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Genetik bilginin her giin degisen ve gelisen dogasi bugiin 6nemli bir soruna neden olmustur.
Aradigmiz bilgi internette nerededir? O bilgiye nasil ulasabilirsiniz? Ulastiktan sonra nasil
depolayabilirsiniz? Depolanan bilgileri nasil giincel tutabilirsiniz? Siiphesiz bu sorularin
cevabini vermek genetik bilgi uzayiin devasa yapisi diisiiniildiigiinde oldukga zor olacak-
tir. Bizim bu konudaki sorulara kismi de olsa ¢dziim 6nerimiz Solucan ismini verdigimiz
yeni bir yazilimdir. Solucan, aragtirmacinin kendi istek ve dncelikleri dogrultusunda ha-
zirladig iliskisel veri modelini, sizin istediginiz ham veri kaynaklarindan, sizin istediginiz
kurallar dizesini isletmek suretiyle bilgi gruplar1 olusturup otomatik olarak doldurmanizi
saglar. Ham veri kaynaklarinin ve iliskisel veritabaninin sabit olmamasi, bilgi elde etmek
kurallarinin da kullanici tarafindan belirleniyor olmas: Solucan’1 etkin bir arag¢ haline sok-
mustur. Toplam 32004 gen i¢in, ham veri kaynagimizdan, erisim numaralarini toparlayip
istedigimiz sekilde iligkilendirmesi Solucan’in yaklasik 18 dakika 46 saniyesini almistir.

J. Exp. Clin. Med., 2009, 26:180-185

ABSTRACT

Today, ever growing and changing nature of the genetic information has caused a serious
problem. Where is the information, you are looking for, in the internet? How could you get
that information? After getting it how would you store it? How would you keep that stored
information up-to-date? In view of the monstrous structure of the genetic information
space, there is no doubt that answering those questions will be very difficult. Our solution,
even if it is a partial one, to the questions related to these topics is a new software that we
called as the Worm (Solucan in Turkish). The Worm, let researchers fill the database model
they prepare according to their desires and priorities, by running in line with series of their
principles, forming information groups from row databases of their interests. Dynamic
nature of row data sources and relational databases and the fact that the rules of information
gathering are determined by the user marks the Worm as an effective tool. For a total of
32.004 genes, it took the Worm approximately 18 minutes and 46 seconds to gather from
row data sources the accession numbers for these genes and associate them relationally as
we wish.

- Exp. Clin. Med. 2009; 26:180-185 ©2009 OMU Tiim Haklari Saklidir.

1. Giris

diginda problemlerin arttigini ve daha da karmasiklastigini

Genetik bilginin her giin degisen ve gelisen dogasi
bugiin 6nemli bir soruna neden olmustur. Aradiginiz bilgi
internette nerededir? O bilgiye nasil ulasabilirsiniz? Ulas-
tiktan sonra nasil depolayabilirsiniz? Depolanan bilgileri
nasil giincel tutabilirsiniz? Siiphesiz bu sorularin cevabini
vermek genetik bilgi uzaymin devasa yapist diislintildii-
giinde oldukca zor olacaktir. Varolan bilgi birikiminin veri
tabanlar1 seklinde organize olmasi, bilgiyi elde etme, ha-
zirlama ve kullanictya sunma ¢esitlilikleri de hesaba katil-

gérmek miimkiindiir. Bu bilgi birikimine tam olarak hakim
olmak miimkiin gibi gériinmemektedir. Fakat bilginin et-
kili bir sekilde kullanilmasina imkan taniyan yardimci
sistemlerin varligina ihtiya¢ artmaktadir. Arastirmacilarin
ayn1 konuyu calisirken dahi dnceliklerinin ve ihtiyaglarinin
farkli olmasi benzer vasiftaki verilere ulasimda sabit bir
yol haritas1 olusturulmasini zorlagtirmaktadir. Arastirma-
larin multidisipliner yapist gerek duydugu bilgiyi de mul-
tidisipliner kilmakta ve ulagsmay1 da bir o kadar zorlastir-
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maktadir. Thtiyag duyulan bilginin elde var olan verilerden
cikartilip karsilagtirmalarin, hesaplamalarin uygulanabil-
mesi, yeni kazanimlar i¢in depolanabilir kilinmasi iliskisel
veri modellerine olan ihtiyacimizi arttirmistir. Verilerimiz
iizerinde her an degisiklik yapabilmek, yenilerini eklemek,
yeni iligkiler tanimlamak, hipotezlerimizi test etmek, ben-
zeri kazanimlar1 kendi veri bloklarimiza entegre etmek
icin hem yerel hem de dagitik calisabilen kisisel sistem-
lerin, yerel ya da dagitik proje gruplarinin olusturulmasi
artik gerekli hale gelmistir. Solucan, biyolojik veri maden-
cisi ve kisisel iliskisel veri tabani yonetim sistemi uygula-
masi1 olarak bahsedilen sorulara kismi yanitlar vermekte
kanimizca uygun bir ¢ézlim yoludur. Solucan kisaca ii¢
ana varlik ve bu varliklarin arasinda tanimlanan iligkilerin
yliriitiilmesi ile gorevini yerine getirir. Bu varliklar Web
(World Wide Web, W3) varlig, diizenli ifade varligi, SQL
(Structured Query Language, yapisal sorgu dili) baglanti
varligi ve bunlarmn grup baglantilaridir. Oncelikle kullani-
cinin baglanti kurdugu web sunucusundan istenilen veri
indirilir. Daha sonra diizenli ifade varlig1 kullanilarak veri
bilgi gruplar1 haline doniistiiriiliir. Baglanti1 gruplart kul-
lanilarak bu bilgi gruplart bir veri tabanina SQL baglanti
varlig1 iizerinden kaydedilir. Veri tabani yonetim sistemi
sayesinde kullanicinin istekleri, dncelikleri ve ihtiyaglar
dogrultusunda olusturdugu iliskisel veri modeli sorgulana-
bilir kilinmastir.

2. Genetik bilgi uzayr

Genetik bilgi uzay: arastirmalar sonucunda elde
edilmis verilerin veri tabanlar1 seklinde organize edilip
arastirmacilarinin kullanimina sunulmasi neticesinde olus-
musg ve biiylimiistiir. 1993 yilinda yaklasik 24 veri taba-
n1 tanimh iken; 1995 yilinda bu rakam 179 veri tabanina
ulagmistir. 2010 yili igin ise bu rakam 58 yeni tanimlan-
mis ve 73 gilincellenmis veri tabani ile 1230 olarak agik-
lanmistir (Cochrane ve Galperin, 2010). Bu veri tabanlari
siiphesiz pek cok bilgiye yer vermektedir. En sik gezilen
ve en sik yararlanilan veri tabanlar1 sunlardir: GenBank,
EMBL ve dbSNP (Baxevanis, 2006). Ulusal Biyotekno-
loji Merkezi (NCBI), Ulusal Tip Kiitiiphanesi (NLM) ve
Ulusal Saglik Enstitiisii (NIH) tarafindan gelistirilen Gen-
Bank arastirmacilarin en sik tercih ettikleri veri tabanidir.
GenBank kisaca, kapsamli herkese agik kullanima sahip,
niikleotid veri bankasidir. GenBank ayrica bibliyografik
biyolojik notlar1 da kullanicisina sunar. Bunlarin yanin-
da bu veri tabanindan GSS (genome survey sequence),
EST (expressed sequence tags) ve WGS (whole genome
shotgun sequencing) gibi pek ¢ok bilgiye de referanslari
ile ulasmak miimkiindiir (Benson ve ark., 2008). Sadece
bu ii¢ veri tabanmi diisiildiigiinde bile rakamlar inanilma-
s1 zor seviyelere ¢ikmaktadir. GenBank 3 Subat 2009°da
99.116.431.942 adet baz ciftine ve 98.868.465 adet diziye

ev sahipligi yapmaktaydi (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Genbank/genbankstats.html). 24 Ocak 2010 sabahinda ise
EMBL 273.873.018.011 adet niikleotid ve 175.210.541
adet veri tabani girisine sahipti (http://www.ebi.ac.uk/
embl/Services/DBStats/). GenBank altinda yine oldukca
sik ziyaret edilen diger bir veri taban1 olan dbSNP ise 130
farkli organizma hakkinda polimorfizm verilerini bize sun-
maktadir. dbSNP’de var olan 130 organizmadan birisi olan
insan hakkinda 24 Ocak 2010 itibari ile toplam 12.878.918
giris bulunmaktadir (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/SNP/
snp_summary.cgi). Kasim 2009°da PubMed 73.094.038
adet interaktif aramaya ve 93.022.771 adet goriintiileme-
ye ev sahipligi yapmustir (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
About/tools/restable stat pubmeddata.html). Medline ise
1966 ‘dan bu yanan 10 milyon atifa, sadece NLM iize-
rinden yiiriitiilen 120 milyondan fazla aramaya sahiptir.
Medline veri tabanina her yil ortalama 400.000 adet yeni
atif eklenmektedir (http://www.nlm.nih.gov/bsd/history/
tsld024.htm). Goriildiigli gibi bu rakamlar her saniye de-
gismektedir. Niikleotid dizileme makinelerinin artmasi,
teknolojilerinin her gegcen giin degismesi ve iyilesmesi,
biyoinformatik yazilimlar ve bunlarin giincel teknoloji
ile bulusmasi, yiiriitiile gelen caligmalar ve sonuclar1 gibi
pek cok etken nedeniyle genetik bilgi uzay1 biiylimesine
her gecen giin daha biiyiik bir ivme ile devam edecektir
(Cochrane ve ark., 2009). Genetik veri oldukca hizli bir
sekilde artmakta ve her giin veri uzayina yenileri eklenip,
onaylamalar yapilip, diizeltmeler ve giincellemeler ile des-
teklenmektedir. Bugiin artik biyolojik ¢esitlilige, genetik
veri uzay1 da; yasayan canli bir sistem olarak girmeyi hak
etmistir. Bu baglamda genetik veri uzay1 hakkinda yeni bir
genom projesi baslatilmasi gerekliligi karsimiza ¢ikmakta-
dir.

3. Veri tabanlari ve 6nemli bazi sorunlar

Birkag¢ on yil dnce bilim adamlar1 biyolojik bil-
gi birikimini tek merkezden yonetmek ve arastirmacilara
uzun donemli veri olarak sunmak amaciyla ¢alismalara
baglamisti. Erken donemlerinde bu ¢aligmada kelime is-
lemciler ve hesap tablolar1 kullanilarak bu iglem yapil-
maya c¢aligiliyordu. Bu cabalar sinirli da olsa verilerin
depolanmasina ve arastirmacilar arasinda degis tokusuna
miisaade ediyordu. Fakat bilginin inanilmaz artis1 karsi-
sinda bu yontemler, verimli ve etkili depolama, paylagma
ve yararlanmak amaciyla sonra kullanma gibi ihtiyaglara
cevap veremez oldu. Bu nedenle web tabanli daha karma-
stk organizasyona sahip yonetim sistemlerinin gelistiril-
mesi gerekti. Web tabanli olarak verileri sunmak oldukga
etkilidir. Kitlelerin rahat bir sekilde verilere ulasmasina ve
rahat bir sekilde veri girmesine izin verir. Arastirmacilar
ilgi duyduklar1 konular hakkinda detayli aramalar ile is-
tediklerine ulagabildiler. Fakat ¢ogunlukla yapilan sorgu-
larin sonuglar1 asir1 derecede veri icermekteydi. Bugiin
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icin aragtirmacilar sorgulardan donen biiyiik veriyi siklikla
tek tek inceleyip ilgi duyduklar1 kismi kendileri segmek
durumundadirlar (Philippi ve Kohler, 2006). Baz1 veri
tabanlarinin sorgu sonuglar1 diiz metin dosyasi (flat file
fromat) seklinde kullanicina ulagmaktadir. Bu tip verileri
organize etmek daha da zor bir islem gerektirir (Ellis ve
Attwood, 2001). Bir diger 6énemli durum da artan biyo-
lojik bilginin entegrasyonunda yasanmaktadir (Philippi ve
Kohler, 2006). Farkli veri tabanlarinda ayni1 konunun fark-
l1 yonlerine ait bilgiler bulunuyor olmasi bunlar arasindaki
iligkinin zay1f ya da hi¢ olmamasi olasi yeni kazanimlari
engellemektedir. GenBank, EMBL, TrMBL\UniProt gibi
veri tabanlar1 bu konuda oldukga basarili veri entegrasyon
ornegi sunmaktadir. Coziim bekleyen diger bir sorun da
herkese agik kullanima sahip veri tabanlarinin alt yapilari-
n1 giincel ve etkili tutabilmek i¢in ihtiya¢ duyduklar1 fonun
yaratilmasidir (Ellis ve Attwood, 2001). Benzer verilerin
farkli veri tabanlarinda farkl sekillerde ifade ediliyor ol-
mast, depolanan biyolojik verinin karmasik yapisi ve sozel
verinin fazlaligi, girislerde dogal dilin kullaniliyor olmasi
ve bundan kaynaklanan diger sorunlar, veri tabanlar {ize-
rinde kullanicilarin siirl yetkiler dahilinde kullanim hak-
kina sahip olmas1 ve iligkisel yapilarinit bu nedenle etkili
ve akici bir sekilde kullanamiyor olmalar1 sayilabilecek
diger 6nemli sorunlardir.

4. Yapilan calismalar

Genetik veri uzaymin yerel ¢evrede organizasyon
ve optimizasyonu hakkinda pek ¢ok calisma yapilmaistir.
Bunlardan bazilari su sekilde sayilabilir: GeneRecords, Ge-
neNotes, SnpHunter, Atlas, GeneKeyDB. GeneRecords,
GenBank veritabaninin diiz metin dosyalarinin ayristirilip
kisisel bilgisayarinizdaki iliskisel veri tabaninda saklan-
masini saglayan bir yazilimdir. Ayrica elde edilen diziler
iizerinde analiz yapma imkanini da saglar (D’ Addabbo ve
ark., 2004). GeneNotes, farkli veri tabanlarindan 6zellik-
le genlerin farkli formatlar (text, imaj, PDF dosyasi vb.)
seklinde saklanmig &zelliklerini yonetmeyi saglayan ilk
ornektir (Hong ve Wong, 2005). SnpHunter ise, sectigi-
niz bir gendeki tiim SNP noktalarini bilgisayariniza indi-
rip, filtre edip lizerinde calisabileceginiz bir programdir.
SnpHunter ayrica indirdigi SNP noktalarini gorsel olarak
da kullanicisina sunabilmektedir (Wang ve ark., 2005).
Atlas, kullanicisina yeniden iliskilendirilmis biyolojik
veri deposunun yerel depolama biriminde entegre edebil-
mesinin Oniinii agan 6nemli bir biyoinformatik yazilimi-
dir. Atlas biyolojik veri deposu olarak olduk¢a genis ham
veriyi ,0rnegin diziler, molekiiler etkilesimler, homoloji,
fonksiyonel ve biyolojik ontoloji gibi, isleyebilmektedir.
Atlas, bu yonii disinda, biyoinformatigin énemli bir ama-
c1 olan farkli kaynaklardan gelen verilerin entegrasyonu
konusunda da ¢6ziim sunmaktadir (Shah ve ark., 2005).
GeneKeyDB ise Atlas gibi farki veri tabanlarindan alinan
ham veriyi veri madenciligi kurallar1 dahilinde igleyerek
kullanicisina sunan bir diger yazilimdir (Kirov, 2005).

Solucan’in bahsi gegen bu yazilimlardan bazi
farklar1 bulunmaktadir. Bu farklarin ilki Tiirk¢e bir yazi-
lim olmasidir. Tkinci 6nemli farki ise, sabit bir veri tabani
degil de istekleriniz dogrultusunda sizin hazirladiginiz bir
veri tabam kullanmasidir. Thtiyaclariniza gére sekillene-
bilir. Ayrica Solucan sadece genetik alaninda degil veri
madenciligin her asamasinda rahat¢a kullanilabilir (6r-
negin arama sonuglari i¢in herhangi bir arama motoruna
yonlendirilebilir ya da hikaye, roman gibi genis veri kay-
naklarinda istenilenleri arayabilir ya da imla denetgisi ola-
rak kullanilabilir. Kullanim alan1 ve amaci1 tamamen sizin
elinizdedir). Veri kaynaginiz, formatinin degismesi duru-
munda sadece diizenli ifadesi degistirilerek istenen sonug
yeni formattan ¢ikartilabilir.

5. Solucan

Solucan kisaca kullanicinin tanimladigi direktif
(direktif, kullanicinin isteklerine gore belli gérevi tamam-
lamak i¢in Solucan’a sunulan kurallar dizisi) varliklarini
(direktifleri olusturan alt kural parcalari, verinin alinma
yeri, sekli, v.b. gibi) kullanarak hedefteki veriyi, yerel
cevredeki iligkisel veri modeline kaydirarak bilgi haline
doniistiiren ve bu model {izerinde sorgulama yapma imka-
n1 tantyan bir uygulamadir. Veri tabani ve direktifler tama-
men kullanicinin kendi istek ve dncelikleri dogrultusun-
da ayarladigi bilesenlerdir. Solucan’1 olduk¢a esnek kilan
ve onu sabit ham veri toplulugundan biinyesindeki sabit
veri tabanina bilgi ¢ikartip yazan kati kuralli bir yazilim
olmaktan uzak tutan kural da budur. Web varlig1 sayesinde
kullanicisinin istedigi herhangi bir kaynaktan (ki bu kay-
nak Web sunucusundan bir sayfa, FTP sunucusundan bir
dosya ya da yerel saklama biriminden herhangi okunabilir
bir kaynak olabilir) ham veriyi temin eder. Bu ham veri
iizerinde Solucan diizenli ifade varliklarmi kullanarak is-
tenilen bilgi gruplarmi olusturabilir. Bu bilgi gruplarini
aynen saklayabilir ya da {izerinde sayma, frekans hesap-
lama gibi sayisal islemleri uygulayabilir. Daha sonra SQL
varliklari lizerinden kullanicinin tanimladigi veri tabanina
bunlar1 kaydeder. Solucan’in ¢alistirilmasindan once ta-
mamlanmasi gereken bazi altyapi ¢alismalar: vardir.

6. Solucan altyapi calismalar:

Solucan, kullanicinin tanimladig1 direktifleri ca-
listirarak veriyi bilgi halinde organize eden bir sistemdir.
Bu nedenle direktiflerden 6nce Solucan’in verileri bilgi
seklinde organize edebilecegi veri tabanina ihtiyaci vardir.
Veri taban1 oldukga basit, 6rnegin, tek bir tablo olabilecegi
gibi, pek cok tablo ve iliski iceren karmasik bir sistem de
olabilir. Solucan, ayrica, birden ¢ok veritabaninda birden
cok sistemi de desteklemektedir. Alt yapt malzemesi ola-
rak kullanilacak veri tabani yonetim sistemi uygulamasi-
nin mutlaka yapisal sorgulama dilini (SQL) tam destekle-
mesi gerekmektedir. Biz bu ¢alismada, gorsel veri tabanl
tasarim yazilimi olarak serbest, acik kaynak kodlu lisansa
sahip olmasi nedeniyle DbDesigner 4 “i kullandik (http://
fabforce.net/dbdesigner4/). Iliskisel veri tabami y&netim
sistemi olarak serbest, agik kaynak kodlu olmasi ve SQL
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‘i tam desteklemesi nedeniyle MySQL 5.1°1 kullandik
(http://www.mysql). Ne yazik ki hem DbDesigner 4 hem
de MySQL 5.1’in ingilizce yazilmis olmalari ve Tiirkge
degisken isimlerine izin vermiyor olmalar1 nedeniyle de-
gisken isimleri programsal karmagikliga neden olmamasi
i¢in Ingilizce olarak tercih edilmistir. Diizenli ifade mo-
toru olarak yine herkese acik, a¢ik kaynak kodlu olan de-
elx kiitliphanesi kullanilmistir. Biz bu ¢alismamizda ¢ok
basit yapilt bir veri modelini diisiindiik. Ve bu model ile
Genlerin isimlerinin, Sembollerinin, eskiden kullanilan
takma isimlerinin, kromozomal lokalizasyonlarinin ve ait
olduklar1 gen ailesi ile ait olduklar1 lokus tipini ve bu gen-
lere ulagsmak i¢in kullanilan erisim numaralarini bulmay1
hedefledik. Ayrica elde ettigimiz genlerin mRNA dizileri
iizerinde niikletidleri say1p depolayabilir olmasini hedefle-
dik. Bu projeye CoreData adini verdik. CoreData, projesin-
de kullandigimiz tablolar agagida Tablo-1’de sunulmustur.
Bu tablolar arasindaki iligki ise DbDesigner 4 programi
kullanilarak gorsel hale getirilip Sek. 1 ‘de sunulmustur.
Bu veri tabaninin ad1 Solucandir.

Tablo 1. Kullanilan tablolar ve bunlarin kullanim amaglar1

TABLO ADI KULLANIM AMACI

Locus Type Var olan lokus tiplerini depolar

Family Name Var olan gen aile adlarin1 depolar

Core Data Genlerin semboller, adlan, kromozomal yerlesimleri gibi bilgileri depolar

Accession Numbers | Genlerin erisim numaralarini depolar

mRNA Nucleotides

mRNA niikleotid dizilerinde A,T,G,C miktarlarmni depolar

AcCessonklurbars i
i HEnoId: INTEGER

G BocHumnber: WARCHAR (AO)]

& RefSeqld: VAACHAR(EO)

& mappedGensld: VARHARLZD)

@ mapp2dmirdd: VaACHARIZO)

@ mappedRefsecld VARCHARIZD)
& mappedUniProtld: YARTHAR 2]
% mappedEresmbid: veRcHeRzoy | B2

LoousTy e | Famiytlame X
¥ idlanusType: INTESER | icFamiyfame: TNTEGER 107

& Types: VARCHEA(AS) | & FanName: VARCHAR[AS)

ae

| (_J> Corelsta =
ks # Horcld: INTEGER (FK)
# dlocusTyps: (NTEGER (Fi)
# icFamiyhlame: INTEGER(LO) (FE)
@ Symbol VARCHAR(ZD)

— & Mame: VARCHER250)

& Chromesome: WARCHARLIO)
G A WARCHAR(10]

@ Band: VARCHSA 10

@ SubBand: VARCHAR(LO)

@ MameBlas: WARCHAR (3507

mrnatludeatide ™
§ idhuclentce: INTESER
% Haneld: INTEGER (FK)
@ &_Coumt: IMTEGER
@ T_Count: INTEGER
% G_Counk: INTEGER
w C_Count: [NTEGER

Sek. 1: Solucan i¢in hazirlanmig CoreData veri tabani (Solucan).

7. Solucan varhklari

Solucan ii¢ ana varlik ve bu varliklar arasinda ta-
nimlanmis baglanti gruplarinin derlenmesi ile ¢aligmakta-
dir. Bu ii¢ ana varlik Solucan’in ayni1 zamanda ham veri-
den bilgi elde etmek i¢in kullandig1 yol haritasidir. Kendi
icinde kayitli sabit yol haritalar1 yoktur. Harita sizin tara-
fimizdan tanimlanan direktifler ve varliklardan olusur. Bu
sayede kullanicilar ihtiya¢ duyduklar1 verilere kendi alis-
tiklar1 sekilde ulasabilmektedir. Bu li¢ ana varlik sirasi ile
sunlardir. Web varligi, diizenli ifade varligi, SQL varlig1.
Ayrica diizenli ifade varligimin grup baglanti varliklar

ile SQL varliginin alan baglant1 varliklari, ti¢c ana varlig
iligkisel olarak birbirine baglamaktadir. Solucan varliklar
icin kullanilan veri tabaninin adi SolucanInfo olarak ve-
rilmistir. SolucanInfo veri tabaninda bulunan tablolar ve
bunlarin islevleri Tablo-2’de sunulmustur.

Varliklar1 tanimlayan tablolar SolucanInfo verita-
bani icerisinde DbDesigner 4 kullanilarak iliskilendirilip
gorsel hale getirilip Sek. 2 ‘de sunulmustur.
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Sek. 2. Solucan nfo veri tabani

8. Web varhg

Web varligi ham verinin alinacagi yeri belirler.
Ham veri web varlig1 tarafindan bir web sunucusundan,
FTP sunucusundan ya da yerel depolama biriminden alina-
bilir. Indirilen ham veri belirtilen adrese kaydedilir. Ayrica,
Solucan pek ¢cok web sitesinden ya da ham veri kaynagin-
dan verileri sirasi ile alacak sekilde de kullanilabilir.

9. Diizenli ifade varhgi

Diizenli ifade varlig1 ile kaydedilen ham veri bilgi
gruplan seklinde pargalanir. Bir diizenli ifade varliginin
kendi icindeki bir grup icin tekrar bir diizenli ifade var-
liginin tanimlanmas1 miimkiindiir. Kendi {izerine doniislii
veri modeli sayesinde ham veri iizerinde sayma, frekans
hesaplama gibi istatistiki islemler de yapabilir. Aslinda ana

Tablo 2. Solucan veri modelimizdeki tablolar ve kullanim amaglari

TABLO ADI KULLANIM AMACI

Webs Web varliklari igin tablo

RegExps Diizenli ifade varliklari igin tablo

SQLs SQL ifadeleri igin tablo

Groups Diizenli ifade gruplar i¢in tanimlayici tablo
Table Fields SQL alanlari i¢in tanimlayici tablo

Projects Solucan drektifleri i¢in tanimlayici tablo

diizenli ifade grubuna dahil olmayan bu sekildeki gruplar
Solucan i¢in sanal gruplar olarak adlandirilmistir.

10. SQL varhg
Ham veri; bilgi gruplarina, Solucan sanal grup-
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larina pargalandiktan sonra, hedef iliskisel veritabanina
SQL varlig1 kullanilarak kaydedilir. Her SQL varlig1 bilgi
gruplari ile veri tabani alanlar arasinda iligkileri icerir. Bu
iligkiler tasarlanirken SQL alanlariin bilgi gruplart kiime-
sinin bir alt kiimesi olmas1 kurali ihlal edilmemelidir.

11. Solucan projeleri

Solucan projesi, yukarida vurgulanan ii¢ varligin
bilesimi ve tanimlanan projenin Solucan tarafindan ne se-
kilde derlenecegini iceren kullanici direktifidir. Solucan' in
iki derleme sekli bulunur, bunlardan ilki diizenli derleme
ve ikincisi parametrik derlemedir. Diizenli derleme, bir
projenin tek kaynaktan ham veri seklinde alinip i¢indeki
istenilen bilgi gruplarinin ¢ikartilip kaydedilmesi seklin-
de yapilir. Parametrik derleme ise, birden ¢ok kaynaktan
birden ¢ok kere indirilen farkli ham verilerin igindeki is-
tenilen bilgi gruplarmin ¢ikartilip kaydedilmesi seklinde
tamimlanir. Istenilen genlerin niikleotid dizilerine, amino
asit dizilerine sahip olmak parametrik derleme ile miim-
kiin kilinmigtir. Bu sekilde secilen parametreler icin farkli
kaynaklardan gelen farkli ham verilerin biitiinlesmesine
miisaade edilir ki bu Solucan’in, yazindan farkli bir uygu-
lamasidir.

12. Derleme sonuclari

Biz hedefimize uygun olarak HGNC web sitesin-
den (http://www.genenames.org/) aldigimiz ham verileri
kullandik. Ornegin gen aileleri tablosunu olusturmak igin
web sayfasini HGNC web sitesinden segtik ve buradan
istedigimiz bilgiyi elde eden (\d{1, })\t(.*) seklindeki 2
gruptan olusan diizenli ifadeyi olusturduk. Bu diizenli ifa-
denin ikinci grubu aradigimiz gen aile adim tasidigindan
tek alan grubuna sahip SQL varlig1 ile Solucan veri taba-
nindaki Family Name tablosuna kaydedilir. Bu tip tek alan
adlar1 iceren tablolar Solucan tarafindan otomatik olarak
tekillestirilir ve tekrar eden kayitlar tablodan uzaklastirilir.
Bu islem Solucan tarafindan 6 dakikada tamamlanmistir.
6 dakika sonunda Family Name tablosunda tekrarsiz ola-
rak 332 kayit goze ¢arpmistir. Benzer bir yaklagim ayni
diizenli ifade kullanilarak lokus tipi iizerinde uygulan-
mistir. 6 dakika derleme zamani hesaplanmistir,. HGNC
web sitesinden bu sefer gen adi, gen sembolii, lakaplari,
kromozomal yerlesimi (ki bizim projemizde bu yerlesim
kromozom no, kromozom kolu, ana bant, alt bant olarak
tekrar pargalanarak kaydedilmistir) iceren ham veri 8 daki-
kalik bir zamanda derlenmigtir. Bunun igin kullanilan dii-
zenli ifade (\d{1,} )\CFMCENMCFNCFONC)MC*) ve (d{T,
MO, HXIY)(p*q*[ter]*[cen]*)(\d*)\.*(\d*) seklinde
yazilmigtir. Erigim numaralar1 da (burada kullanilan di-
zenli ifade (\d{1, }\C.FNMCOWCENMCHFN(*)) 6 dakikalik
zamanda derlenmistir. Bu sekilde olusturulan CoreData
projesi igin toplam derleme zamani 26 dakikanin biraz al-
tindadir. Sonug olarak bu kisa zamanda CoreData projesi
altinda Tablo-2’deki kayitlar elde edilmistir.

13. Tartisma

Gorildigi gibi Solucan, benzer yazilimlardan
farkli olarak, ham veri kaynaklarindan yararlanabilmesi
ve bunlar1 dnceden arastirmacinin kendisinin Oncelik ve
isteklerine gore belirlemis oldugu iliskisellik i¢inde kay-
detmesi yoniiyle daha kullanigh gibi gériinmektedir. Fakat
her arastirmacinin Solucan benzeri yazilimlar kullanmasi
da bizi ayn1 sorunlar dizisinin farkli bir yiiziine tagimak-
tan bagka bir ise yaramaz. Bu durumda 6nemli olan sey
biyoinformatigin amaci olan farkli veri kaynaklarindan
farkli formlarda gelen farkli verileri iliskisellik i¢inde bii-
tiinlestirip arastirmaciya bir bilgi paketi seklinde sunmak
olmalidir. Bu baglamda her kullanici, farkli veritabanlarin-
dan aldig1 farkl bilgileri elinde tutacagindan Solucanlar-
arasi bir biitlinlesme aginin da kurulmasi bizi amaca biraz
daha yaklastiracaktir. Bir diger tartisilmasi gereken sorun
da aragtirmacilarin bir yerde yayinlamadigi yastik altinda
kalmig, siniflandirilmamis verilerin durumudur. Yeni kaza-
nimlar i¢in artik verileri oldukea spesifik kiigiik pargalarina

Tablo 3. Projesi altinda derlemeler sonucu harcanan zaman ve elde edi-
len veri miktari.

Diizenli Ifade
Varhg

00:02:12:406

Kayit
Sayis1
26
00:16:54:557| 332
00:22:08:703| 32004
00:13:30:343(32004

Tablo Ad1 |Web Varhig SQL Varhgi| Toplam

Locus Type |00:00:06:628 00:15:13:891| 00:17:42:925

00:00:03:172
00:00:16:922
00:00:04:125

00:00:45:854
00:06:37:000
00:00:55:703

00:16:05:531
00:15:14:781
00:12:30:515

Family Name

Core Data 1

Core Data 2

Accession
Numbers
mRNA
Nucleotides

00:00:09:172| 00:03:20:656 |00:15:16:250| 00:18:46:078| 32004

00:00:01:745| 00:05:36:005 |00:12:04:211| 00:17:41:961
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Tablodaki veriler saat: dakika: saniye: milisaniye formatinda sunulmustur.

bolmek bu sekilde veri primitifleri olusturmak gerekliligi
tartisilmalidir. Ancak bu sekilde yeni iligkiler degerlenebi-
lir. Belki de halka agik (public network) aglar yerine dagi-
tik veri paylagim aglar1 kurulmalidir.

14. Sonuc¢

Genetik veri uzaymin devasa biiytikligi ile bogu-
sup galip gelmek miimkiin gibi gézilkmemektedir. Verileri
parcalayip dagitik sistemlere gegmek sorunumuzu azalta-
caktir. Bu baglamda Solucan soruna kismi de olsa ¢6ziim
iretebilmektedir. Gelecek calismalar Solucanlar arasinda
olan entegrasyonun kuvvetlendirilip dagitik veri paylagim
ag1 kurmak konusunda yapilacaktir.

15. Teknik altyap1

Solucan programi C++ dilinde yazilmistir. Gerekli
olan veri tabani yazilimi MySQL olup gorsel tasarim araci
olarak DbDesigner kullanilmistir. Programa ulagmak igin
mkamilturan@gmail.com ya da hasanb@omu.edu.tr ad-
reslerinden yazarlar ile temasa gegmek gerekmektedir. Ge-
listirildigi bilgisayar Core 2 Duo E4300 1.8Ghz 2Gb Ram
olup Solucan i¢in 80Gb yerel hard disk alan1 ayrilmigtir.
Diizenli ifadeleri derlemek i¢in agik kaynak kodlu serbest
bir C++ Kkiitliphanesi olan deelx.h kullanilmistir (http://
www.regexlab.com/en/deelx/).
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