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Unipro UGENE: 3 Boyutlu Biyolojik Yapı Görselleştirme Aracı 
Ümmühan ŞaşY. , Fatma DuranE. 

 

Giriş  

Biyolojik bilimlerin hızla gelişmesiyle beraber, 

araştırmalar ve uygulamalar sonucunda büyük 

miktarda veri yığınları oluşmuştur. Dünya 

genelinde farklı laboratuvarlarda yapılan 

çalışmalar sonucu çok sayıda genomik bilgi 

elde edilmektedir. Bilimin hızlı ilerleyişi 

araştırmacılar üzerine önemli bir bilgi yükü 

getirmiştir. Elde edilen bilgilerin bir araya 

getirilip işlenmesi oldukça önemli ve zor bir 

iştir. Genomik verilerin hızlı, güvenilir ve kolay 

erişilebilir bir ortamda saklanması ihtiyacı bu 

nedenle ortaya çıkmıştır. Biyoenformatik, 

biyolojik bilgilerin düzenlenmesi ve saklanması 

için veri tabanlarının oluşturulmasını temel alan 

bir disiplindir. Günümüzde bilginin depolanması 

için kullanılan ve etkili erişime olanak sağlayan 

en geçerli yol veri tabanı programlarıdır1. Veri 

tabanı; toplanan bilgileri işleyebilen, istenen 

sonuçları kolaylıkla hazırlayabilen bir bilgisayar 

programıdır. Biyolojik sistemler ve olaylar 

hakkında toplanan bilgilerin sağlıklı biçimde 

değerlendirilmesi; biyoloji, biyokimya, kimya ve 

tıp ile bilişim bilimleri, matematik ve istatistiğin 

entegrasyonunun sonucu doğan yeni ve 

disiplinler arası bir bilim dalı olan 

biyoenformatik sayesinde mümkün olmaktadır. 

Biyoenformatik genel olarak biyolojik 

problemlerin çözümünde bilişim teknolojilerinin 

kullanılması olarak tanımlanmaktadır. En dar 

tanımı ile genomik sekansları destekleyen 

biyolojik veri tabanlarının oluşturulması ve 

işletilmesi, en geniş tanımı ile de mevcut tüm 

bilgisayar uygulamalarının biyolojik 

problemlerin çözümünde kullanılması olarak 

anlaşılmaktadır2.  

Biyoenformatik modern biyolojinin iki temel 

bilgi akışını kapsamaktadır. 3 

1. Genetik Bilgi Akışı:  

Bir organizmanın DNA’sı incelenerek özelliklerinin 

belirlenmesinden, incelenen bu organizma 

türünün oluşturduğu toplulukların karakteristik 

özelliklerine kadar olan bilgi akışıdır. Elde 

edilen DNA bilgisi tekrar genetik havuzun 

tanımlanması için kullanılmaktadır4.  

2. Deneysel Bilgi Akışı: Biyolojik olaylar 

gözlemlenerek elde edilen enformasyon, 

açıklayıcı matematiksel modeller ile tarif 

edilmekte ve daha sonra bu modellerin 

doğruluğu yeni deneyler ile test edilmektedir4. 

Büyük veri birikimlerinin oluşmasının bir 

sonucu olarak biyoenformatik araçların 

sayısında da artışa neden olmuştur. 

Biyoenformatik araçlarının sayısının artması, 

metodolojide de karmaşıklığa neden olmuştur. 

Bunun bir sonucu olarak, yazılım mühendisliği 

alanında da eksikliği gözlemlenmiştir. Yazılım 

mühendisliği alanındaki eksiklikler sonucu olarak 

biyoenformatik alanında uygulamaların 

kurulumu, kullanımı ve diğer programalar ile 

entegrasyonu zor bir görev haline gelmiştir4.  

Bu durumu düzeltmek adına önerilen bazı 

çözümler ise şu şekildedir; 

 

https://tr.wikipedia.org/wiki/Organizma
https://tr.wikipedia.org/wiki/DNA
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Çok platformlu, kurulumu kolay, kullanımı 

kolay bir GUI (Grafiksel Kullanıcı Arayüzü) ara 

yüzünün arkasındaki temel karışıklığı gizleyen 

biyoenformatik araçlar bulunmaktadır. Bu tür 

araçlara iyi örnekler Artemis genom 

tarayıcısı5, Jalview çoklu hizalama 

düzenleyicisi6, Tablet7 ve IGV8 yeni nesil 

dizileme (NGS) ve veri görselleştirme 

paketleridir9. Galaxy10 veya Taverna11 gibi 

uygulamalar biyoenformatik iş akışlarını 

yönetmek için kolayca erişim imkânı 

sağlamakta ve araçlar arasındaki entegrasyon 

sorunlarını çözmektedir. Unipro UGENE de bu 

paket programlardan biri sayılmaktadır12. 

Unipro UGENE  

Unipro UGENE, biyoenformatikte yeterli 

uzmanlığa sahip olmayan bilim insanları için  

verileri yönetme, analiz etme ve 

görselleştirme konusunda yardımcı olmayı 

amaçlayan çok platformlu bir açık kaynaklı 

yazılımdır13. UGENE yaygın olarak kullanılan 

biyoenformatik araçlarını ortak bir kullanıcı 

arayüzü içinde bütünleştirmektedir. Araç seti, 

çoklu biyolojik veri formatlarını desteklemekte 

ve uzak veri kaynaklarından verilerin 

alınmasına izin vermektedir. Açıklamalı 

genom dizileri, NGS, assembly data, çoklu 

dizi hizalamaları, filogenetik ağaçlar ve 3-

Boyutlu (3B) yapılar gibi biyolojik nesneler için 

görselleştirme modülleri sağlamaktadır. 

UGENE, yerel kaynaklarda veya yüksek 

performanslı bilgi işlem (high performance 

computing, HPC) ortamında başlatılabilen, 

yeniden kullanılabilir iş akışları oluşturmak için 

görsel bir ortam içermektedir. Ek olarak; harita 

okumak (reading maps)   sıralamak için çeşitli 

araçları entegre etmektedir ve birçok veriyi bir 

model ile tek bir grafik arayüzünde 

birleştirmektedir14.Farklı türlerde görselleştirme 

ve veri işleme amacıyla tasarlanmıştır15. 

UGENE şu anda 20‘den daha fazla popüler 

biyolojik veri formatında okuma ve yazmayı 

desteklemektedir. Bunlar arasında FASTA16, 

GenBank,17 Clustal,18 SAM/BAM19 bulunmaktadır. 

Yerel dosyalar ile çalışabilme kapasitesine ve 

NCBI, GenBank, Uniprot20 ve PDB21  dâhil 

olmak üzere önemli biyolojik çevrim içi veri 

tabanlarından verilere erişme yeteneğine 

sahiptir. UGENE geniş hesaplama yöntemleri 

kitaplığı içermektedir. Bu kitaplıkta bulunan 

entegre araçlar ve algoritmalar ile kalıp arama 

(pattern search), yerel dizi hizalama, çoklu dizi 

hizalama ve primer tasarımı gibi sorunlara 

çözüm kaynağı olmaktadır22(.) 

İki tür UGENE aracı bulunmaktadır. Bunlar, 

UGENE uygulamasına doğrudan entegre 

olanlar ve harici araçlardır. Harici bir araç 

kullanmak için ikili yürütülebilir dosyaların 

UGENE veri tabanında mevcut olması 

gerekmektedir. Gerekli olan tüm ikili dosyalar 

UGENE web sitesinden23 ayrı bir paket olarak 

veya UGENE paketindeki bir parçası olarak 

indirilebilmektedir. UGENE’nin önemli bir 

avantajı dâhil edilen tüm algoritmaların 

UGENE veri modelini kullanabilecek şekilde 

uyarlanmış olmasıdır. Bu durum araçların 

girdileri ve çıktıları arasında manuel veri 

dönüşümlerinden kaçınmayı sağlamaktadır24. 

Algoritma kütüphanesi sadece MUSCLE25 

veya BOWTIE26 gibi popüler araç ve 

yöntemlerden oluşmamakta aynı zamanda 
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diğer araştırmacıların katkıları ile UGENE 

ekibi tarafından geliştirilen hesaplama 

yöntemlerini de içermektedir. Bu hesaplama 

yöntemleri UGENE geliştiricileri tarafından 

izlenmekte ve tipik olarak güncellemeler her 

ana sürüme uygulanmaktadır. Böylelikle 

entegre koddaki gerilemelerin önüne 

geçilmektedir27. 

Erişim: Unipro UGENE’de şu adresten 

ulaşılmaktadır; MS Windows, Linux ve macOS 

için ücretsiz kurulum paketleri mevcuttur28. 

UGENE web sitesi üzerinden işletim sistemine 

uygun paketler seçilerek kolaylıkla 

kurulmaktadır. UGENE paket programında 

çalışmalara başlayabilmek için öncelikle hangi 

canlılar üzerinde çalışma yapılmak isteniyorsa 

bu canlıya ait DNA ve RNA dizileme verilerinin 

FASTA formatı halinde temin edilmesi 

gerekmektedir. İlgili veriler, UGENE 

programının erişim halinde olduğu çevrimiçi 

veri tabanlarından sağlanmaktadır. Örneğin; 

Unipro UGENE’de çoklu hizalama ve 

filogenetik ağaç oluşturmak istenildiğinde aynı 

gen bölgesi (BRCA2) için 10 farklı canlı 

kullanılarak bu işlemi gerçekleştirilecektir. 

(BRCA2 geni aminoasit dizi sekansı Uniprot 

veri tabanından elde edilecektir29. 

 

 

ÖRNEK UYGULAMA  

Çoklu Hizalama ve Filogenetik Ağaç 

Oluşturma  

1. Adım: UniProt30veri tabanından aminoasit 

dizileri FASTA formatında indirilmektedir. 

Aşağıda on farklı canlı türüne ait BRCA2 gen 

bölgesinin aminoasit dizileri hizalanmıştır.  

2. Adım: FASTA dosyası UniProt ana 

sayfasındaki indir butonu kullanılarak elde 

edilmektedir. Farklı kaydet seçeneği 

kullanılarak indirilen proteinlere ait FASTA 

dosyaları istenilen dosya adı ile 

kaydedilebilmektedir.  

3. Adım: UGENE programında File 

seçeneğinden kaydedilen protein FASTA 

dosyaları seçilerek UGENE üzerinde 

çalışmalar yapılabilmektedir.   

4. Adım: Anasayfadaki Tools (araçlar) 

seçeneğinden yapılacak işlem seçilmektedir. 

Filogenetik ağaç oluşturmak için ilk adım 

olarak çoklu dizi hizalama araçları 

kullanılmaktadır. Bu araçlar MUSCLE, 

ClustalW, ClustalQ, MAFFT, T-Coffee, 

Kaling çoklu hizalama araçlarıdır. Örnek 

uygulamada MUSCLE hizalama aracı 

kullanılarak çoklu hizalama işlemi 

gerçekleştirilecektir. Girdi-Çıktı dosyaları 

(input file-output file) seçildikten sonra yazılım 

hizalamayı Şekil 1’de gösterildiği gibi 

yapmaktadır.
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Şekil 1. Çoklu Hizalama. On farklı canlının UGENE yazılımında çoklu hizalanması görülmektedir. Çoklu 

dizilimin altında gri renkteki kısımda istediğimiz aralıklara ulaşım sağlanabilmektedir. Çoklu dizilimin üst 

kısmında konsensus dizlerini bize göstermektedir. Sağ kısımda ayarlar simgesine tıklayarak istediğimiz 

canlının aminoasit sekansını görüntüleyebiliriz. Aynı zamanda sekans dizilerinin renklendirmesini de bu 

kısımdan sağlayabiliriz31. 
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5.Adım: Çoklu dizi hizalaması yapıldıktan sonra 

Build Phylogenetic Tree kısmından filogenetik 

ağaç oluşturma aşamasına geçilmektedir.  

Açılan sayfada ağaç oluşturma metodu seçimi 

yapılmaktadır. Bu örnekte Şekil 2’de 

görüldüğü gibi komşu birleştirme algoritması 

(PHYLIP Neighbor Joining) metodu 

seçilmiştir. Bu metod çift yönlü kümeleme 

veya komşu birleştirme algoritması 

kullanılarak mesafe matrisi verilerinden 

filogeni sonuçlarının çıkarılması şeklinde 

uygulanmaktadır32. 

 

 

  

Şekil 2. Filogenetik ağaç oluşturma metodu. Bu aşamaya gelmek için unipro UGENE ana sayfasının 

sol üst kısmındaki Build Tree kısmına tıklayarak farklı şekillerde ağaç oluşturma metodları 

belirlenmektedir. Aynı zamanda save tree to kısmından bilgisayarımızda istediğimiz yere kaydedip 

tekrardan kullanımını sağlanabilinmektedir. 

 

 

 

 

 

 



 

BIOINFORANGE     Sayfa 6 / 12     Her Hakkı Saklıdır. 

6. Adım: Filogenetik ağaç oluşturularak açılan 

sekmede ağaç üzerinde düzenlemeler 

yapılabilmektedir. Branch settings kısmından 

filogenetik ağacın; rengi ve çizgi kalınlığı 

ayarlanmaktadır. Layout kısmından ağaç şekilleri; 

dikdörtgen şeklinde, yuvarlak şekilde ve atası belli 

olmayan (rectangular, circular, unrooted) 

değiştirilmektedir. şeklinde değiştirilmektedir. Şekil 

3’de uygulanan parametreler sonucunda 10 

farklı canlı türüne ait filogenetik ağaç program 

tarafından oluşturularak canlıların birbirinden 

ayrılma zamanları gösterilmektedir. 

 

Şekil 3.  On farklı canlı türünün BCRA2 gen bölgesi için oluşturulan rectangular 

(dikdörtgen) ağaç. Build Tree seçeneğine tıklayarak farklı metodlarda ağaçlandırma seçimi 

yapılmaktadır. Ayrıca canlı türlerinin ilk olarak birbirinden ne zaman ayrıldığını, dış gurup ve 

komşu gurup da filogenetik ağaç oluşturarak şekildeki gibi görüntülenebilmektedir. 

UGENE’de Primer Oluşturma  

1. Adım: NCBI veri tabanından Homo sapiens 

için IL6 (interlökin-6 ) gen bölgesi “gene” kısmı 

seçilerek tarama işlemi gerçekleştirilmiştir. Açılan 

sayfada FASTA kısmına tıklanarak sağ üst 

köşede bulunan Send To kısmına tıklanır 

2.Adımdaki aşamalar sırası ile gerçekleştirilir. 

2. Adım: Send To –File –FASTA–Create File      

seçenekleri ile FASTA formatı bilgisayara 

kaydedilir.  

 

3.Adım: Select files to open kısmından 

bilgisayara indirilen FASTA formatındaki 
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dosya hangi isim ile kayıt işlemi yapıldı ise o 

dosya seçilerek UGENE kaydedilmektedir.  

4.Adım: Analyze – Primer3- Main – Targets 

aşamaları sırası ile uygulayarak primer 

oluşturulmaktadır. Şekil 4’te Unipro UGENE 

ile oluşturulmuş 22 adet primer görülmektedir.

 

 

Şekil 4. Unipro UGENE ile oluşturulmuş 22 adet primer. Unipro UGENE ile oluşturulmuş 22 adet 

primer görülmektedir. Oluşturulan primerlerin alt kısımda hangi baz dizileri arasında olduğu primerin baz 

dizilimini görmek mümkün aynı zamanda programda ileri ve geri primerler aynı anda oluşturulmaktadır. 

Yukarıdaki şekilde 11 tane ileri primer, 11 tane de geri primer mevcuttur. 

3B Gösterim 

1.Adım: Files - Access remote database - 

Database- PDB (Protein Data Bank) kısmını 

seçilerek -Resource ID kısmına,PDB’den 

alınan ve moleküller modellerin eşsiz 

tanımlama veya erişim kodunun yazılması 

gerekmektedir. Örneğin 1CRN (crambin 

kristallerindeki su moleküllerinin pentagon 

halkaları) 3B yapısı Şekil 5’deki gibi 

görüntülenebilmektedir.
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Şekil 5. UGENE’de  1CRN proteinin 3B yapısının görüntülenmesi.  1CRN proteininin bağ 

yapıları ve sekonder (ikincil) yapısı gösterilmektedir. Alt kısmında şekilde de görüldüğü üzere hangi 

bazlarda alpha helix, beta strand bağları olduğu yazmaktadır. Sağ tıklayarak bağların proteinin 

renklerinde değişim yapılabilmektedir. 

 

3B Yapıda Top-Çubuk Gösterim 

1. Adım: Files - Access remote database - 

Database- PDB kısmı seçilerek -Resource 

ID kısmına bir kod yazmamız 

gerekmektedir. Örneğin 3BJ1 (Hemoglobin 

alfa proteinine ait  PDB erişim kodu.) 

 

2. Adım: Farede sağ tıklama işlemi yaptıktan 

sonra Render style kısmından Ball and 

Stick kısımları seçilip farklı şekillerde 

proteinlerin üç boyutlu görüntüleri elde 

edilmektedir. Yine aynı şekilde Render 

style kısmından tubes kısmı seçilerek tüp 

şeklinde ve space fill kısmından da boşluk 

doldurma şeklinde proteinin üç boyutlu 

modeli elde edilmektedir.  

 

Şekil 6’da 1CRN proteininin 3B farklı 

gösterimleri mevcuttur. 
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Şekil 6. Unipro UGENE’de Oluşturulan 3B Bitki Proteininin Konformasyonları. (A)Top- çubuk 

gösterimi. (B) Tubes gösterimi. (C,D) Space Fill gösterimi. (E) Ball and Stick gösterimi (F) Renkler 

aminoasit dizlerine göre renklendirme işlemi yapılmaktadır. Sağ tıklayarak istediğimiz aminoasittin 

rengini değiştirilebilmektedir. 

Sonuç 

Biyoloji alanında çalışma yapan bilim 

insanları, çalışmalarının daha net ve anlaşılır 

olması için daha etkili görseller kullanmak 

istemektedir. Günümüzde bilim insanlarının 

moleküler çizimler ve modellemeler için 

yaygın bir şekilde kullandıkları programlar ise 

şu şekildedir; UCSF Chimera33, UCSF 

ChimeraX34, CCP4mg35, VMD36, PyMOL37. 

Bu derlemede anlatılan Unipro UGENE ile de 

modelleme yapılmaktadır ve proteinlerin 

görüntüleri elde edilmektedir.   Bunun yanı 

sıra, proteinlerin 3B yapılarının farklı 

şekillerde gösterimleri elde edilebilirken aynı 

zamanda, primer tasarımı ve filogenetik ağaç 

oluşturma gibi çok çeşitli fonksiyonlar da 

A B 

E

C D 
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bulanmaktadır35. Bu açıdan Unipro UGENE 

bilimsel çalışmalarda, arkeolojide sınıflandırmada, 

antropoloji, bitki taksonomisi gibi alanlarda 

kullanılarak birçok veri tabanı ile entegre 

halde çalışmakta aynı zamanda BLAST işlemi 

de Unipro UGENE’de gerçekleştirilmektedir38. 
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