




Genom, evrim gücüyle devamlı
modifikasyona maruz kalan, 

dinamik bir yapıdır.



Evrim,doEvrim,doğğal sistemlerde;hal sistemlerde;hüücre, organ,cre, organ,
birey ve populasyon bazbirey ve populasyon bazıında,en iyi nda,en iyi şşekilde ekilde 
kullankullanıılan (belki de kullanlan (belki de kullanıılmayan) davranlmayan) davranışışlarlarıın n 
kazankazanıılmaslmasıına sebebiyet verir.na sebebiyet verir.



HHüücreler creler 

FarklFarklıılalaşşmama

İşİş bbööllüümmüü

OrganizmaOrganizma



İİlk hlk hüücrenin olucrenin oluşşum aum aşşamalaramalarıı ::

1.1.RNA  molekRNA  moleküüllerinin olullerinin oluşşumuumu
2.2.Protein sentezini saProtein sentezini sağğlayacak mekanizmalayacak mekanizma-- larlarıın n 
geligelişşimiimi
3.3.RNARNA’’yyıı ve proteinleri bir arada tutacak lipit ve proteinleri bir arada tutacak lipit 
membranmembranıın olun oluşşumu umu 



Evrimin izlediEvrimin izlediğği iki i iki öönemli yol vardnemli yol vardıır :r :

1.1.Genetik bilgide rastgele varyasyonlar Genetik bilgide rastgele varyasyonlar 
meydana gelmesimeydana gelmesi

2.    Do2.    Doğğal seleksiyonal seleksiyon



RNA ‘nın evrimine ilişkin iki model
A)Ribozim katalitik ve kodlama olarak iki fonksiyonu yerine 
getirecek şekilde gelişmiştir.
B)Ribozim kodlama yapan molekülü sentezlemiştir.



Yeni genlerin genoma kazandırılmasında iki yol vardır;

Genomdaki bazı genlerin ya da bütün genlerin 
duplikasyonu

Diğer türlerden genlerin kazanılması



Duplikasyonla kazanılan genler,zararlı mutasyonların onları
inaktive etmesiyle pseudogen haline gelmişlerdir.
α- ve β-globin gen ailesindeki pseudogenlerin dizisi analiz 

edildiğinde,inaktive edici mutasyonlar; kodlama yapan 
bölgelerde,başlangıç kodonunda ve daha az olmakla birlikte 
TATA kutusunda çerçeve değişimi ve sessiz mutasyonlar 
olmuştur.

1.DUPLİKASYONLAR



Bazen de meydana gelen mutasyonlar, gende 
inaktivasyon yerine organizma için yararı olan yeni bir 
genin meydana gelmesini sağlar.
Örnek; organizmanın farklı gelişim evrelerinde kullanılan 
yeni globin proteinlerinin oluşumu.



α- ve β-globinler, 500 milyon yıl önce atasal globin 
geninden meydana gelmişlerdir.

Globin gen ailesinde evrim süresince meydana gelen gen 
duplikasyonları



2.Diğer Türlerden Yeni Genlerin Kazanılması (Lateral 
gentransferi)

•Bakteriyal ve arkeal genom karşılaştırıldığında lateral gen transferinin, 
prokaryotik  genomun evriminde önemli bir yeri olduğunu göstermiştir.

•Ökaryotlarda bazı genler,bakteri ve arkelerdeki bazı genlerle benzerlik 
gösterir.Bu lateral gen transferinden ziyade milyonlarca yıldır süren evrim 
süresince meydana gelen bir korunmuşluktan kaynaklanmıştır.



Genom Küçültülmesi

• Genom büyüklüğü üzerine yapılan analizler,işlevsel 
nedenliğe bağlı olarak, bazı canlıların genomlarında 
küçültmeye gittiklerini göstermiştir.

Carsonella ruddii

Genomu en küçük olan organizma olan 
C. ruddii bakteriyal bir simbiyonttur.Pek 
çok yaşamsal işlev geni bulunmuyor.



Kodlama Yapmayan DNA

İnsan genomunun sadece %1.5 ‘i 
kodlama yaptığına göre, bu durumda 
genomun evriminde sadece kodlama 
yapan kısımdan bahsetmek yetersiz 
kalacaktır. 

Genomun kodlama yapmayan bazı
bölgeleri ( örn.düzenleyici bölgeler) 
önemli fonksiyonlara sahiptir.

Kodlamayan DNA’nın evrimi 
hakkında söyleyebileceğimiz tek şey 
bu bölümlerin rastgele değişime 
uğramasıdır.



İntronların Kökeni
İntronların oluşumunda iki model ileri sürülmüştür;
1. Erken model : intronlar çok eskiden beri var ve aşamalı olarak 

ökaryotik genomdan kaybolmakta)
2. Geç model :intronlar sonradan ökaryotik genomda birikmeye 

başlamıştır
İntronların kökenine yönelik tartışmalar sürmektedir.

Hayvan genomlarında yapılan 
incelemeler, intronların arttığını
göstermiştir.



Transpozabl Elementler

Transpozabl elementlerin genom evrimi üzerine olan en büyük etkisi 
rekombinasyonu başlatmasıdır.

• Transpozabl element bitişiğindeki DNA parçasının genomda başka 
yerlere entegre olmasına,

• Gen ekspresyonunun değişmesine neden olabilir ve hatta genin anlatım 
yapmasını engelleyebilir.



Evrime Gen Freni (Nature,5 Şubat 2007)

İngiltere’nin Bath Üniversitesi 
araştırmacılarından 

Laurence Hurst ve ekibine göre;bazı DNA 
parçala-

rı,ilgili genleri ‘ideal’ protein fabrikaları
olmaktan 

çıkacak ölçüde yavaşlatarak, bu yönde evrimi 
de-

netim altında tutuyor.



PROTEİNLERİN EVRİMİ
Protein evrimi;zamanla bir protein dizisinde meydana 
gelen değişimlerdir.
Günümüzde;
moleküler klonlama teknikleri,
DNA sekans metotları,
hızlı dizi karşılaştırma algoritması ve bilgisayar 
çalışmalarının birbirine yardımcı olan gelişmeleri 
sayesinde proteinlerin yapı ,fonksiyon ve evrimi 
aydınlatılmaya çalışılmaktadır.



Protein dizi karşılaştırmaları,homolog proteinlerin tahlili 
için bilgi vericidir.

Homolog protein;ortak kuramsal bir atadan evrimleştiği 
düşünülen,benzer aminoasit dizisi ,benzer fonksiyon ve 
benzer üç boyutlu şekle sahip olan proteinlerdir.

Homoloji terimi dizi benzerliği ile sinonim bir kavramdır 
ama gerçek anlamda homoloji;ortak bir atadan evrimsel 
ayrımı ifade eder.



Protein evriminin iki yaygın tipi vardır;
Divergent Evrim
Convergent Evrim
Divergent evrimin de iki tipi vardır;

• Ortolog evrim: türlerin ayrımından kaynaklanan 
evrimdir.Örneğin farklı türlerden elde edilen sitokrom-c bir 
ortolog proteindir.

• Paralog evrim: bir organizmadaki gen duplikasyonlarından 
kaynaklanan ayrımı ifade eder.Örneğin farenin β-globin ve 
insanın α-globinleri parolog ;insan ,fare,tavuk α-globinleri 
ortologdur.



Karşılaştırmalı Genomiks

Canlıların DNA dizilerini karşılaştırarak evrimsel ilişkileri 
anlamamızı sağlar.Bu karşılaştırma sonucunda;

Bazı genlerin evrim sürecinde oldukça fazla korunduğu,
Bazı genlerin ise evrim sürecinde birbirinden ayrıldığı,
Değişik türlerde genom boyutunun ve gen sayısının farklılık 

gösterdiği görülmüştür.



Genomik Farklılıkların Nedenleri

1. Mutasyon
2. Segmental duplikasyon
3. Parolog ,ortolog  evrim
4. Kromozomların yeniden düzenlenmesi
5. Kromozom duplikasyonu-poliploidizasyon
6. Gen inaktivasyonu
7. Pseudogenler
8. Gen transferleri
• Vertikal gen transferi
• Lateral gen transferi



Biyoinformatik Yardımıyla Evrimsel İlişkilerin 
Belirlenmesi

• BLAST (BASIC LOCAL ALIGNMENT SEARCH TOOL)
Aynı ya da farklı organizmalar arasında ,nükleotid dizisi ya 

da 
protein dizisi karşılaştırmasını yapan bu bilgisayar programı
sayesinde araştırmacılar; dizilemesi yeni yapılan genin 
fonksiyonunu anlamak, hangi gen ailesine ait olduğunu 

bulmak 
ve evrimsel ilişkileri açığa çıkarmak açısından büyük ölçüde 
yararlanırlar.



• İki dizi arasında benzerlik olduğuna karar vermek kolay değildir. 
Örneğin insan ve şempanze genomları arasında %96 benzerlik 
olduğu gösterildi. Bu gerçekte ne anlama geliyor?

• İki diziyi inceleyelim;

Her iki dizi de 20 baz içermektedir ve sadece bir baz açısından 
farklıdırlar. Yani

20 bazdan 19 ‘u aynıdır. Bu durumda iki dizi arasındaki benzerliğin 
%95

olduğunu söyleriz.



• BLAST programı sorgulamasını yapacağımız bir diziyi, veri 
tabanında bulunan diğer bütün organizmalara ait dizilerle 
karşılaştırır ve hangi organizmalarla  ne kadar benzerlik 
olabileceğini gösterir.



• CLUSTAL
Clustal programı adını Türkçe karşılığı ‘küme’ olan ‘cluster’ dan alır. Bu 

program, aynı anda birden fazla diziyi karşılaştırmamızı sağlar. 
Araştırmacılar 

bu program sayesinde populasyonda genetik varyasyonu incelerler.

Şekilde gösterilen örnek cystic fibrosis ile ilgili bir gen dizisinin, 
CLUSTAL programından yararlanılarak karşılaştırılmasını
göstermektedir.



• Çoklu dizi benzerliklerinin incelenmesi, ayrıca türler arasındaki 
evrimsel ilişkilerin belirlenmesini sağlamaktadır. 

• CLUSTAL programı sayesinde önce benzerlikler en iyi şekilde 
bulunur, bir başka programla da evrimsel akrabalıklar hesaplanır ve 
sonunda türler arasında dizi açısından evrimsel ilişkilerin gösterildiği 
bir ağaç diyagramı çizilir.



KONU İLE İLGİLİ YAYARLANABİLECEĞiMİZ VERİ
TABANLARI

• http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=homologene 
• http://atgc.org/GenomePixelizer/ScreenShots/ScreenShots.html    
•
• http://blocks.fhcrc.org/                
• http://www.expasy.org/prosite/   
•
• http://www.ebi.ac.uk/goldman-srv/pandit/    
•
• http://pir.georgetown.edu/iproclass/  
•
• http://www.pantherdb.org/ 
• http://phigs.jgi-psf.org/
• http://www.genatlas.org/



WEB SİTELERİ

• Tree of Life    http://phylogeny.arizona.edu/tree/phylogeny.html
• TreeBASE       http://www.treebase.org
• Phylogeny Programs  

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html
• NCBI Taxonomy Database http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/
• PhyloBLAST    http://www.pathogenomics.bc.ca/phyloBLAST/
• WebPHYLIP     http://sdmc.krdl.org.sg:8080/~lxzhang/phylip
• Codon Usage Database http://www.kazusa.or.jp/codon/
• Ribosomal Database Project II http://rdp.cme.msu.edu/html/



Yazılımlar

• PHYLIP
http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html

• Treeview
http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/treeview.html

• Seaview
http://pbil.univ-lyon1.fr/software/seaview.html

• Genedoc
http://www.psc.edu/biomed/genedoc/

• ClustalX
http://www-igbmc.u-strasbg.fr/BioInfo/ClustalX/Top.html



Bu veri tabanlarından  
‘’ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=homologene ‘’

sayfasının en altında  yer alan, Clusters of Otologous Groups (COG)  
ortolog protein gruplarının bulunduğu kümeler hakkında bilgi 
alabileceğimiz bir alandır.



• Buradan ökaryotik  ortolog protein grubuna girdiğimizde ;

KOG database ;(clusters of euKaryotic Orthologous Groups)
Bu sayfadan Arabidopsis,Caenorhabditis ve Human (A C-H)‘ nin ortak olarak 72 
ortolog gruba sahip olduğunu görüyoruz.





• Ayrıca insanda bulunan bu proteinle ilgili olarak;



UYGULAMA 1
NCBI‘ da homologene‘ den ilgilendiğimiz genin hangi organizmalarda korunmuş olduğunu
öğrenebiliyoruz.

Örneğin bu gen ‘sitokrom c’ olsun.



• İnsanda bu proteinin hangi bölgeleri korunmuş , inceleyelim.





Ayrıca seçeceğimiz iki tür arasında ilgili gen dizisini karşılaştırabiliriz.



UYGULAMA  2
Sitokrom C‘ yi bir de PANTHER (Protein ANalysis THrough Evolutionary
Relationships) adlı veritabanında inceleyelim.
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