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GENOMİKS TRANSKRİPTOMİKS PROTEOMİKS







Biyoinformatik Nedir?

• Günümüzde çoğu biyolojik
araştırma, elde edilen ham
verilerin düzenlenmesini,
anlamlandırılmasını ve farklı
tipteki bilgilerin toplanmasını
sağlayan matematik, istatistik ve
bilgi teknolojilerine dayalı
araçların kullanımını gerektirir.



Biyoinformatik
Nedir?

• Hesaplamalı biyoloji, bilgisayar
yardımlı analizleri,
modellemeleri ve
tahminlemeleri kullanan tüm
biyoloji alt disiplinleri kapsayan
bir üst terim olarak
tanımlanırken, biyoinformatik
ise onun parçası olarak kabul
edilmektedir.



Biyoinformatik Nedir?

Tisdall (2001), biyolojik verilerin analizinde ve yönteminde hesaplamalı araçların ve tekniklerin 
uygulanması.

Luscombe, Greenbaum, Gerstein (2001), biyo-moleküllerle ilgili bilgiyi anlamak ve organize 
etmek için bu molekülleri kavramsallaştıran ve enformatik teknikleri uygulayan bir disiplindir.

Higgs – Atwood (2005), genlerin, proteinlerin ve genom yapılarının fonksiyonlarının ve 
evrimlerinin çalışılması için hesapsal metodların geliştirilmesi. 

Xiong (2006), biyoinformatiği, genlerin, genomların ve bunların ürünlerinin dizileri ve yapısal-
fonksiyonel analizleri ile ilgilenen bilim dalı. 



Bazı 
biyoinformatik
araçlar ve 
analizler

Veri elde etme ve depolama

Veri tabanlarının kullanılabilirliği

Veri analizi

Nükleik asit ve protein dizilerinin analizleri ve özelliklerinin belirlenmesi

Proteinlerin üç boyutlu yapılarının tahminlenmesi

Gen tahminlenmesi

Fonksiyonel analizler

Gen ve protein etkileşim ağlarının analizleri ve filogenetik karşılaştırma 
analizleri



Biyoinformatiğin
Uygulama 

Alanları

1. Sağlık Alanında Uygulama 
Alanları

Biyoinformatik; ilaç keşfi, ilaç
değerlendirilmesi ve ilaç geliştirilmesinin
neredeyse tüm safhalarında giderek daha
önemli bir rol oynamaktadır.

Bilim adamları, ortaya çıkmış biyoinformatik
araçlardan önce yeni bileşikler keşfetmek
için kimya, farmakoloji ve klinik
bilimlerindeki klasik yöntemleri
kullanmışlardır.



Bilgisayar Destekli İlaç 
Tasarımı 

• Proteinlerin üç boyutlu yapılarının ve
fonksiyonlarının tahminlendiği modelleme
çalışmaları, bileşiklerin spesifik proteinlerde belirli
bölgelere bağlanacak şekilde düzenlenmelerine
olanak tanımaktadır.



Bilgisayar Destekli İlaç Tasarımı 

Bir dizi biyoinformatik araç, bir proteini bağlayan/inhibe edebilen 
veya aktive edebilen çok sayıdaki bileşiğin sanal olarak 
taranmasına izin vermektedir.

Sanal Yüksek Hacimli Görüntüleme, umut verici moleküllerin 
olabildiğince erken erken belirlenmesini sağlamakta; tüm ilaç keşfi 
sürecinde en çok ihtiyaç duyulan süreçlerden bir tanesini 
kısaltmaktadır.  



Biyoinformatiğin
Uygulama Alanları

2. Kişiselleştirilmiş Tıp
• Her hastanın genetik yapısına göre

özelleştirilmiş tıbbi bakımı ifade
etmektedir.

• Kişiselleştirilmiş ilaçlar veya
tedaviler; toplu, genel ilaçların sona
erdiği durumlarda bireye maksimum
fayda sağlamak için tasarlanan
ilaçların devreye girmesi anlamına
gelmektedir.



Tek Nükleotit 
Polimorfizmi 
(SNP)

• SNP, Tek Nükleotid değişimleri anlamına
gelmektedir.

• SNP’ler, günümüzde birçok hastalıkla
ilişkilendirilen, tanı koymada gerekli ve kişiye
özgü tedavilerin geliştirilmesinde kullanılabilen
genetik değişimlerdir.

• İnsan genomunda yaklaşık 6 milyar nukleotid
vardır. Her 1000 ila 2000 nükleotidde bir SNP
gözlenmektedir.



İnsan 
Genom 
Projesi

• İnsan Genom Projesi, insan DNA'sını
oluşturan baz çiftlerini belirlemek,
insan genomunun tüm genlerini
fiziksel ve işlevsel açıdan tanımlamak
ve gen haritasını çıkarmak amacını
güden uluslararası bir bilimsel
araştırma projesidir.

• Farklı ülke ve kurumların iş birliğiyle
yürütülen en büyük biyoloji
projesidir.



Kanser Genom Atlas 
Projesi

• Tümör geni ifade verilerini ve klinik bilgileri 
içerir. 

• Araştırmacıların bir tümörün gelişimi ve 
metastazı sırasında ortaya çıkan önemli 
genomik değişiklikler hakkında bilgi 
toplamasına olanak tanır. 



Biyoinformatiğin
Uygulama 
Alanları

3. Mikrobiyal Genomların Biyoinformatik
Uygulamaları
• Genomik ve biyoinformatik veriler, bazı proteinlerin 

yapısal karakterizasyonu ile büyük ölçüde 
zenginleştirilebilecek kıymetli bilgiler sağlar.



Biyoinformatiğin
Uygulama Alanları

4. Biyoteknoloji

• Canlı organizmaları insanın
amaçlarına göre değiştirmek üzere
tasarlanmış olan tüm konuları
kapsamaktadır.

• Örneğin, bitkilerin kültüre alınması ve
bunların suni seleksiyon ve
melezleme kullanan ıslah programları
vasıtasıyla ‘iyileştirilmesi’ gibi eski
uygulamalara kadar götürebilecek
çeşitli yöntemleri kapsar.



Biyoinformatiğin
Uygulama Alanları

5. Biyoyakıtlar

Alternatif yenilenebilir enerji 
kaynakları için giderek artan küresel 
talebe katkıda bulunması bakımından 
büyük bir potansiyele sahiptir. 



Biyoinformatiğin Uygulama Alanları

6. Tarımsal Alanda Biyoinformatik Uygulama Alanları
• Çoklu omiks yaklaşımları kullanan ve sonuçlarını birleştiren bütünleyici bir 

yaklaşım, bitki verimliliğini artırmak için gerekli moleküler sistemleri aydınlatmak 
açısından etkili bir stratejidir.

• Biyoinformatik yaklaşımların katkısıyla; toprak alkalliliği, serbest alüminyum ve 
demir toksisiteleri için daha fazla tolerans gösteren çeşitlerin geliştirilmesinde 
ilerleme kaydedilmiştir. 





Biyolojik Veri Tabanları



Birincil Veri Tabanları

• Orijinal biyolojik veriyi içerirler.

• Araştırmacılar tarafından sisteme yüklenen 
işlenmemiş diziler ve yapısal verilerin 
arşivleridir. 

• Başlıca üç farklı erişime açık veri bankası 
mevcuttur;

1. Japonya DNA Databank (DDBJ) 
https://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e.html

2. Avrupa Moleküler Biyoloji Laboratuvarı 
(EMBL) https://www.embl.de/

3. Amerikan Ulusal Biyoteknoloji Bilgi 
Merkezi (NCBI) 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

https://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e.html
https://www.embl.de/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/


NCBI





• Genlere ait nükleik asit ya da 
protein dizilerinin gösterimi ve 
analizi için kullanılan en popüler 
format FASTA formatıdır.







Avrupa Moleküler Biyoloji 
Laboratuvarı (EMBL)

• EMBL 5 farklı üniteden 
oluşmaktadır;

• Almanya (2)

• İngiltere

• Fransa

• İtalya



Japonya DNA 
Databank 
(DDBJ)



İkincil Veri Tabanları

Birincil veri tabanlarında 
dizilerin fonksiyonel 

bilgileri genellikle 
minumim düzeydedir. 

İşlenmemiş dizi bilgisini daha 
ileri düzeyde biyolojik bilgiye 

çevirmek için dizinin bazı 
işlemlerden geçirilmesi 

gerekmektedir.





Özelleşmiş Veri 
Tabanları

Belli bir organizmaya veya özel bir araştırma 
konusuna ait bilgileri barındıran veri tabanları 
‘özelleşmiş veri tabanları’ olarak adlandırılır. 

Bu veri tabanlarındaki bilgi; belli bir 
organizmaya ait dizi verilerini, proteinleri, 
belirteçleri, biyokimyasal yolakları ve ürünleri, 
genom hartalarını, gen ifadesi analiz bilgilerini 
içerebilir. 



Özelleşmiş Veri 
Tabanları Konularına 
Göre;

NÜKLEİK ASİT DİZİ VE 
YAPISI, TRANSKRİPSİYONEL 

DÜZENLENME

PROTEİN DİZİSİ VE YAPISI METABOLİK VE SİNYAL 
YOLAKLARI, PROTEİN-

PROTEİN ETKİLEŞİMLERİ

VİRÜS, BAKTERİ, 
PROTOZOA VE MANTAR 

GENOMİĞİ

İNSAN HASTALIKLARI VE 
İLAÇLAR

BİTKİLER



Özelleşmiş Veri 
Tabanları



Gen ve Promotör Bölgelerinin Analizleri





Gen Tahmininde Kullanılan Yöntemler

Ab initio

Homoloji
(empirik)



Protein Yapı Analizleri

• Protein, peptid, ve enzimleri
oluşturan en küçük yapı taşı olan
amino asitler, bir ucunda karboksil
diğer ucunda amino grubu bulunan
ve sahip olduğu yan zincirlerde
nötral, polar ya da iyonlaşabilen
gruplar taşıyan küçük yapılardır.



Proteinlerin Üç 
Boyutlu Yapısı



Protein Yapısı Dört Seviyede İncelenir: 

Birincil (primer) yapı: Bu 
seviyede sadece polipeptid
zincirini oluşturan amino 
asitlerin amino ucundan 
karboksil ucuna doğru dizisi 
incelenir. 

İkincil (sekonder) yapı: Bu 
seviyede düzenli alt yapılar 
bulunmaktadır. 

Üçüncül (teriyer) yapı: bu 
seviyede her bir polipeptid
zincirinin katlanması ile 
oluşan yapılar söz 
konusudur.

Dördüncü (kuarterner) 
yapı: Birkaç protein veya 
polipeptid zincirinin bir 
araya gelmesiyle oluşan 
yapılardır.



Proteinlerin 3 Boyutlu 
Modellenmesi

1. Ab İnitio Yöntemler

2. Homoloji Modellemesi 
(Benzetme Yoluyla Modelleme)

3. Giydirme Yoluyla Modelleme

4. Küçük Parçalardan Bütünleyerek 
Modelleme

5. Kuantum Mekaniksel Yöntemler



• Filogeni; dallarla bağlanmış
düğümler içeren ağaç benzeri bir
diyagramdır.

• Büyük taksonlar arasındaki
akrabalık ilişkilerini göstermek
üzere geliştirilmiştir.



Filogenetik Ağaç 
Formları

• Köksüz bir ağaç organizma ya da dizilerin ortak 
atası hakkında bilgi vermez. (A)

• Evrimsel bir yoldan ya da ortak bir atadan 
bahsedilmek isteniyorsa filogenetik ağaç köklü 
olarak çizilmelidir. (B)



Moleküler Filogenetik 
Analizler

• Ortolog

• Paralog

• Zenolog



Moleküler Filogenetik
Analiz Basamakları

1. Analiz için gerekli dizi 
verilerini toplama



Moleküler 
Filogenetik Analiz 
Basamakları
2. Dizi hizalama



Moleküler Filogenetik Analiz
Basamakları

• 2. Dizi hizalama



Moleküler 
Filogenetik Analiz 
Basamakları

3. Uygun metodun seçimi

4. En iyi ağacın belirlenmesi



Moleküler Filogenetik Analiz Basamakları

• Ağaç şeklinin geçerliliği

• Evrimsel uzaklık (mesafe)

• Her iç dalın geçerliliği

5. Ağacın yorumlanması



3 farklı türde bulunan MDH genlerine ait filogenetik ağaç 





















Teşekkürler… okay.a13@hotmail.com

Kaynak: Biyoinformatik Temelleri ve Uygulama Alanları






