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YƤǎŀ !œƤƪƭŀƳŀ 
 

Döngüsel ekonomi yeni ekonomik bir yaklaşımdır. İşletmeler, hükümetler ve topluluklar 
arasındaki ekonomik döngünün ölçülebilir olarak gerçekleştirilmesini hızlandırmak için gerekli 
program ve araçların geliştirilmesini gerektirir. Bu durum, bu zorluğu çözmek için ilgili Avrupa 
Birliği politikalarının ve araçlarının geliştirilmesi ve uygulanmasını zorunlu kılmaktadır. Böylece, 
Bu nedenle, “Avrupa Beceriler ve Nitelikler Alanı”, iş, eğitim / öğretim, hareketlilik ve işgücü 
piyasası arasındaki bağları daha da güçlendirmeyi amaçlamaktadır. Bu açıdan Avrupa'nın 
ekonomik gelişimi giderek KOBİ'lere bağımlı hale gelmektedir. Şeffaflık ve KOBİ'lerin beceri ve 
niteliklerinin tanınması ile ilgili ihtiyaçları karşılayabilmek için çalışacak personelin özellikleri 
giderek önem kazanmaktadır. Dahası, bu şirketler (KOBİ'ler) daha büyük şirketler tarafından 
verilen birçok destek ağından yoksundur. Örneğin, küçük biyoteknoloji şirketleri kendi 
araştırmaları için Biyoinformatik'e bel bağlamıştır; genellikle etkili biyoinformatik araçları iş 
stratejisinin önemli bir parçasıdır. Buna rağmen birçok KOBİ de, bu alanda sorumlu olan tek bir 
personel görev yapmaktadır. Bu minvalde, personelin sürekli veya yaşam boyu öğrenme 
yaklaşımı kapsamında becerilerini güncellemek ve geliştirmek için eğitimlere katılımı önemli bir 
konudur. Bunu başarmak için, küçük işletmelerin ilgili eğitim sağlayıcıları veya Mesleki eğitim 
profesyonelleri ile ilişki kurması gerekir. Bütün bunlar dikkate alındığında, BIOTECH-GO 
projesinin temel hedefi, Bioinformatik alanında, MEÖ uzmanlarının becerilerinin geliştirilmesi 
için yenilikçi yolların ortaya konmasıdır. Böylece, küçük ve orta büyüklükteki işletmelerin (KOBİ) 
çalışanları için yeni yetenek geliştirme yollarının sağlanmış olacaktır. Proje, söz konusu alanda 
belirli MEÖ araçları (EQF / NQF, ECVET) oluşturarak Avrupa Beceri ve Yeterlilik Alanı'nın 
ilerlemesine katkıda bulunur. Proje konusu alanında çalışan Mesleki Eğitim ve Öğretim 
uzmanlarının bilgi, beceri, sorumluluk ve özerklik güncellemeleri mükemmelliği daha da 
artıracak ve farklı biyoteknoloji şirketlerinde biyoinformatiğin altında yatan temel kavramlarla 
ilgili bilincin artmasına aşağıdaki yollarla katkıda bulunacaktır:  
V Biyoteknoloji alanında çalışan KOBİ lerde, biyoinformatik araçlarının kullanımı ile 
biyoloji araştırmalarının ilerlemesi; 

V teknisyenlerden bağımsız araştırmacılara kadar tüm seviyelerde KOBİ personeline 
gelişmiş biyoinformatik eğitiminin sağlanması; 

V Endüstride en son teknolojilerin yayılmasının sağlanması; 
V Avrupa çapında biyolojik veri sağlamanın koordinasyonu.    
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Biyoinformatik  araçlar  
 

Protein ve DNA dizilerini inceleyen birok ara vardēr, en bol olan biyolojik veri t¿r¿ elektronik 

olarak mevcuttur. Sekans veri tabanlarēnēn ºnemi, biyolojik araĸtērmalar iin ok ºnemlidir ve ift yºnl¿ 

dizi karĸēlaĸtērmasē, biyoinformatikte en ºnemli tekniktir. Dizi tabanlē veri k¿melerini araĸtērmanēza, 
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evrimsel aĵalar inĸa etmenize, protein ailelerinin belirli ºzelliklerini tanēmanēza, homoloji modelleri 

oluĸturmanēza olanak saĵlar. Ama aynē zamanda, genomlarēn analiz edilmesi, protein yapēsēnēn sekans 

belirleyicilerinin araĸtērēlmasē, ifade verilerinin genom bilgisine baĵlanmasē vb. gibi daha büyük 

projelerin geliĸtirilmesinin de anahtarēdēr. 

¶ Sekans verileri kullanēlarak aĸaĵēdaki analiz t¿rleri gerekleĸtirilebilir: 

¶ Tek sēralē analiz ve dizi karakterizasyonu 

¶ ¢ift yºnl¿ hizalama ve DNA / protein dizisi araĸtērmasē 

¶ Çoklu dizi hizalama 

¶ ¢oklu hizalamalarda sēra motifinin bulunmasē 

¶ Filogenetik analiz 

¢ift yºnl¿ dizi karĸēlaĸtērmasē, biyolojik fonksiyonun genom ile birleĸtirilmesi ve bilinen bir 

bilginin bir genomdan diĵerine aktarēlmasēnēn ana aracēdēr. Biyolojik dizilerin analizi iin teknikler, dizi 

veri deĵerlendirmesi iin en ºnemli yaklaĸēmlardēr. ¢ift yºnl¿ dizi karĸēlaĸtērmasē yapmak iin ok sayēda 

serbeste eriĸilebilir yazēlēm aracē vardēr. Bunlardan bazēlarē Tablo 1ôde ºzetlenmiĸtir. 

 

Tablo 1. Dizi Analizi Aralarē ve Teknikleri 

Ne yaptēn? Neden yapēyorsun? Bunu yapmak için ne 

kullanēyorsun? 

Gen bulma 

 

 

Genomik DNA sekanslarēnda 

muhtemel kodlama bölgelerini 

tanēmlamak 

GENSCAN, GeneWise, 

PROCRUSTES, GRAIL 

DNA özellik tespiti 

 

Gen ifadesinin 

düzenlenmesinde rol alan ek 

yerleri, destekleyicileri ve 

dizileri bulmak 

CBS Tahmin sunucusu 

DNA çeviri ve ters çeviri 

 

Bir DNA sekansēnē protein 

sekansēna dºn¿ĸt¿rmek veya 

tam tersi 

EBIôde ñProtein makinesiò 

sunucusu   

Çift yönlü dizi hizalama 

(yerel) 

Bir ift uzun dizide kēsa 

homoloji bölgelerini bulmak 

 

BLAST, FASTA  

Çift yönlü dizi hizalama 

(global) 

Ķki sekans arasēnda en iyi tam 

uzunluk hizalamasēnē bulmak 

ALIGN 

¢ift yºnl¿ karĸēlaĸtērma 

ile sēra veritabanē 

aramasē 

Bir anahtar kelime aramasē 

tarafēndan tanēnmayan sēralē 

eĸleĸmeleri bulmak; sadece bazē 

dizi homolojisine sahip olan 

eĸleĸmeleri bulmak 

BLAST, FASTA, SSEARCH 

 

Molek¿ler Evrim Mekanizmalarē 
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DNAônēn kalētēmēn ve evrimin molek¿ler temeli olarak keĸfi, evrim s¿recini tamamen yeni bir 

yolla anlamaya olanak saĵlamēĸtēr. Sēklēkla mutasyonlarēn bir organizmanēn DNAôsēnēn farklē 

kēsēmlarēnda (proteinlerin veya fonksiyonel RNA molek¿llerinin kodlandēĵē genlerin ortasēnda, bir genin 

ifade edilip edilmeyeceĵini d¿zenleyen d¿zenleyici dizilerin ortasēnda veya gen dizileri arasēndaki 

bºlgelerde, hibir yerde olmayan) meydana geldiĵi bilinmektedir. Mutasyonlar organizmanēn fenotipi 

üzerinde önemli etkilere sahip olabilir veya belirgin bir sonucu olmayabilir. Bir t¿r iin faydalē veya en 

azēndan zararlē olmayan mutasyonlar pop¿lasyonda zaman iinde sabitlenebilir. 

DNA dizilerinin ya da b¿t¿n genomlarēn karĸēlaĸtērmalē alēĸmasēyla, mutasyon olaylarēnēn ne 

zaman ve nasēl gerekleĸtiĵinin anlaĸēlmasē iin niceliksel yºntemler geliĸtirmenin yanē sēra varolan 

t¿rlerde ve pop¿lasyonlarda nasēl ve neden korunmuĸ olduklarēnē da anlamak m¿mk¿nd¿r. Genomikler 

ve biyoinformatikler, evrimsel kayētlarē incelemeyi ve bir t¿r¿n diĵerine filogenetik iliĸkileri hakkēnda 

aēklamalar yapabilmeyi m¿mk¿n kēlmēĸtēr. Sekanstaki belirli bir pozisyondaki kalēntēnēn (n¿kleotid 

veya amino asit) ºzdeĸliĵindeki deĵiĸiklikler, standart ikame skorlarē (ºrneĵin, bir ma iin pozitif bir 

skor ve bir uyumsuzluk için negatif bir skor) veya ikame matrisleri kullanēlarak puanlanēr. Eklemeler ve 

delesyonlar boĸluk ama ve boĸluk uzantēsē iin ceza puanlarē ile puanlanēr. 

 

Gen  Bulucu ve DNA ¥zellikleri Algēlama 
 

B¿y¿k bir DNA parasē haritalandēktan ve sēraya konulduktan sonra, bir sonraki önemli görev 

onun iĸlevini anlamaktēr. Dizi ºzellikleri iin tek DNA analizi, biyoinformatikte hēzla b¿y¿yen bir 

araĸtērma alanēdēr. Gen Bulucu ile zor problemleri temsil etmenin iki nedeni vardēr. Ķlk olarak, oĵu hen¿z 

deneysel olarak karakterize edilmemiĸ ve bazēlarē organizmadan organizmaya farklēlēk gºsteren ok 

sayēda protein-DNA etkileĸimi vardēr. Mevcut promoter saptama algoritmalarē, tanēmlanan her bir gerek 

promotºr iin yaklaĸēk 20-40 yanlēĸ pozitif sonu verir. Bazē proteinler spesifik sekanslara baĵlanēr; 

diĵerleri daha esnektir ve farklē baĵlantē alanlarēnē tanēr. Materyalleri daha da karmaĸēk hale getirmek 

iin, bir protein bir kromozomun bir kēsmēna baĵlanabilir ancak tamamen farklē bºlgeleri y¿zlerce veya 

binlerce baz çiftini etkileyebilir. 

Gen Bulucu, aēklanmamēĸ DNAôdaki t¿m aēk okuma erevelerini tanēmlamaya alēĸan 

programlardēr. Genleri bulmak iin eĸitli yaklaĸēmlar kullanērlar, ancak en baĸarēlē ieriĵi ierik tabanlē 

ve ºr¿nt¿ tanēma yaklaĸēmlarēnē birleĸtirir. Gen tahmini iin ierik tabanlē aralar, genlerdeki 

n¿kleotidlerin daĵēlēmēnēn, gen olmayanlardan farklē olmasēndan yararlanēr. Desen tanēma yºntemleri, 

bir genin varlēĵēnē ve yapēsēnē ēkarmak iin genlerle iliĸkili karakteristik sekanslarē (kodonlarē, 

promotörleri, ekleme yerlerini baĸlat ve durdur) arar. Aslēnda, yeni jenerasyon Gen Bulucularē, her iki 

yºntemi, gen yapēsē veya bilinen diĵer genlerin sekanslarē gibi ek bilgi ile birleĸtirir. 

Bazē aray¿zlere yalnēzca web aray¿zleri eriĸilebilirdir: genler iin incelenmek istenen dizi 

programa sunulur, iĸlenir ve karĸēlēk gelen sonu dºnd¿r¿l¿r. Bir yandan, bu, sisteminizdeki belirli bir 

yazēlēmēn kurulum ve bakēm gereksinimini ortadan kaldērēr ve farklē programlar iin nispeten d¿zg¿n bir 

aray¿z saĵlar. Diĵer yandan, bir genleĸtiricinin sonularēna g¿venmeyi planlēyorsanēz, temel algoritmayē 

anlamak iin zaman ayērmalēsēnēz, modelin belirli bir t¿r veya aile iin spesifik olup olmadēĵēnē ve ierik 

tabanlē modeller sºz konusu olduĵunda hangi dizileri olduklarēnē ºĵrenin. 

Geni bulmakta sēka kullanēlan bazē programlar arasēnda Oak Ridge Ulusal Labs óGRAIL, 

GENSCAN, PROCRUSTES ve GeneWise bulunmaktadēr. GRAIL, bir sinir aĵēnē kullanarak eĸitli 

sinyal ve ierik bilgilerinin kanētlarēnē birleĸtirir. GENSCAN, ierik istatistiklerine iliĸkin bilgileri, 

olasēlēklē bir gen yapēsē modeli ile birleĸtirir. PROCRUSTES ve GeneWise, DNA dizisini terc¿me ederek 

ve elde edilen protein dizisini bilinen protein dizileriyle karĸēlaĸtērarak aēk okuma ereveleri 
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bulmaktadēr. PROCRUSTES, potansiyel ORFôleri yakēn homologlarla karĸēlaĸtērērken GeneWise, tek bir 

diziye veya t¿m protein ailesinin bir modeline karĸē gen karĸēlaĸtērēr. 

 

Özellik  Algēlama 
 

Genefinder (Gen Bulucu) sistemlerinde rollerine ek olarak, ºzellik algēlama algoritmalarē DNA 

dizilerinde kalēp bulmak iin kendi baĸlarēna kullanēlabilir. Sēklēkla, bu aralar yeni dizilenmiĸ DNAôyē 

yorumlamaya yardēmcē olur veya PCR primerleri veya mikrodizi oligomerleri tasarlamak iin hedefler 

seer. Bu gibi aralar iin baĸlangē noktalarē arasēnda, Danimarka Teknik ¦niversitesiônde Biyolojik 

Sekans Analizi Merkezi, Fred Hutchinson Kanser Araĸtērma Merkeziôndeki CodeHop sunucusu ve 

Avrupa Biyoenformatik Enstit¿s¿ôn¿n Aralar Koleksiyonu bulunmaktadēr. Bu ºzel amalē aralara ek 

olarak, bir baĸka pop¿ler yaklaĸēm, dizilerde ortak kalēplarē otomatik olarak bulabilen motif keĸif 

programlarēnē kullanmaktēr. 

 

DNA Çeviri  
 

Bir protein sentezlenmeden ºnce, dizisi DNAôdan protein dizisine evrilmelidir. Bununla birlikte, 

herhangi bir DNA dizisi altē olasē yolla evrilebilir. Sēra geriye ve ileriye evrilebilir. Bir proteindeki her 

amino asit DNA dizisindeki ¿ bazla tanēmlandēĵēndan, her bir DNA dizisinin olasē her ¿ yºnde 

evirileri vardēr: biri sēradaki ilk karakterle baĸlar, biri ikinci karakterle baĸlar ve ¿¿nc¿ karakterle 

baĸlar. 

ķekil 1, bakteriyel ve bitki plastid genetik kodunu kullanarak bir protein sekansēnēn (¿st satērda 

gºsterilen) DNAôya ñgeri-dºn¿ĸ¿m¿ò n¿ gºstermektedir. Ancak, doĵanēn kodonlarē ñmantēklēò olarak 

gruplandērdēĵēnē unutmayēn: alanin (A) her zaman bir ñGCXò kodonuyla belirtilir, arginin (R) bir ñCGXò 

kodonu veya bir ñAG-pirimidinò kodonuyla belirtilir, vb. Bu, eĵer (ºrneĵin) bir protein dizisini bir DNA 

dizisi veritabanēna karĸēlaĸtērmak iin bir program yazmayē denerseniz, kontrol edilmesi gereken 

potansiyel dizilerin sayēsēnē azaltēr. 

Bu probleme gºre daha hesaplamalē olarak daha verimli olan ºz¿m sadece altē okuma erevesindeki 

DNA dizi veritabanēnē evirmektir. 

 



 
 

 

9 | P a g e  
 

HIZALAMA VE FILOGENE¢LY !F!4[!w /  TEMEL SEVIYE/  

 

 

ķekil 1. Bir protein dizisinden geri eviri 

 

DNA dizisinde, bir kodonun nerede bittiĵini ve bir sonrakinin baĸladēĵēnē gºsteren hibir iĸaret 

yoktur. Sonu olarak, baĸlangē kodonunun yeri ºnceden bilinmediĵi s¿rece, iki iplikikli bir DNA dizisi, 

altē yoldan herhangi birinde yorumlanabilir: her iki DNA iplikiĵinin ¿zerinde aēk bir okuma erevesi, 

i + 1ôde veya i + 2ôde n¿kleotit iôde baĸlayabilir. Bu belirsizliĵi yorumlamak iin, bir protein bir dizi 

DNA sekansē ile karĸēlaĸtērēldēĵē zaman, DNA sekanslarē altē olasē amino asit sekansēnēn hepsine evrilir 

ve protein sorgulama sekansē, bu ortaya ēkan kavramsal eviriler ile karĸēlaĸtērēlēr. Bu kapsamlē eviri 

ñaltē ereve eviriò olarak adlandērēlēr ve ķekil 2ôde gºsterilmiĸtir. 
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ķekil 2. Bir DNA dizisi ve altē olasē okuma erevesinden ¿¿n¿n çevirisi 

 

Bazē amino asitler iin ok sayēda kodon imk©nēndan ºt¿r¿, bir proteinin DNA sekansēna geri 

dºn¿ĸ¿m¿, ok fazla sayēda olasē sekansa neden olabilir. Bununla birlikte, farklē t¿rler iin kodon 

kullanēm istatistikleri mevcuttur ve olasēlēk aralēĵēnēn dēĸēnda en b¿y¿k geri dºn¿ĸ¿m¿ ºnermek iin 

kullanēlabilir. Bununla birlikte, tek bir DNA dizisinin altē ereveli bir evirisini ¿retmeniz veya bir 

proteini bir dizi olasē DNA dizisine dºn¿ĸt¿rmeniz gerekiyorsa ve bunu kendi kendinize yazmak 

istemiyorsanēz, Avrupa Biyoenformatik Enstit¿s¿ôn¿n Protein Makinesi sunucusu (EBI) sizin iin yapar. 

 

¢ift Yºnl¿ Sēralama Karĸēlaĸtērmasē 
 

Protein ve DNA dizilerinin karĸēlaĸtērēlmasē biyoinformatiklerin temellerinden biridir. Dizilerin 

hēzlē otomatik karĸēlaĸtērmalar yapabilmesi, fonksiyonun yeni bir diziye atanmasēnē, model protein 

yapēlarēnēn tahmini ve inĸasēnē, gen ekspresyon deneylerinin tasarēmēnē ve analizini kolaylaĸtērēr. 

Biyolojik dizi verileri biriktike, doĵanēn muhafazak©r olduĵunu ortaya ēkmēĸtēr. Her yeni tür için yeni 

bir biyokimya oluĸturulmaz ve yeni genlerin aniden ortaya ēkmasēyla yeni iĸlevler yaratēlmaz. Bunun 

yerine, artan deĵiĸiklikler genetik eĸitliliĵe ve yeni iĸlevlere yol amaktadēr. Dolayēsēyla, sekanslar 

arasēndaki benzerliĵin saptanmasē, bir dizilim hakkēndaki bilginin, her zaman toplam deĵil, makul olsa 

da, diĵer benzer sekanslara aktarēlmasēna izin verir. 

Bir n¿kleik asit veya protein dizisi hakkēnda karĸēlaĸtērmalē bir sonu ēkarmadan ºnce, bir dizi 

hizalama gereklidir. Optimal bir dizi hizalamanēn seilmesiyle ilgili temel kavram basittir. Ķki sekans 

isteĵe baĵlē olarak eĸleĸtirilir. Eĸleĸmenin kalitesi puanlanēr. Daha sonra bir sēra diĵerine gºre hareket 

ettirilir ve en iyi skorlama hizalamasē bulunana kadar eĸleĸme tekrar puanlanēr. 

Prensipte basit olan ĸey pratikte hi de basit deĵildir. Bºylece, optimal hizalamayē bulmak iin 

otomatik bir yºntem kullanmak en uygun yaklaĸēmdēr. Sēradaki soru, hizalamalarēn nasēl atlanmasē 

gerektiĵi? Bir skorlama ĸemasē, bir eĸleĸme iin +1 ve yanlēĸ eĸleĸme iin -1 kadar basit olabilir. Ancak, 
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baĸka yerlerde daha iyi eĸleĸmeleri saĵlamak iin aralēklarēn aralēklara aēlmasēna izin verilmeli mi? 

Boĸluklara izin verilirse nasēl puan alēnmalēdēr? Ķki dizinin optimal hizalanmasēnē bulmak için en iyi 

algoritma hangisidir? Ve bir hizalama ¿retildiĵinde, mutlaka ºnemli mi? Ķki rasgele diziye benzer 

kalitede bir hizalama yapēlabilir mi? 

ķekil 3, ¿ eĸit hizalamanēn ºrneklerini gºstermektedir. Her bir hizalamada, karĸēlaĸtērēlan diziler, bir 

diĵerinin ¿st¿nde, eĸleĸen tortularēn hizalanacaĵē ĸekilde gºr¿nt¿lenir. Benzerlikler artē (+) ile belirtilir. 

Hizalama ile ilgili bilgiler, kimlik y¿zdesi (hizalama uzunluĵuna bºl¿nen aynē eĸleĸme sayēsē) ve puan 

da dahil olmak ¿zere en ¿stte sunulmuĸtur. Son olarak, bir dizideki diĵerine gºre boĸluklar, bir boĸluk 

ile iĸgal edilen bu sēradaki her pozisyon iin tire (-) ile temsil edilir. 

 

 

ķekil 3. ¦ hizalama: rastgele, y¿ksek puanlama ve d¿ĸ¿k puanlama ama anlamlē 

 

Ķlk hizalama, rastgele bir hizalama, birbiriyle ilgisiz iki dizinin karĸēlaĸtērēlmasēdēr. Ķkisi arasēnda 

birkaç kimlik ve kararlē mutasyona ek olarak, bu hizalamayē elde etmek iin her iki dizide de b¿y¿k 

boĸluklar aēldēĵēna dikkat edin. Ķkinci hizalama y¿ksek skorlamadēr: yakēn iliĸkili iki proteinin 

karĸēlaĸtērmasēnē gºsterir. Bu hizalamayē ¿¿nc¿ ile karĸēlaĸtēr (uzak mesafeli iki protein karĸēlaĸtērmasē). 

D¿ĸ¿k skorlama hizalamasēnda diziler tarafēndan daha az ºzdeĸ kalēntēlarēn, y¿ksek puanlē olandan daha 

fazla paylaĸēldēĵēnē gºsterir. Yine de, birkaç benzerlik veya kararlē deĵiĸiklik vardēr. 

Dizi karĸēlaĸtērmalarēnē tarif ederken, birok farklē terim sēklēkla kullanēlēr. Sekans ºzdeĸliĵi, 

sekans benzerliĵi ve sekans homolojisi (eĸliĵi) en ºnemlisidir. Sēra benzerliĵi, sadece olasē ikameler, 
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meydana gelme olasēlēklarēna gºre puanlandēĵēnda anlamlē olur. Protein sekanslarēnda, benzer kimyasal 

ºzelliklere sahip amino asitlerin, birbirinden farklē amino asitlerden ok daha kolay bir ĸekilde yerini 

aldēklarē bulunmuĸtur. Sekans homolojisi, sekanslar arasēndaki evrimsel iliĸkiyi gºsteren daha genel bir 

terimdir. Ķki sekansē karĸēlaĸtērērken sekans homolojisi y¿zdesinden bahsetmek yaygēndēr, ancak bu y¿zde 

aynē ve benzer alanlarēn bir karēĸēmēnē ierebilir. Son olarak, dizi homolojisi diziler arasēndaki evrimsel 

iliĸkiyi ifade eder. Her ikisi de ortak bir atadan sekanstan t¿retildiklerinde iki sekansēn homolog olduĵu 

sºylenir. Benzerlik ve homoloji terimleri genellikle dizileri tanēmlamak iin birbirinin yerine kullanēlēr, 

ancak, farklē ĸeyler anlamēna gelir. Benzerlik, iki dizide ºzdeĸ ve benzer alanlarēn varlēĵēna karĸēlēk 

gelirken, homoloji ortak bir atanēn paylaĸēmēnē yansētēr. 

 

Puanlama Matrisleri  
 

Bir dizi hizalamasēnē deĵerlendirirken en ºnemli bilgi, bunun rassal mē yoksa anlamlē mē 

olduĵudēr. Hizalama anlamlēysa, soru o kadar anlamlē olur. Bu bir puanlama matrisi oluĸturularak 

deĵerlendirilir. Bir puanlama matrisi, bir hizalamada meydana gelen bir kalēntē (amino asit veya baz) 

iftinin olasēlēĵēnē aēklayan deĵerlerin bir tablosudēr. Bir puanlama matrisindeki deĵerler, iki olasēlēĵēn 

oranlarēnēn logaritmasēdēr. Biri, bir dizi hizalamada bir amino asitin rastgele meydana gelme olasēlēĵēdēr. 

Bu deĵer, sadece amino asitlerin her birinin ortaya ēkēĸēnēn baĵēmsēz frekanslarēnēn ¿r¿n¿d¿r. Diĵeri, 

bir dizi hizalamada bir ift tortunun anlamlē olarak ortaya ēkma olasēlēĵēdēr. Bu olasēlēklar, geerli olduĵu 

bilinen gerek dizi hizalamalarēndan elde edilir. 

 

ķekil 4. Amino asitler iin BLOSUM62 ikame matrisi 
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Amino asitler iin ikame matrisleri karmaĸēktēr ¿nk¿ amino asitlerin kimyasal doĵasēnē ve 

meydana gelme sēklēĵēnē yansētērlar. ¥rneĵin, BLOSUM matriksinde glutamik asit (E) aspartik asit (D) 

ve glutamin (Q) ile ikame için pozitif bir puana sahiptir. Her iki ikame de kimyasal olarak kararlēdēr. 

Aspartik asit, bir metil grubu daha kēsa olmasēna raĵmen, glutamik aside kimyasal olarak benzer bir yan 

zincire sahiptir. Diĵer taraftan glutamin, glutamik aside boyut ve kimya bakēmēndan benzerdir, ancak 

nötrken glutamik asit negatif y¿klenir. Ķzolºsin (I) ve lºsin (L) gibi tortularē olan glutamik asit iin ikame 

skorlarē negatiftir. 

DNA veya RNA dizisindeki bazlar iin ikame matrisleri ok basittir. ¢oĵu durumda, A: T ve G: Cônin 

kabaca eĸit oranlarda oluĸtuĵunu varsaymak mantēklēdēr. Yaygēn olarak kullanēlan ikame matrisleri, 

BLOSUM ve PAM matrislerini ierir. BLAST kullanērken, bir puanlama matrisi semeniz gerekir. ¢oĵu 

otomatik sunucu sizin iin varsayēlan bir matris seer ve sadece hēzlē bir sēralama aramasē yapēyorsanēz, 

varsayēlanē kabul etmek iyidir. 

BLOSUM matrisleri, Bloklar veritabanēndan t¿retilir. BLOSUM matrisi ile iliĸkili sayēsal deĵer (ºr., 62), 

k¿meleme adēmē iin kesme deĵerini temsil eder. 62 deĵeri, dizilerin% 62ôden daha fazla aynē olsaydē 

aynē k¿meye yerleĸtirildiĵini gºsterir. Her k¿meye daha eĸitli dizilerin dahil edilmesine izin verilerek, 

daha d¿ĸ¿k kesme deĵerleri daha uzun evrimsel zaman ºleklerini gösterir, bu nedenle d¿ĸ¿k kesme 

deĵerlerine sahip matrisler daha uzak iliĸki arayēĸēna uygundur. BLOSUM62, uyuĸmayan hizalamalar 

iin standart matris iken, BLOSUM50 ise boĸluklarla hizalama oluĸtururken daha sēk kullanēlēr. 

Nokta kabul edilen mutasyon (PAM) matrisleri, yakēndan iliĸkili dizilerin hizalanmasēndan bir 

evrimsel mesafeye göre ölçeklendirilir. En yaygēn kullanēlan PAM matrisi PAM250ôdir. Bununla 

birlikte, PAM ve BLOSUM matrisleri kullanēlarak sonularēn karĸēlaĸtērēlmasē, BLOSUM matrislerinin 

biyolojik olarak anlamlē benzerlikleri tespit etmede daha iyi olduĵunu gºstermektedir. 

 

Boĸluk cezalarē 
 

DNA dizileri sadece nokta mutasyonuyla deĵil, aynē zamanda tortularēn eklenmesi ve silinmesi 

ile de deĵiĸir. Sonu olarak, aralarēnda anlamlē bir hizalama oluĸturmak iin hizalanmēĸ olan dizilerin bir 

veya her ikisine boĸluklarēn sokulmasē genellikle gereklidir. ¢oĵu algoritma, hizalamadaki bir boĸluĵun 

girmesi iin bir boĸluk cezasē kullanēr. ¢oĵu dizi hizalama modelleri, bir sēradaki bir boĸluk aēlma 

oranēnēn, halihazērda baĸlatēlmēĸ olan bir boĸluĵu uzatma oranēndan farklē olduĵu boĸluk cezalarē kullanēr. 

Bu iki cezadan - boĸluk aēlēĸ cezasē ve boĸluk uzatma cezasē - boĸluk aēlēĸ cezalarē ilgili uzatma 

cezasēndan ok daha y¿ksek olma eĵilimindedir. Boĸluk aēlmasē iin -11 ve boĸluk geniĸletme iin -1 

puanlarē, BLOSUM 62 matrisi ile birlikte yaygēn olarak kullanēlēr. 

 

Küresel Hizalama  
 

Bir olasēlēk, iki diziyi b¿t¿n uzunluklarē boyunca hizalamaktēr. Bu algoritma Needleman-Wunsch 

algoritmasē olarak adlandērēlēr. Bu durumda, en ¿st soldan saĵa doĵru matrisin iinden adēm atmak 

suretiyle, yüksek-skorlama dizilimlerinden optimal bir hizalama oluĸturulur. En iyi skorlama yolu, matris 

boyunca izlenebilir ve bu da optimal bir hizalamaya neden olur. 
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Yerel Hizalama  
 

En yaygēn kullanēlan dizi hizalama aralarē, yerel hizalama adē verilen bir stratejiye dayanēr. 

K¿resel hizalama stratejisi, hizalanacak iki dizinin bilindiĵini ve tam uzunluklarē boyunca hizalanacaĵēnē 

varsayar. Bununla birlikte, oĵu zaman, bilinmeyen dizilere sahip bir dizi veritabanēna karĸē bir dizi 

araĸtērēlēr veya ok uzun bir DNA dizisiyle eĸleĸtirmek iin kēsa bir sorgu dizisi kullanēlēr. ¥rneĵin, bazē 

evrimsel iliĸkilere sahip olan, fakat birbirinden ºnemli ºl¿de ayrēlan protein veya gen dizilimlerinde, 

kēsa homolog bºl¿mler, kalan dizilim homolojisinin t¿m kanētē olabilir. Ķki dizinin yerel hizalamasēnē 

gerekleĸtiren algoritma Smith-Waterman algoritmasē olarak bilinir. Hizalanmēĸ iki dizinin baĸēndan 

sonuna kadar uzanmak iin yerel bir hizalamaya gerek yoktur. Sēradaki bir noktaya kadar biriken puan 

negatif ise, hizalama iptal edilebilir ve yeni bir hizalama baĸlatēlabilir. Hizalama da matrisin herhangi bir 

yerinde bitebilir. 

 

Yerel hizalama aralarē 
 

Veritabanē araĸtērmasē iin Smith-Waterman algoritmasēnēn en sēk bildirilen uygulamalarēndan 

biri, FASTA daĵētēmēnēn bir parasē olan SSEARCH programēdēr. Ayrēca FASTA paketinin bir parasē 

olan LALIGN, iki diziyi hizalamak için Smith-Waterman algoritmasēnēn bir uygulamasēdēr. 

 

Biyolojik Veritabanlarēna Karĸē Sēra Sorgularē 
 

Dizi hizalamasēnēn yaygēn bir uygulamasē, bir sorgu dizisine benzer olan diziler iin bir veri tabanē 

aramaktēr. Bu aramalarda, bir dizinin y¿zlerce veya binlerce artēk uzunluĵunun bir hizalamasē, en az on 

binlerce karĸēlaĸtērēlabilir b¿y¿kl¿kteki dizilere ait bir veri tabanēna karĸē eĸleĸtirilir. 

 

BLAST ku llanarak Yerel Hizalama Tabanlē Arama 
 

ķimdiye kadar, dizi veritabanlarēnē aramak iin en pop¿ler ara, BLAST (Temel Yerel Hizalama 

Arama Aracē) adlē bir programdēr. T¿m diziler arasēndaki optimal global hizalamalardan ziyade, lokal 

benzerlik bölgeleri arayan dizilerin ift yºnl¿ karĸēlaĸtērmasēnē gerekleĸtirir. BLAST, birka dakika 

iinde y¿zlerce hatta binlerce dizi karĸēlaĸtērmasē yapabilir. Ve birka saatten kēsa bir s¿rede, t¿m benzer 

dizileri bulmak iin bir sorgu dizisi t¿m bir veritabanēyla karĸēlaĸtērēlabilir. 

 

BLAST algoritmasē 
 

Standart bir Smith-Waterman algoritmasē kullanarak yerel dizi hizalama aramasē olduka yavaĸ 

bir s¿retir. Yerel dizi hizalamasēnē hēzlandēran BLAST algoritmasēnēn ¿ temel adēmē vardēr. Ķlk olarak, 

sorgu dizisiyle hizalandēĵēnda bir eĸik deĵerinin ¿zerinde puan alan t¿m kēsa dizilerin (WORDS adē 

verilen) bir listesini oluĸturur. Ardēndan, bu sºzc¿klerin oluĸumlarē iin dizi veritabanē aranēr. Kelime 

uzunluĵu ok kēsa olduĵu iin (proteinler iin 3 kalēntē, n¿kleik asitler için 11 tortu), tüm kelimelerin 
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ºnceden hesaplanmēĸ bir tablosunu ve sēralama hēzlarēnē iyileĸtirilmiĸ hēz iin aramak m¿mk¿nd¿r. Bu 

eĸleĸen sºzc¿kler daha sonra sorgu dizisi ve veritabanē dizisi arasēndaki uyumsuz yerel hizalamalara 

geniĸletilir. Uzantēlar, hizalama puanē bir eĸiĵin altēna d¿ĸene kadar devam eder. Bir sēradaki veya en 

y¿ksek skorlu segment iftlerinde (MSPôler) en y¿ksek skorlama hizalamalarē, m¿mk¿n olan yerlerde 

lokal hizalamalarla birleĸtirilir. BLAST yazēlēm paketine yapēlan yeni eklemeler de boĸluklu hizalamalarē 

arar. 

 

NCBI BLAST ve WU - BLAST  
 

BLAST algoritmasēnēn iki uygulamasē vardēr: NCBI BLAST ve WU-BLAST. Her ikisi de web 

servisleri ve indirilebilir yazēlēm paketleri olarak kullanēlabilir. NCBI BLAST, Ulusal Biyoteknoloji Bilgi 

Merkeziônden (NCBI) alēnērken, WU-BLAST Washington ¦niversitesiônde geliĸtirilmekte ve muhafaza 

edilmektedir. NCBI BLAST, daha sēk kullanēlan iki tanesidir. Bu programēn en yeni s¿r¿mleri oklu dizi 

profillerini karĸēlaĸtērmak iin yºntemler geliĸtirmeye odaklanmēĸtēr. ¥te yandan WU-BLAST, 

boĸluklarēn ele alēnmasē iin farklē bir sistem ve genom dizilerini aramak iin yararlē olan bir dizi ºzellik 

geliĸtirmiĸtir. 

 

Farklē BLAST programlarē 
 

BLAST daĵētēmēnda dºrt ana alēĸtērēlabilir program ĸunlardēr: 

[blastall]  

BLAST aramalarēnē, beĸ BLAST programēndan birini kullanarak gerekleĸtirir: blastp, blastn, 

blastx, tblastn veya tblastx 

[blastpgp] 

PSI-BLAST veya PHI-BLAST modunda arama yapar 

[bl2seq] 

Ķki dizinin yerel hizalamasēnē gerekleĸtirir 

[formatdb] 

Bir FASTA biimli d¿z dosya dizisi veritabanēnē bir BLAST veritabanēna dºn¿ĸt¿r¿r 

blastall, uyuĸuk ve boĸluklu BLAST aramalarē iin t¿m ºnemli seenekleri kapsar. Komut satērē 

arg¿manlarēnēn tam bir listesi, blastall komutuyla görüntülenebilir -: 

[-p] 

Program adē. Seenekler ĸunlarē ierir: 

blastp 

PS veritabanēna karĸē protein dizisi (PS) sorgusu 

blastn 

NS veritabanēna karĸē N¿kleik asit dizisi (NS) sorgusu 
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blastx 

NS sorgusu altē okuma erevesine karĸēlēk PS veritabanēna evrildi 

tblastn 

T¿m altē okuma erevelerinde dinamik olarak terc¿me edilen NS veritabanēna karĸē PS sorgusu 

 

tblastx 

Translated NS sorgusu, dºn¿ĸt¿r¿lm¿ĸ NS veritabanēna karĸē - hesaplama yoĵunluĵu 

blastpgp iki yeni BLAST modunu kullanmanēza izin verir: PHI-BLAST (Pattern Hit Initiated 

BLAST) ve PSI-BLAST (Pozisyona ¥zg¿ Tekrarlayēcē BLAST). PHI-BLAST, biyolojik olarak anlamlē 

eĸleĸmeler bulma olasēlēĵēnē arttērmak iin PROSITE ve diĵer motif veritabanlarēnda bulunanlar gibi 

protein motiflerini kullanēr. PSI-BLAST, pozisyona özel puanlama matrislerini geliĸtirmek iin 

yinelemeli bir hizalama prosed¿r¿ kullanēr, bu da zayēf desen eĸleĸmelerini tespit etme yeteneĵini artērēr. 

bl2seq, blastp veya blastn programlarēnē kullanarak bilinen iki dizinin karĸēlaĸtērēlmasēna izin verir. 

Bl2seq için komut satērē seeneklerinin oĵu blastall iin olanlara benzer. 

 

BLAST sonularēnē deĵerlendirme 
 

BLAST aramasē, sonularēnē yorumlamanēza izin veren ¿ ilgili bilgi parasēnē saĵlar: ham 

puanlar, bit puanlarē ve E deĵerleri. 

Bir yerel dizi hizalamasē iin ham puan, hizalamayē oluĸturan maksimum puanlama segmenti 

iftlerinin (MSP) skorlarēnēn toplamēdēr. Bit puanlarē, log tabanē 2ôye hizalamayē oluĸturan puanlama 

matrisinin log tabanēndan dºn¿ĸt¿r¿len ham puanlardēr. E-deĵerleri, verilen bir dizi hizalamasēnēn 

anlamlē olma olasēlēĵē hakkēnda bilgi saĵlar. Bir hizalamanēn E deĵeri, rastgele bir veri tabanēna karĸē 

yapēlan bir aramada gºzlemlenen hizalamanēn puanēndan b¿y¿k veya ona eĸit olan bir skor ile bulunmasē 

beklenen hizalamalarēn sayēsēnē gºsterir. Bºylece, b¿y¿k bir E deĵeri (5 veya 10), hizalamanēn 

muhtemelen tesad¿fen oluĸtuĵunu ve hedef dizinin, veritabanēndaki iliĸkisiz bir diziyle hizalandēĵēnē 

gösterir. 0.1 veya 0.05 e-deĵerleri tipik olarak sēralē veri tabanē araĸtērmalarēnda kesinti olarak kullanēlēr. 

Bir veritabanē aramasēnda daha b¿y¿k bir E-deĵeri kesme kullanēlmasē, daha uzak eĸleĸmelerin 

bulunmasēna izin verir, ancak aynē zamanda daha y¿ksek oranda sahte hizalamalarla sonulanēr. ¦ten E 

deĵerleri, literat¿rde en sēk bildirilen deĵerlerdir. 

Dizilimin benzerliklerinin, karĸēlaĸtērēlan dizilerin ilgili olup olmadēĵē konusunda bilinsiz hale 

gelmesinin ºtesinde bir sēnēr vardēr. Bu sēnēr protein dizileri iin yaklaĸēk% 25ôlik dizi benzerliĵinin 

altēnda gºr¿l¿r. Hala ilgili olduĵuna inanēlan d¿ĸ¿k dizi benzerliĵi olan protein dizileri durumunda, 

yapēsal analiz teknikleri bºyle bir iliĸki iin kanēt saĵlayabilir. Yapēnēn bilinmediĵi yerlerde, d¿ĸ¿k 

benzerliĵe sahip sekanslar, birbiriyle ilgisiz olarak kategorize edilir, ancak bu, diziler arasēndaki evrimsel 

mesafenin o kadar b¿y¿k olduĵu ve bir iliĸkinin tespit edilemeyeceĵi anlamēna gelebilir. 

 

FASTA Kullanarak Yerel Hizalama  
 

Lokal dizi hizalamasē iin baĸka bir yºntem FASTA algoritmasēdēr. FASTA, BLASTôtan ºnce ve 

BLAST gibi, hem Web üzerinde bir hizmet olarak hem de indirilebilir bir program seti olarak 

kullanēlabilir. 
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FASTA algoritmasē 
 

FASTA ilk olarak, hem sorgu dizisinde hem de dizi veritabanēnda oluĸan kēsa dizileri (ktup olarak 

adlandērēlēr) arar. Daha sonra, BLOSUM50 matrisini kullanarak, algoritma, en ºzdeĸ ktupôlarē ieren 10 

hatalē hizalamayē puanlar. Bu uyumsuz hizalamalar, bir eĸiĵin altēndaki skoru azaltmadan, boĸluklu bir 

hizalamada birleĸtirilebilmeleri iin test edilir. Eĸiĵi aĸan birleĸtirilen hizalamalar iin, o bºlgenin en 

uygun yerel hizalamasē hesaplanēr ve bu hizalamanēn (optimize edilmiĸ skor olarak adlandērēlēr) skoru 

bildirilir.  

FASTA ktupôleri, BLAST kelimelerinden daha kēsa, tipik olarak proteinler iin 1 veya 2 ve 

n¿kleik asitler iin 4 veya 6ôdēr. D¿ĸ¿k ktup deĵerleri daha yavaĸ fakat daha hassas aramalara neden 

olurken, daha y¿ksek ktup deĵerleri daha az yanlēĸ pozitifle daha hēzlē arama saĵlar 

 

FASTA programlarē 
 

FASTA daĵētēmē, PHI-BLAST ve PSI-BLAST hari, ana BLAST modlarēna benzer arama 

programlarē ierir. 

[fasta] 

FASTA algoritmasēnē kullanarak bir protein dizisini bir protein veritabanēna (veya bir DNA 

veritabanēna karĸē DNA dizisine) karĸē karĸēlaĸtērēr. 

[ssearch] 

Smith-Waterman algoritmasēnē kullanarak bir protein dizisini (bir DNA veri tabanēna karĸē DNA 

dizisi) karĸē bir protein dizisini karĸēlaĸtērēr. 

[fastx / fasty] 

Bir DNA dizisini bir protein veritabanēna karĸē karĸēlaĸtērēr, DNA dizisi ¿zerinde eviri yapar. 

[tfastx / tfasty] 

Bir DNA dizisine karĸē bir protein dizisini karĸēlaĸtērēr, DNA dizisi veritabanēndaki evirileri 

yapar. 

[align]  

Ķki DNA veya protein dizisi arasēndaki global hizalamayē hesaplar. 

[ lalign] 

Ķki DNA veya protein dizisi arasēndaki yerel hizalamayē hesaplar. 

 

Dizi Analizi Ķçin Çok Fonksiyonlu Araçlar  
 

Birok araĸtērma grubu ve ĸirket, dizi aralarēnēn koleksiyonlarēna web tabanlē aray¿zler 

kurmuĸtur. Bunlarēn en iyisi tamamen entegre aralara, kamu veri tabanlarēna ve kullanēcē verilerinin ve 

faaliyetlerinin bir kaydēnē bir kullanēmdan diĵerine kaydetme yeteneĵine sahiptir. Eĸleĸmeleri yalnēzca 
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bir veya birka diziye gºre arēyorsanēz ve standart genel veritabanlarēnē aramak istiyorsanēz, bu portallar 

bir ok iĸlevsellik ve ticari bir dizi analizi paketinin kullanēm kolaylēĵē sunarken size ok fazla zaman 

kazandērabilir. 

 

Biyoloji Tezgahē 
 

Biyoloji Tezgahē kaynaĵē, akademik kullanēcēlar tarafēndan serbeste kullanēlabilir ve yaklaĸēk 40 

ana dizi veritabanēnēn ve 25ôin ¿zerinde genomun anahtar kelime ve sēra tabanlē aramalarēnē sunar. Hem 

BLAST hem de FASTA, Workbenchôte, eĸitli lokal ve global hizalama aralarē, DNA dizi evirisi, 

protein dizisi ºzellik analizi, oklu dizi hizalama ve filogenetik aĵa izimi iin aralar ile birlikte arama 

ve hizalama aralarē olarak uygulanmaktadēr. Aray¿z¿ biraz karmaĸēk olsa da, çok fazla pencere 

kaydērma ve d¿ĵme tēklamasēyla birlikte, Biyoloji Tezgahē kapsamlē, kullanēĸlē ve eriĸilebilir web tabanlē 

ara takēmēdēr. Temel faydalarēndan biri, birok dizi dosya formatēnēn kabul edilmesi ve anahtar kelime 

tabanlē veritabanē aramasēndan, sēra tabanlē aramaya, oklu hizalamaya, filogenetik analize kolayca 

taĸēnabilmesidir. 

 

EMBOSS  
 

EMBOSS ñAvrupa Molek¿ler Biyoloji Aēk Yazēlēm Paketiò dir. EMBOSS, molek¿ler biyoloji 

kullanēcē topluluĵunun ihtiyalarē iin ºzel olarak geliĸtirilmiĸ ¿cretsiz bir Aēk Kaynak yazēlēm analiz 

paketidir. Yazēlēm, eĸitli biimlerde otomatik olarak veri ile baĸa ēkmakta ve hatta webôden sekans 

verilerinin ĸeffaf olarak alēnmasēna izin vermektedir. EMBOSS iinde aĸaĵēdaki alanlarē kapsayan ok 

sayēda uygulama bulacaksēnēz: 

V Sēra hizalamasē, 

V Dizi d¿zenleri ile hēzlē veritabanē arama, 

V Alan analizi dahil olmak üzere protein motifinin belirlenmesi, 

V Nükleotid dizi desen analizi --- ºrneĵin CpG adalarēnē veya tekrarlarēnē 

tanēmlamak, 

V Küçük genomlar için kodon kullanēm analizi, 

V B¿y¿k ºlekli dizi k¿melerinde dizi d¿zenlerinin hēzlē tanēmlanmasē, 

V Yayēn iin sunum aralarē ve daha fazlasē. 
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