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GIRIŞ

MikroRNA’lar (miRNA) ~21-23 nükleotid uzunluğunda küçük kodlanmayan 
RNA çeşididir. Hücre proliferasyonu, hücre döngüsü, apoptoz, tümörogenez, stres 
yanıtı ve yağ metabolizması gibi çeşitli biyolojik süreçlerde önemli rol oynarlar. 
MiRNA’lar transkripsiyon aşamasında protein kodlayan genlerin translasyonu-
nu kendi nükleotid dizilerine tamamlayıcı hedef mesajcı RNA’yı (mRNA) tanıma 
özelliği sayesinde baskılayarak gen anlatımını düzenlerler. İnsan genomunda pro-
tein kodlayan genlerin %60’ının translasyonel seviyede regüle edilebildiği yapılan 
çalışmalarda gösterilmiştir 1,2,3.

MiRNA çalışmalarında gelinen nokta göstermektedir ki miRNA’ların anlatı-
mındaki değişikliklerin kanser, diyabet, viral enfeksiyonlar, kardiyovasküler has-
talıklar, nörodejeneratif hastalıklar gibi çeşitli insan hastalıkları ile ilişkili olduğu 
bulunmuştur 4,5,6. MiRNA anlatım profillerindeki farklılıkların, tanı ve prognostik 
biyobelirteç potansiyellerini belirlemesinin yanı sıra fenotiple ilişkili miRNA an-
latımının değiştirilmesi ile potansiyel terapötik stratejiler oluşturulabilir 6,7. Bon-
neau ve ark. (2019) 2017 yılında yaptıkları çalışmada miRNA’larla ilgili 45.000’den 
fazla çalışma yayınlandığını göstermişler ve bu çalışmaların büyük bir kısmının 
sonuçlarının hastalıkların tanı ya da tedavisine katkıda bulunabilecek doğrultuda 
olduğunu ve bu ilerlemenin doğrudan klinik uygulamalarla sonuçlanabileceğini 
belirtmişlerdir 8.

Son yıllarda miRNA araştırmalarında geleneksel miRNA tespit yöntemle-
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dilmiştir.
Bu derlemede bahsedilen in silico araçlar ve veri tabanları yazarlar tarafından 

denenmiştir ve güncelliği gözden geçirilmiştir. Farklı algoritmalar kullanılarak 
geliştirilmiş bu veri tabanlarının, kullanımlarındaki sıkıntılar ve kolaylıklar de-
ğerlendirilmiş, zayıf ve güçlü yönleri tartışılmıştır. Ek olarak birçoğunun biyoin-
formatik uzmanlığı gerektirmediği ve farklı alanlardaki araştırmacılar tarafından 
da kullanılabilir olduğu gözlemlenmiştir. Sonuç olarak, bu derlemede araştırma-
larımız sonucunda klinikte miRNA araştırmalarında kullanılabilecek güncel web 
tabanlı araçlar ve veri tabanların yanı sıra lisanslı yazılımlar hakkında ayrıntılı 
bilgiler verilmiştir.

Anahtar Kelimeler: Biyoinformatik, mikroRNA, in silico analiz, miRNA veri 
tabanları, miRNA yazılımları.
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