BOLUM 15

Biyoinformatige Giris

Selman MUSLU’
Murat TURAN?
Emre [LHAN?®

| Giris

Biyoinformatik, biyoloji, bilgi teknolojileri ve matematik alanlarini birlestiren,
genomik, proteomik, metabolomik gibi 6zellikle molekiiler genetik verilerin
bilgisayar uygulamalar1 yardimiyla toplanmasi, depolanmasi, analiz edilmesi,
yorumlanmas: ve gorsellestirilmesine odaklanan bilim dalidir. Bu veriler
biyoinformatik araglarinin yardimiyla canlilarin genetik yapisi, proteinlerin
yapisi, metabolik yolaklar:1 gibi konulari anlamaya yardimci olmaktadir.
Biyoinformatik bilimi, bu verilerin anlagilmasina yardimci olmasinin yani
sira, canlilarin evrimsel siiregleri, hastaliklarin olusumu ve tedavi edilmesi gibi
konulara da odaklanmaktadir (1-6).

Ayrica biyoinformatik bilimi, bir¢ok alanda kullanilmaktadir (7,8);

o Tip ve saglik: Genetik bilgilerin analiz edilerek hastaliklarin tanisi ve
tedavisinde, ilaglarin birbirleri ile olan etkilesimlerinin anlasilmasinda,
tibbi verilerin islenmesi ve yorumlanmasinda, saglik verilerinin daha etkin
bir sekilde yonetilmesinde kullanilmaktadir.
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