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Homolog Rekombinasyon ve DNA Tamir
Mekanizmalari

Hasan Onur CAGLAR'

| Giris

“Olmak ya da olmamalk, iste biitiin mesele bu!”
W. Shakespeare

Yagamin en temel unsuru olan hiicrelerin var olmast DNA molekiiliindeki
bilgiye dayanmaktadir. Ister tek hiicreli ister ¢ok hiicreli olsun her bir yagam
formu bu bilgiye dayali olarak fizyolojik islevlerini yerine getirebilir. Ancak
DNA molekiiliiniin yapisinda i¢ veya dis kaynakli etkenler nedeniyle bazi
degisimler soz konusudur. Kisaca DNA degisime acgik bir molekiildiir.
Homolog Rekombinasyon (HR) mekanizmalar1 iki ayr1 ebeveynden gelen
eslenik kromozom dizileri arasinda parga degis-tokusuna yol agar. Dolayistyla
yeni birey her iki atanin bazi ozelliklerine sahip olarak dis kosullara
adaptasyonda daha avantajli bir hale gelir. DNA yapisindaki bu tiir degisimler
evrimsel siirecte gesitliligi tesvik ederek degisen kosullara karsi en iyi uyum
gosteren bireylerin (veya tek bir hiicrenin) hayatta kalmasini saglar. Diger
taraftan kadim yasam bilgisi kusursuz olmali ve hata icermemelidir. Eger
DNAda mutajenler vasitasiyla bir degisim meydana gelirse bunun sonucu
yasam ile bagdasmayabilir. Dolayisiyla hiicre igerisindeki DNA hasarlarinin
tamir mekanizmalariyla onarilmasi kaginilmazdir. Iste bu olmak veya
olmamak meselesidir. Bu boliimde homolog rekombinasyon ve DNA tamir
mekanizmalari ele alinmustir.
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