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ON sOz
Tiirkiyede Genetik, Islah ve Istatistik ilmin babasi olarak bildigimiz Prof. Dr.
Orhan DUZGUNES basta olmak iizere bu ilim sahasinda emegi gecen ve ebedi
aleme go¢miis olanlar1 rahmetle ve akademik camia adina minnetle yad ederek

soze baslamak istiyoruz. Akademik camiamiza yeni Orhan DUZGUNES’ lerin,
Saban KARATAS larin katilmalari dilegimizi de tekrarliyoruz.

Biyoteknolojik metotlarin ilmi arastirmalara dahil olmas: Tiirkiyede diger
bir¢ok iilkeye gore daha geg baslamistir. Ancak caligmalarda stiratle mesafe alin-
mast, ¢alismalara erken baglayan tilkelerle aramizdaki fark: bircok alanda kapat-
mustir.

Genetik ilminin bag dondiiriicii hizla devam eden ilerleyisin; yiiksek yapili
canlilarin taninmasi, vasiflarinin daha iyi anlagilmasi, 1slahi ve verimlerinin arti-
rilmas: ¢alismalarina takibi zor bir stirat kattig1 inkar edilemez. Bunun yani sira
prokaryot canlilarin fenotipe bagli taksonomik siniflandirma ile yapilan tasnifleri
de genetik vasiflar1 ¢oziildiikge degisiklige ugrayabilmektedir. Mesela bazi mik-
roorganizmalarin bulunduklari tiir, cins ve hatta familya isimleri degisebilmistir.

Hizla gelisen, yeni metot ve arastirmalarla ilerleyen biyolojik bilimler ve onun
dallar1 analiz edilirken; “bu bilim kollar1 bilgilerinin konusturulmasini, yorumlan-
masini ve hatta taglandirilmasini” temin eden istatistik bilimi de her alana girmis
ve vazgecilmez oldugunu hissettirmistir.

Istatistik ilmi, her bilim dalinda oldugu gibi zamana ve ¢agin gereklerine uy-
gun olarak bilginin teknoloji ile daha iyi kullanilabilmesine imkan saglayan sis-
temle ilerleme yoluna girmistir. Bilgisayar ve onun aglari istatistigin verimine ve
kiymetine ¢ok yeni ilaveler yapmigtr.

Biyolojik arastirma ve gelistirme neticelerinin analizi, degerlendirilmesi ve
bilgi-veri bankalarinin tegkili ile bunlarin enformatik ag vasitasi ile verimli kul-
lanilmasinin gegmisi 1990’1 yillarda baglamigstir. Fakat bu hususta Tiirkiye ola-
rak bizim ¢alismalarimiz Diinyadan ¢ok daha yavas ilerlemektedir. Keske “bilgiyi
aninda alabilecegimiz ve eslestirecegimiz veri tabanlarimiz tam tesekkiillii ve kul-
lanilabiliyor olsayd1!”

Elimizdeki kitap bu sahada mithim bir a¢181 kapatacak ve yeni bir ufuk aca-
cak, ”"Biyoinformatik” alaninda egitim géren ve arastirma yapanlara ilham kaynag:
olacaktir. Biiyiik bir emegin mahsuliidiir. Insallah yeni emek mahsulii bilgi, aras-
tirma ve gelistirme ¢alismalarinin kilavuzu olarak ¢ok daha ileri seviyede kiymet
bulacaktir. Talebe, akademisyen ve arastiricilarin istifade ettigini gormek kitabin
yazarlari kadar bizi de ziyadesi ile mutlu kilacaktir. Bu vesile ile basta Muhterem
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Hocamiz Prof. Dr. Orhan KAVUNCU Beyefendi olmak tizere, kitabin tiim yazar-
larina ve kitabin miellifi Prof. Dr. Mehmet Cengiz BALOGLU’ na hizmetlerine
yenisini ekledikleri ve bu miistesna eseri viicuda getirdikleri icin tesekkiir ediyo-
ruz. Kendilerine yardim eden Kiymetli mesai arkadaslarimiza da miitesekkiriz ve
onlar1 da ayrica tebrik ediyoruz. Eserden geregi gibi faydalanabilecek olan talebe,
akademisyen ve aragtirmacilarimiza da bu vesile ile selam, sevgi ve saygilar sunariz.

Prof. Dr. Seyit Aydin
Kastamonu Universitesi

Genetik ve Biyomiihendislik Boliimii
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Biyolojik olaylarin tabiatindaki belirsizlik (tesadiifilik), diger bilim dallarinin il-
gilendigi olaylardakinden daha fazladir. Biyolojik bilgilerin sayisal olarak ifadesi, bas-
ka yararlar1 yaninda bu belirsizligi 6l¢mek i¢in de Mendel'in ¢aligmalarindan itibaren
basvurulan bir yol olmustur.

Bir olaymn nasil sonuglanacagina iliskin belirsizligin 6l¢iisii, o sonucun ihtimal
sayisidir. Bu say1 bizim olayin o sekilde sonuglanacagina dair kanaatimizin derecesini
ifade eder. O ytizden Mendelden itibaren ihtimaller teorisi ve buna bagli olarak istatis-
tik yontemlerin biyolojide kullanilmas: yayginlagmis ve gelismistir.

Biyolojiyle ilgili bilim dallarinda kullanilan Istatistik yontemlerinin 6nemli bir
boliimii, Ingilterede Sir Ronald Aylmer Fisher’in (1890-1962) Rothamsted Zirai Aras-
tirma Istasyonunda baslattigi caligmalarla gelistirilmistir. Fisher, faktoriyel deneme
diizeninin (Factorial Design of Experiments) adini, genlerden aldigini ifade etmek-
tedir. Yirminci ylizyilin baglarina kadar genler, Mendel’in kullandig tabirle, “Kalitim
Faktorleri” olarak ifade ediliyordu. Fisher de bir¢ok lokusa dagilmis olan kalitim fak-
torlerinin, mesela verim tizerine etkisini modellemek tizere faktoriyel (¢cok faktorlii)
deneme diizeni modelini gelistirmistir.

1950’li yillarin bagindan itibaren bir yandan bugtinkii genetik bilgilerimizin mer-
kezinde yer alan DNAnn yapis1 ve replikasyonu ile ilgili bilgilerin (Watson & Crick
modeli) elde edilmesi, diger yandan Sibernetik alanindaki gelismeler sayesinde hesap-
lamalarin bilgisayarda ¢ok daha hizli ve giivenilir olarak yapilir hale gelmesi iki 6nem-
li dontim noktasidir. Bundan sonraki, bilhassa yaklasik 30 yil i¢cinde ve sonrasimdaki
gelismelerin hiz1 gercekten bas déndiiriiciidiir. Insan Genomu projesinin baslamasi
ve sonuglandirilmasi, sonra bircok Prokaryot ve Okaryot canlinin genom dizisinin
bulunmasi 1980den bu tarafa gozlenen gelismelerdir. Goriliiyor ki, canlilarin genetik
yapilarmin bilinmesi ve iyilestirilmesi calismalarinda, temel genetik ve istatistik bilgi-
lere dayanan geleneksel yontemlerle birlikte, bilisim (informatik) teknolojilerinin ¢ok
onemli bir yeri vardir. Bu ¢ bilgi havuzunun birlikte kullanilmasiyla yeni bir bilim
dal1 ortaya ¢ikmistir: Biyoinformatik. Bugiin artik DNA, RNA, enzim ve diger yap:
proteinleri diizeyinde elde edilen verilerin bilgisayar ortaminda saklanmasi, analizi,
degerlendirilmesi, kargilastirilmasi ve erisilmesinde biyoinformatik yontemlerin kul-
lanilmasi ka¢inilmaz hale gelmistir.

Ulkemizde Biyoinformatik alaninda ¢aligmalar goreceli olarak yenidir. DNA,
RNA ve protein dizilerine iliskin Biyolojik verilerin elde edilmesi, saklanmasi, islen-
mesi, analiz edilmesi ve birbirleriyle mukayese edilmesi i¢in kat etmemiz gereken daha
cok mesafe vardir. Ulkemize 6zgii canli materyale iligkin veri tabanlarinin olusturul-
masl, bagka tilkelerdeki veri tabanlariyla karsilikli erisim imkanlarinin geligtirilmesi
i¢in, “Biyoinformatik” kelimesinin ilk defa kullanilmaya baslandig1 1970’li yillardan
bu tarafa ABD; Ingiltere, Almanya ve Japonyada gozlenen gelismeler ve olusturulan
veri tabanlarinin benzerleri heniiz bizde yoktur.
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Bununla birlikte kavram olarak kullanilmasa bile biyoinformatik disiplini i¢in
gerekli calismalar iilkemizde de 1960’l1 yillarin ikinci yarisindan itibaren yapilmaya
baslanmugtir. Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesinde o yillarda rahmetli Prof. Dr. Or-
han Diizgiineg'in sahsi gayretleriyle Zirai Genetik ve Istatistik Kiirsiisii (simdiki ad
Biyometri ve Genetik Anabilim Dal1) kurulmustu. Kiirsii, bitki ve hayvan materyalinin
genetik yapilarinin slahi icin gerekli olan temel Genetik ve Istatistik bilgiler yaninda,
biyolojik bilimlerde bilgisayar kullanimin gerekliligini de fark ederek 1970’lerden iti-
baren Bilgisayar Programlama dersleri de vermeye baglamisti. 1977 yilinda tamam-
ladigim doktora tezim “Populasyonlarin Genetik Yapilarinda Seleksiyonla Meyda-
na Gelecek Degismelerin Cesitli Faktorlere Bagliliginin Bilgisayarda Simiilasyon
Yontemi ile Arastirilmasi” bagligini tasiyordu. Bana bu ¢aligmamda yol gosteren,
fikir veren hocam tez danigmanim Prof. Dr. Tahsin Kesici’ydi. Daha sonraki yillar-
da uygulamal: istatistik alaninda, analitik olarak irdelenmesi miimkiin olsa bile de-
neysel olarak da sinanmasi yararli olan bir¢ok 6n sart ve varsayimla ilgili aragtirma
bilgisayarda benzetim (simiilasyon) yontemi ile yapildi. Halen Biyometri ve Genetik
Anabilim Dalinda yapilan Genetik ¢alismalarda da DNA, RNA dizileri seviyesindeki
veriler, ¢esitli yazilimlar ve ara yiizler yoluyla bilgisayar ortaminda bir veri tabani ola-
rak kullanilir hale getirilmekte ve evrensel bilgi birikimine katk: saglanmasi amaciyla
saklanmaktadir.

Benzer galigmalarin yapildig1 akademik birimlerin sayist bugiin olduke¢a artmis
olmakla birlikte heniiz yeterli say1 ve seviyede degildir. Halen tiniversitelerimizde Zi-
raat Fakiiltelerinde Biyometri ve Genetik yaninda Tarimsal Biyoteknoloji Anabilim
Dallari, Tip Fakiiltelerinde Biyoistatistik, Molekiiler Biyoloji ve Tibbi Genetik birim-
leri, Fen Edebiyat Fakiiltelerinin Biyoloji Boliimlerinde Biyoteknoloji, Hesaplamali
Biyoloji Anabilim Dallari, Mithendislik Fakiiltelerinde Genetik ve Biyomiithendislik
Boliimleri ve benzerleri bulunmaktadir. Biitiin bunlar arasinda, biyolojik veri taban-
lar1 olusturulmasi, bagka {ilkelerdeki veri tabanlariyla karsilikl erisiminin saglanmasi
ve bu verilerin analizi i¢in gerekli Biyoinformatik ¢aligmalarin yapildig1 miistakil bi-
rimlere ihtiya¢ vardir.

Elinizdeki kitap, 6yle timit ediyorum ki, bu ihtiyacin daha iyi anlagilmas: ve aka-
binde harekete gecilmesi i¢in dncti bir rol oynayacaktir. Kitabin hazirlanmasinda eme-
&i gecen herkese, kitabin on boliimiine bilgi birikimlerini interaktif bir sekilde ve ciddi
gayretlerle aktaran geng bilim adamlarina, editér M. Cengiz Baloglu'nun sahsinda te-
sekkiir ediyorum.

Prof. Dr. Orhan Kavuncu

Kastamonu Universitesi

Genetik ve Biyomiihendislik Boliimii
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