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Biyoinformatik 6zellikle DNA, RNA gibi biiyiik
makromolekiillerden edinilen biyolojik bilgi-
nin bilgisayar destegi ile toplanmasi, islenmesi ve
analiz edilmesidir. Disiplinler arasi bir bilim olan
biyoinformatik sayesinde elde edilen yiiksek veri
yiikii depolanabilmekte, olusturulan veri tabanlar:
sayesinde kurulan bazi hipotezlerin yanitlar: labo-
ratuvar ¢aligmalarina gerek duymadan elde edile-
bilmektedir. Kullanilan biyoinformatik yontemle-
rin uygunlugu ve giivenilirligi elde edilen verilerin
kalitesini de belirlemektedir. Ozellikle saglik bilim-
lerinde 6nemi ortaya ¢ikan biyoinformatik kanser
aragtirmalarinda da giin gegtikge nem kazanmak-
tadir. Son donemde onkolojide klinik ve translas-
yonel caligmalarla elde edilen oldukea biiyiik veri
havuzu biyoinformatik sayesinde farkli arastir-
macilar tarafindan degerlendirilebilmekte, farkli
hipotezler i¢in veriler tekrar kullanilabilmektedir.
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Bu veriler sayesinde sentezlenebilecek olan prote-
inler, bunlarin alacag sekil, hangi genetik anoma-
liligin hangi kanserin etyopatogenezinde yer aldig1
gibi birgok onkolojide ¢igir agacak veriye ulasila-
bilecektir. Daha da 6nemlisi yeni nesil sekanslama
tekniklerinin diinya genelinde ulasilabilir hale gel-
mesi ile kisisellestirilmis onkolojik tedaviler ortaya
¢ikmaya baslayacaktir (1).

Tum bu sayilan faydalar icin elde edilen veri-
lerin bilimsel kalitesi olduk¢a 6nemlidir ve bunda
en biiyiik belirleyici uygun biyoinformatik yon-
temlerin ve veri tabanlarinin kullanilmasidir.

1. KANSER ILISKIiLi VERI TABANLARI
Kanser biyoinformatik ¢aligmalarinda kullanilan
farkli veri tabanlar1 mevcuttur. (Tablo 1)

Bunlarin ¢oguna ¢ok az kisitlama ile erisim
miimkiindiir. Tablo 1 de 6rnekleri verilen genel

Tablo 1. Kanser ¢alismalarinda kullanilan bazi genomik veri tabanlari

The Cancer Genome Atlas /TCGA (2)

Cancer Cell Line Encyclopedia (CCLE)(3)

Therapeutically Applicable Research to Generate
Effective Treatments (TARGET) (4)

TCGA konsorsiyumu tarafindan elde edilen verilerin
incelenebilecegi veri tabani

Insan kanser modellerinin hem genetik hem de
farmakolojik karakterizasyonlarinin yiritildugi platform

Cocukluk ¢ag1 kanserine neden olan molekiiler
degisikliklere odaklanan kapsamli kaynak

50 farkli timor tipine veya alt tipine bakmakla ilgilenen

International Cancer Genome Consortium
(ICGQ) (5)

ve bunlarin genomik, transkriptomik ve epigenetik
degisikliklerini kapsamli bir sekilde tanimlayan bir

konsorsiyumdur.
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