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Gen ve Genom Kavramları

Genler, genom içindeki protein kodlayan, düzenleyici ve fonksiyonel bölümleri 
olan küçük DNA bölümleri olup, organizmanın bireysel özelliklerine 
ilişkin birçok yönergeleri (saç ve göz rengi gibi) içerirler. Genlerin her biri, 
organizmanın ihtiyacı olan belirli proteinlerin inşası için gerekli olan bilgileri 
depolarlar (1). Genler genom içerisinde saat yönünde veya saat yönünün tersi 
yönde olabilmektedir. Her genin bir başlangıç bir de bitiş kodonu bulunur. 
Başlangıç kodonları uzun zincirde protein sentezinin başlayacağı yeri işaret eder. 
Genel olarak başlangıç kodonu AUG olup methionin aminoasitini kodlayan 
tek kodondur. AUG dışındaki kodonlardan 60 tanesi diğer aminoasitleri 
kodlamakta olup, farklı kodonlar aynı aminoasiti kodlayabilmektedir. Ancak 
üç kodon (UAA, UAG, UGA) ise hiçbir aminoasidi kodlamadığı için bitiş veya 
durdurma kodonu olarak bilinip, zincirde protein sentezinin bitirileceği yeri 
işaretler (Şekil 1) (2).

Şekil 1. Bir genin başlangıç ve bitiş kodonları
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antikanser ilaçları ve kanser yönetiminin kişiselleştirilmesini tanımlamak 
için kullanılmaktadır (59, 60). Onkoproteomik uygulamaları kolon, meme, 
rektum, prostat ve beyin gibi birçok dokuda kullanılmaktadır. Aptamer 
tabanlı moleküler problar, kanser immünomikleri, doku mikrodizileri, 
nano-proteomikler ve antikor mikrodizileri gibi kanserdeki biyobelirteçleri 
saptamak için birçok proteomik teknik kullanılabilir (59).

Sonuç

Biyolojik bilimlerin çoğunda omik kullanımı giderek artmaktadır. Genom ve 
proteom analizleri hem insanlar hem de diğer canlılar için oldukça önemli 
bir veri kaynağı sunmaktadır. Nitekim yan yana gelen milyonlarca nükleotit 
harfi tek başına bir bilgi sunmaz iken birçok çalışmanın temelini oluşturabilir. 
İnsan genom projesinden sonra başta model organizmalar olmak üzere pek 
çok canlının genom dizilemesi ve detaylı genom organizasyonu yapılmıştır. 
Günümüzde gelişmiş genom dizileme teknolojileri sayesinde 2001 yılında 
100 milyon dolara dizilenen ortalama bir genom, 2020’li yıllarda 300 
dolara dizilenebilir hale gelmiştir. Gelinen noktada hem hızlı hem de düşük 
maliyetli elde edilen veriler bireylere özgü dizileme yapılmasına dahi imkan 
vermektedir. Böylece canlıların evrimini daha iyi tanıyacak, hastalıklara 
yatkınlığı olan bebekler daha anne karnındayken tespit edilecek ve erken tedavi 
yöntemleri ile daha sağlıklı nesillere ulaşılacaktır. Ayrıca farklı hastalıklarda 
yeni biyobelirteçler bulmaya ve yeni tedaviler keşfetmeye yardımcı olan 
proteomiğin kullanımı da özellikle sağlık alanında önemli gelişmeler sunmaya 
devam edecektir.
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