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Canli  bir

calismalar,

organizma ile yapilan in vivo

hayvan modellerindeki

arastirmalari  ve insan klinik deneylerini

kapsamaktadir®2. In vitro kavrami ise canli bir

organizmanin diginda gerceklestirilen
deneysel caligmalari  tanimlamak igin
kullaniimaktadir?, Hacre kaltarleri bu

calismalara ornek olarak verilebilmektedir.
Bilimsel ¢aligmalar igin kullanilan yontemlerde;
ilagc gelistirme, hastalik tanisi koyma, tedavi
belirleme, Urun tasarlama gibi prensiplerin
temelinde in vivo ve in vitro bazh arastirmalar

bulunmaktadir?.

Geleneksel laboratuvar olarak da bilinen wet
(1islak) lab terimi ile ifade edilen yaklasim in
vivo ve in vitro calismalari kapsamaktadir®.
Wet

haricinde informatik olarak, bilgisayar program-

laboratuvarda yapilan c¢alismalarin

lari ile hesaplanarak yapilan g¢alismalara “in

silico” calismalar denilmektedir®. Teorik
bilgideki gelismelere ek olarak yuksek
performansh  bilgi iglem  sureglerindeki

iyilestirmeler hem bilimin hem de muhendisligin

in silico alanlardaki gelismelerini destek-
lemistir®. Halihazirda kullanilan in vitro ve in
vivo ortamlarin yani sira bu yeni nesil in silico
calismalarda, herhangi bir deney gercekles-
tirmeden 6nce tasarim yapma mekanizmalari

muazzam bir sekilde olugturulmustur’. Cogu
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bilimsel arastirma hem wet labdan hem de in

silico calismalardan veri almay! gerektir-

mektedir®.  Bilgisayarlarin,  teorilerin  ve
matematik algoritmalarinin kullaniimasi, bilim
ve muhendisligin tum alanlarindaki arastirma-
cilara, bilgisayarlarin in silico islemcilerindeki
fikirlerini olanaklar

aragtirmalari igin yeni

saglamistir’.

Bu derlemede wet lab ve in silico calismalarin

kargilagtirmasi yapilmaktadir.
Wet Lab Uygulamalar

Wet

olmasinin yani sira in silico terimi, teknolojinin

lab deneysel uygulamalarla bagintih

biyoinformatik kismini ifade etmektedir®.

Ornegin; DNA mikroarray (mikrodizileme)

teknolojisi, patojenik  mikroorganizmalarin
saptanmasi ya da tanimlanmasi igin uygun,
yuksek verimli, esnek, hassas, spesifik ve ¢ok
keskin bir teknik ve teshis araci olarak
kullaniimaktadir; bu yontem, in silico ve wet lab
olmak Uzere iki slreci kapsamaktadir®,
Mikroarray tekniginin in silico sureci, olarak
bilinen prob tasarimi ve veri analizinin
sonuclandiriimasi boéliimlerini icermektedir®?.
DNA etiketleme ve hibridizasyon gibi DNA
mikroarray teknolojisinin diger agamalari, wet
lab uygulamalari (Sekil 1) olarak kabul

edilmektedir'® 12,

Her Hakki Saklidir.
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Sekanslama

Sekil 1. Wet lab is akisi diyagrami*?,

In silico Uygulamalar

Biyolojide sistem matematigi ve bilgisayar
simulasyonlarinin artan kullanimi diger bir¢ok
bilim ve muhendislik alanini, sistem bilimini ve
matematiksel

karmasik simulasyonlari

gelistiriimistir®. Bununla birlikte in silico
arastirmalarin gelismesi yapilan c¢aligmalarin

desteklenmesini saglamistir®.

In silico galismalara bir ornek olarak, cip
Uzerinde laboratuvar tani teknigi olan DNA
farkli klinik ve tibbi

numune tanimalari i¢in uygulanabilen minyatar

mikroarray, cevresel

bir teknolojidir®. Bu otomatik ve robotik floresan

nukleik asit bazl teknoloji, in silico ve wet lab

olarak iki bolime ayriimaktadir'l. Prob
tasarimi, prob baskisi, hedef biyomolekul
etiketleme, hibridizasyon ve tarama,

mikroarray teknolojisi gibi uygulamalar in silico
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calismalari icermektedir'®. Prob tasarlama
bolimu, burada gerceklestiriimesi gereken bir
in silico prosedur olarak bilinirken (Sekil 2.),
teknolojinin wet lab bdliminu (prob belirleme,
hedef etiketleme, hibridizasyon ve tarama) ve

in vitro bolumiini kapsamaktadir'® =,

In silico calismalarda kullanilan birkag

program bulunmaktadir. Bu programlar®!’,

e QSAR (Kantitatif Yapi Aktivite iligkisi),

e HQSAR (Hologram Kantitatif Yapi
Aktivite iligkisi),

e PCM ( Proteo Kemometrik Modelleme),

e Monte Carlo Simulasyonu,

e MD (Molekuler Dinamik) Simulasyonu,

e Autodock,

e Phyton,

e R Programlama Dili,

Her Hakki Saklidir.
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gibi programlar in silico galigmalarda sikca

kullaniimaktadir'®.

Sekil 2. (a) /n silico ekran ve in vitro deneyler icin is akisi, (b) Aktif anti-prion ajani GN8°.

In silico’da kullanilan programlardan biri olan
QSAR, nicel yapi-aktivite (6zellik) iligkisi
(QSAR/QSPR) yaklasimlari, aktiviteyi kimya-
sal bir yapiya dayali olarak tahmin eden,
genellikle yapay bir sinir agi olarak modellenen
dogrusal olmayan bir iglevi karsilamaktadir'®.
Bir diger program olan R Programa Dili ise
genomik aralklarda erigim ve kumeleme
islemleri icin yontemler saglayarak,
GenomicRanges igerigini islemek, analiz
etmek, karmasik ve Ozel genom analizleri
yapmak i¢cin gugli  bir ara¢ olarak

kullaniimaktadir?.
Wet Lab ve In silico Karsilagtirmasi

Wet labda yapilan ¢aligmalarin desteklenmesi
amaciyla da in silico galismalar yapilmak-
tadir’., Wet lab ve in silico caligmalar

karsilastirilacak olursa;
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e Wet lab c¢alismalarinda kimyasallar,

solusyonlar ya da farkli materyallerin
kullanim zorunlulugu bulunmaktadir. In
silico galigmalar ise in vivo ve in vitro
yapillan c¢alismalarin  matematiksel
analizlerinin ve hesaplamalarinin dijital
cihazlarla yapildi§ laboratuvardir?2,
Wet labda kullanilan kimyasallarin ya da
biyolojiklerin muhafazasi ve guvenlik
kabinleri gibi 6nlemleri mevcuttur. In
silico’da yapilanlarda ise bu tarz
tehlikeler mevcut degildir; aksine
bunlarin guvenligini kontrol etmek igin
kullaniimaktadir?.

Wet labdaki uygulamalar igin farkli
ekipmanlar  gerekmektedir;  degisik
maddi acilardan daha fazla gideri
bulunmaktadir. In silico caligsmalarda ise

veri isleme programlari haricinde

Her Hakki Saklidir.
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yuksek hizli bilgisayarlar
kullaniimaktadir®®,

Wet labdaki uygulamalar oldukg¢a fazla
zaman alabilmektedir; buna karsin in
silico c¢alismalar zamandan tasarruf
ederek kisa surede sonuca ulagabilmeyi

saglamaktadir®.

Sonug

Sonug olarak her iki laboratuvarda birbirini
destekler nitelikte kullaniimaktadir. In silico
calismalar her ne kadar gelecek vaadetse de
hesaplamali yaklagimlarin kullanilabilmesi
icin gerekli olan bilgi wet lab yontemi ile
saglanmaktadir. Gelecek ¢alismalar igin
teknolojinin  hizli gelisimi ve yuksek hizda
kullanilan Dbilgisayarlar, wet Ilabdaki ihmal
oranlarini azaltarak in silico ¢aligmalarin

verimliligini artirabilir.
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