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Canlı bir organizma ile yapılan in vivo 

çalışmalar, hayvan modellerindeki 

araştırmaları ve insan klinik deneylerini 

kapsamaktadır1,2. In vitro kavramı ise canlı bir 

organizmanın dışında gerçekleştirilen 

deneysel çalışmaları tanımlamak için 

kullanılmaktadır1. Hücre kültürleri bu 

çalışmalara örnek olarak verilebilmektedir. 

Bilimsel çalışmalar için kullanılan yöntemlerde; 

ilaç geliştirme, hastalık tanısı koyma, tedavi 

belirleme, ürün tasarlama gibi prensiplerin 

temelinde in vivo ve in vitro bazlı araştırmalar 

bulunmaktadır3.  

Geleneksel laboratuvar olarak da bilinen wet 

(ıslak) lab  terimi ile ifade edilen yaklaşım in 

vivo ve in vitro çalışmaları kapsamaktadır4. 

Wet laboratuvarda yapılan çalışmaların 

haricinde  informatik olarak, bilgisayar program-

ları ile hesaplanarak yapılan çalışmalara “in 

silico” çalışmalar denilmektedir5. Teorik 

bilgideki gelişmelere ek olarak yüksek 

performanslı bilgi işlem süreçlerindeki 

iyileştirmeler hem bilimin hem de mühendisliğin 

in silico alanlardaki gelişmelerini destek-

lemiştir6.  Halihazırda kullanılan in vitro ve in 

vivo ortamların yanı sıra bu yeni nesil in silico 

çalışmalarda, herhangi bir deney gerçekleş-

tirmeden önce tasarım yapma mekanizmaları 

muazzam bir şekilde oluşturulmuştur7. Çoğu 

bilimsel araştırma hem wet labdan hem de in 

silico çalışmalardan veri almayı gerektir-

mektedir8. Bilgisayarların, teorilerin ve 

matematik algoritmalarının kullanılması, bilim 

ve mühendisliğin tüm alanlarındaki araştırma-

cılara, bilgisayarların in silico işlemcilerindeki 

fikirlerini araştırmaları için yeni olanaklar 

sağlamıştır7.  

Bu derlemede wet lab ve in silico çalışmaların 

karşılaştırması yapılmaktadır. 

Wet Lab Uygulamaları 

Wet lab deneysel uygulamalarla bağıntılı 

olmasının yanı sıra in silico terimi, teknolojinin 

biyoinformatik kısmını ifade etmektedir9. 

Örneğin; DNA mikroarray (mikrodizileme) 

teknolojisi, patojenik mikroorganizmaların 

saptanması ya da tanımlanması için uygun, 

yüksek verimli, esnek, hassas, spesifik ve çok 

keskin bir teknik ve teşhis aracı olarak 

kullanılmaktadır; bu yöntem, in silico ve wet lab 

olmak üzere iki süreci kapsamaktadır10. 

Mikroarray tekniğinin in silico süreci, olarak 

bilinen prob tasarımı ve veri analizinin 

sonuçlandırılması bölümlerini içermektedir11. 

DNA etiketleme ve hibridizasyon gibi DNA 

mikroarray teknolojisinin diğer aşamaları, wet 

lab uygulamaları (Şekil 1) olarak kabul 

edilmektedir11, 12.
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Şekil 1. Wet lab iş akışı diyagramı12.

In silico Uygulamalar 

Biyolojide sistem matematiği ve bilgisayar 

simülasyonlarının artan kullanımı diğer birçok 

bilim ve mühendislik alanını, sistem bilimini ve 

karmaşık matematiksel simülasyonları 

geliştirilmiştir5. Bununla birlikte in silico 

araştırmaların gelişmesi yapılan çalışmaların 

desteklenmesini sağlamıştır5.  

In silico çalışmalara bir örnek olarak, çip 

üzerinde laboratuvar tanı tekniği olan DNA      

mikroarray, farklı klinik ve tıbbi çevresel 

numune tanımaları için uygulanabilen minyatür 

bir teknolojidir9. Bu otomatik ve robotik floresan 

nükleik asit bazlı teknoloji, in silico ve wet lab 

olarak iki bölüme ayrılmaktadır11. Prob 

tasarımı, prob baskısı, hedef biyomolekül 

etiketleme, hibridizasyon ve tarama, 

mikroarray teknolojisi gibi uygulamalar in silico 

çalışmaları içermektedir13. Prob tasarlama 

bölümü, burada gerçekleştirilmesi gereken bir 

in silico prosedür olarak bilinirken (Şekil 2.), 

teknolojinin wet lab bölümünü (prob belirleme, 

hedef etiketleme, hibridizasyon ve tarama) ve 

in vitro bölümünü kapsamaktadır14, 15. 

 In silico çalışmalarda kullanılan birkaç 

program bulunmaktadır. Bu programlar16,17, 

● QSAR (Kantitatif Yapı Aktivite İlişkisi),  

● HQSAR (Hologram Kantitatif Yapı 

Aktivite İlişkisi), 

● PCM ( Proteo Kemometrik Modelleme),  

● Monte Carlo Simülasyonu,  

● MD (Moleküler Dinamik) Simülasyonu,  

● Autodock,  

● Phyton, 

● R Programlama Dili, 
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gibi programlar in silico çalışmalarda sıkça 

kullanılmaktadır18.

Şekil 2. (a) İn silico ekran ve in vitro deneyler için iş akışı, (b) Aktif anti-prion ajanı GN815.

In silico’da kullanılan programlardan biri olan 

QSAR, nicel yapı-aktivite (özellik) ilişkisi 

(QSAR/QSPR) yaklaşımları, aktiviteyi kimya-

sal bir yapıya dayalı olarak tahmin eden, 

genellikle yapay bir sinir ağı olarak modellenen 

doğrusal olmayan bir işlevi karşılamaktadır19.  

Bir diğer program olan R Programa Dili ise 

genomik aralıklarda erişim ve kümeleme 

işlemleri için yöntemler sağlayarak, 

GenomicRanges içeriğini işlemek, analiz 

etmek, karmaşık ve özel genom analizleri 

yapmak için güçlü bir araç olarak 

kullanılmaktadır20. 

Wet Lab ve In silico Karşılaştırması 

Wet labda yapılan çalışmaların desteklenmesi 

amacıyla da in silico çalışmalar yapılmak-

tadır21. Wet lab ve in silico çalışmalar 

karşılaştırılacak olursa; 

● Wet lab çalışmalarında kimyasallar, 

solüsyonlar ya da farklı materyallerin 

kullanım zorunluluğu bulunmaktadır. In 

silico çalışmalar ise in vivo ve in vitro 

yapılan çalışmaların matematiksel 

analizlerinin ve hesaplamalarının dijital 

cihazlarla yapıldığı laboratuvardır22. 

● Wet labda kullanılan kimyasalların ya da 

biyolojiklerin muhafazası ve güvenlik 

kabinleri gibi önlemleri mevcuttur. In 

silico’da yapılanlarda ise bu tarz 

tehlikeler mevcut değildir; aksine 

bunların güvenliğini kontrol etmek için 

kullanılmaktadır23. 

● Wet labdaki uygulamalar için farklı 

ekipmanlar gerekmektedir; değişik 

maddi açılardan daha fazla gideri 

bulunmaktadır. In silico çalışmalarda ise 

veri işleme programları haricinde 

(a) (b) 
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yüksek hızlı bilgisayarlar 

kullanılmaktadır18. 

● Wet labdaki uygulamalar oldukça fazla 

zaman alabilmektedir; buna karşın in 

silico çalışmalar zamandan tasarruf 

ederek kısa sürede sonuca ulaşabilmeyi 

sağlamaktadır24. 

 

 

 

Sonuç 

Sonuç olarak her iki laboratuvarda birbirini 

destekler nitelikte kullanılmaktadır. In silico 

çalışmalar her ne kadar gelecek vaadetse de 

hesaplamalı yaklaşımların kullanılabilmesi 

için gerekli olan bilgi wet lab yöntemi ile 

sağlanmaktadır. Gelecek çalışmalar için 

teknolojinin hızlı gelişimi ve yüksek hızda 

kullanılan bilgisayarlar, wet labdaki ihmal 

oranlarını azaltarak in silico çalışmaların 

verimliliğini artırabilir. 
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