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DNA dizisi nasıl elde ediliyor?

Zincirin tek tarafı

Öncelikle hücrelerden veya dokulardan 
numune elde ediliyor. 

DNA ayrıştırılması yapılan örnek daha 
sonra sanger metoduyla elde florasan 
boyama yöntemiyle bazların 
boyanmasıyla elde ediliyor. 

 Farklı dalga boyuna sahip farklı bazlar, 
dedektörden geçerek bize bu grafiği 
oluşturuyor. 

Daha sonra bu diziler veritabanlarına 
(ncbi, genbank) uygun formatta 
yükleniyor. (30 gün) 
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Öncelikle veritabanından örnek bir dosya indirelim. 

Burada da iki seçenek var.  

NCBI Gebank arama kısmında örneğin covid yazıp ara dediğimizde ilgili nükleotit dizilerini 
indirebiliyoruz. Yada: 

Uzaktan veritabanına eriş modunda: doğrudan dizinin kimliğini yazabiliyoruz mesela makalelerde bu 
kimlik numarası yazıyor.  

Buradaki örnekte: 1363 adlı dosya örneğin bir MSV adlı virüsün genom dizilimini indirebiliriz.

Uygulamayı açınca iki seçeneceğimiz var. Ya dosyayı biz yükleyebiliriz. 

Yada veritabanından indirebilriz.. 
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Arayüz 

Bu dosya genbank formatında  bir dosya olduğunu 
görüyoruz. Burada yapabileceğimiz çeşiti işlemler var. 

1. Burada arayüzümüzde Açık okuma pencerelerini 
gösterebiliyoruz. 

2. Eğer dairesel bir DNA ise dairesel görünüm 

3. AT GC oranları (Örneğin GC seviyelerinin yüksek 
olduğu yerlerde 3lü hidrojen bağı olduğu stabilitenin 
yüksek olduğunu, dolayısıyla da erime sıcaklığının 
arttığını söylemek mümkün.) + DNA esnekliği 
azalıyor GC çok olan yerde grafikte görmek 
mümkün. Yaklaşırsak G veya C sayılarının arttığını 
görebiliyoruz. 

4. Modlar arasında geçiş yapabiliyoruz daha ayrıntılı 
görmek için.

1363 adlı dosyayı açtığımızda.. 

GÖREV ÇUBUĞUNU İNDİRİP 
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Sağdaki Arayüz

1. Dizi içerisine arama yapma yapabiliyoruz. (ÖRN : 
ATG) Altta sonuç sayısı yazıyor. 

2. Burada belirlediğimiz etiketler için için açık okuma 
pencereleri için veya farklı etiketler için farklı 
renkleri gösterebiliyoruz. (Ek açıklamaları göster 
açık olmalı.)  

3. Bu kısımda da seçtiğimiz (seç) kısmın 
uzunluğunu, içeriğini, moleküler ağırlığını, 
erime sıcaklığını (PCR için önemli) ve baz 
içeriklerini. CTRL + A ve scroll istediğimiz 
aralığı seçebiliyoruz. (ssDNA = Tek Sarmallı), 
(dsDNA = Çift Sarmallı)   
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Kromatogram Görüntüleyici

(A01.abi) Örneğin burada; DNA dizileme 
cihazlarından elde edilen bir dizi var fakat bu 
dizi .abi formatında olduğu için sanger sonucunu 
görebiliyoruz dizinin. 

OPT + Scroll yaparak yakınlaştırıp 
görüntüleyebiliriz. 

Az önce bahsettiğimiz dalga boylarına göre 
dizinin nasıl oluşturulduğunu görebiliyoruz. 

Ayrıca açık okuma pencereleri yine dizide 
gözüküyor. Onlara da birazdan geçeceğim.

Dizi nasıl elde ediliyor?

GÖREV ÇUBUĞUNU İNDİRİP 
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Ardından eğer bu bir Kromozom ise 
Görüntüleme için 
(Kromozom.ugenedb)  kromozom 
görüntüleme aracını kullanacağız.  

Boşluklar ekson  

Dolu bölgeler intron 

olarak kabul ediliyor.  

Kayma ise ışığın dalga boyundan 
kaynaklanıyor. Bazı farklar mevcut buda 
ışığın kaymasından kaynaklı farklılıklar. 
(Örnekte 321 defa döngü yapılmış. 
Doğruluğu arttırmak için.) 

Aslında yukarıdan aşağı farklılar snp'leri 
ifade ediyor gibi gözüksede aslında 
bunlar ufak okuma hataları.

-
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Önceki haftalarda https://
www.sciencedirect.com/science/article/
abs/pii/S147692711930088X?
via%3Dihub adresindeki makalede 
CSF3 genindeki snp'lerden 
bahsetmiştik. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/
rs145136406 (CSF3 ile ilgili 
makalede) adresinde bu snp'ye 
ulaşmak mümkün. 17. kromozomun p 
yani kısa kolundaki belirli bir aralığın 
dizisi yüklenmiş. 

Zaten yeşil ile gösterilen bölgede bu 
değişikliğin CSF3 geninde olduğu 
gösterilmiş. 

Biz burada en uzak kısmı seçip görünen 
aralığı indirebiliriz.  Tabi böyle yaparak 
bütün kromozomu indirmiş olduk.  

Dosyayı açtığımızda açık okuma 
pencerelerini görüntüleyip bu alanların 
ATG veya AUG başlat kodonuyla 
başladığını görebiliriz. Bu bölgeler 
esas proteini kodlayan bölgelerdir. 
Diğer bölgeler işlevseldir. 

ORF'leri göster diyip gösterebiliriz. 

Sayfanın altında ilgili SNP seçili download seçeneceğini seçip indirebiliriz.

https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S147692711930088X?via%3Dihub
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S147692711930088X?via%3Dihub
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S147692711930088X?via%3Dihub
https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S147692711930088X?via%3Dihub
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/rs145136406
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/rs145136406
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Başka bir örnekte kovid-19 için 2 farklı 
varyantı indirdim. (İkisini beraber 
yüklememiz gerekiyor.) 

1. Wuhan seafood market pneumonia 
virus isolate Wuhan-Hu-1, complete 
genome NCBI Reference Sequence: 
NC_045512.1 

2. Severe acute respiratory syndrome 
coronavirus 2 isolate Wuhan-Hu-1, 
complete genome NCBI Reference 
Sequence: NC_045512.2 

Bu iki varyantı sisteme yükleyip hizalama 
yapacağız. "Dizileri Hizalamaya 
Birleştirin". Fakat bu halde hizalı 
değiller. 

Alınan iki dizi örneği kayık olduğu için bu 
iki varyantı kıyaslamamız mümkün 
olacak. İkisini seçip sağ tıkladığımızda 
farklı algoritmalar var. Güncel hizalama 
yapacağımız için ClustalW 
kullanacağım. (Biraz uzun sürebiliyor) 

Örneğin 29.293. yerde Tek Nükleotid 
Polimorfizmi (SNP) örnek olarak 
gösterilebilir. Sonlarda iyise varyant 
farkı iyice artıyor.

-

Örnek Makale: https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/37948480/  

Nükleotit: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_045512.1?report=fasta 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/37948480/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_045512.1?report=fasta
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DotPlot (Nokta Grafiği)

Nokta grafiği oluşturak yine iki dizi 
arasındaki benzerlik 
görselleştirilebiliyor. 

Yine iki covid verisini yüklüyoruz ama bu  
sefer iki ayrı sıra modunda içeri 
aktarıyoruz. 

Böylelikle birinci dizinin ikinci diziye 
minimum 4 baz çifti benzerliğini 
görselleştiriyoruz.  

Yine scroll ile yakınlaşıyoruz. 

Buradaki fark çizgiler benzer 
bölgelerken, diğer kısımlar aynı 
pozisyondaki farklı diziler.
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Yine geçtiğimiz haftalarda bir makalede 
protein yapısının görselleştirilmesi 
geçmişti. Yazılım protein data bank 
formatını desteklediği için seçtiğimiz 
protein yapısını indirip inceleyebiliyoruz. 
https://www.rcsb.org/structure/11BA  

Protein1 ve Protein2 adlı dosyalarda 
birinde normal birinde mutasyona 
uğramış protein yapısı mevcut. Bunları 3 
boyutlu görselleştirerek aralarındaki farkı 
gözlemlemek mümkün. 

Menüdeki görünüm menüsünden ayrıca 
görüntülemeyle ilgili farklı modlar 
seçilebiliyor. Moleküler yapılarıyla 
alakalı. 

Görselin altındaki kamera işaretine 
basarak da görüntüyü çıktı olarak 
alabiliyoruz. 

-

Genom dizisi üzerinde seçim yaptıkça bu dizi 
üzerindeki ilgili bölgelerin protein yapısının hangi 
bölgesinde etkili olduğunu görebiliyoruz. 

Birden fazla aminoasit zinciri şekildeki yapıyı 
oluşturuyor bu genom dizisinde.

https://www.rcsb.org/structure/11BA
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Evrimsel ağaç yani filogenetik 
inceleleme yapmak için bu seferde farklı 
organizmalardan elde edilen bir genin 
yapısını inceleyebiliriz. 

.msf formatındaki ncbi'dan indirdiğimiz 
dosyayı yüklüyoruz.  

Diziler farklı alanlardan alındığı için 
Öncelikle yine hizalama yapmamız 
gerekiyor. 

Yaptığımız bu filogenetik ağaçlı bu farklı 
dizilerin evrimsel olarak birbirlerine 
yakınlıklarını gösteren bir şema elde 
ediyoruz 

Örneğin burada insan PA2M adlı genin 
farklı organizmalardaki evrimsel 
yakınlıklarını görüyoruz. İnsan human 
olarak gösterilmiş. Mesela insan ile 
sürüngenler arasında yakınlık çıkmış bu 
grafikte. Croat (sürüngenlerden elde 
edilmiş. 

Birbirine en yakın sığır ve domuz 
olarak sonuçlanıyor. (En alt ve en üst)

-
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