111111

5 o

Biyoenformatikte
Harmanlanmis O§renme
- KOBI'lerin
Biyoteknolojik Yenilik
Araci




“"Enformasyon bilgidir ve Bugiiniin ekonomisi Bilgi
ekonomisidir”

BIOTEGIBh LINP2SaA ! ONHzLI Y2YAaez2ydz
1TAGIELI &F RSOS @FT I NXIFNPY 3l NNOSEf SN
FfFy oOoAf3IAfSNAY KSNKFyYy3IA O0ANI 6S7.
ACGTACCGGTTIGO BIREE Funded by the

blOteCh’ S Erasmus+ Programme

1111111100100(| ol of the European Union




YPE P YI

Déngusel ekonomi yeni ekonomi k bir yakl asg
arasindaki ekonomi k déongiunidn ol cul ebilir o
program ve araclarin gelistiril seg@niigliAvrgoe r e
Birligi politikalarinin ve araclarinin gel
Bu nedenl e, “Avrupa Beceriler ve Nitelikle€
pi yasas.| arasi1 ndaikg!| ebnadg lramely i d aahmea ¢dl @ ma kt ad
ekonomi k gel i si mi gi derek KOBIi 'l ere bag:! ml
niteliklerinin taninmas:| il e i1 gild@i ihtiye
giderekbnem kazanmaktadi r . Dahasi , bu sirket]|
veril en bircok dest ek agl ndan yoksundur .
arastirmal ar i cin Biyoinformatik'k &debhc¢lba
stratejisinin 6dnemld.@ bir parcasidir. Buna
per sonel gbrev yapmaktadir. Bu minval de,
yakl asit m kapsaminda becercieregitgimheetl!l k
konudur . Bunu basarmak ic¢in, kucuk i sl et me
profesyonell eri il e iliski kur mas: g eGOe Kk i
projesinin temel hedefi, Bioinformat k al ani1 nda, MEO uzmanl ar 1 r
i yenilikc¢ci yollarin ortaya konmasi dir.
anl ar icin yeni yetenek gelistirme vy

i MEO araclar. (EQF [/ NQF, ECVET)
mesi ne kat ki da bul unur . Proje konus
aritnin bilgi, beceri, sor uml ulahakda v e
cak ve farkl.: bi yoteknol oj i sirketl e
bilincin artmasina asagidaki yoll ar
Biyoteknol oj i al aninda c¢ali1san KOBI | €
biyoloji arastirmalarinin ilerl emesi;
teknisyenlerden bagi msiz arastirmaci |l a
gelismis biyoinformatik egdgitiminin sagl
Endiustride en son teknolojilerin yayil
Avrupa c¢ap! nda ghiaynalnojni Kk owerdii nasyonu.
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

evrimsel aja-1ar Il nKka et meni ze, protein al
ol ukturmanéza ol anak sajlar. Ama ayné zams
belirleyicilerinin araktereéel maseé, giki dathae bluywi
projelerin geliktirilmesinin d anahtareéede

e
1 Sekans verileri kull anél arak akaj
1 Tek séral é angdsyormm ve di zi karakt e
1 ¢cift y°nl ¢ hizalama ve DNA / prot
1 Coklu dizi hizalama

| ¢oklu hizal amal arda séra motifini
il Filogenetik analiz

t

¢if yenl ¢ di zi karkeéel akt ér mas €, biyol
bilgininbir genomdan dijerine aktareél masénén ana
veri dejerlendirmesi i-in en °nemli vyakl acxk
serbest-e erikil ebi ldiarn yaze&ll am éa rTaadd ov dlrodé&
Tabl o 1. Dizi Analizi Ara-larée ve Tekni
Ne yaptén? [Neden yapeéyor {Bunu yapmak icin ne
kull anéyor sun
Gen bulma|Ge n o mi k DNA ¢ GENSCAN, GeneWise

muhtemel kodlama bdélgelerif PROCRUSTES, GRAIL
tanéml amak

DNA  Ozellik tespiti | Gen ifadesinin CBS Tahmin sunucusu
dizenlenmesinde rol alan ¢
yerleri,  destekleyicileri  ve
dizileri bulmak

DNA ceviriveterscgeviri| Bi r DNA S

eka/EBI 6de ARARK® N
sekanseéna de°

n sunucusu
tam tersi
Cift yonlu dizi hizalama | Bi r -0 ft u z ul BLAST, FASTA
(yerel) homoloji bolgelerini  bulmak

Cift yonlu dizi hizalama | K Kk i sekans ar|ALIGN

(global) uzunl uk hi zal
¢cift yo°nl ¢ |Bir anaht ar BLAST, FASTA, SSEARCH
le séra veltaraféndan t &
aramase ekl ekmel er i b
dizi homolojisine sahip ola
ekl ekmel er i b

Mol ek¢l er Evrim Mekani zmal ar é
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

DNAG6nén kal étéemén mel ievali ami amk mod kefkig,l eav
yol |l a anl amaya ol anak sajl amexkteéer . Sekl e
keséemlarénda (proteinlerin veya fonksiyone
fade edi i p edi | meyecejini dé¢zenl eyen degzenl ey
b°l gel er de, hi-bir yerde ol mayan) meydana
Uzerinde dnemli etkilere sahip olabilir veya belirgin bir sondcuoay a b i | i r . Bir

azéndan zararl e ol mayan mutasyonl ar popg¢l a

DNA dizilerinin ya da b¢téen genomlar én
zaman ve nasel gertekherntcpinkseh yané mé
e
k a

t¢rlerde ve popeé¢l asyonlarda nasél ve neden
ve biyoinformati kI er, evri msel ayetl ar ééen
a-eékl amal ar yapabil meyi m¢ mke¢en kel mékt ér .
veya amino asit) ©°9zdexlijindeki dej i ki kI 1k
skor ve bir uyumsuzluk icin negatif birskar)e ya i kame matri sl er i kK u
del esyonl ar bokluk a-ma ve bokluk uzanteéseé
Gen Bul ucu ve DNA ¥zellikleri Al gél ami

Beyek bir DNA par-asé harital andé énenalimgore
r

onun i KIlevini anl amakt & Di zi °czellikler
arakteérma alanédéer. Gen Bulucu ile zor pro
deneysel olarak karakterize edimé Kk ve bazé Iaré organi zmada
sayedaDpAoeeknl exkimi vardér. Mevcut promot
promot®°r i --4 0 yakIéKébOZOtlf sonu- vararhb
dijerl eri daha esnektir ve farklé bajlant ¢
i -1 n, bir protein bir kromozomun bir keésmeé
binlerce baz ciftini etkileyebilir

Gen Bul ucu, a-ékl anmameéck DNAO6daki t ¢m
programlarder. Genl er i bul mak i -in -exkitli
Ve °r¢ésnt ¢ t anéma yakl akéml ar@emé k bitralbantl iée
n¢egkleotidlerin dajél éméneéen, gen ol mayanl ar
bir genin varl ejéené ve yapéseéneé -eéekar mak
promotorleri, eklea yer | er i ni bakl at ve durdur) arar
y°ntemi, gen yapésé veya bilinen dijer gen

Bazé aray¢zlere yalnézca web ar ay stenénedi
programa sunul ur, i Kkl enir ve karkel ek gel €
yazél émén kurulum ve bakém gereksinimini o
aray¢z sajlar.nbDekerryandan, sbnou-baréna g¢
anl amak i -in zaman ayérmal ésénéz, model in
tabanl é& modell er s°z konusu ol dujunda hang

Genibul makta séek-a kullanélan bazé progr
GENSCAN, PROCRUSTES ve GeneWise bulunmakt
sinyal ve i-erik bilgilerinin kanégel al é k&
ol aséel ekl é& bir gen yapésé model il e birle
ve el de edil en protein di zi sini bilinen
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

bul maktader . PRQCUR UXRIFEDS ,e rpio tyaankseiny homol ogl ¢
diziye veya t¢m protein ailesinin bir mode

Ozelik Al gél ama

GenefindeGen Buluculs i st eml erinde rollerine ek o
dizilerinde kal é&p bul mak i -in kendi bakl ar
yorumlamaya yardémcé olur veya PCR primer/|
se-er. Bu gibi okt ¥#lassrédndan Daxwi aanagé&a Tek
Sekans Anali zi Mer kezi , Fred Hutchinson K
Avrupa Biyoenformati k Enstit¢gsegbdbnegn Ara-1 a
olarak, birba ka popg¢l er yakl akém, dizil erde ort
programlaréené kull anmakter.

DNA Ceviri

Bir protein sentezlenmeden ©°nce, dizisi
her hangi bir aBRA ydil 2iasi- ealrti é edli | i r. Séra g
amino asit DNA dizisindeki e - bazl a tanén
-evirileri varder : biri séradalkikl alrk viearsa
bakl ar .

kekil 1, bakteriyel ve bitki pl astid ge
g°steril en)d°DMNAKGym¢e i greg ige stermektedir. An
grupl andér dnéj €éanéa nuinnut(may éher zaman bir AHAGC
kodonu veparbmrdiAG kodonuyla belirtilir,
di zi si veritabanéna karkél akt ér onedd edimesi gereks
potansi yel dizilerin s a\
Bu probleme g°re daha hesapl amal & ol arak ¢
DNA di zi veritabanéené -evirmektir.
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

Second position

u c A G
uuu | Ucu’ UAU | . UGU ¥ Povoeny
y uuc e gte Sl BT
UUA}L Uca [ UAA swop UGA Stop A
vue [ Y uce UAG Swop UGG Trp G
cuu ccu’ CAU }His cGU u
cuc cce CAC CGC &
c P
e o™ el caa oy SGA By 5
= cUG cCG CAG CGG G E
(=]
A, L= |
7 AUU ACU .ﬂ\.rw}ﬂL .«'\GU} U =
i , Aucille acc|. == AAC M acc |5 ¢ =
AUA ACA [ ™" AAA } s AGA } A
AUG Met/  ACG aac [ *  Acc (M8 ¢
start
GUU Gcu GAU } Asp  GOU u
c GUClyy GCcl,. — GAC GGC gy C
GUA GCA GAA } Gl  GGA A
GUG GeG GAG GGG G
kekil 1. Bir protein di
Zi sinde, bir kodonun nerede
Sonu- ol arak, baxkl ange-
| dan her hangi birphdk-ypr
e veya i + 206de n¢gkleoti t i
ansé ile karkélaktereldeéejeée z
ein sorgulama sekanseé, bu or
er-eve -evirio olarak adland

Zi

6de

D~ QD

b i

m
a

r

sinde

tti]
kodonunun
omhapgabrl n

b a

er

CD|\<QJ
m:
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

M s K L 6 Q E K NEVMNY S DV R E DR F1
C RN WDKK KMIEK * I TLM®* ERTIE F2
VvV E I G TR KIK * S KL L * C KU R G * § F3
1 ATGTCGAAATTGGGACAAGAAAAAAATGAAGTAAATTACTCTGATGTAAGAGAGGATAGA 6O
S Sy P
1 TACAGCTTTAACCCTGTTCTTTTTTTACTTCATTTAATGAGACTACATTCTCTCCTATCT 68
X D FNPCSFFSTEF®* ESTL S 5 L F6
X T s I PV L FFHLULMNZSQHILLPY F5
H R FQ@Q S L FF I FY I VRTIUY S5 L I 5 F4

VVTNSTGNTPTINTETPTFEFUVTOQRTIG F1
L *Q TPLVTIO QSMNMNIHTLSTPHNVLTG F2
C DKLHMWZ*®*=SNOQ®*TTICHTPTYWSG F3

61 GTTGTGACAAACTCCACTGGTAATCCAATCAATGAACCATTTGTCACCCAACGTATTGGG 120
S S T

61 CAACACTGTTTGAGGTGACCATTAGGTTAGTTACTTGGTAAACAGTGGGTTGCATAACCC 120
T TVEEVPLGTITULSGNTUVYUWRTIZP F6
L QSLSWOQYDL*HVMOQ®=*GVYQ F5
N HCVGSTTIMWODTITFWEKTDTGTLTHNTZP F4

kekil 2. Bir DNA dizisi ve agevwirsi ol a

Bazé amino asitler i-in -0k sayéeda kod:r
d°ng¢ K¢ mg, -ok fazla sayéda ol asé sekansa
kull aném istatistikleén théexéantdburenvé ;gl s
kull aneéel abil ir Bununla birlikte, tek bir
proteini bir di zi ol aseé DNA di zi sine d° n,
istemiyoranéz, Avrupa Biyoenformati k Enstitg¢gs¢o

¢cift Y°nl ¢ Séralama Karkeél akt ér maseé

Protein ve DNA dizilerinin karkeéel akteér €
hezl e otomatliak Wkamprudli duteasri ma fonksi yonun vy
yapélarénéen tahmini ve i nkKkaseéne, gen eks|
Biyolojik dizi verileri bhuoir k taiy la- e Eyenin@jicin ger
bir biyokimya oluxkturul maz ve yeni genl eri
yerine, artan dejikikIliklIler geneti k -exit
araseéendaki breanze,r I bijnn ndisaipltiam hakkéndaki b
da, dijer benzer sekansl ara aktarél maseéna

Bir n¢gklei k asit veya protein dizisi h €
hizalama gereklidir. Optimalibr  d i z i hizal amanén se-il mesi
i steje bajl é Exllaxdeheé nlkeskt ipuianil maneéer . Daha
ettirilir ve en 1yl S keokr || eekremgpuard z @l a mas é bu

Prensipte basit olan kKkey pratikte hi- ¢
otomati k bir y°ntem kull anmak en wuygun ya
gerektijJi? Bir exk @mlmema+ K evra s\églkddd@ kasiteolabilie Anoa
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL 8EVIYE

bakka yerlerde daha iyl ekl ekmel er i sajl a
Bokluklara i1izin verilirse naseél p uan kigi énnyl
algoritma hangisidir? Ve bir hizal ama ¢r e
kalitede bir hi zal ama

kekil 3, - - exkit hizal amanén °rneklerini
dijerinin ¢stegnde, ekl eken tortularén hiza
Hi zal ama ile i1lgili bilgiler, kimlik y¢zde
da dahi | ol mak ¢zer&oenolbatrth&, sbnul chuegi del
il e 1 kgal edilen bu gietemsleddii her pozisyon

Score = 27.7 bits (60), Expect = 2.1, Method: Composition-based stats.
Identities = 15/72 (20%), Positives = 34/72 (47%), Gaps = 15/72 (20%)

yery: 9  SEFDSAIAQDELVVVDEYATWCGPCEMIAPMIEKFSEQYPQA-DFYELDVDELGDVAQEN &7
SE++S + +DEL ++D + 4+ ++P + DF ++D+ + OK
Sbict: 273 SEYNSIVHEDRLYIID-————————————— VSQSVOPEHPMSLDFLRMDIENVNSYFQKL 318

yery: 68 EVSAMPTLLLFE 79
+ P ++F+
Sbjct: 319 GIDIFPERVIFQ 330

Score = 176 bits (447), Expect = 5e-59, Method: Compositional matrix
adjust. Identities = 86/102 (84%), Positives = 92/102 (90%)

uery: 1 MVTQFETASEFDSATAQDELVVVDFYATWCGPCEMIAPMIEKFSEQYPQADFYKLDVDEL 60
MV Q + SEFDSAIA DELVVVDF+ATWCGPCEMIAFPMIEEKF+ +Y ADFYKLDVDEL
Sbjct: 1 MVEQITSVSEFDSAIAVDELVVVDFFATHCGPCEMIAPMIEKFAAEYSTADEFYKLDVDEL 60

Query: 61 GDVAQENEVSAMPTLLLFENGEEVAEVVGANPAATEQATAAN 102
+VAQRNEVSAMPTL+LEFENGEEVARVVGANPAATROATA N
Sbjct: 61 PEVAQENEVSAMPTLVLFENGEREVAREVVGANPAATEQATANN 102

Score = 69.7 bits (169), E“x,Rect = 2e-15, %ﬂt,\l}&’,gu: Co&gositional matrix
adjust. Identities = 29/96 (30%), Positives = 60/96 (62%), Gaps = 2/96 (2%)
Query: [} ETASEFDSAIAODELVVVDEYATWCGPCEMIAPMIEKFSEQYP-—QADEFYELDVDELGDYV ©3
K+ +F+ ++ +E +V +F A WCGEC+ I DB+++ F ++ + D ++D+D G++
Sbjct: 9 ESQODFELYLSNNEYLVANFTAQWCGPCOQIKPVVDNEYQETEGOREFDIVRVDLDSQGEL &8

Query: 64 AQRNEVSAMPTLLLFRNGREVARVVGANPAATKORT 39
A K +H+A+PT + + EV ++ GA+ +A+ At
Sbjct: 69 ASKYAITAVPTFIFLEGENEVNRIRGADTSALLTATL 104

kekil 3. .- hizalama: rastgele, y¢ksek

Kl k hizal ama, rba gtbgelieg/ I ki i | lgii malza m&,i di

birka¢c kimlik vek ar mut asyona ek ol ar ak, bu hizal ami
bokl ukl ar a-éldejena dikkat edi n. Kk i prateinir
karkeél akt érmaseéné g°steriuzaBu meisadled may &).
D¢kek skorl ama hizal amasénda diziler taraf

fazl a payl ackYiédeéijkachénzediRveypar @daeij eéxki kl i k vard
Di zi kar kél akt ér mal ar éné tarif eder ken,
sekans benzehrdmdgliojviesms keagndi ij $1) di r . S é ikamdds,
11| Page
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HIZALAMA VE FILOGENEY
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HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

Amino asitler I -in 1T kame matrisl eri k a
meydana gel me sékl éejéené yanseéteérlar. ¥rnej
ve glutamin (Q) ilekameicin pozitif bir puana sahiptir. Hekil ikame de kimyasal olarak a r a.
Aspartik asit, bir metil grubu daha késa o
zincire sahiptir. Dijer taraftan gl utamin,
notrkengla ami k asit negatif y¢klenir. Kzol ©°©sin
skorl ar é
DNA veya RNA dizisindeki bazl ar i -in i kame
kabaca &exi't orashgmdk wmhokek] adadér vakKaygén
BLOSUM ve PAM matrislerini i-erir. BLAST k
otomati k sunucu sizin i-in varsayeélan é&yar
varsayeéel ane kabul et me
BLOSUM matrisleri, Bloklar veritabanéndan
k¢mel eme adémé i-in kesme dejerini t emsi |
aynemekye yerl exktirildijJini glosterir. Her Kk
dah d¢kéek kesme dejerl eri gésterd  ubzuu nn eedvernil
de
-

a
jerl erine sahip matri siln@drurdaBd OSUMIE 21 | Ut
n standart matris i ken, BLOSUM50 ise bo

Nokta kabul edilen mutasyon (PAM) matr.

evrimsel mesafeye gore Olgele ndi r i | i r . En yaygén kull an:
birlikte, PAM ve BLOSUM matri sl eri kul |l ané
biyolojik olarak anlamlé benzerlikleri tes

Bokulk cezal ar é

DNA dizil eri sadece nokta mutasyonuyl a
il e de dejikir. Sonu- ol arak, aralareénda a
veya her ikisine kokliukkkkeagenegbdbkdi maseéogen
gi rmesi i-in bir Dbokluk cezasé kull anér .
oranéenén, halihazérda bakl atéel mék ol aanl abriér
Bu iki cezadanr bok | uk a-él ék cezas-ebowd ulkoal-tBK éwz e
cezaséndan -ok daha y¢ksek ol-Imla wd i b o unli inid-g
puanl arée, BLOSUMt é2yampgéensaoal atakbkuall &nél é

Kuresel Hizalama

Bir ol asel ek, i K di zi vyl b¢teéen uzun -Wuksct
al goritmasé ol arak adlandeéreéel ér . Bu durum
suretiyleyikseks k or I ama di zi |l i ml erinden opti mal bi
boyunca izlenebilir ve bu da optimal bir hizalamaya neden
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Yerel Hizalama

En yaygén kull anélan di zi hi z al aatefiyeda yac

K¢resel hizalama stratejisi, hizalanacak i
varsayar . Bununla birlikte, -0Ju zaman, b
araktereéel ér DWNAy ai-zalkiwdwen elxilrekt i rmek i -1in
evri msel I1li kkilere sahip ol an, fakat Dbirt
kesa homolog b°l ¢igmler, kal an ®Kikai Idiimimo mol
ger -eklexktireWataé¢egmant emhg®&mi tmasé ol arak |
sonuna kadar wuzanmak i -in yerel bir hizal e
negatif ise, hizalamait a | edilebilir ve yeni bir hizal
yerinde bitebilir.

Yerel hizalama ara-1|aré

Veritabanée araWatemasm® al gor iStrma$hénén e
biri, FASTA dagaeéemkeaenSBEARGHrprograméder
olan LALIGN, iki diziyi hizalamak icin SmittWVat er man al gori t maséneén

Biyolojik Veritabanlaréna Karké Séra So

Di zi hizal amasénén yadgigZinsibne hegmguémamals:
aramakteéer. Bu aramalarda, bir dizinin y¢zl
binlerce karkeéelaktérélabilir b¢yeéekl ¢kteki
BLASTku | | anarak Yer el Hi zal ama Tabanl é& Al

ki mdiye kadar, dizi veritabanlaréené ar a
Arama Aracé) adlé bir programdeér. T¢gm diozi
benzerlik bolgeleriasman di zi |l erin -1 ft yenl ¢ karkél a
Il -inde y¢zlerce hatta binlerce dizi kar kel
dizil eri bul mak i -in bir skotrgruélda kziilsiir .t ¢m

BLAST algoritmase

Standart bir Smitwat er man al gori t masé kul |l anar ak
bir s¢re-tir. Yer el di zi hi zal amaséné heéezl
sorgu dizisiyle hizalaméj énda bir eki k dejerinin ¢zer.i
verilen) bir |listesini ol ukturur. Ardéndar
uzunl uju -ok késa ol duju i -1i nicifldtodu, &im kdlineeter

14| Page



HIZALAMA VE FILOGENEY ! F/'TENIEL SEVIVE

°nceden hesaplanmék bir tablosunu ve seéeral
ekl eken s°%zc¢gkler daha sonra sorgu dizi si
geni kKl etirl,i rhi z@&4 amtaélpauané bir exijin alteée
y¢ksek skorlu segment -iftlerinde (MSPOI er
| ok al hizal amal arl a birlexktirileilrer BILADDKY
arar.
NCBI BLAST ve WU  -BLAST

BLAST algoritmaseénén i ki uy g-BUASTMides ikisi de ave
servisleri ve indirilebilir yazeéleém paket/|
Mer kezi 6nden (NCBLASA|l Waehikegt oNWU! ni versite
edi |l mektedir. NCB I BLAST, daha sék kull ané
profillerini karkel akt ér makanméknt €y 2 n t¥etSTe
bokl ukl arén el e alénmasé i-in farkIl & bir s
gel i ktirmiktir.

Farkl é& BLAST programlar é

BLAST dajétéméeénda d°rt ana -al éktéreéelab
[blastall]

BLAST aramal ar éné, bek BLAST pr o gblagstmbéastn
blastx tblastnveyatblastx

[blastpgp]

PSIBLAST veya PHIBLAST modunda arama yapar

[bl2seq]

Kki dizinin yerel hi zal amasénée ger -ekl e
[formatdb]

Bir FASTAbi - i mli d¢z dosya dizisi veritaban
blastal, uyukuk ve bokluklu BLAST aramal ar é

ar g¢manl ar én élastatl kamutuya goruntilenstilie s i

[-p]

Progr aSe -aedhéee.k |l er kKkunl areée i-erir:

blastp

PS veritabanéna karkée protein dizisi (P
blastn

NS veritabanéna karkeé Nkl ei k asit di zi
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blastx
NS sorgusu alté okuma -er-evesine karke
tblastn
Té¢m al t-éero-keuvvreal eri nde dinami k ol arak te

tblastx
Transl ated NS sorgusu, d°rhewstaprd almmaé kw o S

blastpgpi k i yeni BLAST modunu KBUAST @attera Hitelritiate
BLAST)vePSBLAST (Pozisyona ¥zg¢, -BleAkSTa,r | miyyeocléo j
ekl ekmel er bul ma ol aséel éjéené arttérmak i -
protein mot i f |-BLASTh pozisyowal dzed peamtaa ®&EL r i sl er i r

yinelemeli bir hizalama prosed¢r¢ kull aneéer
bl 2seq, bl astp veya blastn programlar éné
Bl2segicink o mut satéré se-eneklerinin -oju blas
BLAST sonu-larénée dejerlendir me

BLAST aramaseé, sonu-|l aréné yoruml amané
puanl ar, bit puanlarée ve E dejerleri

Bir yerel dinz ih alm zpaulaanma shéi zia-liamayé ol uk

-iftlerinin (MSP) skorlarénén toplamedeéer.
matri sinin |l og tabanéndanded®emltietrdr ¢lveerr i & ®
anl amlé ol ma ol asél éjée hakkénda bil gi saj l
yapélan bir aramada g°zlemlenen hizal amané
bekl enen hizal amal ayrléenc es a ybéisyé¢nké bgi°rst Er idre]
muht emel en tesad¢gfen oluktujunu ve hedef

gosterir. 0.1 veya 0.05¢¢ej er l eri tipi k ol arak séral élaa
Bir veritabanée aramdegeda dabame bkylikarmeélr
bul unmaséna izin verir, ancak ayné zamanda
dejerleri, |literate¢grrde en sék bildirilen d

Dizilimin benzerliklerinin, karkeéel akteér
gel mesinin °tesinde bir sénér varder. Bu
altenda g°r ¢l ¢r . Had ak gK gdilZi obaemieamlai jiina
yapeésal analiz teknikl eri b°eyle bir i Kk
benzerlije sahip sekansl ar, birbir i yldekievrimge
mesafenin o kadar b¢gy¢e¢k ol duju ve bir 111Kk
FASTA Kullanarak Yerel Hizalama

Lokal dizi hizalamasé i-in bakka bir y?°

BLAST gibi, hem Web Uzerinddir hizmet olarak hem de indirilebilir bir program seti ole
kull anélabilir.
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FASTA algoritmase

FASTA il k ol arak, hem sorgu dizisinde h
adl andéreéel ér) arar. Daharsaknr a, gbr®3 und50 en
hat al & hizal amayé puanl ar . Bu uyumsuz hi za
hizal amada birlexktirilebil meler:i i -1 n test

[

uygun yer el hi zal amasé hesaplanér ve bu hi

bildirilir.

FASTA ktupoleri, BLAST kelimelerinden
negklei k asitler 1 -in drivegah®&odavak D akat
olurken, daha y¢ksek ktup dejerleri daha a

FASTA programl ar e

FASTA daj eBLASIm&e PSBHAST hari -, ana BLASI
programlareée i-erir.

[fasta]

FASTA algoritmaséené kullanarak bir pro
veritabanéeéna karké DNA dizisine) karké kar

[ssearch]

SmithWat er man al goritmaséneé kull anarak bi
dizi si) karkeé bir protein dizisini kar kel ak

[fastx / fasty]

Bir DNA dizisini bir protein veritabaneé

[tfastx / tfasty]

Bir DNA dizisine karké bir pr otaeniéennddikz
yapar.

[align]
Kki DNA veya protein dizisi araseéendaki
[lalign]
Kki DNA veya protein dizisi araseéendaki

Dizi Analizi  Kcin Cok Fonksiyonlu Araclar

Bir-ok arakterma grubu vV e Kirket, di z
Kur muktur. Bunlarén en iyisi tamamen enteg
faaliyetlerinin bir kaydéewétbhne] knél sabmge
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bir vey birka- diziye g°re aréyorsanéz ve
bir -ok iklevsellik ve ticari bir dizi ani
kazandérabilir.
Bi yol oj i Tezgaheé

Biyoloji Tezgaheée kaynaj é, akademlk kul |l
ana dizi veritabanénén ve 2506in ¢zerinde g
BLAST hem de FASTA Wor kbenchot e, -eKltIi | ok al %
protein dizisi ©°zellik analizi, -oklu dizi
ve hizalama ara-1aré ol ar ak u ylgaudaacokrfazla tpend
kaydérma ve d¢jme téeklamaséyla birlikte, B
ara- takemédéer. Temel faydalaréndan biri,
tabanl éee veramasandan, séra tabanl é& aramay
takénabil mesidir.
EMBOSS

EMBOSS AAvrupa Mol ek¢l er Biyol oji A- ék
kull anécé toplulujunun riihltmiya-4d amret 9i-2 nbi°rz
paketi dir. Yazél ém, -ekKi tli bi-imlerde ot
verilerinin keffaf ol arak al énmaséna 1 zin

sayey@ul ama bul acakséneéz:

\% Séra hizal amaseé,
\% Di zi d¢zenl eri ile hezlé veritaba
V Alan analizi dahil olmak tzere protein motifinin belirlenmesi,
Vv NuUkleotid dizi desenanalizi --- ©° r nej i n CpG adal a
tanéml amak,
Vv Kicuk genomlaricikodon kul |l aném anali zi,
\% Beyek °I1 -ekl i di zi k¢mel erinde di
Vv Yayén i -in sunum ara-|laré ve dah
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