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Geghgimiz vieyilin sonlasnda biyolojt bilims kends devmmin yaratmsgne. Insan
genom projes: e ortava ckan genom  mslafinds  tamamlanmas gereken bolgeler
vardir, Dinyanmn hier tarafindakl vizlerce arsstne ve 20 kadar hiboraruvar bu pooje
tle il calismaste, Bilgmsavaciar ve veni teknolojiler ise Herlemeyt hizhandicrmagnr. Bu
calismantn sonuclan internere bagh herkese sunulmuy olup up biliminde ozellikle
farmosodk ve tam alaunda yepyent uhuklar agmaktadie Kamu projesi olarak hilinen
dnce hantals, sonra sekansla steatejisi dzellilde tekear bélgelerde hata omunim di-
surmektedir, Gelecekte farkh omurgall genomlinnin da agyfm glkaslmast gere-
kecektir, Insan genomu hakkindaki pek ok soru bu genomlarla karplaganlaeah
cevaplandinlabiiinge.

Anahtar stzciikler: RKlona-dayal Geksel hartalama, ekeadayan diziler, single
nukleond polimorfiom (SN,

SUMMARY

At the end of last century hiology has created its own revolution, The rough draft
of the human genom which has been published needs o be improved. Hundreds of
prople and twenty lohomtodes around the world worked to create the ough drafl
of the human genome, With the help of computers and new rechnologies
progression has been expedited. The result of this work is available to everyhody
connected to the internet. Pharmaceuncal industey will benefie from this revolubon
and diagnosis of illnesses will be much easier. Public project's sequencing strategy
wlhich was mapped fest, sequenced later; mammized  errors especially in repetive
remons. In the future we need to uncover genomes of other vertebrates, A lot of
questions about uswill be answered by comparning our genome with theirs,

Key words: Clone-based physical mapping, repeated sequeaces, single nucleonde
polymorphism (SNI),

Bilimlerin belli bir gelisim strast vardir, [Kesin ku-
rallara davanan matematik ve ona bagh olark fouk ik
gelisen bilimlerdir. Gegtigimiz yizyiin baslarinda ise
element  tablosunun bulunmast  kimya  devrimin
varatmigtir. Buna bivolop biimindeki gelismeler e
migtir, 1953 yilnida Watson ve Crckin DNAmn
fiziko-kimyasal yapisin ortaya gkarmast ile tetiklenen
pelismelede bivoloji bilimi genomumuzun dstindela
artivo kaldirmay basarmis ve ignde bulundugumus

vizyila giverken kendi deveimint yaratmisor. Biyolaji-
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deki gelismelerden sonra ise artik bu sieayt up bilimunin
alacap kuskusuedor (1),

1989 pibnda  baslatlan Insan  Genom  Projesi
(Tnternatonal Human Genome Sequenang Consornum)
va dia kamu projest (the public project) diye bilinen
calisma en buyuk uluslararas: grigimlerden bindie ve
verilerine internet dzerinden de kolayvea ulagmak mim-
kiindiie {2}, [Hinya dzerinde 20 laboratuar ve yizlerce
insan bu preje igin isbichifl iginde ve koordinell bir ge-
kilde calisarak hedefe dledlemektedir (3),

21



Cien haritalamas) yapilirken kullanilan yiintemler

Es zamanh olarak, Celera Genomics adll bir sie-
kette insan genomunu rekar saplabilecek kisa bir siire
ginde tanumlayan  endistrivel sekanslima (dizilerini
ortaya cikarma) projesi lle genomun taslagm tamam-
lamustie. (4) .G Venterin baginda bulundugu bu grup,
tim insan genlerinin %:70'inin fonksiyonel oldugu in-
san beyninden, bu genlerin protein Grunlerni kodlayan
mBNAlarim, ¢DDNA klonlan haline cevinp, sonra bu
klonlan birer birer sckanslanuslar ve senug olarak
haftada 5.000 kadar protem mesap (2 mulvon DNA
baz1) okunmasint saglamuglardir, Celera’nin basansinda
patinmeilann . buna
sekanslama alederinin {capillary sequencer) kullamm,

inanmast, cok yer robouk
bilgisayarlann giici ve en Snemlisi “public project”in

verilerine ok kolay ulasabilmeleni rol oynanusor,

Klonlama

[nsan penom projest ile 1980 erde baglayan “ance
haritala, sonra sekansia™ staratejisinin v anda yaodan
fazlass ramamlanmigor Cikan  sonuclar  stratejinin
saflamliging kamitlamakradie. Cegith oluslararas: se-
kanslama merkezletine dagitlan proje ile, sckanslanan
parcalar  hamtalanmus, genomik  bélgelere  vetles-
tirllmiz ve bulunan bitin parcalar birlestnlerek su

andaki genom taslaf ortaya ckanlmgnr.

Intenational Human Genome Mapping Congoroum
(THGMC) insan genomunun klona dayall (clone
based) Riziksel haritasinn actklamusur. (3. Bu sadece
genomun gostenldift bir hanta olmanp sekanslann
cklenebildign ve sekanstamanin baslangic noktas say-
labilecek bir harita olmugtur (Sekd 1,

“Klona dayal fiztksel haritalama™ su sekilde caligsn
Genomun kopyalan  restriksivon endonukleaz (RE)
150L000  bp

“partial digestion™ metodu e kesiliv {partal diges’rion:

enzimiers  kullanidarak wrunlugunda
reakstvonun sonuna kadar beklemeden, her tido kesim
vapiimasin saglayacak sekilde onceden bitinlmest is-
lemidic). Pargalar bacterial

(BAC)'lara rakihr ve bakeerilere

chromosome
vetlegunbr. Boylece
bakterler her bolindujinde kopyalanmus cluelar. Islem
sonunda, kopyalanan IDNA molekullerinin saflagtinla-
bilecek ve analiz edilebilecek klonlan elde edilmis olur.
Her klon, karaktenistik bir patern elde edilecek gelalde,

artificial
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segilen restriksivon endondklaz enzimled ile ramamen
kesilir. Bu paternlerin karsilasuridlmastyla klonlar arasin-
daka dreeiigmeler agiza gkar ve belli bir dizende sirala-
nithar. Sonug; Aziksel haritadie.
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Sekil 1. 1981 wihnda czilen yukandaks sekid "Klona dayals
Bziksel hanmlama ' min temeliog 1zah etmekiedic En astteks
wzgide saretlenen kssmlar genomu belli bolgelerden ranayp
kesen restnkstyon endoniikleas ensmimu kesim bélgelendir.
Numaralar (1-9) uypun veelerden bélinen DNA parcalaning
gistermektedin. Asagndak gpter (A-F) rasteele sonlannus
klonkiedir, Farkh restoksivon endoniklese enmmien e
“partial  digestion” vaplarak DNA parcalan elde edilmiy,
daby sonm bo pargalar bakted icine vedesurilerek, bukter
replikasyonu ile gofuitdmglardis (klonlama). Bir restnksivon
endonitklesz enzin ile kesilen her klondan kesilen parcalar
ise boyutlanna gire elektroforevde yurinilmistis. Gen ha
ntast olusturmak icin sekil asafirdan yukanya uygulsmr.

Her BAC klonu RE enzimlen dle daha kiguk par-
calara kesilip yeniden Konlandiginda ise subklonlan
olusur,  Elde edilen subklonlar  sekanshnie  Iler
subklonun divilen  bidestirlerek BAC klonun sekan-
sina ulagihe (Orjinal klonun her parcast birkac defa
analiz edilecek sekilde yererli sayida subklon sekans-
lanmus olmabdir). Genomu olugturan BAC kumesinin
sekanslannin bidestnlmesiyle bittin genom olusmamlor
(BAC dan BACa vaklagim).

Bu yakdagun, 1980 erden 1990 ann baglarina kadar
Caenorhabdins elegans {(solucan) ve Saccharomyces
cerevisiae  (maya) penomlannin hadalanmmast  ve
sekanslanmasinda  kullanilan  vdnteme benzemekeey-

sede isin ine yeni teknolop ve aletlenn grmest ale
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yontem hidanmagtr, Solucan penomu msan genomiu-
nun ancak %3, maya genomu 1se¢ %0,57 kadar ol-
dugu halde dizilerinin tamamlanmas: yaklasik yed: yil

stirmiistir. Insan genomu e ikt yilda cozilmustir,

Klona dayall fiziksel hantalamanin bir zapf tarafi
ise devamliliginm baz verlerde kesilmesidic. Om; ge-
notmun her zaman her parcasim Orten bir BAC Klonu
bulunamayabilir yada genomda vzun tekrarlinn veyn
veri hatalarinin oldefu durumlarda klonlar arasindak:
detugmeler saptanamayabalie. Meveut harita 1000°den
fazla kesiklik icermektedir. Bu durum insan genomu
projesinin bir sonraki agamast igin problem gikara-
cakur. $u andaki hana birkag milyon baz ciftlik (bp)
devamlilg saglamakeadir,

Genetik ve sitogenetik harimlar daha az hassastie
lar. Genenk hartalar rekombinasyon olusma olasibifing
{6}, sitogenenk harita (7) 1s¢ genomun gesitli bolgele-
rindeki farkh boyama ozelliklerine dayanir. Klona da-
vab fiziksel hadtalama ise cesitli merkezlerce defisik
sekillerde uygulanmigur (8,9), Bunun nedeni penom
aragurma merkezlerinin genom hartalanna farkh dere-
cede tibar etmelenidie. Bu yaklasimun avanraj, cok
fazla tekrar diziler bulunduran ve karmagik bir yapiya
sahip olan Y kromozomu" ile ¢abigilicken en 1 selalde
ortaye konmuagte (100,

“BACdan BACY: yaklagimin mantif ile genom
projesinin son agamast daha kelaylasacakur, Konsor-
sivum 30.000°den Bazla BAC dizisini gelistirerek her
BAC'an daha fazla subklonlan sckanslamayt ve has-
sasiyetl artnrmayl hedeflemektedin. Neticede bogluk-
lar dolacik wve celiskiler azalacaktir, Su ana kadar va-
rs halinde giden genom schanslama calismalannin
finalinde “public project”™in tek baging kabnas: olasidar,

Gelecekte insan genom projesi tamamlanp diper
memell genomlanna gecildifinde ise insan penomun-
dan gok fazla vararlanbp ortak bolgeler karsilastin-
lacak ve belki de bu teknikler kullanilmayacakor (11D,

Yanitlar

“AL Gy Cve T bu baz dizilednden neler 6grendipi-
mizi anlamak, siphesiz analink bélimlen okuyarak
olacaktir. Ancak Gzennde dumlmas: gereken cevaplar-
dan binde genomun hala tam olarak ifade edilemedi-
gidir. Taslak sekanslar kullandlan alederin kisith kalmast
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nedent tle hala boglukdara ve tamamlanmarmis kisimlara
sahipur (12},

Sekanslarm %9071 kromozomun okromatk bolge-
len icin tamamlanougor. Genomun rabmun ediden bi-
yikligi 3.2 Gb (gigabaz)'dir, Bunun vaklagik 2.95
Gb'lik kisou dkromankor. Sadece %41.1-%01 4%k kisim
proteinlerin kodlandip sekanshacdic. Bu da RNA'va
gevrlen sckanslann (%28) sadece YShdie DNA'nin
yardan fazlast gegithi tiplerdeki rekraclayan dizilen ice-
rir. Bu parazitik DNA diziledndeki tekrar sayst ve rek-
rarlayan bolgenin genizligi canlilar arasinda demsiklik
gisterir. Ancak teknikler ilerdedikee, bu dizileni ve ge-
nomun heterokeomatin bolgelenmt detayh bir sekilde
test etmek midmbkiin olacakur.

Tekrarlayan Diziler

Bir baska omurgalinin (puffer fish) genomu fze-
rnde yapilan caliymalar, tekrar dizilenin gok az olma-
sina ragmen mukemmel fonksiyonel bir canlt kodlan-
el pistermistic, Muhtemelen tekrar dizilent penoimu
uygun bir konzkcr gmbi kullanan “parazink DNA"
(selfish DINA) parcalandic. “Junk {ise yaramaz) DNAY
olarakz da amlan bu kisimlar ashinda genom agisindan
incelenmies gereken onemli pargalardic. Kromozomun
yaptsindaki  telomer wve  senrometler de  selfish
DNA'larn olugrurdugu buyuk yvapilardir. Tekrar dizile-
rinin ctkilen negatif veva pozinf alabilie. fi]mcﬁin fe-
nomun regile bolgelenmde olmamas: onemlidiz aks:
halde pen repilasyonunu bozabilie. Buna kargik Alug
sinifi insersiyon polimorfizmlerinin yeni fonksivonlann
olugmasmda (Gzellikle populasyon calismalarinda) po-
zitf bir ethesi vardie.

Insanlardaks parazitk DMNA tekratlar evtirn bo-
yunca korunmustur. Oysa daha genc ve daha dinamik
olan fare genomunda vem parazink DNA sckanstan
vardir, Oldukea ¢arpict olan bu gdzlem farenin kisa
yagam suresi veya Rayolojisindeks bar farkea yansyyabilic,

Su anda genomun plobal orpanizasyonu  hakkmda
ogrendiklenmiz daha nceki bilinen bilgilenin gelisti-
rilmesi tle elde edimigur. Omefin, genomun GC ve
AT bazlanndan zengin bélgeler igerdigini biliyorduk.
simdiise bu yapiy ¢ok daha tamamlanmss bir sekilde
anlamig bulunuyoruz. Fakat “GC/AT oranmu ne tutta-
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ruvor?”  bunu  hala  cevaplayabilmis  degiliz. Coju
genler heterckromatk bélgenin disinda bulunure ve
GO bazlanndan zengin bu genom bélgelerinde gen
vogunlufu viksek, mtron buvaklugu  dugukniae Bilg-
sayarlar yardimit ile penler bulunurken bu yogun bél-
pelenin cozulmes: de karglasilan diger bir zorluk ol
g

Genom sckanslama calismalan ile pek ¢ok aragn-
nic ilgilendiklen sistemlerde (Orn. sinyal protenler icin
yeni bir gen aravan hicre biyology veya vent iyon
kanallarr arayan b ndrobivelog) vent genlenn bulun-
masina vardimer olmuglardie. Bu tir galizmalarda ta-
mamlanamanus, eksik kalnus bickac gende: elmustur,
Projenin calismalar ile kargilasunldiginda ise orada da
aynt balgelerde eksikhikler ve penin tamanumn bulu-
namadin porulmigtur, Bu da bize arasnoel gruplarin
gahsmalarinin gok detayh oldufunu ve bu tir ¢aligma-
latla Lilgilenn gogalabilecegin gostermisur. Insan ge-
nom projest genel olarak sorulanmiza gu anda m
cevaplar verivor fakar detayll sorulann cevaplannin 1se

kugkusuz gelecefe kaldig goriliyor.

Bu proje e, suana kadar 31000 protein kodlayan
gen oldupu tahmin edilmektedic,. Bunua  22.000 ka-
dari  Fhkamu projesi", 26000 kadan  ise “Celers™ ile
listelenmistr, 740 kadarda gesith  hicresel gorevlen
olan ancak protein kodlamayvan RNA tanmlanmigtr,
Avrica daha bir gogununda bulunmas gerckmekie-
dir. [Jiger canlilanin genomlan ile karsilagtnirsak; maya
hicresimde G000, sinekre 13.000, solucanda  18.000,
bitkide ise 26.000 protein kodlayan gen vardir, Ancak
twim bu rakamlar gen arama programlannin kesith
olmas nedeniyle cok kesin defldin, Yeni genlerimuzin
saptanamamast durumunda, solucan veya bitkiye gore
cok daha karmastk olan yapumiz arastirmak, yine
gelecege kalan cok Gnemli bir soru olacaktr.

Genom Karmagikhig

Genlerimizin gofu evomsel bir gpeemigten gelmek-
tedir. Gercekte insan genomu icin bilinen 1278 protein
atlesinden 940 dier omurpalilarda da vardir. Tek huc-
rell baktenn ve mavadan itbaren temel fonksiyvonlar
{DNA replikasyonu, DNA'mn BNA'va transkopsi-
vonu, RMA'nin proteine translasyonu gibi) oldukea iy
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korunmustur. Insanls solucan veva sinck arasmdaki
farklihk 1se daha ok bizim proteinlenmpzm karmagik-
ligndan kaynaklanmakeadie, Protein basina dugen {azla
domain ve domanlerin veni kombinasvenlar olugtur-
misi bu kermagikbgin dzahidie (Bu oply esla par-

calardin veni bir vaprun clugmrnlmas: giba),

Genlerimizin sadece birkac dofrudan, buavitk go-
sunlugu ise evrim gegirerek bakteniden gelmistr, Yani
bakteriyel genomlar vertebrali genomu igin dondr ola-
bilmektedir. DBoylece genetik modifikasvenlar sonucu
yapilabildign gibi dogal olarakta birkag organizmanin
genlerinl weren “kimeralar™ olugabic.

Bu projeye vonelik en heyeean verici sorular “insan
neden alusur?™ @b soralar verne “orgamizmalann
farkliltklan nelerdie?” gl genoma bakarak cevaplandi-
rilabilecek sorlar olmalidie, Cianki organizmalar biebi-
anin wzannsidie. Yan bakler, selucanlar, sinekler ve
inganlar birbiflednin weantsidie. Celera grubu, protwin
motflesnn ve gesitlerind cok detavh wblolarda sun-
maktadir. Bu tablolardan crganizmalara spesifik hang

protein tplen ve motflerimin dne gikng gopiilebalir,

Omurgallara 6zgl th gesie gen porilmektedie Bir
tanest omurgalilam has yetenekler (néronal komplek-
silik, kan prhulagmasy, kazamlmis imman cevap gibi),
diferi ise grenel kabilivetlerle (hilcre ici ve hitcreler arast
naberlesme, kontroliy,

rranskrpsivenun programl

hitcre Slumil gibi) ilgli olandie. Bunun gibi pek gok
canhnin {fare, balik, kopek..) genomlan bilinmeye
bagladipinda  bunlarin  herbirt “evnm  puzzle”mdaks
hosluklan dolduracak ve heyecan verici karsilasnrmalar
yapilabileceknr. Dizler nefesimizi tutmus bir gekilde
sempanze genomunu beklivoruz. Konusmamn orji
mini fronal loblann gelisinun, akst yénde harcket ede-
bilen basparmaginuzi, dik postilelimiziin dncesini ve
diha pa’.k gok soruyu bu thi genomu karstlagtracak
daha kolay cevaplavabilecefimizt umuyoruz. Clnki bu
dezellikler ve yeteneklerin bilgisavarlarla ghcilemeven
kuguk defisimlerle (6tn. gen regulasyonu, intronlann
ENAdan kestlerek uzaklagnnlmasi, proteinler arast
etkalesimler) saglandiz olasidir.

Bundan sonraki vapilacaklar neler olmalidies;
1) Siiphesiz yeni alet ve hedeflerle cok daha fazla
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calismak ve fncelikle tnsan genomunun en
hassas ve detayl seklini ortava ¢karabilmek
(bosluklan doldurmal, hatalan temizlemek,
analitik merodlardaki belirsizliklerden kurnul-
mak],

Cok daha cezith penomlarn bilmek ve bunlann

9

herbir e kendt genomumuza 151k tutabilmek,

3 Genelden odzele dofru gegmemiz gerekmek-
tedie, Chnkit her genl kendi baging  defer-
tendirerek we ozelliklerine konsantre olarsk
onemi ortaya cikartlmabdir. Farkl hiicre ve
dokularda genlenn aktvite sevivelering tasava-
bilen alederin ortava gikiyor almast se bo tir
aragtirmalact kolayiastracaktr,

4y Butin bu bilglertman farmasétik buluglarda
kullanabilmek. “sinple nudeotide polymorphism
BT ler, kullanarak eprdemivolojistier Bilin-
meyen hastaliklanin genetik yaptlanm bulabi-
licler. Avni zamanda SHNPler upta ilaglara géis-
rerclifimiz kigisel reaksyonlan da (llac spesifitess)
belirleyehilir. Bu gekilde farmascdnk endiistrye
de daha hassas (kistye ozel) aclara yonelme
olanaklan saflanabilic. Belki de bu SNPlerin
anabizr matermank  basansy,  hafiea,  Aziksel
uyumn, hatta varatictlik gibi bireysel kabilivetle-
nimizin genenk remelini aciga cikarabilir.

Bivoloji bugun eski sorulan cevaplamak icin yers
bir metodalaji e yepyveni bir caga girmektedir, Bu so-
rular hem cok derin hern de cok basittar, “Ben nereden
peldim?”, "neden birbirimizden farklivee?™ bunlarin ve
diger pek gok sotunun cevabn arka arkaya gelecek ve
bivoloji bilimi toplumun degisiminin motoru olacakur.
Ancak yaraulan bu yeni diinya icinde herkesin yveteri
kadar “bilimsel ekur-vazarthg” olmasyla yem bilgiler
kavramak ve “akilbea’ uygulavabtlmek miimkin ola-
cakur (13},

GENOM DILI

Allel: Insanlar anne ve babalanndan gelen bir gift
kromozom setine sahiporler. Ve bu setler Gzerindels
homolog genler, Gmegin tek bir nikleotiddeki farkhibk
nedenivle, birhinnin aym  elmayabiliz. Allel, bir genin
alternatif formlanndan herbindir (6m. ABO kan grubu
lekusunds, AB ve D olmak tizere Gg allel vardr).

DEU TIP FAKULTESI DERGisSI OZEL sAYISI
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Bacterial artficial chromosome  (BAC):
Klontanous genomik DNAW tagimak igin, gencuk
mithendislin rekniklen ile hazidanan, Eschernchia cob
treme faktor cklenmis, daresel kromozom benzen

yaptlar,

Complementary DNA - (eDNA)  Tevers
transkriptaz enzimini kullanarak mRMNA  Gzennden

sentezlenen IINA sekansidir,

DNA polimorfizmi: [lerthangi bir geneuk has
talifza neden olmayan DN A'daki nikleotd defsimler-
dir, Mendel kurallirma gore aktanldiklan oo pencuk
mrker olarak kullanthcdac,

Expressed sequence tag (EST): Schanslanmig
cDNA klonlan olup gen arama ¢alismalarinda binler-
cest kullamlmugur. Aranan enmme ait DNA dizilerin

VETr,

Fenotip: Bir organzmaninin goelenebilen frziksel

azelbklerdir.

Genom: Bir orpanizmanin DNA  dizilerinin ui-

midiir

Genotip: Bir bireyin tassdin genlenin tamamina
vada penomunun belli bir bélgesindeki allel giftlerine
dzl durema,

Haplotip: Avym kromozont tizerinde bulunan, bir-
likte kabinlan ve birbirlent dle siki baglani gosteren
alleler toplulugudur,

Heterokromatin: Interfaz evresinde kondanse du-
rumds  bulundugn icin kovu boyanan genenk olarak
inakaf kromorom bélgesidir. “Clone® olarak kullanil-
mazlar, sekanslanmis bir genomun yizdest hesap eds-

lecef zaman genellikle bu kastmilar thmal edilir,

Intanlar ve eksonlar: Bir pen igedsindeki proteine
kodlanamayan  ksimlae “intron™lar kodlanabilen -
smlar “ekson”lardir. Intonlar transkoibe olor ancak
transiasyon oncest RNA'dan cikarnlir,

Klonlama (“cloning™): Tek bir genin cogalnlarak
bircok kopyasinin gikanlmast. Bunun igin énce genom
icinden klonlanacak DINA bolgesi RE enzimletle ke-
silip gikatthie. aha sonra uygun bir vekiore takilarak
i cal’de cogaltlin,
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Koruma (“conservation™): Farkl ki organizmada
buluranan benzer genler evom boyunes kernmugoe
Bu korunma farkh ki dizinin baz (BNA veya DINAY
vada aminoasit (protein) seviyesindeks benzerlikletin
aleithmest e aragunlabiliy. Colk fazla  benzerlikler

kormmnmaninda cok fazla oldugu anlarindadar,

Mesajer ENA (mRNA): Proteinler direkt olarak
DNNdan senter edilemezler. TINA'da bulunan gene
tk bilpy protemn sentezinde kullamlmak uzere (bir-
takim glemlerden pectikten senta) tdgiyan mRINA
molekillendir,

Murtasyon: Genenk materyaldeks kalior degisiklik-
lerdir, Mutasyonlac her zaman zarach etkilere sabip

olmavalalie: Genenk cesnithlifin nedenini olusturur.,

Okaryot: Hicreled gekirdek wceren ve kompleks
bt 1 vapiva sahip organizmalardie. Havvanlae, bethaler

ve mantadar dkaryot canbbrdir,

Okromatin: Interfaz nukleusunda tam olarak yo-
puniagamayan, genetik olarak akdf kromozom bolge-
sidir. Heterokromatin bélgesine gore daha az koyu

bovanir.

Prokaryot: Hiecre cekirdeklen olmavan basit tek
huerel canbilardr,

Proteom: Genom tarafindan kodlanms proteinle-

CLIT LATTEATTH.

Pscudogene: DNA drzerindeki bilinen genlere
benzeck gosteren ancak; bir dur kodonu olusumu,
delesyon veya diger vapisal degugimler nedem ile 13-
levsel obmayan 1DDMNA dimlendir

Rekombinasyon: Mayoz bélinme esnasinda ho-
molog kromozomlar arasindaki karsthkli parca defi-
stmlerr sonucu veml gen bilesimlennin ortava cihmass,
Rekombinasyon sonunda yaven Kugak, anne ve ba-

baminkinden farkh gen dizisine sahip olur

Restriksivon  endontiklear (RE):  Bakterlere
G emamlerdin, Her enzim DNA'da spesifik bir di-
ziyl tanie ve kesim vapar. Kend: DNAlannda bu diz
ler metlasyonla kapanmugte. Her enzim DNAn her
thr phgin de keser,
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Sentromer: Mitoz ve maypz bhiliinmeler esna-
sinedla 1F Jplaklaﬂnin baglandgn kromozom bblgtsi olup

heterokromatik bir vapr giistetir.

Single nucleanide polymorphism (SNP): DNA
tzennde yaklagik bin bazda bir, tek bazda gorilen
degisimlerdir. Kisiler arasindaki genetk farklibklann
gogunun nedent ofarak disginiilmekeedirler.

Splicing: Primer RNA transkdptinin iglenmesinde
mtronlann gracthp eksonlann hirlestinlmesint kapsa-
van asamz (pomer BNA splicing mBNA), Avne gen-
den veya proimer RINA transkeaptinden cksonlann kal-
dirtfmasina bagh olarak farkh protenler de yapilabilic
Bu volla olusan farkh proteinler “splice varant”lardie
{alternatil splicing].

Transkrpsivon: DNA'daki bilginin mRNA'va
kopyalanmasidie. Bir genin proteine donasmesindekt
ilk basamakor, Ancak butin transkriptler protein olug-
Tarmaz.

Transkrptom: Bir penomdan transkrbe olmug
{kopyalanmug) RNA'larin tamamu.

Translasyon: Geneuk bilginin proteme donigme-
sindeki 1kinel asamadi. mBNA'daki iiglu nitkleorid
denni gen urlng  olan polipeptdi elugruracak amino
asir dizinine cevrlir

Uzun ve kisa kollar: Metafaz kromozomundala
senromerin digindaki bilgelerdir. Sentromer genclde
kromozomun tam ortasinda defildic ve bir kolu dife-
rinden daha vrundur.
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