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Boliim 1

KLINIK ARASTIRMALARDA MIRNA KESFI VE
GUNCEL IN SILICO YAKLASIMLAR

Berkcan DOGAN!
Berna AYAR?
Dilek PIRIM?

GIRIS

MikroRNAlar (miRNA) ~21-23 niikleotid uzunlugunda kii¢iik kodlanmayan
RNA ¢esididir. Hiicre proliferasyonu, hiicre dongiisii, apoptoz, tiimorogenez, stres
yanit1 ve yag metabolizmasi gibi gesitli biyolojik siire¢lerde 6nemli rol oynarlar.
MiRNATar transkripsiyon asamasinda protein kodlayan genlerin translasyonu-
nu kendi niikleotid dizilerine tamamlayici hedef mesajc1t RNA’y1 (mRNA) tanima
ozelligi sayesinde baskilayarak gen anlatimini diizenlerler. Insan genomunda pro-
tein kodlayan genlerin %60’1n1n translasyonel seviyede regiile edilebildigi yapilan
caligmalarda gosterilmistir 2.

MiRNA ¢aligmalarinda gelinen nokta gostermektedir ki miRNAlarin anlati-
mindaki degisikliklerin kanser, diyabet, viral enfeksiyonlar, kardiyovaskiiler has-
taliklar, norodejeneratif hastaliklar gibi cesitli insan hastaliklari ile iliskili oldugu
bulunmustur *>¢. MiRNA anlatim profillerindeki farkliliklarin, tani ve prognostik
biyobelirte¢ potansiyellerini belirlemesinin yani sira fenotiple iliskili miRNA an-
latiminin degistirilmesi ile potansiyel terapotik stratejiler olusturulabilir ®’. Bon-
neau ve ark. (2019) 2017 yilinda yaptiklar: ¢aligmada miRNA'larla ilgili 45.000den
fazla ¢alisma yayinlandigini gostermisler ve bu ¢aligmalarin biiyiik bir kisminin
sonuglarinin hastaliklarin tani ya da tedavisine katkida bulunabilecek dogrultuda
oldugunu ve bu ilerlemenin dogrudan klinik uygulamalarla sonuglanabilecegini
belirtmislerdir ®.

Son yillarda miRNA aragtirmalarinda geleneksel miRNA tespit yontemle-
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dilmistir.

Bu derlemede bahsedilen in silico araglar ve veri tabanlar1 yazarlar tarafindan
denenmistir ve giincelligi gozden gecirilmistir. Farkli algoritmalar kullanilarak
gelistirilmis bu veri tabanlarinin, kullanimlarindaki sikintilar ve kolayliklar de-
gerlendirilmis, zayif ve giiclii yonleri tartisiimistir. Ek olarak birgogunun biyoin-
formatik uzmanhgi gerektirmedigi ve farkli alanlardaki aragtirmacilar tarafindan
da kullanilabilir oldugu gézlemlenmistir. Sonug olarak, bu derlemede aragtirma-
larimiz sonucunda klinikte miRNA arastirmalarinda kullanilabilecek giincel web
tabanli araglar ve veri tabanlarin yani sira lisansh yazilimlar hakkinda ayrintili
bilgiler verilmistir.

Anahtar Kelimeler: Biyoinformatik, mikroRNA, in silico analiz, miRNA veri
tabanlari, miRNA yazilimlari.
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