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Biyoinformatik, biyoloji, bilgi teknolojileri ve matematik alanlarını birleştiren, 
genomik, proteomik, metabolomik gibi özellikle moleküler genetik verilerin 
bilgisayar uygulamaları yardımıyla toplanması, depolanması, analiz edilmesi, 
yorumlanması ve görselleştirilmesine odaklanan bilim dalıdır. Bu veriler 
biyoinformatik araçlarının yardımıyla canlıların genetik yapısı, proteinlerin 
yapısı, metabolik yolakları gibi konuları anlamaya yardımcı olmaktadır. 
Biyoinformatik bilimi, bu verilerin anlaşılmasına yardımcı olmasının yanı 
sıra, canlıların evrimsel süreçleri, hastalıkların oluşumu ve tedavi edilmesi gibi 
konulara da odaklanmaktadır (1-6).

Ayrıca biyoinformatik bilimi, birçok alanda kullanılmaktadır (7,8);

• Tıp ve sağlık: Genetik bilgilerin analiz edilerek hastalıkların tanısı ve 
tedavisinde, ilaçların birbirleri ile olan etkileşimlerinin anlaşılmasında, 
tıbbi verilerin işlenmesi ve yorumlanmasında, sağlık verilerinin daha etkin 
bir şekilde yönetilmesinde kullanılmaktadır.
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