir dalgaciktan
iiretilmektedir. Literatiirde ¢ok c¢esitli dalgacik fonksiyonlart bulunmaktadir. Dalgacik doniisimii igin
6lgeklendirilmis, kaydirilabilen pencereler sinyal boyunca kullanilmakta ve yeni adimda sinyalin spektral davranig
bilgisini vermektedir. Dalgacik doniisiimii yiiksek frekanslarda dar zaman diliminde, diisiik frekanslarda ise genis
zaman diliminde inceleme yapmaktadir [28].

Ayrik dalgacik doniisiimiini (DWT) asagidaki Formiil (1)’deki gibi ifade edebiliriz,

DWT(s,7) = Y(25x(t) + 1) (1)
Buradaki x(t) analizi yapilacak sinyali, ¢*(25x(t) + 7) dalgacik doniisiimii igin kullanilacak fonksiyon, s ve T
strastyla doniisiimdeki 6l¢ekleme ve kaydirma parametrelerini temsil etmektedir [27,28].

DWT analizinde, sinyal yiiksek dlgekli-diisiik frekansli yaklagim bilesenine ve diisiik 6l¢ekli-yiiksek frekanshi
detay bilesenine ayrilmaktadir. Diigiik 6l¢ekler, sinyaldeki ani degisimlere sahip yiiksek frekansli bilesenlerini
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gosterir. Yiksek dlcekler, sinyaldeki yavas degisimli, diisiik frekansli bilesenleri ifade etmektedir. S sinyalinin
ayrigsma seviyeleri asagidaki Formiil (2)’de verilmekte olup A, yaklasim, D, detay frekanslarini gostermektedir.

Sekil 4’te gosterildigi gibi, sinyalden elde edilen yaklasim bilesenleri her adimda yaklagim ve detay bilesenlerine
ayrilarak, algoritma ardisik bir sekilde dijital deger tek bir degere ulagsana dek devam edilir.

S=A+D

S=A1+D1 (2)
S=A2+D2+D1

S=A3+D3+D2+D1

c: Katsayilar 1_ !

A cD
r CA, 1
J_ CcA, Cll:J;_.

cA cD

3 3

Sekil 4. Dalgacik Ayrigimi

Sinyaller arasindaki benzerlik i¢in ¢apraz-korelasyon fonksiyonu kullanilacaktir. Capraz-korelasyon, S; ve S,
sinyalleri i¢cin Formiil (3)’teki gibi tanimlanmaktadir:

N-1 .
12 n=o S1(M)S;(n—j) ,
= L Jj=0,41,.., ;
TN gyt sz (3)

Formiil (3)’teki N,j gecikmeli iki sinyalin kesisimlerinin uzunlugunu; N;, S; sinyalinin uzunlugunu, N,, S,
sinyalinin uzunlugunu gostermektedir. Tiim korelasyon katsayilarinin mutlak degeri en biiyiik olan1 iki proteinin
benzerligi olarak ifade edilir. Hesaplanan benzerlik degerleri uzaklik degerlerine doniistiiriilerek tiirler arasi
uzaklik matrisi Formiil (4)’teki gibi hesaplanmustir.

di2=1-12,j=041,.., ()

Fn Al T I
v N \II“Illll ‘\Al 1 | I‘I\M w'\"‘l‘\“\\'l \“,\ \\‘
| A 1 w|‘||\‘|\‘ \H\I i
\I“‘\H/u;\ I
J IV
| WY

’d
NS

o
- S
T
L

Sekil 5. Ug seviyeli Haar ayrik dalgacik doniisiimii aracilityla bir protein dizisi (P00442) igin yaklagim (az) ve
detay bilesenleri (d1, dz, ds)

Calismada, sinyal olarak tanimlanan protein dizilerine 3 seviyeli Haar ayrik dalgacik doniisiimii uygulanarak, her
bir sinyal 3. seviye yaklasim ve 1’den 3. Seviyeye kadar detay bilesenlerine ayrigtirilmigtir. P00442 protein dizisi
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icin Sekil 5’te yaklagim (as) ve detay (di, d», d3) bilesenleri gosterilmektedir. Korelasyon, bir durumun digerine
karg1 bagimlilik derecesini nicellestirdigi i¢in, ¢apraz korelasyon katsayilari elde edilen her seviyede hesaplanarak
maksimum korelasyon degerleri elde edilmis ve benzerlik matrisi elde edilmistir. Buradan sonraki asamada ise,
benzerlik degerleri kullanilarak iki protein dizisi arasindaki uzaklik degerleri hesaplanmis ve tiim proteinlerin
birbirleri ile arasindaki uzaklik degerlerini belirten uzaklik matrisi elde edilmistir.

2.3 Jukes-Cantor uzakhgi
Genetik yakinlik orani zaman ekseni boyunca sabit ise iki protein dizisi arasindaki uzaklik artmaktadir.

Biyoenformatikte, uzakligi 6lgmenin en basit yolu, iki sekans arasindaki farkli sitelerin oranidir. Bu p degeri
Formiil (5)’teki gibi hesaplanmaktadir.

p=_ ©

D: iki dizinin farkli oldugu konumlarin sayis1
L: iki dizinin her birinin uzunlugu

Bazi genetik yakinlik tabanli modeller 6zel olarak olusturulmustur. Bu modellerden en yaygin kullanilani Jukes-
Cantor (JC) modelidir [1]. JC uzaklik modeli, tim sitelerin bagimsiz oldugunu ve ayni mutasyon oranlarina sahip
oldugunu ve olasi tiim niikleotid yer degistirmelerinin ayn1 anda gézlendigini varsaymaktadir. JC uzaklik degeri
Formiil (6)’daki gibi hesaplanmaktadir.

3 BULGULAR

Filogenetik analiz, tiirlerin birbirleriyle olan genetik yakinlik iliskisini ortaya koymak amaciyla kullanilmaktadir.
Calismada, proteinlerin arasindaki benzerlikleri hesaplamak igin dalgacik doniistimii kullanilmistir. Dalgacik
doniistimii ile proteinlerin aralarindaki benzerlik degerleri Formiil (3) kullanilarak, Tablo (3)’deki gibi matris
olarak elde edilmistir. Benzerlik matrisinin, simetrik bir matris olmasi1 nedeniyle, Tablo (3) alt iggen matris
seklinde ifade edilmistir.

Tablo (3) ve Tablo (4)’te satirlar ve siitunlar 15 adet tiire ait proteinlerdir.

Tablo 3. 15 tiire ait benzerlik matrisi

P00442  |PO0441  |[P0O7632  (P08228  |P03946  |P00443  |P80S66  |H6BDU4 |QSHXQ4 |P09670 |P09212 |P60052  |046412 |AOA340WIWG| QSFB29
P00442 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P0O0441 0.9507 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P07632 0.7948 0.7658 1 0 0 10 0 10 0 0 0 0 0 0 0
P08228 0.7491 0.7329 0,5253 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P03946 0.7797 0.7891 0.963 0.526 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P00443 0.7716 0.774 0.5036 0.876 0.5036 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P80S66 0.3027 0.354 0.1656 0.3456 0.1979 04205 1 0 0 0 0 0 0 0 0
H6BDU4 0.7447 0.7465 0.5101 0.8584 0.5116 10.8805 03991 it 0 0 0 0 0 0 0
QSHXQ4 0.7569 0.7548 0.5142 0.8496 0.5156 0.8732 0.399 0.9888 1 0 0 0 0 0 0
P09670 0.9228 0.8908 0.7156 0.7228 0.7064 0.7336 0.2988 0.7386 0.7466 1 0 0 0 0 0
P09212 0.7775 0.7821 0.9543 0.5172 0.9898 0.4927 0.1952 0.4987 0.5037 0.7032 1 0 0 0 0
P60052 0.7491 0.7329 0.5253 1 0.526 0.876 0.3456 0.8584 0.8496 0.7228 0.5172 1 o 0 o
046412 0.314 03129 0.2763 0.3772 0.2519 0.3661 01574 0.3481 0.3526 03276 0.244 03772 1 0 0
ADAZIOWIWE |0.7549 0.7594 0.9362 04931 0.9721 0.4687 01916 04745 0.4792 0.6801 0.9813 04931 0.2659 1 0
Q5FB29 0.4962 0.5127 0.4236 0.6818 0.442 0.6211 04931 0.6491 0.656 04676 0.4403 0.6818 0.2975 0.4204 1

Protein dizileri arasindaki uzaklik degerleri, Formiil (4) kullanilarak elde edilmis, Tablo (4)’teki gibi uzaklik
matrisine doniistiiriilmistiir. Uzaklik matrisinin simetrik bir matris olmasi nedeniyle, Tablo (4) alt liggen matris
seklinde ifade edilmistir.

Tablo (4)’teki uzaklik matrisi kullanilarak, Agirlikli Cift Grup Aritmetik Ortalamalar Yontemi (WPGMA) ile
filogenetik aga¢ Sekil 6’daki gibi olusturulmustur.

Protein dizileri arasindaki genetik uzaklig1 temel alarak elde edilen JC uzaklig ile Agirlikli Cift Grup Aritmetik
Ortalamalar Yontemi uygulanarak Sekil 7°deki gibi filogenetik agag elde edilmistir.
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Tablo 4. 15 tiire ait uzaklik matrisi

P00442  |P00D441  |P07632  (P08228 |P03946 |(P00443 |PS0S66 |H6BDU4 |QSHXQ4 \P09670 |P09212 (P600S2  |O46412 AODA3IJ0OWIWE|QSFB2Y
P00442 o 0 0 ] 0 0 0 0 0 0 0 o 0 o
P00441 0.0493 0 0 ] 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 ]
P07632 0.2052 0.2342 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P08228 0.2509 0.2671 04747 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P03946 0.2203 0.2109 0.037 0474 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P00443 0.2284 0.226 04964 0.124 04964 0 0 0 0 0 0 0 0 0
P80S66 0.6973 0.646 0.8344 0.6544 0.8021 0.5795 0 0 0 0 0 0 0 0 0
H6BDUA 0.2553 0.2535 04899 0.1416 04884 0.1195 0.6009 0 0 0 ] 0 0 0 ]
QSHXQ4 0.2431 0.2452 04858 0.1504 04844 0.1268 0.601 0.0112 0 0 0 0 0 0 0
P09670 0.0772 0.1092 0.2844 0.2772 0.2936 0.2664 0.7012 0.2614 0.2534 0 0 0 0 0 0
P09212 0.2225 0.2179 0.0457 04828 0.0102 0.5073 08048 0.5013 0.4963 0.2968 0 0 0 0 0
P60052 0.2509 0.2671 04747 0 0474 0.124 0.6544 0.1416 0.1504 02772 04828 0 0 0 0
046412 0.6856 0.6871 0.7237 0.6228 0.7481 0.6339 0.8426 0.6519 0.6474 06724 0.756 0.6228 o 0 0
AOAZ40WIWE [0.2451 0.2406 0.0638 0.5069 0.0279 0.5313 0.8084 0.5255 0.5208 03199 0.0187 0.5069 0.7341 0 0
Q5FB29 0.5038 04873 05764 03182 0.558 03789 05069 0.3509 0.344 0.5324 0.5597 03182 0.7025 0.5796 o

sp|P07632|SODC_RAT Superoxide dismutase [Cu-Zn] OS=Rattus norvegicus
sp|P08228|SODC_MOUSE Superoxide dismutase [Cu-Zn) 0S=Mus musculus
sp|P00443|SODC_HORSE Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Equus caballus
sp|P00441|SODC_HUMAN Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Homo sapiens
sp|P60052|SODC_PANTR Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Pan troglodyte:
tr|AOA340WIW 6 |A0A340WIWE_LIPVE Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Lip
sp|HEBDU4|SODC_CAMDR Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Camelus dron
sp|P09212|SODC_RABIT Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=0ryctolagus cur
sp|P00442|SODC_BOVIN Superoxide dismutase [Cu-Zn] 05=Bos taurus 0X=
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sp|P03946|SODC_XIPGL Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Xiphias gladius

sp|PBO566|SODC_CHICK Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Gallus gallus 0>
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o o0l 02 03 04
Sekil 6. Dalgacik doniisiimii ile elde edilen filogenetik agac

sp|HE6BDU4|SODC_CAMDR Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Camelus dron

sp|P08228|SODC_MOUSE Supercxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Mus musculus

sp|PO7632|SODC_RAT Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Rattus norvegicus

sp|P00442|SODC_BOVIN Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Bos taurus 0X=

sp|QSFB29|SOD C_CAPHI Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Capra hircus 0

sp|PO9670|SODC_SHEEP Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=0vis aries OX=!
L 1{sp|046412|SODC_CEREL Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Cervus elaphus
 ——"]
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sp|Q8HX Q4|SODC_PONPY Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=Pongo pygmat
sp|P09212|SODC_RABIT Superoxide dismutase [Cu-Zn] 0S=0ryctolagus cur
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Sekil 7. Jukes-Cantor uzaklik ile elde edilen filogenetik agag

Sekil 6’te, insan ile sempanze, sigan ile fare, koyun ile kegi arasinda en kisa uzakliklar elde edilmistir. Bu sonug,
bu tiirlerin genetik agidan oldukg¢a yakin oldugunu ispatlamaktadir.

Sekil 7’te, insan ile sempanze, keci ile koyun, fare ile sican ayn1 kiimede yer almaktadir.
Sekil 6 ve Sekil 7°de elde edilen filogenetik agac sonuglarina gére de benzer tiirler (sigan ve fare, ke¢i ve koyun,

insan ve sempanze) birbirine ¢ok yakin dallarda bulunmustur. Ayrica iki agacta da tavuk grup dis1 tiir olarak
bulunmaktadir. Bu sonuglar, genetik yakinligin, 6nerilen yontem araciligiyla aciklanabildigini desteklemektedir.
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Yeni gelistirilen bir filogenetik agacin dogrulugunu degerlendirmek i¢in, gecerliligi kesin olan bir filogenetik agac
olusturma yontemiyle kiyaslanmaktadir [29]. Bu nedenle galismada, 6nerilen filogenetik aga¢ yontemi ¢oklu dizi
hizalama tabanli ClustalW yontemine [30] gore olusturulmus filogenetik aga¢ ile karsilagtirilmaktadir. Clustal W
ile olusturulmus filogenetik aga¢ Sekil 8’de gosterilmektedir. Buna gore, ¢alismada nerilen yontemle benzer
sonuglar alinmigtir: insan ile sempanze, koyun ile kegi, fare ile sigan en yakin dallarda bulunmaktadir.

Ayrica, 15 tiire ait filogenetik aga¢ olusturma siireleri Dalgacik doniistimii ile 2.0711178 sn., Jukes-Cantor ile
2.200329 sn. olarak elde edilmistir.

{0} sp| PBI94E | SOOC_XIPGL (8.384827155)
e ) sp| PEASEE | SODC_CHICK (@.237899)

QO =p|PBe443|S00C_HORSE (9.127138)
0.0384458845[100]

O sp|Q8HX04 | SODC_PONPY (8. B418016)

0.0912547[99 3]
0.0635361[85] 5&9[1.:.;-0 sp|PEEBES2 | SOOC_PANTR (@)
) sp|PerR441|500C_HUMAN (8)
() tr|ABAIABWIWE | ABAZABWIWE LIPVE (8.8459144)
Q.0376155[73]
0.02679[87.3]
) =p| 046412 |S00C_CEREL (0.98291188)
0.0525427[97.1]
(D sp|Pe8asz | SODC_BOVIN (8. 80358168)
0.0233780[E8.5]
<ol O5EEZ0 | S0DC Ch (B ORI 3
0.0162242[4.0] 0010867692.5] O sp|Q5FB29| SODC_CAPHL (. BR654606)
D) sp| PEOETE | SODC_SHEEP (B.8131658)
0 sp|P89212|S00C_RABIT (9.138518)
0.00T66451[77 8]
O sp|HEBDUA | S00C_CAMDR (B.B562442)
0.0168473[65.9]
{O) sp | POE228| SODC_MOUSE (@.8118948)
0.0748277[28.1] - '

{Q sp|PeTE32|SODC_RAT (B.B198436)

Sekil 8. ClustalW ile olusturulan filogenetik agac
4  SONUCLAR

Literatiirde, protein benzerlik analizleri iizerine uygulanan yontemler arasinda, spektral yarigap-tabanli [31],
Markov-tabanli [32], dengeli ROC [33], Fourier doniistimleri [34] yer almaktadir. Uygulanan modellerin se¢imi
oldugu kadar, proteinlerin algoritmada kullanilmasi i¢in uygun sekilde tanimlanmasi da 6nem tagimaktadir.

Bu ¢alismada, sinyale doniistiiriilen protein dizilerinin dalgacik doniisiimii ile bilesenlerine ayrilmasi ve daha sonra
aralarindaki benzerliklere gore tiirlere ait protein dizilerinin benzerliklerinin filogenetik agacla ifade edilmesi
amaglanmistir.

Amino asitlerin hidropati degerlerine dayali olarak sinyal olarak tanimlanan protein dizilerinin sinyal isleme
problemlerinde uygulanan dalgacik doniisiimii ile bilegenlerine yaklagim ve detay bilesenlerine ayristirilarak farkli
tiirlere ait protein dizileri arasindaki benzerlik degerleri elde edilmistir. Daha sonra, benzerlik degerleri uzaklik
degerlerine doniistiiriilerek filogenetik agaclar olusturulmustur. Onerilen yontemden elde edilen agag, literatiirde
mevcut olan uzaklik degeri, JC, kullanilarak elde edilmis agag ile karsilagtirilmis ve benzer bulgular elde edilmistir.
Ayni zamanda, ¢alismada nerilen yaklasimin dogrulugunu degerlendirmek amaciyla gegerliligi olan, ¢oklu dizi
hizalama tabanli bir yontem ClustalW ile filogenetik aga¢ olusturulmus, benzer sonuglar elde edilmistir. Ayrica
dalgacik doniisiimii kullanarak tanimlanan filogenetik aga¢ olusturma islem siiresinin mevcut JC yontemine gore
daha kisa olmasinin biiyiik veri analizlerinde avantaj saglamasi beklenmektedir. Calismadaki sonuglar, dalgacik
analizinin, protein benzerligine dayali filogenetik ¢alismalarda dogru ve hizli sonuglar elde etmek amaciyla
kullanilabilirligini gdstermektedir.
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