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BiYOINFORMATIK ALANINDA GRAF
UYGULAMALARI

Fahriye GEMCI'

Bu boliimde, biyoinformatik alaninda graf diger bir adiyla gizge teorisinin kul-
lanimi anlatilmistir. Bu yilizden dncelikle biyoinformatik alani, graf teorisi ve graf
sinir aglar1 tanitilmistir. Ardindan biyoinformatik alaninda graf teorisinden ve
graf sinir aglarindan yararlanilan makaleler ayrintili olarak incelenmistir.

GIRIS

Giiniimiizde canlilara ait alanlarda verilerin oldukg¢a hizli bir sekilde artmasiyla
biiyiik veri kiimeleri ortaya ¢ikmistir. Bu biiyiik verilerden anlamli bilgiler ¢ika-
rabilmek amaciyla da bilgi teknolojileri ve biyoistatistik alaninin kullanilmasiy-
la yeni bir alan olan biyoinformatik alani ortaya ¢ikmistir. Biyoinformatik alani,
hastalik tanisinda ve ilag kesfinde faydalanildig: icin olduk¢a 6nemli bir alandir
(1). Canlilar i¢in hayati 6nemi olan biyoinformatik alani, pek ¢ok karmasik ve he-
saplamasi zaman alan problemler icermektedir. Karmasik hesaplamalar: gelenek-

sel yontemler ile ¢ozmenin zor olmasi ve zaman almasi sebebi ile biyoinformatik
alaninda graf sinir aglar1 yontemlerine bir yonelim goriilmektedir.

BIYOINFORMATIK

Pek ¢ok alanda oldugu gibi biyoloji alaninda da bilgisayar teknolojileri kullanil-
maya baglanmistir. Biyoloji alaninda artan verileri depolayabilmek ve istenildi-
ginde erisip analiz edebilmek amaciyla bilgisayar yazilimlari ve algoritmalar: kul-
lanilmaktadir. Biyoinformatik, sadece biyoloji degil, canlilari ilgilendiren kimya,
tip gibi alanlarda da bilgisayar bilimlerinden faydalanilan alandir. Biyoinformatik,
canlilar1 etkileyen alanlar ile birlikte bilgisayar bilimleri, matematik ve istatistik
alanlarindan da faydalanilan disiplinlerarasi bir alandir. Biyoinformatik alani pro-
tein fonskiyonu belirme ve gen fonksiyonu belirleme ve ila¢ hedefi belirleme gibi
pek ¢ok alani kapsamaktadir (1,2).
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SONUC

[lk olarak biyolojik dizilerin analizi i¢in gelistirilmis olan biyoinformatik alan1 gii-
niimiizde, insanlar etkileyen protein etkilesimleri, gen ifade ¢aligmalari, rasyonel
yeni ilag gelistirme, gibi pek ¢ok alan1 kapsamaktadir. Biyoinformatik alani, canli-
lara ait karmasgik verilerin depolanmasi ve analizini gerceklestirebilmek amaciyla,
bilgisayar algoritmalarindan faydalanilarak gelistirilmektedir.

Karmagik canli sistemini anlayabilmek i¢in, canlinin temel bilesenlerini an-
layip ardindan bilegenler arasindaki baglantilar1 ¢6zmek gerekir. Bu amagla bu
caligmada canlilarin temel bilesenleri olan protein, DNA, RNA ve gen ile ilag etki-
lesimleri analiz edilerek biyoinformatik alani tanitilmaya ¢alisilmistir. Bu karma-
sik canli yapinin bilgisayar aglar1 ile analiz etmenin iyi bir yol oldugu ve aglarin
da graflar ile temsili bu galigmada agiklanmistir. Graf teorisinin biyolojik aglarin
gizli 6zelliklerini kesfetmede kullanilabilecek bagarili bir yontem oldugu gosteril-
mektedir.
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