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BÖLÜM 11

BİYOİNFORMATİK ALANINDA GRAF 
UYGULAMALARI

Fahriye GEMCİ1

Bu bölümde, biyoinformatik alanında graf diğer bir adıyla çizge teorisinin kul-
lanımı anlatılmıştır. Bu yüzden öncelikle biyoinformatik alanı, graf teorisi ve graf 
sinir ağları tanıtılmıştır. Ardından biyoinformatik alanında graf teorisinden ve 
graf sinir ağlarından yararlanılan makaleler ayrıntılı olarak incelenmiştir.

GIRIŞ

Günümüzde canlılara ait alanlarda verilerin oldukça hızlı bir şekilde artmasıyla 
büyük veri kümeleri ortaya çıkmıştır. Bu büyük verilerden anlamlı bilgiler çıka-
rabilmek amacıyla da bilgi teknolojileri ve biyoistatistik alanının kullanılmasıy-
la yeni bir alan olan biyoinformatik alanı ortaya çıkmıştır. Biyoinformatik alanı, 
hastalık tanısında ve ilaç keşfinde faydalanıldığı için oldukça önemli bir alandır 
(1). Canlılar için hayati önemi olan biyoinformatik alanı, pek çok karmaşık ve he-
saplaması zaman alan problemler içermektedir. Karmaşık hesaplamaları gelenek-
sel yöntemler ile çözmenin zor olması ve zaman alması sebebi ile biyoinformatik 
alanında graf sinir ağları yöntemlerine bir yönelim görülmektedir.

BIYOINFORMATIK

Pek çok alanda olduğu gibi biyoloji alanında da bilgisayar teknolojileri kullanıl-
maya başlanmıştır. Biyoloji alanında artan verileri depolayabilmek ve istenildi-
ğinde erişip analiz edebilmek amacıyla bilgisayar yazılımları ve algoritmaları kul-
lanılmaktadır. Biyoinformatik, sadece biyoloji değil, canlıları ilgilendiren kimya, 
tıp gibi alanlarda da bilgisayar bilimlerinden faydalanılan alandır. Biyoinformatik, 
canlıları etkileyen alanlar ile birlikte bilgisayar bilimleri, matematik ve istatistik 
alanlarından da faydalanılan disiplinlerarası bir alandır. Biyoinformatik alanı pro-
tein fonskiyonu belirme ve gen fonksiyonu belirleme ve ilaç hedefi belirleme gibi 
pek çok alanı kapsamaktadır (1,2).
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SONUÇ

İlk olarak biyolojik dizilerin analizi için geliştirilmiş olan biyoinformatik alanı gü-
nümüzde, insanları etkileyen protein etkileşimleri, gen ifade çalışmaları, rasyonel 
yeni ilaç geliştirme, gibi pek çok alanı kapsamaktadır. Biyoinformatik alanı, canlı-
lara ait karmaşık verilerin depolanması ve analizini gerçekleştirebilmek amacıyla, 
bilgisayar algoritmalarından faydalanılarak geliştirilmektedir.

Karmaşık canlı sistemini anlayabilmek için, canlının temel bileşenlerini an-
layıp ardından bileşenler arasındaki bağlantıları çözmek gerekir. Bu amaçla bu 
çalışmada canlıların temel bileşenleri olan protein, DNA, RNA ve gen ile ilaç etki-
leşimleri analiz edilerek biyoinformatik alanı tanıtılmaya çalışılmıştır. Bu karma-
şık canlı yapının bilgisayar ağları ile analiz etmenin iyi bir yol olduğu ve ağların 
da graflar ile temsili bu çalışmada açıklanmıştır. Graf teorisinin biyolojik ağların 
gizli özelliklerini keşfetmede kullanılabilecek başarılı bir yöntem olduğu gösteril-
mektedir.
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