
Evrimsel genomiks
• Moleküler biyologları evrimsel 

biyologlara dönüştürdü

• Model organizma vs çalışılan herhangi 
bir organizma (tür) zıtlığını
aşındırmakta

• İki çalışma sistemi ekseninde yütülüyor
Hipotez-model kurumu eksenli 
populasyon biyolojisi yaklaşımı: bir 
problem matematiksel olarak soyut 
biçimde tanımlanır, veriler modele 
uygunlukları açısından sınanır-basit, 
gerçekliğe çoğu kez uymayan, 
genomik verilerin modelden büyük 
sapma göstermesi ile tipik.
HMS Beagle’ın gezisine benzer; ne ile 
karşılaşılacağı bilinmeden yapılan 
keşif yolculuğu: genomların nasıl 
farklılaştığını gösterebilmesiyle tipik-
klasik model kurgusundan bağımsız 
olmakla-tıpkı 1800’lerin doğa tarihi 
çalışmalarındaki gibi-büyük bir bilme 
işathı yaratan veri kataloglama ile tipik 
(Clark, 2006). TANIMLAYICI 
GENOMİKS.



TANIMLAYICI GENOMİKS

• Genom yapısının işaret ettiği gerçekler
Duplikasyonların genetik çeşitlilik yaratıcı rolü

- insan genomundaki duplikasyonların 1/3’ten fazlasının şempanze 
genomunda blunmaması; duplikasyon sürecinin, en yakın ortak 
atadan bu yana, tekli nükleotid yer değiştirim sürecinin yaptığından 

daha fazla nükleotid değişimi oluşturması.

sinteninin devam ettirilmesindeki değişkenlik
- rastgele bir olgu ya da işlevsel bir nedeni olan genomik bir 

organizasyon düzeyine dikkat çeken bir durum?



TANIMLAYICI GENOMİKS

Genom büyüklüğü analizleri: işlevsel 
nedenselliği olan genom küçülmeleri

- genlere ihtiyaç duyulmadığı zaman-özellikle parazitik bir yaşam 
tercihi ile-genlerin yitirilmesi.

Parazitik bitkilerin fotosentezde iş gören önemli genlerinden bazılarını
yitirmesi



Carsonella ruddii
• Genomu en küçük organizma-

bakteriyel (psilid ve afid) 
simbiyont ~169 Mb

• 182 ORF : yarısından fazlası
(% 52.2) yalnızca translasyon
ve aa sentezine ayrılmış

• Son derece yoğun ve çakışan 
genlerden oluşmuş bir genom

• Pek çok yaşamsal işlev geni 
bulunmuyor

• Özsu ile beslenen pslid ve 
afidlerde aa azlığına bağlı
konvergent (Buchnera ile) 
evrim



Buchneria aphidicola BCc
• ~416 Mb genom
• 362 protein kodlayıcı gen
• Gen yitimi ile genom küçülmesi
• Trp ve riboflavin sentezi yapamıyor 

(konakçı kısıtlanabiliyor)
• DNA onarımı oldukça indirgenmiş

(yüksek mutasyon oranı)
• Nükleotid, kofaktör,hücre zarı ve 

taşınım sistemi bileşenlerinin 
sentezine ilişkin ciddi gen yitimi

• Ancak pasif metabolit değişimine 
olanak veren serbest-difuzyon

• Dizileri oldukça hızlı evrimleşiyor
• dS>dN : Protein kodlayan genlerinin 

çoğu saflaştırıcı (purifying) seçilim 
altında

• Serratia symbiotica (bir diğer 
simbiyont)



Bazı genel yapısal özellikler

• Hareketli genetik element yaygınlığı-
horizontal transfer-tür flogenisinden sapma

• İntrogression izleri
• İşlevsel motifler-korunmuş bölgeler



İnsan 19. kromozomu; APOE



Genom büyüklüğü evrimi



Prokaryot gen repartuarı dinamiği



İki tür arasındaki farklılığın genom 
dağılımı: insan ve şempanze



Deniz kestanesi genomu
• 814 milyon DNA bazı
• 23.500 gen
• Sanılandan daha karmaşık 

bağışıklık ve algı-duyu sistemi
• İnsan ve diğer omurgalılarda 

da temel işlevi olan pek çok 
gen

• sinekler ve solucanlarda 
bulunan bir çok geni içermiyor

• Kolopterler,yengeçler v.b.’den 
daha çok omurgalıya benziyor



Türleşmenin genomiksi

• D. melanogaster : Hızlı eşleşen-yavaş eşleşen 
erkek başarısı

• Microarray ile transkript değişkenliği
• 3557 gen etkisine işaret eden transkript değişimi



Küresel genomiks



Küresel genomiks

• Okunan 7.7 milyon dizi (6.3 milyar b.ç.)
• Evrimsel, taksonomik, biyokimyasal farklılık yaratacak binlerce 

protein : 6.12 milyon protein
• Bugüne dek varlığı bilinmeyen yüzlerce protein


