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ONSOZ

Aktinomisetler, ¢cok cesitli habitatlarda yasayan oldukga
farklilagmis gelisim dongiisii  sergileyen Gram-pozitif ipliksi
bakterilerdir. Aktinomisetlerin en biiyiik 6nemi antibiyotik liretme
yetenekleridir. Eritromisin, streptomisin, rifamisin ve gentamisin
dahil olmak {izere halihazirda kullanilan ¢ok sayida antibiyotik,
toprak aktinomisetlerinden izole edilmis irtinlerdir. Bu kitap
boliimiinde, aktinomisetlerin taksonomi, ekoloji ve biyoteknolojik
onemi ele alinmistir.

Geleneksel su kusu izleme yontemleri olan yaya arazi
calismalari, insanli hava araclar1 veya tekneyle yapilan gozlemler
yiiksek maliyetler, zorlu iklim sartlari, lojistik kisitlamalar ve yaban
hayatin1 rahatsiz etme ihtimali gibi kisitlamalar olusturabilir. Buna
karsin dron kullanimi arastirmacilarin sahada daha guvenli bir
sekilde calismasma olanak saglamaktadir. Insansiz hava araglar
veya genel adiyla dron teknolojisi, ¢ok yonliiliigli ve etkinligi
sayesinde yaban hayati izleme ve koruma ¢aligsmalarinda son yillarda
onemli bir ylikselis gostermistir. Bu kapsamda olmak tzere bu kitap
b6limiinde; dron tabanli su kusu izlemelerinde tespit olasiligi ile
birlikte yontemsel ve cevresel etkilere deginilmistir.

Protein yapisinin belirlenmesine yonelik calismalar uzun
yillar boyunca deneysel yontemlere dayandirilmistir. X-151m
kristalografisi, niikleer manyetik rezonans spektroskopisi ve kriyo-
elektron mikroskobu gibi teknikler proteinlerin atomik diizeyde
incelenmesine olanak saglamaktadir. Bununla birlikte bu yontemler
yiiksek maliyet gerektirmeleri, uzun analiz siireleri ve bazi protein
siniflarinda  uygulanabilirliklerinin ~ sinirli  olmasi  nedeniyle
arastirmacilart alternatif yaklasimlar gelistirmeye yoOneltmistir.
Ozellikle genom dizileme teknolojilerindeki hizli ilerlemeler
sonucunda elde edilen protein dizilerinin sayisinin artmasi, deneysel
yontemlerle yap1 ¢oziimleme kapasitesinin yetersiz kalmasina neden
olmus ve hesaplamali protein yapi tahmini ¢alismalarinin 6nemini
artirmistir. Bu kitap boliimiinde, yapay zeka destekli protein yapi



tahmini ve modern biyokimya arastirmalarindaki uygulamalar
vurgulanmustir.

Yeryiiziiniin temel enerji kaynagi olan giines ayn1 zamanda
kiz1lotesi ve ultraviyole radyasyon kaynagidir. Giinesten
kaynaklanan  radyasyonunun  yaklastk  %5’1  ultraviyole
radyasyondur. Rubia tinctorum anti-enflamatuar, antibakteriyel,
antifungal ve antioksidan Ozellige sahip tibbi bir bitkidir. Yara
tyilestirici oldugu belirlenen bitkinin biyomedikal uygulamalarda
kullanilabilecegi bildirilmistir. Bazi calismalarda ise kokboyanin
kullanildig1 materyalin UV koruma performansini etkiledigi tespit
edilmistir. Bu kapsamda olmak iizere bu kitap bdliimiinde ise; Rubia
tinctorum L. ve pamuklu kumas kullanilarak ultraviyole
radyasyondan dogal koruyucu giines sapkasit iiretilmesi
arastirilmustir.

Prof. Dr. ALI BILGILI
ANKARA UNIVERSITESI
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BOLUM 1

RUBIA TINCTORUM L. VE PAMUKLU KUMAS
KULLANILARAK ULTRAVIYOLE
RADYASYONDAN DOGAL KORUYUCU GUNES
SAPKASI URETILMESI

ELIiF KARTALOGLU'
HASIBENUR CILINGIR?
GULSEMIN SAVAS TUNA?

Giris
Yeryliziiniin temel enerji kaynagi olan giines ayn1 zamanda
kiz1lotesi ve ultraviyole radyasyon kaynagidir (Young & ark.,
2017:100). Giinesten kaynaklanan radyasyonunun yaklasik %35°1
ultraviyole radyasyondur. UVR dalga boylarina gére UVA (315-400
nm), UVB (280-315 nm) ve UVC (100-280 nm) olmak tizere 3 farkl
tirde bulunur. UVA radyasyon, diinya ylizeyine ulasan UV
isinlarinin %95-98’ini olusturur, atmosfer tarafindan neredeyse hig
filtrelenmez ve cildin derin katmanlarina iner. UVB radyasyon ise
cildin yiizeyinde kalir. Ancak goézler ve deri icin UVA’dan ¢ok daha
fazla zararlidir. UVC radyasyon atmosferden gegerken filtrelenip
yok olur, yeryiiziine ulasamaz (Akaydin & ark., 2009:212). Mutajen
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ve spesifik olmayan bir hasar verici ajan olan UVR hem tiimor
baglatici hem de timor destekleyicidir. Bu nedenle "tam bir
kanserojen" olarak smiflandirilir. Ozellikle cilt kanseri ve cilt
rahatsizliklarinda etkilidir (D’Orazio & ark., 2013:12222). UVR'ye
kisa siireli maruz kalma, kemik gelisimini destekledigi, ciltte dogal
D vitamini ve endorfin sentezini sagladigi icin canlilar igin
faydalidir. Ancak uzun siireli maruz kalma, DNA’ya zarar verebilir,
akne, kanser ve giines yamigr kaynakli eriteme neden olan
fotodermatoz gibi ¢ok sayida cilt sorununa ve yaslanma siirecini
hizlandirmaya neden olabilir. Bu nedenle, baz1 saglik sorunlarindan
ka¢inmak i¢in smirli UVR maruziyeti gereklidir (Wong & ark.,
2016:1; Saha & ark., 2024:1).

Atmosferdeki ozon tabakast UVR’ ye kars1 koruyucudur. Ancak
ozon tabakasinin incelmesi nedeniyle artan UVR, kiiresel saglik
saglik agisindan ciddi endiselere yol a¢mistir. Diinya Saglk
Orgiitii'niin 2022 y1l1 verilerine gére, 2,5 milyondan fazla cilt kanseri
vakast ve yaklagik 1,5 milyon korliik ve diger saglik sorunlari
bildirilmistir ve bu durumun birkag y1l i¢inde daha genis bir tabloya
yayilmas1 beklenmektedir (Saha & ark., 2024:1). Giines
radyasyonundan korunmanin giines 1sinlarindan kaginmak, disari
cikarken koruyucu giysiler giymek ve giines koruyucu aksesuarlar
veya losyonlar kullanmak gibi {i¢ temel yontemi vardir. Gelisen
teknoloji ile insanlar her tiirlii bilgiye kolay ulagmakta ve sartlar
uygun oldugu silirece uygulamaya ge¢mektedir. Artan biling
sayesinde gilines kremi kullanim1 ve UVR koruyucu giysiler giymek
yaygin hale gelmistir. Glines kremi UVR korumasi saglasa da,
kullanim1 genellikle zahmetli ve yapisindaki bazi kimyasallar
nedeniyle 6 aydan kiiciiklere uygulanmamaktadir. Ayrica kremlerin
maliyeti de bazi kisiler i¢in bir engel olusturmaktadir (Wong & ark.,
2016:1; John & ark., 2021:1278). Tip uzmanlar1 6zellikle disarida
10-14 saat calisan kisiler i¢in insan viicuduna miimkiin olan en


https://www.sciencedirect.com/topics/engineering/sun-hoods

yikksek korumayr saglayan giysiler giyilmesini Onermektedir
(Boothby-Shoemaker & ark., 2022:476).

Gilinlimiizde kumaslarin UVR’nin zararlarin1 engellemedeki
etkinligini artirmak icin ¢esitli organik (aloe vera ve kitosan
nanokompoziti, fotokromatik boyalar, polifenolik bilesikler,
flavonidler vb.) veya inorganik (demir oksit, titanyum dioksit, ¢ginko
oksit vb.) UV emici maddeler kullanilmaktadir (Saha & ark.,
2024:1). Diinya’da UV emici madde olarak en fazla kullanilanlar
Zn0O (ZnO-NP'ler) ve TiO2 nanopartikiilleridir. Bu nanopartikiillerin
sagliga zararlar ile ¢ok sayida calisma yapilmistir (Shakeel & ark.,
2016:1; Hwang & ark., 2019:1175; Yousef & ark., 2019:336; Du &
ark., 2020:322; Ayorinde & Sayes, 2023:1; Mandal & ark., 2024:1).
Yapilan ¢caligmalar dikkate alindiginda sagligin, ¢evrenin korunmasi
ve strdiiriilebilirlik i¢in dogal maddeler kullanilmasinin ne kadar
onemli oldugu goriilmektedir. Bu nedenle giysi yapiminda kullanilan
kumaslarin ve bu kumaslara bazi1 6zellikler kazandiran maddelerin
dogal yapida olanlar1 tercih edilmelidir. Dogal ve sentetik
kumaglarin UVR koruma yetenegine UV emici maddeler disinda
kokboya, ¢ivit mavisi ve kosineal gibi bitkisel ve hayvansal
boyalarin etkisini arastiran baz1 ¢caligmalar yapilmistir (Sankaran &
ark., 2021:301). Yapilan caligmalar incelendiginde iilkemizde dogal
yayilisa sahip R. tinctorum L. dikkat c¢ekmis ve bu bitki ile
calisilmasina karar verilmistir.

Rubiaceae familyasinda yer alan R. tinctorum L., koklerindeki
kat1 kirmizi ve turuncu pigmentler sayesinde kullanilan en eski
boyalardan biridir (Blackburn, 2017:449). Boyacilikta ilk olarak
yaklasitk MO 1350 yillarinda Misirda 18. Hanedan zamanmna ait
tekstillerde kullanilmistir (Karadag, 2007). Ulkemizde genis
alanlarda yetisen bitkiden elde edilen renk “’Tiirk Kirmizisi= Al
rengi olarak bilinmekte ve ilk defa 1519 yilinda Bursa’da, sonra
Edirne’de kullanilmistir (Edirne Kirmizisi). Bitki yetistigi bolgeye
gore; kokboya, boya kokii, boyacilik otu, boyalik, boya otu, boya
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piircii, boya ¢ili, ¢gubuk boya, dil kanatan, boya sarmasigi, kirmizi
boya, kirmiz1 kdk, yumurta boyasi, kizilkdk, kizilboya, ekse kokii,
boya piirii, cubuk boyas1 gibi farkli isimlerle bilinmektedir (Esberk,
1947:11). Fransizlarin “Grance” dedigi bu otta en fazla bulunan
organik renk pigmentleri alizarin ve purpurindir (Sanli & GOk,
2017:772). Bitkinin koklerinde 35°ten fazla antrakinon pigmenti
bulunmaktadir. Bu pigmentler sayesinde ve farkli mordanlar
kullanilarak kokboyadan; koyu ve acik giil kurusu, acik kizil
kahverengi, ithlamur ¢icegi, koyu gilirgen, koyu visne ¢iirigli, acik
sarimtirak kirmizi, geyik kahvesi, dana dili, siitli kahve, koyu
kirmizi, bordo, sarap rengi, tar¢in ve ¢lirilk musmula gibi renkler
elde edilmektedir (Kayabas1 & Dellal, 2006:334). 19. ylizyilda boya
maddelerinin sentetik olarak ucuz ve daha kolay iiretilmesi ile dogal
boyalar 6nemini kaybetmistir. Kimya sanayisindeki gelismeler ile
sentetik boyalarin tiretilmesi, kirmiz gibi baska bitkiler ile katranin
boyacilikta kullanilmasi R. tinctorum’un kullanimini, tarimda ise
titin ve pamuk gibi bitkilerin yetistirilmesine agirlik verilmesi
iiretimi azaltmistir (Sanlt & Gok, 2017:772). 1980’lerden sonra bazi
sentetik boyarmaddelerin toksik, kanserojen 6zellikleri ve cevre
kirliligine neden olmalarmin fark edilmesiyle dogal boyalarin
kullanimlar1  yeniden giindeme gelmistir (Karadag, 2007).
Giliniimiizde insan ve ¢evre sagligi icin dogal boya maddelerine
yeniden doniis baslamis olup gelismis lilkelerden baslayarak bir¢cok
diinya {iilkesinde dogal boyalara olan talebin artmasi ile birlikte
kokboya tarimi da onem kazanmistir. Kokboyanin ticari olarak
gelistirilmis tescilli bir ¢esidi yoktur (Tan & ark., 2023:1).
Geleneksel tipta ¢esitli rahatsizliklarin (idrar soktiirticii, sarilik,
siyatik ve fel¢ tedavisi, romatizmal rahatsizliklar, mesane
enfeksiyonlari, bobrek taslar1 vb.) tedavisi i¢in kullanilan R.
tinctorum (El- Tanahy & ark., 2022), anti-enflamatuar,
antibakteriyel, antifungal ve antioksidan Ozellige sahip tibbi bir
bitkidir (Houari & ark., 2022: s.403). Yara iyilestirici oldugu
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belirlenen bitkinin biyomedikal uygulamalarda kullanilabilecegi
bildirilmistir (Yavuzcanh & ark., 2025:185). Baz1 ¢alismalarda ise
kokboyanin kullanildigi materyalin UV koruma performansini
etkiledigi tespit edilmistir (Chajii & ark., 2025:227). Bu ¢aligmada;
1) R. Tinctorum 'un kumaslarda UVR’den korunmak i¢in kullanilan
saglhiga ve c¢evreye zararli bazi maddelere dogal bir alternatif
olabilirligini aragtirmak, 2) giinesten gelen UV radyasyonundan
korunmak i¢in ultraviyole koruma faktorii (UPF) yiiksek dogal
yapiya sahip herkesin kullanabilecegi glines sapkasi gibi iiriinler
iretmek ve 3) R. tinctorum L. bitkisine dikkat ¢ekerek kullanim
alanlarmi, ticaretini ve tarimini arttirmaya katki saglamak
amaglanmustir.

Materyal ve Yontem

Materyal

Calismada, Trakya Tarimsal Arastirma Enstitiisii’ne ait deneme
alanindan toplanan Rubia tinctorum L. bitkisinin kokleri ve tekstil
firmalarindan temin edilen %100 pamuklu kumas 6rnekleri materyal
olarak kullanilmstir.

Bitki Koklerinden Kokboyanin Elde Edilmesi

Hasat edilen bitkilerden O6rnekler alinarak kok kisimlar
kesilmistir. Kokler 1yice yikandiktan sonra 1giin gblgede bekletilmis
ve kiigiik pargalara ayrilarak kurumaya birakilmistir. Kokler acik
havada 1 hafta bekletildikten sonra etiivde kurutulmustur (60-65 °C’,
24 saat). Kuruyan kokler bir ogiitiicii yardim ile dgiitiilerek toz
haline getirilmis ve kdkboya (boyar madde) elde edilmistir.

Kumas Orneklerinin Kékboya ile Boyanmasi

Boyama isleminde 1 g kumasa 1 g boyar madde kullanilacagi
icin ilk olarak kumas tartilmistir (250 g kumas icin 250 g boyar
madde). Boya ¢ozeltisi miktar1 da Flotte oranina gore belirlenmis ve
hazirlanmistir (1/40 = 1 g kumas i¢in 40 ml ¢ozelti). Biiyiik metal
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kap icerisine 10 litre su konularak 1sitilmistir (80 °C). Istenilen 1s1ya
ulasinca hazirlanan boya ¢ozeltisi katilmis ve iyice karistirilmistir.
Boyanacak olan kumas ¢ozeltiye birakilarak karistirilmaya devam
edilmistir.

Boyama islemine basladiktan yaklasik 10 dk sonra mordanlama
yapilmistir. Calismada mordan olarak halk tarafindan sap (Potasyum
aliminyum siilfat dodekahidrat/ Alum/ KAI(SO4)2.12H>0) olarak
bilinen dogal madde kullanilmistir. 70 g sap boya c¢ozeltisinde
eritildikten sonra kaba eklenmis ve karistirilmaya devam edilmistir
(100 ml c¢ozelti icin %7 sap). Bir saat sonra kumas boya
cozeltisinden ¢ikarilmis ve soguk durulama yapilmistir. Boyanmig
kumas sicak durulama da (50 °C) yapildiktan sonra asilarak
kurutulmustur. Diger kumas 6rnegi de bu asamalardan gecirilerek
boyanmustir.

Kumaslarin UVR’ye Karsi Koruyucu Ozelliginin Test Edilmesi
ve UPF Degerlerinin Belirlenmesi

Kumag 6rneklerinin ultraviyole koruma 6zellikleri, ultraviyole
koruma faktérii (UPF = Ultraviolet Protection Factor) cinsinden
belirlenmistir. UPF giysi ve diger tekstil iriinlerinde giines
kremlerinde kullanilan koruma faktorii (SPF=Sun Protection Factor)
ile ayni anlama gelmektedir (Palacin, 1996). Calismanin bu
asamasinda testlerde materyal olarak kullanilacak 5 farkli 6rnek
kumasa kodlar verilmis ve test gruplar1 olusturulmustur (Tablo 1).



Tablo 1: Kumaslarin UVR ye karsi koruyucu ézelliginin test
edilmesinde kullanilan orneklerin kodlari ve ozellikleri

Ornek  Kumas | Kumaslarin Ozellikleri

Kodu

KI1-HM %100 pamuk, ince, 6n terbiye islemi (agartma,
hidrofillestirme vb.) yapilmis boyanmamis beyaz
renkli ham kumas

K1-P %100 pamuk, ince, kokboya ile boyanmis kumas

K2-M %100 pamuk, kalin, fabrikada mavi renkli kumas
(1M6163- normal reaktif boya ile boyanmis)

K2-K %100 pamuk, kalin, kdkboya ile boyanmis kumas

K2-HM %100 pamuk, kalin, 6n terbiye islemi yapilmamis
boyanmamis krem renkli ham kumas

K2 grubunda K2-M (+), K2-HM ise (-) kontrol grubu olarak
kullanilmigtir. Calismada UPF’de kumas kalinliginin etkisini
belirlemek i¢in ince (K1) ve kalin (K2) pamuklu kumas 6rnekleri
kullanilmigtir. Kumas 6rnekleri giyim kumaslarinin UV direnci igin
test yontemleri olarak kabul edilen 13758-1 UV metodu ile UV-
2000F ultraviyole gegirgenlik analizorii cihazi kullanilarak test
edilmistir. Bu metot kumaglarin standart sartlardaki agirlikli eritem
(derideki  kizarikliklar) olarak mor d&tesi (UV) 1simanin
gecirgenliginin tayini igin testleri kapsamaktadir. Testlerde
kumaglara UVA (315-400 nm) ve UVB (290- 315 nm) 1sinlar
gonderilip analiz yapilmistir. Her 6rnek 4 tekrarli test edilmistir.

Kumaslarin Isik Hashgi Derecesinin Belirlenmesi

Kumaglarin 151k haslik derecelerini belirlemek i¢in ISO 2135
standard1 yapay 1s1k kullanilarak hizlandirilmis haslik tayini testi
yapilmistir. Testte materyal olarak K1-P, K2-M ve K2-K
kumasglarindan 150x75 mm boyutlarinda {iger adet, standart olarak
ise mavi ylin kumas kullanilmistir. Hazirlanan Ornekler
Hizlandirilmis Yaglandirma Xenon Test Kabinine yerlestirildikten
sonra Xenon Arc yapay 15181 verilmeye baslanmistir. 48 saatte bir ara
kontrol yapilarak 144 saat 151k uygulamasi gerceklestirilmistir.

7



Kumaslarin Renk ve Parlaklik Olciimii

Renk ve parlaklik 6l¢iimleri MT-RNK-197 Renk-Parlaklik 6l¢er
cihazi kullanilarak L*a*b* metodu ile 151k hasligi testinden dnce ve
sonra yapilmistir. Elde edilen veriler Orneklerin 151k hashigi
derecelerinin belirlenmesinde kullanilmistir.

UVR’den Koruyucu Sapkanin iiretilmesi

Yapilan test sonuglar1 degerlendirilerek hangi koda sahip
kumasin veya kumaslarin sapka yapiminda kullanilabilecegi
belirlenmistir. Ayrica glines sapkasi modelleri incelenerek kenar
kistmlari genis olan model tercih edilmistir. Ornek UVR koruyucu
giines sapkast olusturulmaya c¢aligilmistr.

Sonugclar ve Tartisma

Calismada 6rnek kumaslar klasik metot takip edilerek kokboya
ile boyanmistir. Kumaslarin UVR’ye kars1 koruyucu 6zelliklerinin
belirlenmesi i¢in yapilan test sonuglar1 (Tablo 2, 3,4, 5, ve 6) UPF
siiflandirma sistemine gore degerlendirilmistir (Tablo 7).



Tablo 2: KI1-HM kodlu kumas orneklerinin UPF sonuglart

EN 13758-1 + A1 & EN 13758-2 + Al

Hesap Tablosu
RAPOR NO K1-HM
Numune |UVA UVB uv Uv koruma | UPF
Sayisi isinlarmin | isilarinin | koruma | faktorii hesaplama
iletkenligi | iletkenligi | faktorii | (UPF oran) | (sonug)
(315-400 | (290- 315|(UPF)
nm)(%) | nm)(%)
1 3.95 1.27 59.13 48.66 50.33
2 4.24 1.41 53.76
3 3.94 1.26 59.41
4 4.32 1.54 50.33
Ortalama |4.11 1.37 55.66
Standart |0.20 0.13 4.40
Sapma
Minumun: 50.33
(Lab icin)

Tablo 3: KI-P kodlu kumas orneklerinin UPF sonuclar

--O--




EN 13758-1 + A1 & EN 13758-2 + Al

Hesap Tablosu
RAPOR NO K1-P
Numune UVA UVB UV Uv UPF
Sayisi isinlarimin | 1smnlarinin | koruma | koruma | hesaplama
iletkenligi |iletkenligi | faktorii |faktorii | (sonug)
(315-400 (290- 315| (UPF) (UPF
nm)(%) nm)(%) oran)
1 0.28 0.06 1066.58 934.80 1038.36
2 0.28 0.07 1038.36
3 0.25 0.05 1340.36
4 0.25 0.06 1161.08
Ortalama |0.27 0.06 1151.60
Standart 0.02 0.01 136.35
Sapma
Minumun: 1038.36
(Lab icin)

Tablo 4: K2-M kodlu kumas érneklerinin UPF sonuclari
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EN 13758-1 + A1 & EN 13758-2 + Al

Hesap Tablosu
RAPOR NO K2 -M
Numune UVA UVB uv Uv UPF
Sayisi isinlarmin | 1smlarmin | koruma | koruma | hesaplama
iletkenligi |iletkenligi | faktorii faktorii (sonuc)
(315-400 (290- 315 (UPF) (UPF
nm)(%) nm)(%) oran)
1 0.12 0.07 1121.88 1018.68 1121.88
2 0.09 0.06 1404.98
3 0.14 0.07 1133.78
4 0.12 0.07 1251.51
Ortalama |0.12 0.07 1228.04
Standart 0.02 0.01 131.67
Sapma
Minumun: 1121.88
(Lab icin)

Tablo 5: K2-K kodlu kumas orneklerinin UPF sonuclar
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EN 13758-1 + A1 & EN 13758-2 + Al

Hesap Tablosu
RAPORNO K2 -K
Numune |UVA UVB UV Uv UPF
Sayisi isinlariin | 1sinlarimin - | koruma | koruma | hesaplama
iletkenligi | iletkenligi faktorii | faktérii | (sonuc)
(315-400 (290- 315|(UPF) (UPF
nm)(%) nm)(%) oran)
1 0.05 0.05 2000 2000.00 2000.00
2 0.05 0.05 2000
3 0.05 0.05 2000
4 0.05 0.05 2000
Ortalama | 0.05 0.05 2000.00
Standart | 0.00 0.00 0.00
Sapma
Minumun: 2000
(Lab icin)

Tablo 6: K2-HM kodlu kumas orneklerinin UPF sonuglart
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EN 13758-1 + A1 & EN 13758-2 + Al
Hesap Tablosu

RAPOR NO K2-HM
Numune UVA UVB uv Uv UPF
Sayisi isinlarimin | 1sinlarimin - | koruma | koruma | hesaplama)

iletkenligi | iletkenligi faktorii | faktorii | (sonug)

(315-400 (290- 315 |(UPF) |(UPF

nm)(%) nm)(%) oran)
1 0.38 0.08 853.21 798.96 851.70
2 0.39 0.08 851.7
3 0.39 0.07 889.54
4 0.36 0.07 977.95
Ortalama | 0.38 0.08 893.10
Standart 0.01 0.01 59.21
Sapma
Minumun: 851.7
(Lab icin)

Tablo 7: UPF siniflandirma degerleri
UPF Simiflandirma Sistemi
UPF Siniflandirma
15 Minimum koruma
30 Iyi koruma
50, 50+, UPF>50 Miikemmel Koruma

Degerlendirme yapilirken bir numune 50’nin {izerinde bir UPF
degerine sahip ise “UPF>50" (Alman- Ingiliz) seklinde rapor
edilmistir (Erdebil, 2013:70). Test sonucunda; K2-K kodlu kumasin
UPF>50 (2000) degeriyle en fazla koruma 6zelligine sahip oldugu,
bu kumag1 K2-M [UPF>50 (1121.88)] ve K1-P [UPF>50 (1038.36)]
kodlu kumasglarin takip ettigi gortilmustiir. K2 kodlu kalin pamuklu
kumasglarda (+) kontrol grubu olarak yer alan normal boyali kumas
ile kokboyali kumaslarin UPF degerleri arasindaki fark dikkat
cekmektedir. Kokboya ile boyanan K2-K’nin UPF degeri K2-M’nin
neredeyse 2 katidir. K1 kodlu ince pamuk kumasin (K1-P), kalin
pamuk kumasa (K2-K) gore UPF’sinin diisiik oldugu goriilmiistiir.
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Genel olarak kumasin UPF'sini Ortme faktorii, goézenekliligi,
malzemesi, dokusu, kalinlig1 ve rengi etkilemektedir (Saha &
ark., 2024:1). K1-P kodlu kumas K2-K’ya gore daha ince ve daha
acik renkte oldugu i¢in bu sonu¢ normaldir. K1-P’nin UPF degerinin
K2-K’ya gore diisiik olmasina ragmen kalin yapida ve normal boya
ile boyanan K2-M’ye ¢ok yakin bir deger aldigi belirlenmistir.
Boyanmamis ham kumaslarin da UPF degerine sahip olduklari; K1-
HM kodlu kumasin 50.33 ile ¢ok diisiik bir degere sahip oldugu, K2-
HM’ nin ise [UPF>50 (851.7)] yiiksek bir degere sahip oldugu
goriilmistiir. Calismada K1-HM 06n igslem yapilmis, beyazlatilmig
(agartilmis), boyanmamis ham kumas olarak, K2-HM ise hig¢bir
islem yapilmamis boyanmamis ham kumas olarak temin edilmistir.
Lifin kimyasal 6zellikleri kumagin UPF'si lizerinde 6nemli bir etkiye
sahiptir. Pamuk lifinde bulunan pigmentler, pektin ve mumlar gibi
bazi dogal bilesenler nedeniyle agartilmamis lifler agartilmis
liflerden daha yiiksek bir UPF'ye sahiptir (Verma & ark., 2021). Bu
nedenle KI-HM’nin K2-HM’den daha diisiik bir deger almasi
normaldir. Pamuklu kumaslarin hepsinde boyamadan 0Once
onislemler uygulanip bazi maddeler yikanip uzaklastirildigi i¢in
UPF degeri diismekte, boya kullanilarak arttirilmaya ¢alisilmaktadir.
Bu calismada kokboya ile boyanan kumasin normal boya ile
boyanan kumasa gore ¢ok daha yiiksek bir UPF 6zelligine sahip
oldugu net bir sekilde goriilmiistiir

Glinlimiizde kumaslarin UPF  6zelligini  arttirmak  igin
cogunlukla UV emici olarak ZnO ve TiO2 nanopartikiilleri
kullanilmaktadir (Saha & ark., 2024:1). ZnO nanopartikiilleri (ZnO-
NP), yiiksek UV 15181 emilimi ve yansitict 6zellikleri nedeniyle
plastik, seramik, cam, kaucguk boyalar1 ve gidalarda bir kaynak
olarak c¢ok popiilerdir. Ancak ZnO-NP'lerin suda ¢6ziiniirliik
ozelliginin yiksek olmas1 sucul ortamlardaki toksisitelerini
artirmaktadir. Bu nedenle suda yasayan canlilarin bagirsaklarinda,
solungaclarda, karacigerde sorunlar olustugu, hiicrelerin
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DNA’larinin etkilendigi ve oksidatif stres goriildiigii tespit edilmistir
(Mandal & ark., 2024:1). Ayrica ZnO-NP'lerin akciger histolojisini
degistirebildikleri i¢in insan sagligina da zararli olabilecegine dair
bol miktarda kanit mevcuttur (Du & ark.,, 2020:322).
Ti0O; ise genellikle gida {iiretiminde gida {irtinlerini aydinlatmak
veya beyazlatmak, dokuyu iyilestirmek ve topaklanmay1 onlemek
icin pigment olarak kullanilir. Plastik, miirekkep, dis macunu , boya
ve kozmetik gibi diger iirtinlerde de kullanilirlar. Cesitli hayvanlar
ile yapilan deneylerde TiO>’nin akcigerlerde biriktigi, toksit
etkisinden dolay1 lenf diigiimlerini aktiflestirdigini, makrofajlarda da
bol miktarda bulunduklari, dalak, karaciger ve bobrek dokularinda
da birikerek lezyonlara sebep oldugu, beyinde de morfolojik hasar
meydana geldigi ve bagirsak mikroorganizma yapisinin degistigi
belirlenmistir (Ayorinde & Sayes, 2023:4). Uluslararas1 Kanser
Arastirmalar1 Ajanst (IARC) ve Ulusal Is Saghg ve Giivenligi
Enstitiisi  (NIOSH) TiO2'yi, potansiyel bir kanserojen olarak
gormektedir (Hwang & ark., 2019:1175). Glinlimiizde kimyasallar
yerine dogal maddelerin kullanilmasi ile ilgili calismalar hiz
kazanmigs  olup  pamuklu  kumaslarda bazi  polimerler
(polivinilsilseskioksan, kitosan) UVR koruyucu olarak kullanildigi
caligmalar yapilmistir. Ancak bu calismalarda polimer tek olarak
degil ZnO ile birlikte kullanilmistir (Saha & ark., 2024:1). ZnO’nun
sagliga zararlar1 bilinmektedir. Bu nedenle g¢aligmalarda sadece
dogal iirtin kullanilip etkisi belirlenmelidir. Calismanin  bu
asamasinda elde edilen veriler kumaslarda UPF 06zelligini arttiran
kokboyanin, giiniimiizde ¢ok kullanilan ancak insan sagligina zarar
veren inorganik UV emici maddelere alternatif olabilecegini
gostermektedir.

Isik hasligi, malzemenin dogal veya yapay 1sik kaynaklarina
maruz kaldiginda rengini ne kadar 1yi koruyabildigini gosteren bir
performans olciitiidiir. Testler sirasinda yapilan ara kontrollerde (48
saatte bir) her bir ornek kumas icin Gri skalaya gore (Tablo 8)
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gbzlemler yapilip not edilmistir. Elde edilen veriler 1s1k hashigi
derece kriterlerine gore degerlendirilmis (Tablo 9), renk ve parlaklik
Olciimleri de dikkate alinarak kumaslarin 1sik hasligi dereceleri

belirlenmistir (Tablo10,11 ve 12).

Tablo 8: Renk degisimi icin gri skala derecelendirmesi (1SO 105-

A02)
Hashk CIELAB Tolerans
Derecesi farki
5 0 0.2
4-5 0.8 +0.2
4 1.7 +0.3
3-4 2.5 +0.35
3 34 +0.4
2-3 4.8 +0.5
2 6.8 +0.6
1-2 9.6 +0.7
1 13.6 +1.0

Tablo 9: Orneklerin 151k hashigi derecesinin belirlenmesinde
kullanilan gri skala degerlerini alan dongii sayisi ve 15tk haslig
dereceleri (ISO 2135:2024 )

Anodize edilmis test numunesinin gri Isik Hashgi Derecesi
tonlamanin 3. derecesine kadar solmasi icin
gereken maruz kalma dongiisii sayisi
1 6
2-3 7
4-7 8
8-15 9
16 10
>16 >10

Tablo 10: KI-P kodlu kumasa ait 15tk hashigimin yapay 1s1k
kullanilarak hizlandirilmis test sonuclart
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Test Sonuclari- K1-P

Degerlendirme
Kriteri

Isik Haslig1 Derecesi

1.Numune

Standart kumag numunenin gri skala degeri 48. Saatte Grade
3'e dismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48 saat olarak
belirlenmistir. Test edilmis olan numunenin gri skala degeri
48.saatin sonunda 1'e diigmiistiir. Test bir ¢evrim araligt
icinde tamamlandigindan, numunelerin 1g1k hasligi Derece
6 olarak belirlenmistir.

2.Numune

Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte Grade
3'ediismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48 saat olarak
belirlenmistir. Test edilmis olan numunenin gri skala degeri
48.saatin sonunda 1'e diismiistiir. Test bir ¢evrim araligt
icinde tamamlandigindan, numunelerin 151k hasligi Derece
6 olarak belirlenmistir

3.Numune

Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte Grade
3'ediismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48 saat olarak
belirlenmistir. Test edilmis olan numunenin gri skala degeri
48.saatin sonunda 1'e diigmiistiir. Test bir ¢evrim araligt
icinde tamamlandigindan, numunelerin 1s1k hasligi Derece
6 olarak belirlenmistir

Tablo 11: K2-K kodlu kumasa ait 15tk hashiginin yapay 11k
kullanilarak hizlandrilmis test sonuglar

| Test Sonuclari- K2-K
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Degerlendirme
Kriteri

Isik Haslig1 Derecesi

1.Numune

Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte
Grade 3'e diigmiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48
saat olarak belirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 96.saatin sonunda 1-2'ye
dismiigtiir. Test iki ¢evrim araligi iginde
tamamlandigindan, numunelerin 1g1k haslig1 Derece 6
olarak belirlenmistir

2.Numune

Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. Saatte
Grade 3'e diismiistlir. Bu sekilde bir dongii siiresi48
saat olarak Dbelirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 96.saatin sonunda 1-2'ye
diigmiigtiir. Test iki ¢evrim aralifi icinde
tamamlandigindan, numunelerin 1g1k haslig1 Derece 6
olarak belirlenmistir.

3.Numune

Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte
Grade 3'e diismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48
saat olarak belirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 96.saatin sonunda 1- 2'ye
dismiistiir. Test iki ¢evrim araligi icinde
tamamlandigindan, numunelerin 151k haslig1 Derece 6
olarak belirlenmistir

Tablo 12: K2-M kodlu kumasa ait 15tk hasliginin yapay 11k

kullanilarak hizlandirilmis test sonuclar

| Test Sonuc¢lari- K2-M
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Degerlendirme Isik Haslig1 Derecesi
Kriteri
1.Numune Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte
Grade 3'e diigmiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48
saat olarak belirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 144.saatin sonunda 3’e
dismiistiir. Test ¢ g¢evrim araligi icinde
tamamlandigindan, numunelerin 1g1k haslig1 Derece 7
olarak belirlenmistir.

2.Numune Standart kumag numunenin gri skala degeri 48. saatte
Grade 3'e diismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48
saat olarak Dbelirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 144.saatin sonunda 2- 3’e
diigmiigtiir. Test 1i¢ c¢evrim aralifi icinde
tamamlandigindan, numunelerin 11k haslig1 Derece 7
olarak belirlenmistir

3.Numune Standart kumas numunenin gri skala degeri 48. saatte
Grade 3'e diismiistiir. Bu sekilde bir dongii siiresi 48
saat olarak belirlenmistir. Test edilmis olan
numunenin gri skala degeri 144.saatin sonunda 3’e
dismiistiir. Test ¢ ¢evrim araligi icinde
tamamlandigindan, numunelerin 151k haslig1 Derece 7
olarak belirlenmistir

Ug tekrarli yapilan testler sonucunda; K1-P ile yapilan test bir
cevrim araligl i¢inde tamamlandigindan numunelerin 151k hashigi
dereceleri 6, K2-K ile yapilan test iki c¢evrim aralig1 icinde
tamamlandigindan numunelerin 151k haslhig1 dereceleri 6, K2-M ile
yapilan test ise Ui¢ cevrim araligt i¢inde tamamlandigindan,
numunelerin 151k haslig1 dereceleri 7 olarak belirlenmistir. K1-P ile
K2-M arasindaki farkin K2-K ile K2-M arasindaki farktan fazla
oldugu goriilmektedir. Kumaslar fabrikalarda boyanirken boya
sabitleyici  maddeler  kullanilmaktadir.  Kumaglarda  boya
sabitleyiciler boyama isleminden sonra kumasin rengini korumasi ve
yikama sirasinda boyanin akmamasi i¢in kullanilan 6zel bir kimyasal
karisimdir. Bu iirlin, boyanin kumas liflerine daha iyi tutunmasini
saglar ve boyanin solmasini geciktirir. Bu ¢alismada K1-P ve K2-K
kumas  Ornekleri  boyanirken  hicbir  sabitleyici  madde
kullanilmamigtir. K2-M ise fabrikada boyanan kumas 6rnegidir. Bu

nedenle 151k hasligi dereceleri arasinda fark olabilir. Ayrica test
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belirsizlikleri ve malzeme varyasyonlari dikkate alindiginda bu fark
kiigiik olarak degerlendirilmekte ve genel uygulamalarda
performans agisindan anlamli bir farklilik olusturmamaktadir.

Kumaglarin 151tk haslik  derecelerinin  belirlenmesinde
kullanilmak tizere 151k haslig1 testinden 6nce ve sonra renk- parlaklik
Olgtimleri yapilmistir (Tablo 13, 14 ve 15).

Tablo 13: K1-P Kodlu Kumasa Ait Renk ve Parlaklik Ol¢iim

Sonuclari
Degerlendirme Kriteri Test Sonuclari: K1-P
2. Numune | 3.
1.Numune Numune
) L* 66.53 66.51 66.9
TOTSE ‘l)nceSi a* 2137 216 2148
SUmEr Mo 10.62 10.68 10.61
Parlaklik, GU | 1.6 1.4 1.5
(60°)
L* 76.71 76.43 76.33
a* 11.75 11.91 12.33
b* 9.66 9.64 9.56
Test Sonrasi
Olciimler Parlaklik, GU | 1.9 1.7 1.9
(60°)
AL 10.18 9.92 9.43
Aa -9.62 -9.69 -9.15
Ab -0.96 -1.04 -1.05
AE 14.04 13.91 13.18
AGU 0.3 0.3 0.4
Parlaklik 118.75 121.43 126.67
Koruma
L*: Aciklik -Koyuluk, +a*: Kirmizi, — a*: Yesil, +b*: Sari, -b*: Mavi, GU:
Gloss Unit

Tablo 14: K2-K Kodlu Kumasa Ait Renk ve Parlaklik Ol¢iim

Sonuclart
‘ Degerlendirme Kriteri ‘ Test Sonuglar:: K2-K ‘
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1.Numune | 2. Numune 3.
Numune
) L* 63.14 61.71 63.68
Test Oncesi m
Ol¢iimler a 23.22 24.98 22.7
b* 15.26 14.96 14.35
Parlaklik, GU | 1.5 1.3 1.5
(60°)
L* 70.57 69.55 71.8
a* 17.39 19.06 16.08
b* 13.73 13.31 12.9
Test Sonras: | Parlaklik, GU | 1.7 1.5 1.7
Olciimler (60°)
AL 7.43 7.84 8.12
Aa -5.83 -5.92 -6.62
Ab -1.53 -1.65 -1.45
AE 9.57 9.96 10.58
AGU 0.2 0.2 0.2
Parlaklik 113.33 115.38 113.33
Koruma

Gloss Unit

L*: Aciklik -Koyuluk, +a*: Kirmizi, — a*: Yesil, +b*: Sar1, -b*: Mavi, GU:

Tablo 15: K2-M Kodlu Kumasa Ait Renk ve Parlaklik Ol¢iim
Sonuclart

‘ Degerlendirme Kriteri

|

Test Sonuclari: K2-M
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1.Numune 2. Numune | 3.
Numune
L* 74.54 74.44 73.95
. a* -5.01 -4.97 -5.19
Test Oncesi o 7
Olgiimler -6.5 -6.13 -6.27
Parlaklik, GU | 1.5 2 2
(60°)
L* 75.24 69.55 75.12
a* -4.59 -4.88 -4.49
b* -5.39 -6.36 -5.87
Parlaklik, GU | 1.7 0.5 1.8
(60°)
AL 0.7 -4.89 1.17
Test Sonrasi [ A, 0.42 9.85 0.7
Olgiimler Ab .13 2023 0.4
AE 1.39 11 1.42
AGU 0.2 1.5 0.2
Parlaklik 113.33 25 90
Koruma
L*: Agiklik -Koyuluk, +a*: Kirmizi, — a*: Yesil, +b*: Sari, -b*: Mavi, GU:
Gloss Unit

Renk ve parlaklik testi sonuglari 151k haslifi derecelerinin
belirlenmesinde ek bilgi olarak kullanilmakta olup tek basina
yorumlanmamaktadir. Kisaca yapilan testler sonucunda kdkboya ile
boyanan ve normal boya ile boyanan kumaglarda renk solmasi
oldugu goriilmiistiir.

Kumaglarin UPF degerleri ve 151k haslhig1 dereceleri dikkate
alinarak UVR’den koruyucu sapka iiretimi i¢in en uygun kumasin
K2-K oldugu belirlenmis ve bu kumastan ornek bir sapka
iretilmistir.

Giliniimiizde kumaglarin boyanmasinda daha ¢ok sentetik
boyalar  kullanilmaktadir. Ancak sentetik boyalar cevre
kirliligine neden olan petrokimyasallardan iiretilmekte olup tliretim
ve yok edilme siireclerinde havaya, suya, topraga toksik kimyasallar

ve kirleticiler salinmakta, sera gazi miktarini da arttirmaktadir. Oysa
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ki biyolojik olarak pargalanabilir, yenilenebilir ve ¢evre dostu olan
dogal boyalarin iiretiminde minimum kimyasal kullanilmaktadir.
Saglik acisindan bakildiginda, dogal boyalar genellikle toksik
degildir ve hipoalerjeniktir, bu da onlar1 6zellikle cilt ile temas eden
tekstillerde kullanim i¢in daha gilivenli hale getirir (Alegbe &
Uthman, 2024:1). Bu nedenle son yillarda, ¢evre dostu olmalari,
kolay bulunabilmeleri, uygun fiyath olmalari, toksik olmamalar1 ve
stirdiiriilebilir olmalar1 nedeniyle dogal boyalara olan ilgi yeniden
canlanmustir.

UVR’ ye uzun siire maruz kalmanin cilt, géz ve bagisiklik
sistemi iizerinde zararli etkilere neden oldugu bilinmektedir. UVR
koruyucu sapka takmak bu riskleri azaltmaya yardimeci olacak
onemli bir onleyici tedbirdir. Ancak sapkanin iiretiminde cesitli
kimyasal maddeler kullanildiysa birey UVR’den korunurken sagligi
kimyasallardan etkilenebilir. Bu ¢aligmada; kimyasallara alternatif
dogal boyar madde (kokboya) ve kumas (%100 pamuklu)
kullanilarak  UVR’den  koruyucu gilines sapkasi Uretimi
onerilmektedir. Zengin bir biyogesitlilige sahip oldugumuz igin
saglik ve ¢evre agisindan zararli kimyasallar yerine dogal maddeler
kullanilarak cesitli tirlinlerin tiretilebilecegi diisiiniilmektedir. Ayrica
caligmanin amaglarindan biri R. tinctorum’a dikkat ¢cekmek, tarimda
dretiminin ve tekstilde kullanimini arttirilmasini  saglamaktir.
Yapilan bir calismada bir hektardan 48 ton/ha R. tinctorum ve bu
bitkilerden 384 kg/ha boyar madde elde edilmektedir. Bir hektardan
elde edilen kokboya ile 384 ton (384.000 kg) kumas
boyanabilmektedir (Ozdemir & Karadag, 2022:1). Bu bilgiler
dikkate almarak c¢iftcilerin bugday- aycicegi dongiisiinden ¢ikip,
farkli bir gelir kaynagi olarak ekim yapmasi saglanabilir. Bu sayede
bitkinin tarimi arttirilabilir. Saglik, tekstil gibi alanlarda bol
kullanilan maddenin temini kolaylasir, kullanimi artabilir.
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BOLUM 3

YAPAY ZEKA DESTEKLI PROTEIN YAPI
TAHMINI VE MODERN BiYOKIMYA
ARASTIRMALARINDAKI UYGULAMALARI

VEYSEL AGAN!
1.Giris

Proteinler, canli organizmalardaki biyolojik siireglerin
ylriitiilmesinde temel rol oynayan makromolekiillerdir. Hiicresel
metabolizmanin  diizenlenmesi, biyokimyasal reaksiyonlarin
katalizlenmesi, molekiiler tasinim, hiicresel iletisim ve yapisal
destek gibi ¢ok sayida yasamsal fonksiyon proteinler araciligiyla
gerceklestirilmektedir (Nelson ve Cox, 2022). Bir proteinin
biyolojik islevi yalnizca amino asit dizisi ile degil, ayn1 zamanda
bu dizinin olusturdugu ii¢ boyutlu yapiyla da yakindan iligkilidir.
Bu nedenle proteinlerin yapisal o6zelliklerinin belirlenmesi,
biyokimya ve molekiiler biyoloji aragtirmalarinin temel g¢alisma
alanlarindan biri olarak kabul edilmektedir (Alberts ve ark., 2022).

Protein yapisinin belirlenmesine yonelik ¢alismalar uzun
yillar boyunca deneysel yontemlere dayandirilmistir. X-151m
kristalografisi, niikleer manyetik rezonans (NMR) spektroskopisi
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ve kriyo-elektron mikroskobu (Cryo-EM) gibi teknikler
proteinlerin atomik diizeyde incelenmesine olanak saglamaktadir
(Lodish, 2008). Bununla birlikte bu yontemler yiiksek maliyet
gerektirmeleri, uzun analiz siireleri ve bazi protein siniflarinda
uygulanabilirliklerinin  sinirli  olmasi nedeniyle arastirmacilari
alternatif yaklasimlar gelistirmeye yoneltmistir. Ozellikle genom
dizileme teknolojilerindeki hizli ilerlemeler sonucunda elde edilen
protein dizilerinin sayisinin artmasi, deneysel yontemlerle yapi
¢oziimleme kapasitesinin yetersiz kalmasma neden olmus ve
hesaplamali protein yap1 tahmini ¢alismalarinin 6nemini artirmistir
(Kryshtafovych ve ark., 2021).

Protein yap1 tahmini, bir proteinin amino asit dizisinden
hareketle {i¢ boyutlu yapisinin belirlenmesini amaglayan disiplinler
arast bir arastirma alamidir. Bu alan biyokimya, biyofizik,
biyoinformatik, matematik ve bilgisayar bilimleri gibi farkl
disiplinlerin bilgi birikiminden yararlanmaktadir. Uzun yillar
boyunca protein katlanma problemi, biyolojinin en Onemli
coziilememis problemlerinden biri olarak degerlendirilmistir. Bir
proteinin sahip olabilecegi c¢ok sayida konformasyon arasindan
biyolojik olarak kararli ve iglevsel yapinin belirlenmesi son derece
karmasik bir stiregtir (Dill ve MacCallum, 2012: 1042). Bu durum
protein yap:r tahmininde geleneksel hesaplamali ydntemlerin
basarilarini sinirlayan temel faktorlerden biri olmustur.

Son yillarda yapay zekd ve makine Ogrenmesi
teknolojilerinde yasanan gelismeler, protein yap1 tahmini alaninda
onemli bir doniisiim meydana getirmistir. Ozellikle derin 6grenme
tabanl algoritmalar, biiylik biyolojik veri kiimelerini analiz ederek
protein yapilar1 ile amino asit dizileri arasindaki karmasik iliskileri
ogrenebilmektedir (Senior ve ark., 2020: 706). Bu gelismeler
sonucunda protein yapr tahmin dogrulugunda daha Once
ulagilamayan seviyelere erisilmis ve hesaplamali biyokimya
aragtirmalarinda yeni bir donem baglamistir.
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Yapay zeka destekli protein yapi tahmini alanindaki en
onemli gelismelerden biri, DeepMind tarafindan gelistirilen
AlphaFold sistemidir. AlphaFold2 modeli, Kritik Yapi1 Tahmini
Degerlendirmesi  (CASP)  yarigmasinda  gosterdigi  {istiin
performansla protein yapi tahmini alaninda devrim niteliginde bir
ilerleme saglamistir (Jumper ve ark., 2021: 583). Sistem, protein
dizilerinden elde edilen evrimsel bilgileri ve amino asitler
arasindaki uzaysal iligkileri derin sinir aglar1 yardimiyla analiz
ederek deneysel yontemlere oldukca yakin dogrulukta yapisal
tahminler iiretebilmektedir. AlphaFold’un bagarisin1  takiben
gelistirilen RoseTTAFold ve ESMFold gibi modeller de protein
yap1 tahmininin hizin1 ve erigilebilirligini artirmistir (Baek ve ark.,
2021: 871; Lin ve ark., 2023: 1123).

Yapay zeka tabanli protein yapi tahmin sistemleri yalnizca
proteinlerin ii¢ boyutlu yapilarinin belirlenmesinde degil, ayni
zamanda modern biyokimya arastirmalarinin birgok alaninda
kullanilmaktadir. Enzim fonksiyonlarimin agiklanmasi, protein-
protein  etkilesimlerinin  incelenmesi,  metabolik  aglarin
modellenmesi, sentetik biyoloji uygulamalarinin gelistirilmesi ve
endiistriyel biyoteknoloji siireglerinin  optimize edilmesi bu
uygulama alanlar1 arasinda yer almaktadir (Callaway, 2022: 15).
Ayrica deneysel olarak karakterize edilmemis proteinlerin
islevlerinin Ongoriilmesi ve biyolojik sistemlerin molekiiler
diizeyde anlagilmasi agisindan yapay zekd tabanli yaklagimlar
arastirmacilara onemli avantajlar saglamaktadir.

Gilinlimiizde yapay zeka ile desteklenen protein yap1 tahmini
yontemleri, biyokimya arastirmalarinin yiiriitiilme bi¢imini 6nemli
Olciide degistirmektedir. Biiyiik dlgekli biyolojik veri tabanlarinin
gelismesi ve hesaplama giiciindeki artis ile birlikte protein
biliminin geleceginde yapay zeka uygulamalarinin daha merkezi
bir rol iistlenecegi ongoriilmektedir. Bu bdliimde protein yapisinin
biyokimyasal temelleri, geleneksel yap1 belirleme yoOntemleri,
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yapay zeka destekli protein yap1 tahmin sistemleri ve bu sistemlerin
modern biyokimya arastirmalarindaki kullanim alanlar1 ayrintili
olarak ele alinacaktir.

2. Protein Yapisinin Biyokimyasal Temelleri

Proteinlerin  biyolojik islevleri, yalnizca amino asit
bilesimleriyle degil, ayn1 zamanda sahip olduklar1 ii¢ boyutlu
yapilarla da yakindan iligkilidir. Bir proteinin yapist ve fonksiyonu
arasinda giiclii bir iliski bulunmakta olup, proteinlerin katalitik
aktivitesi, molekiiler tanima 6zellikleri, baglanma kapasiteleri ve
hiicresel islevleri biiylik Olciide yapisal organizasyonlarina baglidir.
Protein yapis1 geleneksel olarak primer, sekonder, tersiyer ve
kuaterner olmak {izere dort farkli diizeyde incelenmektedir. Bu
yapisal organizasyonun olusumu ise protein katlanmasi olarak
adlandirilan karmasik bir siire¢ sonucunda gergeklesmektedir
(Nelson ve Cox, 2022; Alberts ve ark., 2022).

2.1. Primer Yapi

Protein yapisinin en temel diizeyi primer yapr olarak
tanimlanmaktadir. Primer yapi, bir polipeptit zincirindeki amino
asitlerin belirli bir siraya gore dizilimini ifade eder. Amino asitler
peptit baglar1 araciligiyla birbirine baglanarak dogrusal bir zincir
olustururlar. Proteinlerin sahip oldugu biyolojik 6zelliklerin
temelinde bu amino asit dizisi yer almaktadir. Ciinkii protein
katlanmasinin baslangi¢ noktasi amino asitlerin kimyasal 6zellikleri
ve dizilim diizenidir (Lehninger, 2021).

Primer yapidaki kiiciik degisiklikler bile protein
fonksiyonunda &nemli farkliliklara neden olabilmektedir. Ornegin
tek bir amino asit degisimi, proteinin ii¢ boyutlu yapisim
etkileyerek biyolojik aktivitesinin azalmasma veya tamamen
kaybolmasina yol agabilir. Bu durum protein yapis1 ve fonksiyonu
arasindaki iliskinin 6nemini gostermektedir (Berg ve ark., 2023).

Ayrica protein dizilerinin karsilastirilmasi, evrimsel iliskilerin
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belirlenmesinde ve protein fonksiyonlarinin tahmin edilmesinde
yaygin olarak kullanilan yontemlerden biridir.

2.2. Sekonder Yapi

Sekonder yapi, polipeptit zincirinin belirli bolgelerinde
olusan diizenli yerel katlanma modellerini ifade etmektedir. Bu
yapilar temel olarak a-heliks ve B-katli tabaka olmak iizere iki ana
gruba ayrilmaktadir. Sekonder yapilarin olusumu biiyiik 6l¢iide
omurga atomlar1 arasinda meydana gelen hidrojen baglarn
tarafindan stabilize edilmektedir (Pauling ve ark., 1951: 205).

a-Heliks yapisinda polipeptit zinciri saga doniik sarmal bir
yapt olustururken, B-katli tabakalarda zincirler birbirlerine paralel
veya antiparalel sekilde dizilerek tabaka benzeri yapilar meydana
getirmektedir. Bunun yaninda B-doniisleri ve diizensiz bolgeler de
sekonder yapinin O6nemli bilesenleri arasinda yer almaktadir
(Branden ve Tooze, 1999).

Sekonder yap1 elemanlar1 proteinlerin genel mimarisinin
olusmasinda kritik rol oynamaktadir. Birgok enzim ve yapisal
proteinde a-heliks ve B-tabaka bolgelerinin farkli kombinasyonlari
gozlenmektedir. Bu yapilar ayn1 zamanda proteinlerin kararliligina
katkida bulunarak fonksiyonel boélgelerin olugmasina yardimei
olmaktadir.

2.3. Tersiyer Yapi

Tersiyer yapi, tek bir polipeptit zincirinin tiim {i¢ boyutlu
organizasyonunu ifade etmektedir. Bu yap1 diizeyinde sekonder
yap1 elemanlar1 belirli bir uzaysal diizen igerisinde bir araya
gelerek fonksiyonel bir protein molekiilii olusturur. Tersiyer
yapmin olusumu ve stabilizasyonunda hidrofobik etkilesimler,
hidrojen baglari, iyonik etkilesimler, Van der Waals kuvvetleri ve
distilfit kopriileri nemli rol oynamaktadir (Nelson ve Cox, 2022).
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Proteinlerin biiylik bir kisminda hidrofobik amino asit
kalintilar1 molekiilin i¢ kisminda yer alirken hidrofilik amino
asitler dis yiizeyde bulunmaktadir. Bu durum hidrofobik etkinin
protein katlanmasindaki temel itici giiclerden biri oldugunu
gostermektedir (Dill ve MacCallum, 2012: 1042).

Tersiyer  yap1t  proteinlerin  biyolojik  islevlerinin
belirlenmesinde kritik dneme sahiptir. Enzimlerin aktif bdlgeleri,
ligand baglanma cepleri ve diizenleyici boélgeler bu yapisal
organizasyon icerisinde sekillenmektedir. Bu nedenle protein
fonksiyonlariin anlagilmasinda tersiyer yapi analizleri dnemli bir
aragtirma alani olusturmaktadir.

2.4. Kuaterner Yapi

Baz1 proteinler islevlerini tek bir polipeptit zinciri olarak
yerine getirirken, bazilar1 birden fazla alt birimin bir araya
gelmesiyle  olusan  kompleks  yapilar  halinde  faaliyet
gostermektedir. 1ki veya daha fazla polipeptit zincirinin
olusturdugu yapisal organizasyon kuaterner yap1 olarak
adlandirilmaktadir (Alberts ve ark., 2022).

Kuaterner yapidaki alt birimler aym: veya farkli protein
zincirlerinden olusabilmektedir. Bu alt birimler arasindaki
etkilesimler genellikle hidrofobik etkilesimler, hidrojen baglar1 ve
iyonik baglar tarafindan saglanmaktadir. Hemoglobin, kuaterner
yapiya sahip proteinlerin en 1iyi bilinen 6rneklerinden biridir. Dort
alt birimden olusan bu protein, oksijen tasinmasinda kooperatif
baglanma mekanizmasi gostermektedir (Berg ve ark., 2023).

Kuaterner yap1, proteinlerin fonksiyonel ¢esitliligini
artirmakta ve karmasik biyolojik siireclerin diizenlenmesine katkida
bulunmaktadir. Ayrica birgok enzimatik kompleks ve hiicresel
makromolekiiler yap1 kuaterner organizasyon sayesinde islev
gormektedir.



2.5. Protein Katlanmasi ve Enerji Peyzaji

Protein katlanmasi, dogrusal amino asit dizisinin biyolojik
olarak aktif li¢ boyutlu yapiya doniismesi siirecidir. Uzun yillar
boyunca proteinlerin dogru yapiya nasil ulagtigi temel biyolojik
sorulardan biri olarak kabul edilmistir. Christian Anfinsen
tarafindan gerceklestirilen klasik c¢aligsmalar, proteinlerin katlanma
bilgisinin amino asit dizisinde kodlandigini géstermistir (Anfinsen,
1973: 223).

Gliniimiizde protein katlanmasi siireci enerji peyzaji teorisi
ile agiklanmaktadir. Bu modele gore proteinler ¢ok sayida olasi
konformasyon arasindan en diisiik serbest enerjiye sahip kararli
yapiya yonelmektedir. Enerji peyzaji genellikle "katlanma hunisi"
modeli ile temsil edilmektedir. Katlanma sirasinda protein, ytliksek
enerjili ve diizensiz durumlardan daha diisiik enerjili ve diizenli
yapilara dogru ilerlemektedir (Onuchic ve Wolynes, 2004: 70).

Protein katlanmasinin dogru gerceklesmesi hiicresel
fonksiyonlarin siirdiiriilmesi agisindan kritik 6neme sahiptir. Yanls
katlanma durumunda protein agregasyonlar1 ve fonksiyon kayiplari
ortaya  cikabilmektedir. Bu nedenle protein  katlanma
mekanizmalarinin anlasilmasi, modern biyokimya aragtirmalarinin
temel konularindan biri olmay1 siirdiirmektedir. Son yillarda yapay
zeka tabanli protein yap1 tahmin sistemlerinin gelistirilmesi, protein
katlanmasmin anlagilmasina yonelik ¢alismalara yeni bir boyut
kazandirmis ve protein yapilarimin yiliksek dogrulukla tahmin
edilmesini miimkiin hale getirmistir (Jumper ve ark., 2021: 583).

3. Geleneksel Protein Yapisi Belirleme Yontemleri

Proteinlerin biyolojik islevlerinin anlasilabilmesi igin {i¢
boyutlu yapilarinin belirlenmesi biiyilk 6nem tagimaktadir.
Proteinlerin yapisal o6zellikleri; enzimatik aktivite, molekiiler
etkilesimler, hiicresel sinyal iletimi ve biyolojik diizenleme

mekanizmalarinin agiklanmasinda temel bilgi kaynagidir. Protein
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yapilarinin deneysel olarak belirlenmesinde uzun yillardir X-151m1
kristalografisi, niikleer manyetik rezonans (NMR) spektroskopisi
ve kriyo-elektron mikroskobu (Cryo-EM) en yaygin kullanilan
yontemler arasinda yer almaktadir. Bu teknikler proteinlerin atomik
veya atomik diizeye yakin c¢oziinilirliikte incelenmesine olanak
saglamakla birlikte, her yontemin kendine 0zgii avantajlar1 ve
siirliliklart bulunmaktadir (Nelson ve Cox, 2022).

3.1. X-Ismm1 Kristalografisi

X-1511 kristalografisi, protein yap1 biyolojisinin gelisiminde
en onemli yontemlerden biri olarak kabul edilmektedir. Bu teknik,
diizenli bir kristal yap1 olusturan protein 6rneklerine gonderilen X-
isinlarinin kirnim desenlerinin analiz edilmesine dayanmaktadir.
Elde edilen kirmmim verileri matematiksel ydntemlerle
degerlendirilerek elektron yogunlugu haritalar1 olusturulmakta ve
proteinin {i¢ boyutlu atomik yapis1 ortaya ¢ikarilmaktadir (Rhodes,
2010).

Yontemin temelleri 20. ylizyilin baglarinda gelistirilmis
olup giiniimiizde Protein Veri Bankasi'nda (PDB) kayith yapilarin
biiyiik cogunlugu X-151n1 kristalografisi kullanilarak elde edilmistir
(RCSB Protein Data Bank, 2025). Ozellikle yiiksek ¢dziiniirliiklii
yapisal analizlerde bu yoOntem altin standart olarak kabul
edilmektedir.

X-151n1  kristalografisinin en Onemli asamalarindan biri
protein kristalizasyonudur. Ancak bir¢cok proteinin uygun kristal
olusturamamas1 ydntemin temel zorluklarindan biridir. Ozellikle
membran proteinleri ve biiylik protein kompleksleri igin kristal elde
etmek oldukca gii¢ olabilmektedir (Drenth, 2007). Bununla birlikte
basarili kristalizasyon durumunda atomik diizeyde ayrintili yapisal
bilgi elde edilebilmesi, yontemin giinlimiizde hala yaygin olarak
kullanilmasinin temel nedenidir.
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Hemoglobin, lizozim ve ribozom gibi biyolojik agidan
onemli bircok molekiiliin yapist ilk kez X-1s1m1 kristalografisi ile
aydinlatilmigtir.  Elde edilen bu yapisal bilgiler protein
fonksiyonlarinin anlagilmasina ve modern biyokimyanin gelisimine
onemli katkilar saglamistir (Branden ve Tooze, 1999).

3.2. NMR Spektroskopisi

Niikleer manyetik rezonans (NMR) spektroskopisi,
proteinlerin  ¢ozeltideki dogal ortamlarma yakin kosullarda
incelenmesine olanak saglayan giiglii bir yapisal biyoloji
yontemidir. Teknik, belirli atom c¢ekirdeklerinin giiglii manyetik
alan altinda radyo frekanslariyla etkilesimlerinin Ol¢ililmesine
dayanmaktadir. Proteinlerde o6zellikle hidrojen (“1H), karbon
("13C) ve azot ("15N) atomlar1 {lizerinden elde edilen sinyaller
yapisal analizlerde kullanilmaktadir (Cavanagh, 1996).

NMR spektroskopisinin en &nemli avantajlarindan biri
proteinlerin dinamik 0&zelliklerini inceleyebilmesidir. Proteinler
biyolojik sistemlerde statik yapilar degildir; siirekli olarak
konformasyon degisiklikleri gostermektedirler. NMR yontemleri
sayesinde protein hareketleri, ligand baglanmalar1 ve molekiiller
arasit etkilesimler ayrintili sekilde analiz edilebilmektedir
(Wuthrich, 1986).

Bu yontem ozellikle kiigiik ve orta biyiklikteki
proteinlerin incelenmesinde basarili sonucglar vermektedir. Ancak
molekiil biiytikliigii arttik¢a spektrumlarin karmasikligi da artmakta
ve veri analizleri zorlagmaktadir. Bu nedenle NMR genellikle
yaklagik 30-50 kDa biiyiikliigiine kadar olan proteinlerde daha
etkin kullanilmaktadir (Lodish, 2008).

NMR  spektroskopisi  yalnizca  protein  yapisinin
belirlenmesinde degil, ayn1 zamanda protein katlanmasi, protein-
protein etkilesimleri ve biyomolekiiler dinamiklerin

incelenmesinde de yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu yoOniiyle
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yontem, biyokimya arastirmalarinda 6nemli bir tamamlayici arag
olarak degerlendirilmektedir.

3.3. Cryo-EM

Kriyo-elektron mikroskobu (Cryo-EM), son yillarda yapisal
biyoloji alaninda devrim niteliginde gelismeler saglayan bir
yontemdir. Cryo-EM tekniginde biyolojik ornekler ¢ok diisiik
sicakliklarda hizli sekilde dondurularak dogal yapilarini koruyacak
bicimde hazirlanmakta ve daha sonra elektron mikroskobu
kullanilarak goriintiilenmektedir (Cheng, 2018: 450).

Cryo-EM'in en o6nemli avantajlarindan biri kristalizasyon
gerektirmemesidir. Bu 6zellik 6zellikle biiyiik protein kompleksleri,
membran proteinleri ve makromolekiiler yapilarin incelenmesinde
biiylik kolaylik saglamaktadir. Teknolojik gelismeler sayesinde son
yillarda Cryo-EM ile elde edilen ¢Oziiniirliik degerleri 6nemli
Olgiide artmig ve birgok yapinin atomik diizeye yakin dogrulukta
belirlenmesi miimkiin hale gelmistir (Kiihlbrandt, 2014: 1443).

Ribozomlar, iyon kanallari, viral kapsidler ve c¢esitli
membran proteinleri gibi biyolojik a¢idan Onemli yapilarin
coziimiinde Cryo-EM 6nemli basarilar gostermistir. Bu gelismeler
nedeniyle 2017 yilinda Jacques Dubochet, Joachim Frank ve
Richard Henderson'a Cryo-EM teknolojisinin gelistirilmesine
yaptiklart katkilardan dolayr Nobel Kimya Odiilii verilmistir
(Cheng, 2018: 450).

Giliniimiizde Cryo-EM, yapisal biyolojide en hizli gelisen
yontemlerden biri olarak kabul edilmekte ve protein yap1
arastirmalarinda giderek daha fazla kullanilmaktadir.

3.4. Yontemlerin Avantaj ve Sinirhiliklar:

Protein yapi1 analizinde kullanilan deneysel yontemlerin her
biri farkli avantajlar ve smirhiliklar tagimaktadir.  X-1511

kristalografisi yiiksek ¢oziiniirliikte atomik bilgi saglayabilmekte ve
--38--



cok sayida protein yapisinin  belirlenmesinde  basariyla
kullanilmaktadir. Ancak protein kristalizasyonunun zor olmasi ve
kristal ~ortammin dogal biyolojik kosullar1 tam olarak
yansitamamasi yontemin Onemli dezavantajlar1 arasinda yer
almaktadir (Rhodes, 2010).

NMR  spektroskopisi  proteinleri  ¢ozelti ortaminda
inceleyebilmekte ve molekiiler dinamikler hakkinda bilgi
saglayabilmektedir. Bununla birlikte biiyiik proteinlerde veri
toplama ve yorumlama siirecleri zorlasmakta, yontem yiiksek
miktarda saf protein gerektirmektedir (Cavanagh, 1996).

Cryo-EM ise ozellikle biiyiikk protein kompleksleri ve
membran proteinlerinin analizinde 6nemli avantajlar sunmaktadir.
Kristalizasyon = gerektirmemesi  ve  yiliksek  ¢Oziiniirliik
saglayabilmesi yOntemin giliglii ~ yonleridir. Ancak cihaz
maliyetlerinin yiiksek olmasi, veri isleme siireclerinin karmasikligi
ve ileri diizey teknik uzmanlik gerektirmesi onemli smirliliklar
arasinda bulunmaktadir (Kiihlbrandt, 2014: 1443).

Bu yontemlerin sahip oldugu teknik smirhiliklar, protein
yap1 tahmininde hesaplamali yaklasimlarin gelistirilmesine zemin
hazirlamistir. Ozellikle son yillarda yapay zeka tabanli protein yapi
tahmin sistemlerinin ortaya c¢ikmasi, deneysel yoOntemleri
tamamlayict ve bazi durumlarda hizlandirict bir arastirma araci
olarak oOne ¢ikmaktadir. Modern biyokimya arastirmalarinda
deneysel yontemler ile yapay zekd destekli hesaplamali
yaklagimlarin birlikte kullanilmasi, protein biliminin gelecegini
sekillendiren en onemli egilimlerden biri olarak
degerlendirilmektedir (Jumper ve ark., 2021: 583).

4. Yapay Zeka ve Makine Ogrenmesinin Temelleri

Yapay zekd (Artificial Intelligence, Al), insan zekasi
gerektiren 6grenme, problem ¢dzme, Oriintii tanima ve karar verme

gibi siireclerin bilgisayar sistemleri tarafindan gerceklestirilmesini
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amaclayan disiplinler aras1 bir arasgtirma alanidir. Son yillarda
hesaplama kapasitesindeki artis, biliylikk veri kaynaklarinin
yayginlagmasi1 ve gelismis algoritmalarin gelistirilmesi sayesinde
yapay zeka uygulamalart yasam bilimlerinde O6nemli ilerlemeler
kaydetmistir. Ozellikle biyokimya, molekiiler biyoloji ve
biyoinformatik alanlarinda elde edilen biiylik miktardaki verilerin
analiz edilmesi, geleneksel yontemlerle miimkiin olmayan
karmasik iligkilerin ortaya ¢ikarilmasina olanak saglamistir
(Goodfellow ve ark., 2016).

Protein yapt tahmini, gen fonksiyonlarmin belirlenmesi,
biyolojik ag analizleri ve molekiiler etkilesimlerin incelenmesi gibi
bircok biyolojik problem, yiiksek boyutlu ve karmasik veri
kiimeleri igermektedir. Yapay zeka yoOntemleri bu tiir verilerin
analizinde giicli araclar sunmakta ve modern biyokimya
aragtirmalarinda giderek daha Onemli bir rol iistlenmektedir
(Eraslan ve ark., 2019: 389). Ogzellikle protein yapi tahmini
alaninda elde edilen son basarilar, yapay zeka uygulamalarmin
biyolojik bilimlerdeki donistiirticii etkisini agik¢a gostermektedir.

4.1. Makine Ogrenmesi Kavram

Makine 6grenmesi (Machine Learning, ML), yapay zekanin
alt dallarindan biri olup bilgisayar sistemlerinin agik sekilde
programlanmadan verilerden 6grenmesini saglayan algoritmalari
kapsamaktadir. Makine Ogrenmesinde temel amag, ge¢mis
verilerden elde edilen Oriintiilerin kullanilarak yeni veriler hakkinda
tahminlerde bulunulmasidir (Mitchell, 1997: 11).

Makine Ogrenmesi yontemleri genel olarak denetimli
o0grenme (supervised learning), denetimsiz 6grenme (unsupervised
learning) ve pekistirmeli 6grenme (reinforcement learning) olmak
lizere ii¢ ana grupta incelenmektedir. Denetimli 6§renmede model,
giris verileri ve bunlara karsilik gelen dogru ¢iktilar kullanilarak
egitilirken; denetimsiz 6grenmede veri igerisindeki gizli driintiilerin
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ortaya c¢ikarilmasi amaclanmaktadir. Pekistirmeli 6grenmede ise
sistem, c¢evre ile etkilesime girerek 6diil ve ceza mekanizmalari
araciliiyla 6grenmektedir (Goodfellow ve ark., 2016).

Biyolojik arastirmalarda makine 6grenmesi yontemleri gen
dizilerinin  siniflandirilmasi, protein fonksiyonlarinin tahmin
edilmesi, molekiiler etkilesimlerin analiz edilmesi ve biyolojik
aglarin modellenmesi gibi ¢ok cesitli alanlarda kullanilmaktadir.
Ozellikle yiiksek verimli dizileme teknolojileri sonucunda ortaya
cikan biiyiik veri setlerinin degerlendirilmesinde makine 6grenmesi
yontemleri vazgecilmez araglar haline gelmistir (Libbrecht ve
Noble, 2015: 321).

Protein yapt tahmini caligmalarinda makine Ogrenmesi
algoritmalari, amino asit dizileri ile yapisal 6zellikler arasindaki
iligkileri belirlemek amaciyla kullanilmaktadir. Bu yontemler
sayesinde proteinlerin sekonder yap1 elemanlari, temas haritalari ve
iic boyutlu organizasyonlar1 hakkinda yiiksek dogrulukta 6ngoriiler
yapilabilmektedir.

4.2. Derin Ogrenme

Derin 6grenme (Deep Learning), makine §grenmesinin 6zel
bir alt alam1 olup c¢ok katmanli yapay sinir aglarimi kullanarak
karmagik  veri  Oriintiilerinin ~ 6grenilmesini  saglamaktadir.
Geleneksel makine oOgrenmesi yoOntemlerinde ozellik c¢ikarimi
cogunlukla arastirmacilar tarafindan gergeklestirilirken, derin
ogrenme modelleri gerekli 6zellikleri dogrudan verilerden
ogrenebilmektedir (LeCun ve ark., 2015: 436).

Derin 6grenme yontemlerinin temel avantaji, biiylik veri
kiimeleri iizerinde yiliksek dogrulukta tahminler yapabilmeleridir.
Ozellikle goriintii isleme, dogal dil isleme ve biyolojik veri analizi
gibi alanlarda Onemli basarilar elde edilmistir. Biyoinformatik
uygulamalarinda genomik diziler, protein dizileri ve biyomolekiiler
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etkilesim verileri lizerinde derin 6grenme tabanli analizler yaygin
sekilde kullanilmaktadir (Min ve ark., 2017: 851).

Protein yap1 tahmininde derin dgrenmenin Onemi, amino
asitler arasindaki karmasik iliskilerin G&grenilmesine olanak
saglamasindan kaynaklanmaktadir. AlphaFold2 gibi modern
sistemler, milyonlarca protein dizisinden elde edilen bilgileri
kullanarak proteinlerin ii¢ boyutlu yapilar1 hakkinda son derece
basarili tahminler gerceklestirebilmektedir. Bu gelisme, uzun
yillardir ¢oziilmesi zor kabul edilen protein katlanma probleminin
anlagilmasinda onemli bir donim noktasi olarak
degerlendirilmektedir (Jumper ve ark., 2021: 583).

4.3. Sinir Aglar

Yapay sinir aglar1 (Artificial Neural Networks, ANN), insan
beynindeki ndronlarin  ¢alisma  prensibinden  esinlenerek
gelistirilmis hesaplama modelleridir. Sinir aglari, birbirine baglh
diigimlerden olusan katmanlar araciligiyla bilgiyi islemekte ve
ogrenmektedir. Genel olarak giris katmani, gizli katmanlar ve ¢ikis
katmanindan olusan bu yapilar, karmasik dogrusal olmayan
iliskilerin modellenmesinde etkili araglar olarak kullanilmaktadir
(Russell ve Norvig, 2021).

Sinir aglarinin 6grenme siireci, model parametrelerinin hata
minimizasyonu esasina gore giincellenmesine dayanmaktadir. Geri
yayilim (backpropagation) algoritmasi, modern sinir aglarmin
egitilmesinde en yaygmn kullanilan ydntemlerden  biridir
(Goodfellow ve ark., 2016).

Biyolojik verilerin karmagik ve yiiksek boyutlu yapisi, sinir
aglarinin yasam bilimlerinde genis kullanim alani bulmasini
saglamigtir.  Ozellikle protein dizilerinin analizi, molekiiler
etkilesimlerin modellenmesi ve yapisal biyoloji ¢alismalarinda sinir
aglar1 yliksek basar1 gostermektedir. Gilinlimiizde AlphaFold,

RoseTTAFold ve ESMFold gibi protein yap1 tahmin sistemlerinin
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temelinde gelismis sinir ag1 mimarileri bulunmaktadir (Baek ve
ark., 2021: 871; Lin ve ark., 2023: 1123).

Bu modeller, amino asit kalintilar1 arasindaki uzun mesafeli
iligkileri ~ 6grenebilmekte  ve  proteinlerin  ii¢  boyutlu
organizasyonlarini yiiksek dogrulukla tahmin edebilmektedir.
Boylece sinir aglari, modern biyokimya arastirmalarinda kritik
oneme sahip araglar haline gelmistir.

4.4. Biyolojik Veri Tabanlarinin Onemi

Yapay zekd ve makine Ogrenmesi sistemlerinin basarisi
biiyiik dl¢tide kullanilan veri miktarina ve veri kalitesine baglidir.
Protein yap1 tahmini alaninda gelistirilen modern modellerin
yiiksek performans gostermesinde, yillar boyunca olusturulan
kapsamli biyolojik veri tabanlarinin énemli katkis1 bulunmaktadir
(Bateman ve ark., 2021).

Protein Veri Bankasi (PDB), deneysel olarak belirlenmis
protein ve niikleik asit yapilarini iceren en 6nemli yapisal biyoloji
veri tabanlarindan biridir. PDB'de depolanan yapisal veriler, protein
yap1 tahmini algoritmalarinin egitilmesinde temel kaynak olarak
kullanilmaktadir (Berman ve ark., 2000: 235). Bunun yaninda
UniProt, GenBank ve Pfam gibi veri tabanlar1 da protein dizileri,
fonksiyonel bilgiler ve evrimsel iliskiler hakkinda genis kapsamli
bilgiler sunmaktadir (The UniProt Consortium, 2023: 523).

Biiytik 6lcekli biyolojik veri tabanlar, yapay zeka
sistemlerinin protein dizileri arasindaki Oriintiileri 6grenmesine ve
biyolojik iliskileri daha dogru sekilde modellemesine olanak
saglamaktadir. Ozellikle AlphaFold Protein Structure Database'in
olusturulmasiyla milyonlarca proteine ait yapisal tahmin
aragtirmacilarin erisimine agilmis ve biyokimya calismalarinda yeni
arastirma firsatlar1 ortaya ¢cikmistir (Varadi ve ark., 2022: 439).



Sonug olarak yapay zeka, makine 6grenmesi, derin 6grenme
ve sinir aglar1 gibi teknolojiler; kapsamli biyolojik veri tabanlari ile
birleserek protein yapi tahmini alaninda Onemli ilerlemeler
saglamistir. Bu gelismeler yalnizca yapisal biyoloji ¢aligmalarini
degil, ayn1 zamanda modern biyokimya arastirmalarinin yontemsel
altyapisini da koklii bicimde doniistiirmektedir.

5. Yapay Zeka Destekli Protein Yap:1 Tahmini Sistemleri

Protein yap1 tahmini alani, yapay zeka ve derin 6grenme
teknolojilerindeki gelismelerle birlikte son yillarda kokli bir
doniisgim  gecirmistir.  Geleneksel hesaplamali  yontemlerin
siirliliklart nedeniyle uzun yillar boyunca ¢oziilemeyen protein
katlanma problemi, 6zellikle biiyilik 6lgekli veri setleri ve gelismis
sinir ag1 mimarileri sayesinde yiiksek dogrulukla ele alinabilir hale
gelmistir. Bu doniistimiin en 6nemli 6rnekleri arasinda AlphaFold,
AlphaFold2, RoseTTAFold ve ESMFold gibi sistemler yer
almaktadir. Bu modeller, protein dizilerinden ii¢ boyutlu yapilarin
tahmin edilmesinde devrim niteliginde basarilar elde etmistir
(Jumper ve ark., 2021: 583; Baek ve ark., 2021: 871).

5.1. AlphaFold

AlphaFold, DeepMind tarafindan gelistirilen ve protein yap1
tahmininde yapay zekd kullanimini yeniden tanimlayan bir
sistemdir. Ilk versiyonlari, CASP (Critical Assessment of Structure
Prediction) yarigsmalarinda gosterdigi performans ile dikkat ¢ekmis,
ozellikle derin O6grenme tabanli yaklasimin protein katlanma
probleminin ¢dziimiinde giiclii bir ara¢ olabilecegini gdstermistir
(Senior ve ark., 2020: 706).

AlphaFold’un temel amaci, amino asit dizilerinden
proteinlerin li¢ boyutlu yapilarim1 yiiksek dogrulukla tahmin
etmektir. Sistem, evrimsel bilgi iceren ¢oklu dizi hizalamalarini
(MSA) kullanarak proteinler arasindaki yapisal iligkileri
ogrenmektedir. Bu yaklaslm,44 yalnizca lokal amino asit



etkilesimlerini degil, ayn1 zamanda uzun mesafeli yapisal iliskileri
de modelleyebilme kapasitesine sahiptir.

AlphaFold’un basarisi, 6zellikle CASP14 yarigmasinda elde
ettigi sonuglarla kiiresel bilim camiasinda biiyiikk yanki
uyandirmistir. Bu basari, protein yapi tahmininde yapay zekanin
deneysel yontemlere yakin dogruluk seviyesine ulasabilecegini
gostermistir (Jumper ve ark., 2021: 583).

5.2. AlphaFold2’nin Calisma Prensibi

AlphaFold2, onceki versiyonlara kiyasla onemli mimari
degisiklikler iceren gelismis bir yapay zekda modelidir. Sistem,
protein dizisi ve ¢oklu dizi hizalamalarindan elde edilen bilgileri
entegre ederek ii¢ boyutlu yapiy1 dogrudan tahmin edebilmektedir.

Modelin temel bilesenlerinden biri “Evoformer” adi verilen
derin 6grenme mimarisidir. Evoformer, hem amino asit dizisi
bilgilerini hem de evrimsel iliskileri birlikte isleyerek protein
yapisina ait temsil uzaymi olusturur. Bu siirecte dikkat
mekanizmalar1 (attention mechanisms) kullanilarak amino asitler
arasindaki uzun mesafeli iligkiler yiiksek dogrulukla modellenir.

AlphaFold2’nin bir diger Onemli bileseni, “structure
module” olarak adlandirilan yapisal tahmin modiiliidiir. Bu modiil,
Evoformer’dan gelen bilgileri kullanarak protein zincirinin {i¢
boyutlu koordinatlarini iteratif bir sekilde optimize eder. Sonug
olarak sistem, fiziksel ve kimyasal agidan tutarli protein yapilari
iretir (Jumper ve ark., 2021: 583).

AlphaFold2’nin en 6nemli yeniliklerinden biri, u¢tan uca
(end-to-end) 6grenme yaklagimidir. Bu yaklasim sayesinde model,
ara Ozellik ¢ikarimina gerek kalmadan dogrudan giris verisinden
yap1 ¢iktisina ulagabilmektedir.
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5.3. RoseTTAFold

RoseTTAFold, Washington  Universitesi  tarafindan
gelistirilen ve protein yapi tahmininde {i¢ katmanli bilgi akisini
kullanan bir bagka onemli yapay zeka sistemidir. Bu model, dizi
bilgisi, mesafe haritalar1 ve ii¢ boyutlu koordinatlar arasinda es
zamanli  bilgi aktarimi yaparak protein yapr tahminini
gergeklestirmektedir (Baek ve ark., 2021: 871).

2

RoseTTAFold’un en 6nemli 6zelligi “three-track networ
mimarisidir. Bu yap1 sayesinde model, protein dizisi diizeyi, iki
boyutlu mesafe haritalar1 ve ii¢ boyutlu uzaysal yap1 arasinda
stirekli bir bilgi aligverisi saglamaktadir. Bu yaklasim, protein
yapisinin daha biitlinciil bir sekilde modellenmesine olanak
tanimaktadir.

RoseTTAFold, AlphaFold2’ye kiyasla daha az hesaplama
giicii gerektiren bir sistem olarak gelistirilmis olup, akademik
arastirmalar icin erisilebilir bir alternatif sunmaktadir. Bununla
birlikte dogruluk agisindan AlphaFold2 ile rekabet edebilecek
diizeyde performans gostermektedir.

5.4. ESMFold

ESMFold, Meta Al tarafindan gelistirilen ve protein yap1
tahmininde biiyilkk dil modelleri (protein language models)
yaklagimini kullanan yeni nesil bir sistemdir. Bu model, protein
dizilerini dogal dil benzeri bir yap1 olarak ele alarak derin 6grenme
teknikleri ile analiz etmektedir (Lin ve ark., 2023: 1123).

ESMFold’un en o6nemli o6zelligi, ¢oklu dizi hizalamasi
(MSA) gerektirmeden protein yapir tahmini yapabilmesidir. Bu
durum, oOzellikle biiylik Olgekli veri analizlerinde hesaplama
maliyetini onemli Olc¢lide azaltmaktadir. Model, protein dizileri
arasindaki evrimsel iligkileri biiylik dlgekli dil modeli egitimi ile
ogrenmektedir.
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ESMFold, hiz acisindan 6nemli avantajlar sunmakta olup,
milyonlarca protein dizisinin kisa siirede analiz edilmesine olanak
saglamaktadir. Ancak bazi karmasik protein yapilarinda
AlphaFold2’ye kiyasla daha diisiik dogruluk gosterebilmektedir.

5.5. Performans Karsilastirmalari

Yapay zeka destekli protein yap1 tahmin sistemleri arasinda
performans karsilastirmalari genellikle CASP yarigmalart ve
bagimsiz benchmark veri setleri {izerinden yapilmaktadir.
AlphaFold2, o6zellikle CASP14 sonuglarinda elde ettigi yiiksek
dogruluk oranlari ile alanin lideri konumuna gelmistir ve bir¢ok
protein i¢in deneysel yontemlere yakin sonuglar tiretmistir (Jumper
ve ark., 2021: 583).

RoseTTAFold,  AlphaFold2’ye yakin  performans
gostermesine ragmen bazi kompleks proteinlerde biraz daha diisiik
dogruluk sergilemektedir. Bununla birlikte daha diisiik hesaplama

maliyeti nedeniyle akademik arastirmalarda yaygin olarak
kullanilmaktadir (Baek ve ark., 2021: 871).

ESMFold ise hiz agisindan oOnemli bir {stiinliik
saglamaktadir. Biiyilik veri setlerinin analizinde oldukga etkili olan
bu model, 6zellikle protein veri tabanlarmin genisletilmesinde
onemli katkilar sunmaktadir. Ancak dogruluk acisindan
AlphaFold2’nin gerisinde kaldig1 durumlar bulunmaktadir (Lin ve
ark., 2023: 1123).

Genel olarak degerlendirildiginde, AlphaFold2 en yiiksek
dogruluk performansina sahip sistem olarak O©ne ¢ikarken,
RoseTTAFold dengeli bir alternatif, ESMFold ise yiliksek hiz ve
Olceklenebilirlik avantaji sunan  bir model olarak
degerlendirilmektedir. Bu sistemlerin birlikte kullanimi, modern
biyokimya arastirmalarinda hem dogruluk hem de verimlilik
acisindan onemli avantajlar saglamaktadir.
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6. Modern Biyokimya Arastirmalarinda Kullanim Alanlari

Yapay zekd destekli protein yapt tahmin sistemlerinin
gelisimi, modern biyokimya aragtirmalarinda ¢ok genis bir
uygulama alanit yaratmistir. Proteinlerin yapisal o6zelliklerinin
yliksek dogrulukla tahmin edilebilmesi, yalnizca temel yapisal
biyoloji c¢alismalarmi degil, ayn1 zamanda enzim biyokimyasi,
protein-protein etkilesimleri, metabolik yolak analizleri, sentetik
biyoloji, endiistriyel biyoteknoloji ve c¢evresel biyokimya gibi
bir¢ok alan1 da dogrudan etkilemistir. Bu gelismeler, biyokimyasal
streclerin daha sistematik, hizli ve Olceklenebilir bigimde
incelenmesine olanak saglamaktadir (Jumper ve ark., 2021: 583;
Callaway, 2022: 15).

6.1. Enzim Biyokimyasi

Enzimler, biyokimyasal reaksiyonlarin hizin1 artiran ve
hiicresel metabolizmanin diizenlenmesinde kritik rol oynayan
protein  yapili  katalizorlerdir.  Enzimlerin ~ fonksiyonlarinin
anlasilabilmesi, aktif bolge yapilarmmin ve substrat baglanma
mekanizmalarimin dogru sekilde belirlenmesine baglhidir. Yapay
zeka destekli protein yap1 tahmin sistemleri, enzimlerin ii¢ boyutlu
yapilarinin yiiksek dogrulukla belirlenmesini saglayarak aktif bolge
analizlerini 6nemli 6lciide kolaylastirmistir (Alberts ve ark., 2022).

Ozellikle daha ©6nce yapist bilinmeyen enzimlerin
fonksiyonlarinin tahmin edilmesi, AlphaFold gibi sistemlerin
sagladig1 yapisal veriler sayesinde miimkiin hale gelmistir. Bu
durum, enzim miihendisligi calismalarinda yeni katalitik 6zelliklere
sahip proteinlerin tasarlanmasma da katki saglamaktadir. Ayrica
substrat baglanma bolgelerinin yapisal olarak modellenmesi, enzim
kinetigi ¢alismalarin daha ayrintili sekilde yiiriitiilmesine olanak
tanimaktadir.



6.2. Protein-Protein Etkilesimleri

Hiicresel siireglerin  biiyilk bir kismi protein-protein
etkilesimleri (PPI) aracilifiyla gergeklesmektedir. Sinyal iletimi,
hiicre dongiisii kontrolii ve metabolik diizenleme gibi bircok
biyolojik siire¢, protein komplekslerinin dinamik etkilesimlerine
dayanmaktadir. Yapay zeka tabanli modeller, proteinler arasindaki
etkilesim  ylizeylerinin ve baglanma bdlgelerinin  tahmin
edilmesinde 6nemli katkilar saglamaktadir (Baek ve ark., 2021:
871).

RoseTTAFold ve AlphaFold Multimer gibi modeller,
protein komplekslerinin ii¢ boyutlu yapilarini tahmin ederek PPI
analizlerini ileri seviyeye tasimistir. Bu sayede hiicresel aglarin
daha dogru sekilde modellenmesi miimkiin hale gelmistir. Ayrica
protein komplekslerinin yapisal olarak ¢oziilmesi, ila¢ hedeflerinin
belirlenmesi ve biyomolekiiler mekanizmalarin anlasilmasinda
kritik rol oynamaktadir.

6.3. Metabolik Yolak Analizleri

Metabolik yolaklar, hiicre icinde gergeklesen kimyasal
reaksiyonlarin organize aglarini temsil etmektedir. Bu yolaklarin
diizenlenmesi ve analiz edilmesi, biyokimyasal sistemlerin
anlasilmasinda temel bir Oneme sahiptir. Yapay zekad destekli
protein yap1 tahmini sistemleri, metabolik enzimlerin yapisal
ozelliklerini ortaya koyarak bu yolaklarin daha ayrintili sekilde
modellenmesine katki saglamaktadir (Nelson ve Cox, 2022).

Protein yap1 bilgilerinin metabolik ag analizleri ile
birlestirilmesi, sistem biyolojisi ¢alismalarinda énemli ilerlemeler
saglamistir. Ozellikle bilinmeyen enzim fonksiyonlarmnin tahmin
edilmesi, metabolik yolaklardaki eksik  baglantilarin
tamamlanmasina yardimci olmaktadir. Bu durum, biyokimyasal
aglarin daha biitiinciil sekilde anlasilmasinit miimkiin kilmaktadir.
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6.4. Sentetik Biyoloji

Sentetik biyoloji, biyolojik sistemlerin yeniden tasarlanmasi
ve yeni fonksiyonel biyolojik parcalarin olusturulmasini amaglayan
disiplinler aras1 bir alandir. Yapay zekd destekli protein yap1
tahmini, sentetik biyolojide yeni protein tasarimlarinin
gelistirilmesinde 6nemli bir ara¢ haline gelmistir (Eraslan ve ark.,
2019: 389).

Protein miihendisligi ¢alismalar1 kapsaminda, belirli
fonksiyonlara sahip yeni enzimlerin veya baglayici proteinlerin
tasarlanmast miimkiindiir. Derin 6grenme modelleri, amino asit
dizilerinin yapisal sonuglarini dngorerek istenen &zelliklere sahip
proteinlerin  tasarlanmasint  kolaylasgtirmaktadir. Bu  durum,
biyolojik  sistemlerin  yeniden programlanmasi ve yeni
biyomolekiiler fonksiyonlarin olusturulmasi agisindan 6nemli bir
potansiyel sunmaktadir.

6.5. Endiistriyel Biyoteknoloji

Endiistriyel biyoteknoloji, biyolojik sistemlerin endiistriyel
iretim siireglerinde kullanilmasini kapsayan bir alandir. Enzim
iretimi, biyokataliz, biyoyakit gelistirme ve biyopolimer sentezi
gibi bir¢ok uygulama bu alan icerisinde yer almaktadir. Yapay zeka
destekli protein yap1 tahmini, bu siireclerde kullanilan enzimlerin
optimizasyonunda 6nemli rol oynamaktadir (Goodfellow ve ark.,
2016).

Protein yap1 bilgisinin kullanilmasi, daha stabil, ytiksek
verimli ve spesifik enzimlerin gelistirilmesine olanak tanimaktadir.
Ozellikle endiistriyel reaksiyon kosullarina dayanikli enzimlerin
tasarlanmasi, liretim maliyetlerini azaltmakta ve siire¢ verimliligini
artirmaktadir. Bu nedenle yapay zeka, modern biyoteknolojik
iretim siireglerinde stratejik bir arag¢ haline gelmistir.
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6.6. Cevresel Biyokimya Uygulamalari

Cevresel biyokimya, biyolojik sistemlerin  ¢evresel
stireclerle etkilesimini inceleyen bir bilim dalhidir. Yapay zeka
destekli protein yapt tahmini, cevresel kirleticilerin biyolojik
yikiminda rol oynayan enzimlerin analiz edilmesinde Onemli
katkilar saglamaktadir (Callaway, 2022: 15).

Ozellikle plastik yikimi, agir metal baglanmasi ve toksik
bilesiklerin biyotransformasyonu gibi siireclerde gorev alan
proteinlerin  yapisal  Ozelliklerinin ~ belirlenmesi,  cevresel
biyoteknoloji uygulamalarinin gelistirilmesine olanak tanimaktadir.
Ayrica mikroorganizmalarin ¢evresel adaptasyon mekanizmalarinin
anlasilmasi, ekosistem biyokimyas1 agisindan Onemli bilgiler
sunmaktadir.

Yapay zeka tabanli modeller sayesinde cevresel siireclerde
gorev alan proteinlerin hizli sekilde analiz edilmesi, siirdiiriilebilir
cevre teknolojilerinin gelistirilmesine katki saglamaktadir.

Yapay zeka destekli protein yap1 tahmini sistemleri, modern
biyokimya arastirmalarinda c¢ok yonlii bir doniisiim yaratmistir.
Enzim biyokimyasindan c¢evresel uygulamalara kadar genis bir
yelpazede kullanilan bu teknolojiler, biyolojik sistemlerin daha
hizli, dogru ve kapsamli sekilde anlagilmasint miimkiin kilmaktadir.
Bu gelismeler, biyokimyanin geleceginde hesaplamali yontemlerin
merkezi bir rol oynayacagini agik¢a gdstermektedir.

7. Sonug¢ ve Oneriler

Yapay zeka destekli protein yapr tahmini sistemlerinin
gelisimi, modern biyokimya ve yapisal biyoloji alanlarinda son
yillarin en O6nemli bilimsel doniisiimlerinden birini temsil
etmektedir. AlphaFold, RoseTTAFold ve ESMFold gibi derin
ogrenme temelli modeller, proteinlerin ii¢ boyutlu yapilarin yiiksek
dogrulukla tahmin ederek uzun yillardir ¢6ziilemeyen protein
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katlanma probleminin anlagilmasina 6dnemli katkilar saglamistir. Bu
geligsmeler, yalnizca yapisal biyoloji alaninda degil, ayn1 zamanda
enzim biyokimyasi, metabolik  analizler, protein-protein
etkilesimleri ve biyoteknolojik uygulamalar gibi genis bir
yelpazede bilimsel aragtirmalarin niteligini artirmistir.

Elde edilen sonuglar, yapay zeka tabanli yaklasimlarin
deneysel yontemleri tamamen ortadan kaldirmadigini, ancak onlari
tamamlayan gii¢lii bir ara¢ haline geldigini gostermektedir. X-151m1
kristalografisi, NMR spektroskopisi ve Cryo-EM gibi geleneksel
yontemler halen altin standart olarak onemini korumakta; ancak
yapay zeka modelleri, bu yontemlerin zaman ve maliyet agisindan
sinirli  oldugu durumlarda hizli ve olgeklenebilir ¢oziimler
sunmaktadir.

Yapay zeka sistemlerinin biyokimya arastirmalarina
entegrasyonu, Ozellikle biiylik dlgekli biyolojik veri tabanlarinin
gelismesiyle birlikte hiz kazanmistir. Protein Veri Bankas1 (PDB),
UniProt ve benzeri veri tabanlar1 sayesinde milyonlarca protein
dizisi ve yapisal bilgi, makine Ogrenmesi algoritmalarinin
egitilmesinde kullanilabilmektedir. Bu durum, biyolojik sistemlerin
daha kapsamli ve biitiinciil bir sekilde analiz edilmesine olanak
tanimaktadir.

Bununla birlikte, yapay zeka tabanli protein yapi tahmin
sistemlerinin baz1 smirliliklart da  bulunmaktadir. Ozellikle
proteinlerin dinamik yapilari, ¢oklu protein kompleksleri ve post-
translasyonel modifikasyonlar gibi biyolojik siirecler, mevcut
modeller tarafindan tam olarak agiklanamamaktadir. Ayrica model
ciktilarinin deneysel dogrulama gerektirmesi, yapay zekanin tek
basina nihai ¢6ziim araci olmadigin1 gostermektedir.

Gelecekte yapilacak c¢alismalarda, yapay zekd tabanlh
protein yapi tahmin sistemlerinin asagidaki alanlarda gelistirilmesi
onerilmektedir:
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1. Protein dinamiklerinin modellenmesi: Mevcut sistemler
cogunlukla statik yapilar tiretmektedir. Ancak proteinlerin
hiicre icindeki dinamik davraniglarinin modellenmesi,
biyolojik fonksiyonlarin daha dogru anlasilmasina katki
saglayacaktir.

2. Coklu protein komplekslerinin daha dogru tahmini:
Protein-protein etkilesimlerinin ve biiyiikk makromolekiiler
komplekslerin ~ modellenmesi,  hiicresel  siireglerin
anlasilmasinda kritik neme sahiptir.

3. Deneysel verilerle entegrasyonun artirllmasi: Yapay zeka
modellerinin Cryo-EM, NMR ve X-1s1n1 kristalografisi gibi
deneysel yontemlerle daha giiclii entegre edilmesi, dogruluk
oranlarini artiracaktir.

4. Cevresel ve endiistriyel uygulamalarin genisletilmesi:
Enzim miihendisligi, biyoremediasyon ve siirdiiriilebilir
biyoteknoloji alanlarinda yapay zeka destekli protein
tasariminin daha yaygin kullanimi tesvik edilmelidir.

5. Acik erisimli veri ve model paylasimi: Bilimsel
ilerlemenin hizlanmasi i¢in veri tabanlarinin ve yapay zeka
modellerinin agik erisimli olmas1 6nemlidir.

Sonu¢ olarak yapay zeka destekli protein yapi tahmini,
biyokimya biliminde yalnizca teknik bir gelisme degil, aym
zamanda arastirma paradigmasini degistiren bir donilisim olarak
degerlendirilmektedir. Gelecekte hesaplamali biyoloji ile deneysel
biyolojinin daha giiclii bir sekilde entegre olmasi, yasam
bilimlerinde daha hizli ve daha dogru kesiflerin 6niinii agacaktir.
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BOLUM 4

DRON-TABANLI SU KUSU iZLEMELERINDE
TESPIT OLASILIGI: YONTEMSEL VE CEVRESEL
ETKILER

MEHMED YUNUS MENGEN!
FILIZ KUTLUYER KOCABAS?
MEHMET KOCABAS?

Giris
Geleneksel su kusu izleme yontemleri olan yaya arazi
caligmalari, insanli hava aracglar1 veya tekneyle yapilan gozlemler
yiiksek maliyetler, zorlu iklim sartlari, lojistik kisitlamalar ve yaban
hayatini rahatsiz etme ihtimali gibi kisitlamalar olusturabilir (Kabra
ve ark., 2022, s.455; Zhai ve ark., 2025, s.451). Ayrica, insanli hava
veya deniz araglartyla yapilan incelemeler aragtirmacilar i¢in ciddi

kisisel riskler olusturabilmekte ve kazalara neden olabilmektedir.
Buna karsin dron kullanimi1 arastirmacilarin sahada daha giivenli bir
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sekilde caligmasina olanak saglamaktadir (Funder Castenschiold ve
ark., 2022, s.947; Kabra ve ark., 2022, s.455; Sasse, 2003, s.1015).
Giivenlik ve maliyet katkilarimin yaninda dronlar, insan kaynakli
yorgunluk veya dikkat dagmikligi gibi hatalar1 azaltarak veri
kalitesini artirir ve goriintiilerin tekrar incelenebilmesine imkan
saglar (Dundas ve ark., 2021, s.5). Dronla sayim insanli yaya
sayimlariyla kiyaslandiginda isglicii ve kaynak tasarrufu saglar,
arastirmacilarin fiziksel yiikiinii hafifletir ve hareket kabiliyeti kisith
alanlarda cografi konum verilerinin daha dogru bir bigimde
kaydedilmesini kolaylastirir (Wen ve ark., 2021, s.102).

Su kusu izleme calismalarinda “tespit olasilig1”, alandaki
birey veya yuvalarin ne 6l¢iide kaydedilebildigini ifade eden 6nemli
bir olglittiir ve goriis acist ve ¢evresel engellerle dogrudan iliskilidir.
Geleneksel yer ve tekne tabanli goézlemlerdeki siirli goriis agisi,
yogun bitki Ortiisii ve bireylerin birbirini gorsel olarak Ortmesi
algilanabilirligi azaltarak sayim hatalarina yol acabilmektedir
(Drever ve ark., 2015, s.256; Dundas ve ark., 2021, s.5; Francis ve
Brandis, 2024, s.135; Funder Castenschiold ve ark., 2022, s.947;
Kabra ve ark., 2022, s.455; Laursen ve ark., 2008, s.165; Poysid ve
ark., 2018, s.74; Rasmussen, 2017, s.1; Scarton ve Valle, 2020,
s.275). Buna karsilik dronlar, genis ve hareketli siiriilerde tekrar
incelenebilir goriintiiler ve videolar saglayarak tespit dogrulugunu
artirmaktadir. Ortofoto liretimi ve gorlintii Ortlismelerinin analiz
edilmesiyle miikerrer sayim riskini azaltarak tespit dogrulugunu
giiclendirmektedir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Zhai ve ark., 2025,
s.451). Bununla birlikte, tespit olasiliginin yalmizca teknolojik
kapasiteye degil tiirlerin davranigsal oOzelliklerine de baghdir.
Ornegin beslenme veya korunma maksadiyla suya dalan tiirlerin
belirli kosullarda algilanamayabilecegi g0z Oniinde
bulundurulmalidir (Dundas ve ark., 2021, s.5).

Insansiz hava araglart (IHA) veya genel adiyla dron
teknolojisi, cok yonliiligii ve etkinligi sayesinde yaban hayati izleme
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ve koruma ¢aligmalarinda son yillarda onemli bir yiikselis
gostermistir (Francis ve Brandis, 2024, s.135). Gilivenilir, diisiik
maliyetli ugus platformlarinin ve yenilik¢i kamera sistemlerinin
gelismesi, bu teknolojiyi yaban hayati izleme arastirmalarinda yeni
ve giiglii bir ara¢ haline getirmistir (Christie ve ark., 2016, s.241;
Wen ve ark., 2021, s.102). Diinya genelinde dronlarin yaban hayati
izleme uygulamalarindaki kullanimi hizla artmaktadir. Dronlar
yalnizca gézlem ve sayim degil, ayn1 zamanda uzaktan algilama ve
hassas veri toplama gibi c¢esitli ekolojik aragtirma amaglari i¢in de
yaygin olarak tercih edilmektedir (Anderson ve Gaston, 2013, s.138;
Jarrett ve ark., 2020, s.190). Bu teknoloji, yiiksek dogrulukta veri
saglayarak, popiilasyon egilimleri ve dinamikleri hakkinda daha
once erigilemeyen bilgilerin ortaya ¢ikarilmasina imkan
saglamaktadir (Funder Castenschiold ve ark., 2022, s.947). Dron
teknolojisi, sundugu kusbakist goriis sayesinde yer tabanli fiziksel
engelleri asarak tespit olasiligini ve dolayisiyla veri dogrulugunu
onemli Ol¢iide artirir. Dronlar iizerinden elde edilen dikey goriis
acisi, bitki Ortiisii i¢ine gizlenmis, su kenarlarinda toplanmis veya
yogun koloniler halinde i¢ ige ge¢mis kuslarin algilanma oranlarini
belirgin sekilde yiikseltmektedir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Francis
ve Brandis, 2024, s.135; Valle ve Scarton, 2021, s.621). Bu
derlemenin amaci, su kusu popiilasyonlarinin izlenmesi ve habitat
degerlendirmesi siireclerinde dron goriintiileri ile yapay zeka tabanli
analiz  yaklagimlarmmin  entegrasyonunu incelemek ve bu
teknolojilerin ekolojik aragtirmalardaki roliinii analiz etmektir.

Dron Sistemleri, Yapay Zeka ve Veri Toplama

Popiilasyon izleme ¢aligmalarinda kullanilan insansiz hava
araclari, yapisal ozelliklerine gore ¢ok pervaneli ve sabit kanath
platformlar olarak iki ana gruba ayrilmaktadir. Cok pervaneli
sistemler havada sabit kalabilme ve kullanim kolaylig1 saglarken,
sabit kanatli dronlar diisiik giiriiltii ve titresimle genis alanlarin uzun

stireli izlenmesine imkan vermektedir (Han ve ark., 2017, s.21; Wen
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ve ark., 2021, s.102). Bu platformlara eklenen sensorler veri
kalitesini dogrudan belirlemektedir. Yiiksek ¢coziintirliiklii kameralar
yaygin olarak kullanilmasina ragmen optik yakinlastirma ve termal
ozellikli sensorler karmagik habitatlarda yuva tespiti i¢in Oonemli
avantajlar saglamaktadir (Han ve ark., 2017, s.21; Scholten ve ark.,
2019, s.241; Wen ve ark., 2021, s.102). Ayrica tiir teshisi i¢in yiiksek
¢Oziinlirlik ve hareketli bireylerin tespiti icin daha yiiksek kare
hizina sahip goriintiileme cihazlarinin kullanilmasi veri dogrulugunu
artirmaktadir (Drever ve ark., 2015, s.256; Dundas ve ark., 2021,
s.5).

Veri toplama stratejileri, saha kosullarina gore planlanan
sistematik ucus rotalarina dayanmaktadir. Genis popiilasyonlarin
izlenmesinde dronlar genellikle sabit irtifada grid veya transek
ucuslart  gergeklestirerek  yliksek  ¢oziintirliikklii  ortofotolar
iiretmektedir. Bu rotalar dnceden programlanarak otonom sekilde
uygulanabilmektedir (Aber ve ark., 2010, s.23; Barr ve ark., 2020,
s.3781; Dundas ve ark., 2021, s.5). Goriisii zor alanlarda ise farkl
kamera acilari, hedef {lizerinde sabit durma ve kisa siireli video
kayitlar1 gibi 6zel manevralar kullanilmaktadir (Francis ve Brandis,
2024, s.135). Bu sistemlerin tekrarlanabilir olmasi, popiilasyonlarin
zamansal degisimlerinin izlenmesini kolaylastirirken; uygun
platform ve sensdr se¢imi, tiir tanimlama hatalarin1 azaltarak veri
kalitesini artirmaktadir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Funder
Castenschiold ve ark., 2022, 5.947).6

Ugus parametreleri ve ¢evresel kosullarin dogru yonetimi,
dron tabanli izleme c¢alismalarinin basarisini belirleyen 6nemli
unsurlardir. Ugus irtifasi, hiz ve yaklasim acisi, hem veri
¢Oziinlirliiglinli hem de hayvanlar {izerindeki rahatsizlik diizeyini
dogrudan etkiler. Bu yiizden diisiik giiriiltiilii sistemlerin tercih
edilmesi tlirlerde stres ve kagis davraniglarin1 azaltmaktadir (Dundas
ve ark., 2021, s.5; Francis ve Brandis, 2024, s.135; Funder
Castenschiold ve ark., 2022, s.947; Kuhlmann ve ark., 2022, s.842;
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Vas ve ark., 2015, s.20140754). Ayrica goriintiiler arasindaki
ortlisme orani ve ortofoto liretimi, ¢ift sayim hatalarmi onleyerek
verilerin dogrulugunu artirmaktadir (Aber ve ark., 2010, s.23; Barr
ve ark., 2020 s .3781; Zhai ve ark., 2025, s.451). Bununla birlikte
rizgar, yagis ve 1sik kosullart gibi g¢evresel faktorler goriintli
kalitesini sinirladigi i¢in ugus planlamasinin bu degiskenlere dikkat
edilerek uygulanmasi gerekmektedir (Dundas ve ark., 2021, s.5). Bu
parametrelerin dikkatli bir sekilde iyilestirilmesi hem ytiiksek kaliteli
veri liretimini hem de yapay zeka tabanli analizleri destekleyerek
izleme ¢aligmalarinin bilimsel giivenilirligini artirmaktadir (Dundas
ve ark., 2021, s.5; Kabra ve ark., 2022, s.455; Zhai ve ark., 2025,
s.451).

Geleneksel su kusu izleme ¢alismalariin temelini olusturan
manuel sayim yontemleri, arastirmacilarin dogrudan sahada ¢iplak
gbzle veya diirbiinle gbzlem yapmasina ya da hava araglarindan elde
edilen goriintiilerin ofis ortaminda insan eliyle tek tek isaretlenerek
sayllmasina dayanmaktadir (Funder Castenschiold ve ark., 2022,
s.947). Sahadaki gozlemciye dayali bu yontemler; yogun is giicii
gerektirmesi, fazla zaman istemesi ve yiiksek maliyetler gibi
olumsuzluklara sahiptir (Zhai ve ark., 2025, s.451). Ayrica, arazideki
aragtirmacilarin yasayabilecegi yorgunluk ve dikkat daginiklig: gibi
faktorlerin yani sira gozlemciler arasindaki 6znel degerlendirme
farkliliklari, veri kalitesinde tutarsizliklara yol agabilmektedir
(Dundas ve ark., 2021, s.5; Wen ve ark., 2021, 5.102). Ozellikle
binlerce yiiksek c¢oziiniirliiklii hava fotografinin bilgisayar
yazilimlar1 araciligiyla manuel olarak incelenmesi, siirecte 6nemli
bir darbogaz olusturmakta ve arastirma siiresinin uzamasina neden
olmaktadir (Funder Castenschiold ve ark., 2022, s.947; Kabra ve
ark., 2022, s.455).

Manuel analiz siireglerinin yarattigir bu darbogazlar1 agmak
amaciyla, bilgisayarli gorii ve derin 6grenme teknolojilerine dayanan
yapay zeka tabanli nesne tespiti yontemleri giderek daha fazla 6n
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plana ¢ikmaktadir. Derin 0grenme temelli nesne algilama
yaklagimlari, 6zellikle CNN (Convolutional Neural Network) ve
YOLO (You Only Look Once) gibi modeller araciligiyla, dronlar
tarafindan toplanan yiizlerce goriintiideki kuslart otonom olarak
siiflandirabilmekte ve konumlarini tespit edebilmektedir (Kabra ve
ark., 2022, s.455; Zhai ve ark., 2025, s.451). Bu otomatiklestirilmis
sistemler, karmasik ¢evre kosullarinda hedef tiirtin 6zellik ¢ikarimini
yiiksek verimlilikle gerceklestirebilmektedir (Li ve ark., 2022,
s.8314; Mpouziotas ve ark., 2023, s.7787; Zhai ve ark., 2025, s.451).
Ortiisen dron fotograflarindaki tekrarli sayimlar1 engelleyen yeni
nesil algoritmalarla desteklenmektedir (Zhai ve ark., 2025, s.451).
Ayrica, yalnizca birey sayiminda degil, ayn1 zamanda hedeflenen
alanin "Agik Su", "Odunsu" veya "Otsu" gibi farkli siniflara yiiksek
dogrulukla ayrilmasini saglayan gelismis habitat bdliimlendirme
yontemleri de bu sistemlere dahil edilmektedir (Zhai ve ark., 2025,
s.451). Yapay zekd modelleri ile manuel yaklasimlar
karsilastirildiginda, yapay zeka sistemlerinin en belirgin iistiinliigii
analiz hiz1, 6lgeklenebilirlik ve goriintiilerin tekrar incelenebilme
kapasitesidir. Binlerce goriintiiniin  arastirmacilar  tarafindan
siiflandirilmas1 uzmanlik ve zaman gerektirir. Oysa egitilmis bir
algilama modeli insan gozlemine esdeger bir dogrulugu yiiksek bir
hizda iiretebilmektedir (Bhatnagar ve ark., 2020, s.2602; Hong ve
ark., 2019, s.1651; Kabra ve ark., 2022, s.455; Zhai ve ark., 2025,
s.451). Buna Kkarsin, yapay zekd sistemlerinin giivenilir
caligsabilmesi; ugan, yiizen, dinlenen veya bitki Ortiisii igine gizlenen
farkli pozisyonlardaki kuslarin insanlar tarafindan Onceden
etiketlendigi devasa egitim veri setlerinin varligina dayanmaktadir
(Dundas ve ark., 2021, s.5). Ek olarak, derin 6grenme modelleri
baskin tiirlerin tespitinde yiiksek ortalama hassasiyet gostersede, veri
setinde az rastlanan azinlik tiirlerin otonom tespitinde manuel
uzmanlik daha kesin sonuglar verebilmektedir (Kabra ve ark., 2022,
s.455; Kang ve ark., 2020, s.1; Wang ve ark., 2017, s.1).
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Yaban hayat1 izleme ¢aligmalarinda manuel sayim ve yapay
zekd yontemleri dogrudan birbirinin yerine kullanilmaktan ziyade
birbirlerinin  ayrilmaz  birer tamamlayicis1  konumundadir.
Popiilasyonlarin genis 6lgekte sayilmasi ve habitat haritalamasi gibi
biiyiik veri isleme gerektiren gorevler i¢in yapay zekd en uygun
¢Oziimken; yuvadaki hastalik belirtileri (6rnegin uyusukluk), oli
civcivler, yikilmis yuvalar veya yirtici baskisi gibi iireme basarisini
belirleyen kritik nitel gostergelerin tespit edilmesi tamamen insan
duyularina ve manuel gozlemlere dayanmaktadir (Ekanayake ve
ark., 2015, s.518; Francis ve Brandis, 2024, s.135; Rocke ve
Bollinger, 2007, s.377). Bu nedenle izlemelerde, yorucu ve tekrarlt
nicel analizlerin yapay zeka ile otomatiklestirildigi, ancak verilerin
ekolojik baglamimin ve zorlu saha kosullarinin arastirmacilar
tarafindan manuel olarak degerlendirildigi biitlinciil bir yaklagimin
benimsenmesi hedeflenmelidir (Francis ve Brandis, 2024, s.135;
Kabra ve ark., 2022, s.455).

Yaban hayati izleme verilerinin analizinde kullanilan yazilim
algoritmalar, Ozellikle nesne algilama, siniflandirma ve habitat
simiflandirmas1  gibi siirecler araciliiyla veri  dogrulugunu
etkilemektedir (Zhai ve ark., 2025, s.451). Model performansin
temelden etkileyen veri 6n isleme asamasinda, elde edilen pargali
goriintiilerin fotogrametri yazilimlariyla birlestirilerek ortomozaik
haritalar olusturulmasi ve ardisik fotograflardaki kesisim bolgelerini
saptayarak cifte sayimi engelleyen mekanizmalarin kullanilmasi,
analizlerin dogrulugunu artirmaktadir (Han ve ark., 2017, s.21; Zhai
ve ark., 2025, s.451). Algoritmalarin basarisi, sistemin model
mimarisine ve onu besleyen egitim veri setlerinin cesitliligine
baghdir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Kabra ve ark., 2022, s.455).
Faster R-CNN ve YOLO gibi gelismis derin 6grenme mimarileri
nesne tespitinde hizli ve yliksek hassasiyetli sonuglar saglar (Bakana
ve ark., 2024, s.1; Kabra ve ark., 2022, s.455; Roy ve ark., 2023,
s.101919; Zhai ve ark., 2025, s.451). Ayrica devasa verilerle nceden
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egitilmis "Segment Anything Model" (SAM) gibi Transformer
tabanli mimariler habitat siniflandirmasinda iistiin bir genellestirme
yetenegi gosterir (Kirillov ve ark., 2023, s.1; Zhai ve ark., 2025,
s.451). Buna karsin, kisith verilerle egitilen U-Net k (U-shaped
Networ) gibi geleneksel algoritmalar asir1 6grenme sorunlarina
yatkinken, veri setinde az rastlanan hedeflerin tespitinde yasanan
basarisizliklar yetersiz 6grenme problemlerine yol acarak sistemin
tanimlama kapasitesini siirlayabilmektedir (Kabra ve ark., 2022,
s.455; Kang ve ark., 2020, s.1; Wang ve ark., 2017, s.1).

Yapay zeka sistemlerinin sahada karsilastig1 en temel sorun,
gorsel olarak birbirine ¢okga benzeyen tiirlerin veya yapisal olarak
ayrimi zor habitat bilesenlerinin tespitinde ortaya ¢ikan yanlis pozitif
ve yanlis negatif hatalaridir (Branson ve ark., 2014, s.1; Kabra ve
ark., 2022, s.455; Krause ve ark., 2015, s.5546; Wah ve ark., 2011,
s.1; Zhai ve ark., 2025, s.451). Bireylerin birbirini kapattigr yogun
stiriiler ve hedefin arka planindaki karmasik bitki ortiisii analizlerde
giiriiltii yaratsa da gelismis mimariler bu ¢evresel zorluklar yiiksek
bir hassasiyetle asabilmektedir (Kabra ve ark., 2022, s.455).
Biitiinciil olarak degerlendirildiginde; zenginlestirilmis egitim
verileri, saglam model mimarileri ve iyi tasarlanmis veri 6n isleme
stirecleriyle birlesimi, otonom gdzlemlerin giivenilirlik diizeyini
artirmaktadir (Zhai ve ark., 2025, s.451).

Yaban hayat1 izleme g¢aligmalarinda toplanan ham gorsel
verilerin anlamli ekolojik bilgilere dontstiiriilmesi, gelismis sensor
donanimlarinin yapay zeka algoritmalariyla etkin bir bicimde
kullanilmasina dayanmaktadir. Dronlarin ugus yiiksekligi ve
kuslarin kagis mesafesi goz oniine alindiginda, standart kameralar
kiiciik tiirleri saptamada yetersiz kalabilmektedir. Bu nedenle
sistemlerin optik yakinlastirma yapabilen sensorlerle desteklenmesi
gerekmektedir (Han ve ark., 2017, s.21). Elde edilen yiiksek
cozlinlirliikli  parcali  goriintiilerin ~ fotogrametri  yazilimlar
kullanilarak birlestirilmesiyle olusturulan ortomozaik haritalar,

--64--



habitatin dijital bir ikizini yaratarak yapay zeka analizleri igin
mekansal biitlinliigii saglanmis saglam bir temel sunar (Han ve ark.,
2017, s.21).

Veri toplama asamasmin ardindan, CNN tabanli derin
ogrenme modelleri devreye girerek yiizlerce veya binlerce
gorlintiiniin manuel olarak incelenmesi siirecini otomatiklestirir
(Kabra ve ark., 2022, s.455). Nesne tespiti gorevlerinde yaygin
olarak kullanilan modern nesne algilama yontemleri; 6zellikle
birbirini kapatan sikisik stiriilerdeki bireyleri veya arka plandaki
bitki ortiisii nedeniyle kismen gizlenmis kuslar1 hizli tespit etmede
yliksek performans gostermektedir (Kabra ve ark., 2022, s.455; Zhai
ve ark., 2025, s.451). Bu otonom sistemler yalnizca kuslar1 saymakla
kalmay1p, elde edilen goriintiileri analiz ederek habitat tiirlerini de
haritalandirabilmektedir. Bu noktada, habitat smiflandirmasinda
geleneksel U-Net veya FCN (Fully Convolutional Network) gibi
modellerin yerini, devasa agik diinya veri setleriyle Onceden
egitilmis Transformer tabanli SAM gibi mimariler almaya
baslamistir (Kirillov ve ark., 2023, s.1; Long ve ark., 2014, s.1;
Ronneberger ve ark., 2015, s.1; Zhai ve ark., 2025, s.451). SAM'm
mimarisi, dron goriintiilerinde sik¢a karsilagilan genis ve degisken
habitat yapilarimi baglamsal olarak kavrama yetenegine sahip
oldugundan, acik su yiizeyleri ile agaglik veya hasat edilmis alanlar
gibi karmagik smirlart ayirt etmede daha basarili  sonuglar
sunabilmektedir (Zhai ve ark., 2025, s.451).

Sensor ve yapay zeka birlesmesi popiilasyon tahminlerinde
onemli bir potansiyel sunmaktadir. Ancak sistemin performansini
kisitlayan baz1 zorluklar halen mevcuttur. Derin 6grenme modelleri,
egitim veri setinde az rastlanan nadir tiirleri saptamakta zorlanmakta
ve bu azinlik siniflarinda dogruluk kayiplar1 yagsamaktadir (Kabra ve
ark., 2022, s.455; Kang ve ark., 2020, s.1; Wang ve ark., 2017, s.1).
Bir diger biiytik teknik engel ise ince ayrimlar1 tanima problemidir.
Gorsel olarak birbirine son derece benzeyen ve insan uzmanlarin
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dahi aymrt etmekte zorlandigi tiirlerin otonom yazilimlarla
siiflandirilmasi, halen gelistirilmesi gereken bir arastirma alanidir
(Branson ve ark., 2014, s.1; Kabra ve ark., 2022, s.455; Krause ve
ark., 2015, s.5546; Wah ve ark., 2011, s.1). Bu sistemlerin tam
otonom ve giivenilir hale gelebilmesi i¢in; ucus yiiksekligi, sensor
¢cOziinlirliigli ve nesne tespit hassasiyeti arasindaki dengenin
modellenmesi ve algoritmalarin bu donanimsal entegrasyona gore
stirekli iyilestirilmesi Oonem tasimaktadir (Kabra ve ark., 2022,
s.455).

Tespit Olasihigim1 Etkileyen Faktorler

Su kusu popiilasyonlarinin izlenmesinde habitatin fiziksel ve
yapisal 6zellikleri, tiirlerin goriiniirliigii ve algilanabilirligi tizerinde
belirleyici bir rol oynamaktadir. Ozellikle agaglik alanlar, sik cali
olusumlar1 ve yogun su i¢i bitki Ortiisii gibi karmasik yapilar,
bireylerin ve yuvalarin havadan tespitini zorlagtirmakta; buna
karsilik agik ¢camur diizliikleri ve berrak su ylizeyleri daha ytiksek
dogrulukta gbzlem imkanm1 sunmaktadir (Dowding, 2012, s.1;
Dundas ve ark., 2021, s.5; Francis ve Brandis, 2024, s.135; Funder
Castenschiold ve ark., 2022, s.947; Laursen ve Frikke, 2013, s.1;
Leslie, 2001, s.21; Manley ve ark., 2006, s.1; Marchant ve Higgins,
1990, s.1). Ayrica yogun bitki ortiisii, tiirlerin avci baskisina karsi
daha hassas tepkiler vermesine yol acarak gézlem basarisin1 dolayli
olarak etkileyebilmektedir (Jarrett ve ark., 2020, s.190; Lima ve Dill,
1990, 5.619). Habitatin genisligi, su kiitlelerinin yapist ve hidrolojik
ozellikleri de veri kalitesini sekillendiren 6nemli unsurlardir. Benzer
gorsel Ozellikler tasiyan alanlarda siniflandirma giicliikleri ortaya
cikabilmektedir. Tirlerin alansal dagilimina bagli olarak farkl
izleme stratejilerinin uyarlanmasimi gerektirmektedir (Dundas ve
ark., 2021, s.5; Wen ve ark., 2021, s.102; Zhai ve ark., 2025, s.451).

Meteorolojik kosullar ve 151k Ozellikleri ise dron tabanli
izleme c¢aligmalarinda veri kalitesini dogrudan etkileyen temel
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cevresel faktorlerdir. Riizgar, ucus dengesini bozarak goriintii
kalitesini dugiiriir. Yagmur yagarken lens iizerinde biriken su
damlaciklar1 nedeniyle gorsel verinin kalitesi azalmaktadir (Dundas
ve ark., 2021, s.5). Buna ek olarak, olumsuz hava kosullar1 sahaya
erisilmesini de zorlastirarak operasyonel riskleri artirmaktadir
(Kabra ve ark., 2022, 5.455). Isik siddeti ve giines acisina bagl golge
ve yansima etkileri ise tilirlerin ayirt edilmesini giiglestirerek veri
dogrulugunu sinirlayabilmektedir. Bu nedenle, izleme ¢alismalarinin
meteorolojik ve aydimlanma kosullarinin uygun oldugu zaman
dilimlerine goére planlanmas1 ve bu degiskenlerin birlikte
degerlendirilmesi, elde edilen ekolojik verinin giivenilirligini
artirmak agisindan 6énemlidir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Kabra ve
ark., 2022, s.455).

Su kusu siiriilerinin bulundugu alan, popiilasyon yogunlugu
ve tiirler arasindaki etkilesimleri, bireylerin izleme ¢alismalarindaki
algilanabilirligini dogrudan belirleyen temel faktorlerdir. Ozellikle
cok tiirlii ve kalabalik stiriilerde rekabet, hiyerarsik baski ve yer
degistirmeler bireylerin gorsel olarak ortiismesine ve kiigiik tiirlerin
baskilanarak tespit olasiliginin azalmasina neden olmaktadir (Burton
ve Evans, 2001, s.248; Funder Castenschiold ve ark., 2022, s.947;
Metcalfe ve Furness, 1986, s.553; Novcic, 2018, s.73). Bunun
yaninda, dalig davranisi, kacis tepkisi veya yavrularin saklanma
stratejileri gibi tiire 6zgli davranislar ve uyarana verilen farkli tepki
esikleri, 6zellikle yogun kolonilerde eksik sayimlara yol agarak veri
dogrulugunu siirlandirmaktadir (Barr ve ark., 2020, s.3781; Dundas
ve ark., 2021, s.5; Francis ve Brandis, 2024, s.135; Mueller ve Glass,
1988, s.119; Nisbet, 2000, s.312; Rodgers ve Smith, 1995, s.89).
Ayrica  siiri  biiyiikliiglinin =~ artmasiyla  birlikte  uyarilma
potansiyelinin yiikselmesi ve panik davraniglarinin hizla yayilmasi,
veri kaybi riskini artirmaktadir. Bu durumun aligkanlik ile kismen
dengelenebilmesine ragmen biiylik gruplarda belirsizlik devam
etmektedir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Jarrett ve ark., 2020, s.190;
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Mikula, 2014, s.53; Morelli ve ark., 2018, s.803; Owens, 1977, s.5;
Walker ve ark., 2006, s.146). Bu nedenle, siirii hareketleri ve
davranigsal tepkilerin birlikte degerlendirilmesi, yaban hayati izleme
caligmalarinda giivenilir sonuglar elde edilmesi agisindan biiyiik bir
oneme sahiptir.

Dron ve yapay zeka entegrasyonu, yiliksek c¢oziinirliikli
veriler sayesinde adaptif yonetim kararlarini destekleyerek su
seviyesi diizenlemeleri, avlanma planlamas1 ve habitat restorasyonu
gibi  uygulamalara bilimsel temel sunmaktadir (Funder
Castenschiold ve ark., 2022, 5.947; Han ve ark., 2017, s.21; Rogers
ve ark., 2006, s.563; Viegut ve ark., 2024, s.127; Zhai ve ark., 2025,
s.451). Bununla birlikte, dron kaynakli rahatsizliklarin habitat
kalitesi disiisiine yol agabilmesi nedeniyle operasyonlarin dikkatli
planlanmas1 gerekmektedir (Burton ve ark., 2002, s.865; Burton ve
Armitage, 2005, s.120; Burton ve ark., 2006, s.464; Jarrett ve ark.,
2020, s.190; Kirby ve ark., 1993, 5.53). Bu dogrultuda insan etkisine
alisik alanlarda daha esnek, hassas bolgelerde ise daha kisith izleme
stratejileri onerilmektedir (Jarrett ve ark., 2020, s.190; Mikula, 2014,
s.53; Morelli ve ark., 2018, s.803; Walker ve ark., 2006, s.146).

Farkh Tiirler ve Bolgelerde Dron Uygulamalar

Tablo 1°de, farkli yillarda ve farkli cografi bolgelerde
gerceklestirilen dron tabanli su kusu izleme ¢alismalarinin;
kullanilan sensor tiirleri, c¢evresel kosullar1 ve temel bulgular
karsilagtirmali olarak sunulmustur. Bu ¢alismalar genel olarak dron
tabanli yontemlerin hem tiir tespitinde hem de popiilasyon ve habitat
analizlerinde yiiksek dogruluk ve operasyonel verimlilik sagladigini
ortaya koymaktadir.

Insansiz hava araglari, farkli cografi kosullara uyum
saglayabilmeleri sayesinde sulak alanlardan kiy1 ¢camur diizliiklerine
ve yapay habitatlara kadar genis bir yelpazede yaban hayati izleme
caligmalarinda kullanilmaktadir (Dundas ve ark., 2021, s.5; Francis
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ve Brandis, 2024, s.135; Funder Castenschiold ve ark., 2022, s.947;
Han ve ark., 2017, s.21; Wen ve ark., 2021, s.102). Bu sistemler,
erisimi zor alanlarda mekansal sinirlamalar1 agarak hem popiilasyon
sayim1 hem de habitat 6zelliklerine dair yenilik¢i veriler sunmaktadir
(Wen ve ark., 2021, s.102). Tiirlere goére uygulama stratejileri
degismektedir. Koloni olusturan tiirlerde yuva yogunlugu ve
dagilimi 6n plana ¢ikarken, nadir veya tehdit altindaki tiirlerde birey
hareketleri ve habitat tercihleri daha detayli incelenmektedir (Barr
ve ark., 2020, s.3781; Kabra ve ark., 2022, s.455; Wen ve ark., 2021,
s.102). Ayrica ¢ok tiirlii ve kalabalik siiriilerdeki rekabet ve mekansal
diizen, ancak havadan saglanan biitlinciil bir bakis agis1 ile analiz
edilebilmektedir (Burton ve Evans, 2001, s.248; Funder
Castenschiold ve ark., 2022, s.947; Metcalfe ve Furness, 1986,
s.553; Novcic, 2018, 5.73).

Bununla birlikte, tiirlerin ve habitatlarin 6zellikleri dronlara
verilen tepkileri ve izleme basarisin1 dogrudan etkilemektedir. Bazi
tiirler dron varligina karsi giiclii kacis tepkileri gosterirken, bazilar
siirli veya hi¢ tepki vermeyebilmekte; bu durum habitat ve insan
etkisi diizeyine bagl olarak degismektedir (Barr ve ark., 2020,
s.3781; Devereux ve ark., 2006, s.303; Jarrett ve ark., 2020, s.190;
Lima ve Dill, 1990, s.619; Metcalfe, 1984, s.981; Mikula, 2014,
s.53; Morelli ve ark., 2018, s.803; Walker ve ark., 2006, s.146).
Biiyiik siiriilerde uyarilma ve toplu kacis riski artarken, kiiciik
gruplar daha toleransh olabilmektedir (Drever ve ark., 2015, s.256;
Jarrett ve ark., 2020, s.190; Owens, 1977, s.5; Vas ve ark., 2015,
s.20140754). Bu nedenle dron uygulamalari, tiirlin davranigsal
ozellikleri, siirii biiyiikliigii ve habitat dinamiklerine gore esnek
bigcimde planlanmalidir. Genel olarak, dronlar genis ve yogun
alanlarda yer gozlemlerine kiyasla daha yiiksek dogruluk ve kapsam
saglasa da (Dundas ve ark., 2021, s.5; Francis ve Brandis, 2024,
s.135; Hodgson ve ark., 2016, s.22574; Scarton ve Valle, 2020,
s.275), davranigsal gézlemler ve ince ekolojik gostergeler agisindan
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insan gozlemleriyle birlikte kullanilmasi gereken tamamlayici bir
aragtir (Ekanayake ve ark., 2015, s.518; Francis ve Brandis, 2024,
s.135; Rocke ve Bollinger, 2007, s.377).

Teknolojik ve analitik acidan degerlendirildiginde, dron
verilerinin etkin kullanimi uygun sensor se¢imi, ugus planlamasi ve
veri isleme tekniklerine baghidir. Yiiksek ¢oziiniirliikli goriintiileme,
optik zoom ve termal sensorler tespit kapasitesini artirirken (Drever
ve ark., 2015, s.256; Dundas ve ark., 2021, s.5; Han ve ark., 2017,
s.21; Scholten ve ark., 2019, s.241; Wen ve ark., 2021, 5.102), yapay
zeka ve derin 6grenme algoritmalari biiyiik veri setlerinin hizli ve
dogru analizini miimkiin kilmaktadir (Kabra ve ark., 2022, s.455;
Zhai ve ark., 2025, s.451). Bununla birlikte, benzer tiirlerin ayrimi,
siirlt egitim verisi ve davranigsal etkilerin uzun vadeli sonuglari
gibi konular hala énemli siirlar olusturmaktadir (Branson ve ark.,
2014, s.1; Dundas ve ark., 2021, s.5; Jarrett ve ark., 2020, s.190;
Kang ve ark., 2020, s.1; Krause ve ark., 2015, s.5546; Wah ve ark.,
2011, s.1; Wang ve ark., 2017, s.1). Bu nedenle, standartlagtirilmis
ucus protokollerinin gelistirilmesi, etik kurallarin belirlenmesi ve
saha kosullarina uygun esnek stratejilerin uygulanmasi, dron tabanl
izleme caligmalarinin giivenilirligini ve karsilastirilabilirligini
artirmak agisindan kritik 6neme sahiptir (Barr ve ark., 2020, s.3781;
Collins ve ark., 2019, s.382; Jarrett ve ark., 2020, s.190; Kabra ve
ark., 2022, s.455; Zhai ve ark., 2025, s.451).

Sonuc¢

Sonu¢ olarak, dron tabanli izleme yontemleri, su kusu
popiilasyonlarinin ve habitatlarinin degerlendirilmesinde yiiksek
cozlinlirliikli  veri saglama, erisilemeyen alanlarda gozlem
yapabilme ve insan kaynakli hatalar1 azaltma gibi 6nemli avantajlar
sunarak geleneksel yontemlere gii¢lii bir tamamlayici yaklagim
olusturmaktadir. Bununla birlikte, veri isleme siireglerindeki yogun
is yiikli, hava kosullarina bagli kisitlar ve bazi davranigsal
gostergelerin tespitindeki engelle;,o bu teknolojinin tek basina yeterli



olmadigin1 gostermektedir. Bu nedenle, dron teknolojilerinin yapay
zekd ve otomatik goriintii analiz sistemleriyle entegre edilmesi,
standart izleme protokollerinin gelistirilmesi ve etik kullanim
cergevesinin netlestirilmesi Onerilmektedir. Ayrica, dron tabanl
yaklagimlarin saha go6zlemleriyle birlikte kullanilmasi, daha
giivenilir ve kapsamli ekolojik verilerin elde edilmesine olanak
saglayacaktir.
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Tablo 1. Farkl habitatlarda insansiz hava araglari ile su kusu izleme ve sayim ¢alismalarinin ozellikleri

Metodolojik
Yontem Sensor Tiirii Habitat Tespit Dogrulugu Arastirmaci
Kisitlamalar
) . Yiiksek ¢oziiniirliiklii  Genel sucul Veri isleme yiikiinii azaltir, gézlemci Ugus yiiksekligi—¢oziniirlik ~ Chabot ve Francis
Otomatik tespit . .
sensorler habitatlar yorgunlugunu azaltir odiinlesimi (2016)
Otonom ugus ve RGB ve Sulak alanlar Tiir teshis etmede basarmin artmasi ve Su yiizeyindeki yansimalar
) . ) L ) . Han ve ark. (2017)
haritalama multispektral ve goller habitat analizinin es zamanl1 yiiriitiilmesi ve optik engeller
Koloni sayimi (dron Bitkili sulak Yiiksek ¢oziiniirliik sayim dogrulugunu Goriintii karmasikligi ve
RGB Afan ve ark. (2018)
vs manuel) alanlar artirir bitki ortiisti
Dogruluk Agcik alanlar ve | . Yogun siiriilerde birey
RGB Insan gézlemciden daha yiiksek dogruluk . Hodgson ve ark. (2018)
karsilastirmasi kiyilar ortlismesi
Cay1r ve yer
Termal tespit analizi Termal sensor | Gizli yuvalarin bagarili tespiti Giin i¢i sicaklik farki Scholten ve ark. (2019)
yuvalari
Ureme Tirlere gore degisen kacis
Davranigsal tolerans RGB o Belirli irtifalarda alisma davranist o Barr ve ark.. (2020)
kolonileri esikleri
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Metodolojik

Yontem Sensor Tiirii Habitat Tespit Dogrulugu Arastirmaci
Kisitlamalar
Davramgsal tepki Farkli . .
RGB Siirti buytikliigii arttikca hassasiyet artar Habitat ve tiir farklilig: Jarrett ve ark. (2020)
analizi habitatlar

Hava—yer sayim  Yiiksek ¢oztniirliiklii ~ Yapay su

karsilagtirmasi RGB kiitleleri
Habitat dagilim
RGB Sulak alanlar
analizi

)  Yiiksek ¢oziiniirliikli  Karma sucul
Derin 6grenme tespiti

RGB habitatlar
Mekansal etkilesim Kiy1 ve sulak
RGB
analizi alanlar
Karigik
Koloni izleme RGB
koloniler

%10-20 daha yiiksek tespit

Detayli mekéansal dagilim

%64-68 dogruluk

Siirti i¢i mekansal iliskiler

Genis kolonilerde yiiksek tespit basarisi

Riizgéra bagli gorintii

bulaniklig1

Coziniirliik bagimliligi

Nadir tiir eksikligi, golge

etkisi

Birey ortlismesi

Tiirler aras1 algilanabilirlik

farklart

Dundas ve ark. (2021)

Wen ve ark. (2021)

Kabra ve ark. (2022)

Funder Castenschiold

ve ark. (2022)

Francis ve Brandis
(2024)
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BOLUM 5

Aktinomisetler: Taksonomi, Ekoloji ve Biyoteknolojik
Onemi

Meral ODEMIS'
Cigdem KUCUK?
Giris
"Actinomycetes" adi Yunanca '"atkis"(bir 151n) ve
"mykes"(mantar)dan tiiretilmistir. Hem bakteri hem de mantarlarin
ozelliklerine sahip olmakla birlikte, ayirt edici 6zelliklere sahiptir
(Pasindu Chamikara, 2016).Aktinomisetler, ¢cok cesitli habitatlarda
yasayan oldukea farklilagsmis gelisim dongiisii sergileyen (Williams
ve ark., 1989; 2452), DNA'da yiiksek G+C igerigi (%69-78) olan
Gram pozitif ipliksi bakterilerdir. 1950'lerin baslarinda, topraktan
Streptomyces’ten antibiyotik aktinomisinin izolasyonu sonucu yeni
antibiyotikler icin toprak aktinomisetlerin kapsamli bir sekilde
taramasint tesvik etmistir. Bu nedenle, yeni habitatlardaki
aktinomisetlerin ikincil metabolitlerin kaynag1 olarak arastirilmasi
onem kazanmistir (Hamedi ve ark., 2013; 1).

! Doktora Ogrencisi, Harran Universitesi, Biyoloji Boliimii, Orcid:0000-0001-
8750-8154
2 Prof.Dr., Harran Universitesi, Biyoloji Boliimii, Orcid:0000-0001-5688-5440



Mikroorganizmalar tarafindan iretilen biyoaktif ikincil
metabolitlerin yaklagik 23.000 oldugu bildirilmektedir, bunlarin
10.000'1 aktinomisetler tarafindan iretilmektedir, bu nedenle
kesfedilen tiim biyoaktif mikrobiyal metabolitlerin = %45'i
aktinomisetlerden elde edilmistir (Berdy,2005; 1). Aktinomisetlerin
en biiyilk Oonemi antibiyotik iiretme yetenekleridir (Jeyaraman,
2015; 439, Masoumeh ve ark., 2017; 2). Eritromisin, Streptomisin,
Rifamisin ve Gentamisin dahil olmak {izere hélihazirda kullanilan
cok sayida antibiyotik, toprak aktinomisetlerinden izole edilmis
iriinlerdir (Jeffrey, 2008; 3697). Patojenik mikroorganizmalarin
ilag direncinin endige verici bir oranda artmasiyla birlikte, daha az
yan etkiye sahip, daha yeni ve daha giivenli antibiyotiklere olan
talep artmaktadir (Gupte ve ark., 2002; 46). Aktinomisetler
arasinda Streptomyces tiirleri tarafindan yaklasik 7.600 bilesik
iiretilmistir (Berdy,2005; 1).

Aktinomisetlerin ¢ogu proteinli veya proteinsiz organik
madde ile beslenir. Bazi aktinomisetler ototrof, bazilar1 ise karbon
kaynagi olarak mum, recine, paragin ve petrol kullamir. Azot
kaynagi olarak nitrat, amonyum tuzlari, iire, aminoasitleri
kullanirlar. Aktinomisetler 5-7°C, 45-70°C sicaklikta aerob ve
anaerobik olmak tizere ¢esitli kosullarda yasarlar (Bhatti ve ark.,
2017; 458). Aktinomisetler cesitli toprak siireglerinde yer alirlar.
Bir¢cogu antibiyotik, vitamin, aminoasit ve diger biyolojik olarak
aktif maddeleri iiretirler. Bu béliimde aktinomisetlerin tirettigi
metabolitler, ekosistemdeki Onemleri, biyoinokulant olarak
kullanimlar1 6zetlenmistir.

Aktinomisetlerin Taksonomisi

Bergey’in Sistematik Bakteriyoloji kitabinda;
Aktinobakteriler; Acidimimicrobiia, Cariobacteriia, Nitriliruptoria,
Rubrobacteria  ve  Thermoleophilia  olarak  altt  smfla
siiflandirilmistir. Aktinobakteriler ise 16 takimdan olusmaktadir;

--83--



Actinomycetales, Actinopolysporales, Bifidobacteriales,
Catenulisporales, Carynebacteriales, Frankiales, Glycomycetales,
Jiangellales, Kineosporiales, Micrococcales, Micromonosporales,
Propionibacteriales, Pseudonocardiales, Streptomyces, Nocardia
ve Micromonospora toprak habitatlarinda en yaygm bulunan
aktinomisetlerdendir.  Streptosporangium, Micromonospora ve
Actinoplanes 'te yaygindir (Devanshi ve ark., 2021; 1).

Aktinomiset biyocesitliligine dair bilgi olduk¢a smirhidir.
Cogu cesitlilik degerlendirmesi genis taksonomik siniflandirma i¢in
yararlt olsa da, fonksiyonel ¢esitlilik veya yakindan iliskili tiirleri
ortaya ¢ikarmak i¢in yeterli ¢oziiniirlige sahip olmayan 16 S rRNA
gen dizilemesine dayanmaktadir (Hashim ve ark., 2026; 44). Tim
genom dizileme, metagenomik ve karsilagtirmali genomik
alanlardaki gelismeler, aktinomiset cesitliliginin gergek boyutunu
kesfetmek icin daha dogru araglar sunmaktadir (Hashim ve ark.,
2026; 44).

Taksonomi, biyolojik smiflandirma bilimidir. Mikrobiyal
taksonomideki temel taksonomik grup tiirlerdir. Antibiyotik iireten
aktinomisetlerin taksonomik karakterizasyonu, yeni antibiyotik
taramasinda ¢ok Oonemli bir husustur (Van Hop ve ark., 2011).
Taksonomik acidan 6nemli bazi 6zellikler; hiicresel morfoloji,
misel ve sporangia'nin rengi, konidiosporlarin yiizey o6zellikleri ve
diizeni, DNA'da yiiksek G+C igeriginin varligi, hiicre zarlarmin
fosfolipid bilesimi ve 1siya dayanikli sporlardir(Willey ve ark.,
2010). Aktinomiset taksonomisi son derece karmasiktir,
simniflandirma;  yalnizca  geleneksel  yontemleri  kullanarak
morfolojik ve fizyolojik ozelliklerinin yaninda molekiiler
tekniklerle de yapilmaktadir (Nouioui ve ark., 2018; 9).

Aktinomisetlerin Ekosistemdeki Rolii

Aktinomisetler topraklarin ¢ogunda oOnemli miktarda
bulunur. Cogu ekolojik sistemde bulunan aktinomisetler toprak
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organik madde ayrigmasinda Onemli bir role sahip saprofitlerdir
(Arai, 1997; 176). Aktinomisetler ekolojik olarak oOnemli bir
gruptur.  Goodfellow ve Williams'a (1983; 189) gore,
aktinomisetler, Ozellikle bitki atiklarinin biyodegradasyonunda
onemli bir biyolojik rol oynamaktadir. Topraktaki organik
maddenin  birincil  aynistiricilart  olmalarinin - yam1  sira
aktinomisetler, ekosistemlerdeki besin dongiisiinde de ¢ok onemli
rol oynarlar (Devi ve ark., 2022; 1245).

Hamedi ve ark. (2015; 475) tarafindan Iran topraklarindan
izole edilen aktinomiset suslarinin ZnCl,, CuSQO4, CdCI, NiCl;’e
karst  direnglilik ~ gosterdigi  belirlenmistir.  Arastiricilar,
Promicromonospora sp.’nin kadmiyumu 6nemli oranda ¢ozdiigiinii
incelenmiglerdir. Civa, arsenik, kadmiyum gibi agri metallerin
ekosistem icin toksik olarak kabul edildigi ve herhangi biyolojik
fayda saglamadig1 bilinmektedir (Srivastava ve Majumder, 2008;
1), bu nedenle aktinomisetler; yliksek konsantrasyonlarda agir
metallere toleransliliklarinin yani sira, metalleri daha az toksik ve
toksik olmayan maddelere doniistiiriilebilmis, bu maddelerin diger
organizmalar i¢in biyoyararliligini azaltabilmistir (Nazari ve ark.,
2022; 232).

Streptomyces, Nocardia ve Rhodococcus cinslerine  ait
aktinomisetler agir metallere karsi direnglilik gostermistir (Mawang
ve ark., 2021; 32). Rhodococcus qingshengii tarafindan
karbendazim fungisidinin biyoremediasyonunda Onemli basari
saglanilmistir (Chuang ve ark., 2021; 125496). Petrol kirliligi olan
yerlerde kirletici olan Antrasen’in biyolojik bozunmasi aktinomiset
susu ile basarili olarak belirlenmistir (Salam ve ark., 2013; 335).

Aktinomisetler cogunlukla toprakta, su kiitlelerindeki camur
kisimlarinda, havada ve bitki kalintilarinda bulunur. Toprakta iplik
benzeri filamentler olusturan en bol organizmalardir. Yeni siiriilen
saglikli topragin karakteristik toprakst kokusundan sorumlu olan
organizmalardir (Bhatti ve aé"lg., 2017; 458). Toprakta ve



rizosferdeki stabil olan birgok aktinomiset gruplarinin oldugu
bildirilmistir (Selim ve ark., 2021; 1). Aktinomisetler bitkiler igin
oldukca Onemlidir. Rizosferik Streptomyces’ler, fungal patojenik
biliylimesini engelleyerek bitki koklerini koruyabilmektedir. Bu
ozelligin aktinomisetler tarafindan antifungal antibiyotik iiretme
yeteneginden geldigi diisiiniilmektedir (Selim ve ark., 2021; 1).
Getha ve Vikineswary (2002; 303), Streptomyces spp.'nin 6zellikle
ticari irlnlerde fungal patojenlere karst biyo-kontrol ajam
oldugunu belirtmislerdir.

Topraktan baska su ekosistemlerinde de bulunan
aktinomisetler, ekstrem ortamlardan da izole edilmistir (Bhatti ve
ark., 2017; 458). Alkalinofilik aktinomisetlerden Streptomyces ve
Nocardiopsis’in bazi1 suslari pH 10-12 olan alkali topraklardan
izole edilmistir (Bhatti ve ark., 2017). Bataklik topragindan %10
NaCI’de gelisebilen Modestobacter multiseptatus izole edilmistir
(Bhatti ve ark., 2017; 458). Optimum gelismesi 9-12°C’de olan
obligat psikrofil aktinomiset Cryobacterium psychrophilum ise
Antartika topragindan izole edilmistir (Bhatti ve ark., 2017; 458).

Biyo-inokiilant Olarak Aktinomisetler

Aktinomisetler dogada her yerde bulunmakla birlikte
topraklarda, kompostta, tatli su havzasinda, gida maddelerinde ve
atmosferde yaygindir. Bu organizmalar, toprak ve kompostun farkli
derinliklerinde ve diinyanin dort bir yanindaki iliman ve tropikal
bolgelerden bol miktarda bulunurlar  (Elamvazhuthi ve
Subramanian 2013; 66). Aktinomiset tiirleri, organik maddeyi,
ozellikle lignoseliiloz, nisasta ve kitin gibi biyopolimerleri toprakta
ve suda parcalayan bakteriler olarak ayirt edilmektedir (Crawford
ve ark., 1993; 3899).

Agro-aktif bilesikler de dahil olmak {izere ikincil
metabolitler olarak ¢ok c¢esitli antimikrobiyal bilesikleri
biyosentezleme yetenegine sahiptirler (Doumbou ve ark. 2001; 85).
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Ayrica, Streptomyces cinsinin ¢ok sayida tiirli, antibiyotikler ve
endiistriyel olarak énemli hiicre dis1 enzimler de dahil olmak {izere
cesitli ikincil metabolitler ve biyoaktif bilesikler {iretme
kabiliyetleri nedeniyle dikkat ¢ekmistir (Chater ve ark., 2010; 171).
Aktinomisetler, kompost kalitesini iyilestirerek, besin igerigini
arttiri. . Kompostta  bulunan  organik maddeyi  tamamen
sindirebildiklerinden, = kompostun  kokusunu da arttirirlar
(Ngamcharungchi ve ark., 2023; 5915). Ayrica termofilik
aktinomiset Micromonospora sp.’nin maya hiicrelerini tamamen
parcalayip, kompostu dezenfekte ettigi bildirilmistir
(Ngamcharungchi  ve ark., 2023; 5915). Streptomyces
thermodiastaticus’un  Candida albicaus gibi patojenik maya
hiicresinin lizizini saglayan cesitli hiicre dist enzimler trettigi
belirlenmistir. Bazi1 termofilik Actinomycetota tiirlerinin  bitki
hastaliklarin1 baskilayarak bitki sagligini iyilestirdigi bildirilmistir
(Ngamcharungchi ve ark., 2023; 5915). Streptomyces spp.,
Phytophthora capsici (Joo, 2005; 201), Fusarium oxysporum f. sp.
cubense (Cao, 2005; 147), Fusarium oxysporum f. sp. ciceri
(Gopalakrishnan ve ark., 2011;1070), Sclerotium rolfsii (Errakhi ve
ark., 2007; 1503), Alternaria alternata ve Phomopsis archeri
(Malviya ve ark., 2009; 502) ve Rhizoctonia solani (Patil ve ark.,
2011; 1269) gibi ¢ok sayida bitki fungal patojenlerini inhibe eden
antifungal biyokontrol ajanlar1 olarak bilinir (Yuan ve Crawford,
1995; 3119). Aktinomisetler, bitki biiylimesini tesvik eden ajanlar,
biyokontrol araglari, biyopestisit ajanlar ve antifungal bilesikler
olarak ve agroaktif bilesiklerin kaynagi olarak kullanilmaktadir
(Sharma, 2014; 801). Streptomyces'in bitki biiylimesini tesvik etme
potansiyeli fasulye (Nassar ve ark., 2003; 97), domates (El-
Tarabily 2008; 161), bugday (Sadeghi ve ark. 2009), sorghum,
celtik ve nohutta belirlenmistir (Gopalakrishnan ve ark., 2013; 574,
Gopalakrishnan ve ark., 2014; 40, Gopalakrishnan ve ark., 2015;
123). Aktinomisetlerin 6rnegin; oksin ve gibberellin gibi bitki

biliylime hormonlart gibi bilesiklerini iireterek bitki biiylimesinin
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tyilestirilmesinde de etkili oldugu belirlenmistir (Selim ve ark.,
2021; 1). Aktinomisetler oksinin ana formu olan indol-3-asetik asit
iiretir ve bu bilesik hiicre boliinmesi, uzamasi ve farklilagsmasindan
sorumludur (Selim ve ark., 2021; 1). Aktinomisetler ¢evreden ferrik
demiri temizlemek i¢in sideroforlarin iiretimi, inorganik fosfatin
¢Oziindiirilmesi, azot fiksasyonu ve bitkide etileninin 1-
aminosiklopropan-1-karboksilat (ACC) deaminaz aktivitesini
baskilanmas1 gibi dogrudan bitki biiyiimesini destekledigi
bildirilmistir (Sadeghi ve ark., 2012; 1503).

Aktinomisetler ve bunlarin metabolitlerine dayanan
biyopestisitler, fungi, bocek ve nematodlar gibi tarimda goriilen
cesitli zararlilart kontrol etmeye yardimci olmak amaciyla
gelistirilmis ve ticarilestirilmistir (Tablo 1). Fungal hastaliklar
bitkileri ve topragi enfekte edebilen ve yiiksek adaptasyon
yeteneklerine sahip tiirler ile tarimsal {iriin kayiplarinin baslica
sebebidir (Almeida ve ark., 2019; 214).

Streptomyces'in fungal hastaliklarin1 kontrol etme yollar
cesitlidir. Rizosferik S. /ilacinus NRRL B-1968T gibi baz tiirlerin
genomunda, bazi bakterilerde yag asitleri biyosentez yolundan
sorumlu olan ve biyoaktif o6zelliklere sahip ikincil metabolitleri
kodlayan tip I ve II poliketid sentaz genleri (PKS-I ve PKS-II)
bulunur. Ayrica, bu tiir Streptomyces, fungal inhibisyonu ve hiicre
zarinin tahribat1 ile iligkili ¢esitli miktarlarda fenol, pirolizidin,
hidrokarbonlar, esterler ve asit bilesikleri tiretir (Qi ve ark., 2019;
1390). Ribozomal olmayan peptid sentetaz (NRPS) gen kiimeleri,
bugdayin (Triticum aestivum L.) rizosfer topragindan izole edilen
baz1 aktinomisetlerin, S. friticiradicis gibi fungal fitopatojenlerine
kars1 olusturdugu antibiyotik etki mekanizmasinda o6nemli rol
oynar. NRPS (Non-Ribosomal Peptide Synthetase) proteinleri,
proteinogenik olmayan amino asitleri kullanarak fungisit aktiviteye
sahip c¢esitli peptitlerin sentezini  gerceklestirebilir. Fungal
hastaliklarinin tedavisinde kullanilan bir antibiyotik olan natamisin
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de fitopatojen olan S.

triticiradicis metabolomunda
biyoaktif bilesiklerden biridir (Yu ve ark., 2020; 77).

bulunan

TABLO 1. Ticari olarak satilan aktinomiset bazli

biyopestisitler
Ticari Isimler Aktif Bilesen Hedef zararhlar  Kaynaklar
Fungisit Streptomyces Ceratocystis Suleman ve ark.,
Mycostop griseoviridis susu  radicicola, 2002; 207
K61 Alternaria spp.,
Rhizoctonia
solani, Fusarium
spp.,
Phytophthora
spp., Pythium
Spp.
insektisit Saccharopolyspora  Lepidopterous Amiri-Besheli,
Entrust SC spinosa'dan elde larvalari 2009; 3382;
edilen spinosad ve  (solucanlar veya  Kuhar ve Speese,
spinosyn D Antibiosis 2009
Saccharopolyspora tirtillart), yaprak
spinosa kurdu,
Nematisit Streptomyces Heterodera spp.,  Burns, 2017,
Actinovate lydicus stusu Meloidogyne 20460
WYEC108 spp.,
Pratylenchus spp
Aktinomisetler tarafindan iiretilen Metabolitler
Aktinomisetler; antibiyotikler, antitimor ajanlar,

immiinosupresif ajanlar ve enzimler gibi ¢ok cesitli biyoaktif
ikincil metabolitler iiretebilen ekonomik ve biyoteknolojik agidan
en degerli prokaryotlardir. Bu metabolitlerin antibakteriyel,
antifungal, antikanser, antialgal, ve antiinflamatuvar aktivitelere
sahip oldugu bilinmektedir (Ravikumar ve ark., 2001; 294).
Streptomyces tarafindan salgilanan antibiyotiklerden; mediomisin
A, B ve kletromisinin genis antifungal aktiviteye sahip oldugu
(Selim ve ark., 2021; 1). Kasugamisin’in
kasugaensis tarafindan iiretilen bakterisidal ve
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fungisidal metabolit oldugu, mikroorganizmalarin protein
biyosentezini engelledikleri bildirilmistir. Amphotericin, nystatin,
chloramphenical, gentamisin, eritromisin, vankomisin, tetrasiklin,
novobiocin, neomisin gibi 6énemli antibiyotiklerinde aktinomisetler
tarafindan tiretildikleri bildirilmistir (Sharma ve ark., 2014; 801).

Topraktan izole edilen Streptomyces’in fungal patojenlerin
bliyiimelerini  engelledigi, Streptomyces diastatochromogenes
izolat  Ponssll  tarafindan {iretilen antibiyotigin  patates
hastaliklarina kars1 etkili oldugu arastirllmistir (McLaren, 1975;
97). Benzer olarak S. nigrifaciens ve S. longisporus un Sclerotium
rolfsii, Helminthosporium oryzae gibi bitki patojenlerini  kontrol
ettikleri belirlenmistir (Ray ve Edison, 2005; 1).

Aktinomisetlerden tiiretilen metabolitler, onemli antikanser
ozellikleri de dahil olmak iizere ¢esitli biyolojik aktiviteleriyle uzun
zamandir bilinmektedir (Rui ve ark., 2025; 1550516). Doxorubicin,
aktinomisin D ve mitomisin C gibi bir¢cok bilesik apoptozu
indiikleyerek, temel onkojenik yollar1 modile ederek giiclii
antitimor ozellik gostermislerdir (Rui ve ark., 2025; 1550516).
Ketomisin potansiyel bir antitiimor bilesigidir, meme karsinoma
hiicrelerini baskilamistir. Bu nedenle ketomisin memeli hiicreleri
icin etkili bir antibiyotiktir ve yapisal olarak basit bir antitimor
ajanidir (Rui ve ark., 2025; 1550516).

Diinya Saglk Orgiitii'ne gore gesitli bakteriyel patojenlerin
coklu ilag direnci gelistirmesi giinlimiizde kiiresel saglik ve gida
giivenligi i¢in en biiyiik tehditlerden biridir. Bu nedenle, bu
bakteriyal patojenlerle miicadele etmek i¢in alternatif metodlar
genisletmek amaciyla yeni antibiyotiklerin bulunmasi 6nemlidir
(Rui ve ark., 2025; 1550516). Cesitli aktinomisetlerden elde edilen
antibiyotikler; B-laktamlar (penisilin, sefalosporin,
karbanepenemler, penisilin baglayict protein inhibitorleri gibi)
antamisin, makrolidler, tetrasiklinler, antibiyotik peptidler patojen
bakterilerin inhibisyonunda kulgl)gnllmlstlr (Ngamcharungchit ve



ark., 2023; 5915). Elde edilen antibiyotiklerin ¢ogunun
Streptomyces’lerden, bir kismi ise Actinoallourus, Kocuria,
Microbacterium, Pseudonocardia, Rhodococcus,
Thermoactinomyces’den izole edilmistir (Ngamcharungchit ve

ark., 2023; 5915).

Kheiralla ve ark. (2016; 2128) tarafindan yapilan bir
arastirmada  rizosferik  aktinomisetlerden ¢esitli  renklerde
pigmentler gelistirilmis, bunlarin yiin ve poliamid boyamada
uygulamalar test edilmistir. Mikrobiyal kaynaklardan elde edilen
bu pigmentlerin, sentetik pigmentlere gore daha az cevresel etki
yarattig1 agiklanmistir.

Aktinomisetlerin yag asitleri ve lipid liretme yeteneklerinin
mikroalglerden elde edilenlerle karsilastirildiginda biyodizel olarak
potansiyel kullanimlarinin daha yiiksek oldugu aciklanmistir (EI-
Sheekh ve ark., 2017; 883). Ayrica Streptomyces coelicolor
susunun seker kamisi posasini kullanarak 6nemli miktarda etanol
iirettigi aciklanmistir (Buraimoh ve ark., 2021; 11). Aktinomisetler
cesitli enzim tretirler (Mukhtar ve ark., 2018; 316). Nisastay1
parcalayan amilaz enzimini Ureterek gida endiistrisi, tekstilden
kagit endiistrisine kadar cesitli alanla kullannmda rol oynarlar
(Zhang ve ark., 2016; 963). Aktinomisetler, seliiloz {ireticilerinden
biri olarak bilinmektedir (Arunachalam ve ark., 2010; 15).
Lipazlarin, cesitli aktinomisetlerden tiretilmektedir (Kulkarni ve
Gadre, 2002; 344). Lipazlar, deterjan endiistrisi, gida maddeleri,
teshis ortamlar1 ve ayrica ilag endiistrilerinde genis uygulama
alanlarma sahip oldugu bilinmektedir (Schmid ve Verger 1998;
1608). Aktinomisetler, ¢esitli hiicre dis1 hidrolitik enzimleri {iretme
ve salgilama yeterliliklerine sahip olduklarindan biiyiik 6nem
tagimaktadir (Tan ve ark., 2009; 248). Enzim {iretim ¢alismalarinda
en belirgin olan aktinomiset cinsi Streptomyces'tir ve bu cins, litik
polisakkarit monooksijenaz, kitinazlar, proteazlar, seliilazlar,
pektinazlar, L-glutaminaz, CMCase (Carboxymethyl Cellulase),
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ksilanazlar ve amilazlar gibi farkli enzimlerin iiretiminden
sorumludur. En sik bilinen enzimler kitinazlar ve seliilazlar olup,
secilen arastirmalarin ¢ogu belirli bir enzimin, enzimatik
aktivitesini dogrulamis, bazi aragtirmalar ise aktiviteyi nicel olarak
Olemiistiir (Nazari ve ark., 2022; 232).

Aktinomisetler tarafindan iretilen seltlazlar, bitki bazli
seliiloz ve lignoseliiloz atiklarinin biyodoniisiimii i¢in uygulanabilir
ve gida sektoriinde ve ¢evre yonetiminde alternatif olusturmaktadir
(Swamy ve ark. 2022; 521). Ote yandan, kitinazlar kitinin biyolojik
olarak pargalanmasindan sorumludur ve 6zellikle bocekler olmak
iizere Dbitki patojenlerinin  biiylimesini engellemede veya
kontroliinde rol oynayabilir (Suryaminarsih ve ark., 2020;
977). Streptomyces suslari, kitinolitik enzim {iiretimi i¢in yiiksek
potansiyele sahiptir (Duhsaki ve ark., 2022; 431).

Golinska ve Dahm (2011; 87), sirastyla trofik proteinlerin
parcalanmasinda ve Olii bitki kiitlesinin mineralizasyonunda
potansiyel uygulamaya sahip proteaz ve pektinaz aktivitesinin
varligini belirlemistir. Streptomyces , Nocardia
ve Nocardiopsis'in proteaz iireticisi oldugu bildirilmistir (Gopal
ve ark., 2022; 533). Endiistriyel uygulama bakimindan, proteazlar
gida endiistrisinde  siit pihtilastirilmasi, meyve sularinin
berraklastirilmasi, liflerin  sakizdan arindirilmasi  ve sarap
yapiminda ve ayrica kagit endiistrisinde biyofilm uzaklastirmada
potansiyel kullanima sahiptir (Prakash ve ark., 2013; 1). Ote
yandan, pektinazlar meyve bazli gida ve igeceklerde, tekstil, kagit
ve seliiloz endiistrisinde, tarim sektoriinde ve biyoenerji liretiminde
kullanilabilir (Haneen ve ark., 2022; 527). Streptomyces
scabrisporus, Streptomyces sparsogenes, Streptomyces misakiensis,
Streptomyces cirratus, Streptomyces lincolnensis, Streptomyces
endophyticus, Streptomyces chartreusis ve Streptomyces alboniger
genis capli enzimatik aktivite spektrumu gdstermis olup, bu
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izolatlar antibiyotik ve enzim iireten mikroorganizmalar olarak
kullanilabilmektedir (Charousova ve ark., 2017; 46).

Aktinomisetlerce tretilen lipaz; deterjan endiistrisi, gida,
ila¢ endiistrisinde de genis uygulama alanina sahiptir (Schmid ve
Verger, 1998; 1608). Aktinomisetlerden iiretilen L-asparaginaz
ozellikle akut lenfoblastik 16semi tedavisinde terapétik ajan olarak
kullamlmigtir (Verma ve ark., 2007; 45). Streptomyces,
Nocardioides, Nonomurea gibi keratin parcalayan ve antibiyotik
iireten aktinomisetler, kompostlama yoluyla kiimes hayvani tiiy
atiklarin1  pargalayarak patojen igermeyen Dbiyolojik giibreye
cevirme potansiyeline sahiptirler (Bhatti ve ark., 2017; 458).
Actinokineospora acnipugnans’in yaglanma karsiti ve antioksidan
aktivitesi nedeniyle kozmetik uygulamalarinda kullanilabilecegi
yapilan bir ¢alismada bildirilmistir (Dahal ve ark., 2017; 3043).

Bir biyofungisid olan Mycostop’un aktif bileseni S.
griseoviridis icermektedir (Bhatti ve ark., 2017; 458). S.
malaysiensis ‘ten izole edilen azalomycin (Cheng ve ark., 2010), S.
lamondensis 'ten 1zole edilen antibiyotik Lomofungin (Das ve ark.,
2008; 166), bitki patojenik fungiye karst antifungal aktivite
gostermis, S. davawensis’ten Roseoflavin (Grill ve ark., 2008;
1546), Micromonospora rifamychica’dan Rifamycin (Huang ve
ark., 2009; 143), M. rosaria’dan Rosamycin (Anzai ve ark., 2009;
1013) ise antibakteriyal aktivite gostermistir.

SONUC

Aktinomisetler antibiyotik {retebilen, bitki gelisimini
saglayan, cevreye zarari olmaksizin aksine yarar1 bulunan, Gram
pozitif grubunda yer alan mikroorganizmalardir. Aktinomisetler
birgok bitki patojenik funginin inhibisyonunda rol oynarlar. Ayrica
bitki ve hayvansal atiklarin ayrismasinda da aktinomisetler biiyiik
bir Oneme sahiptirler. Aktinomisetler bitkilerin biliylime ve
gelisimine de {irettikleri antibiyotikler, hormon benzeri bilesikler
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ile katkida bulunmaktadir. Aktinomisetlerin taksonomik olarak
dogru sekilde siniflandirilmasi, faydali metabolitlerin belirlenmesi
acisindan 6nemli bir adimdir. izolatlarin dogru ve kesin olarak
tanimlanmasi, bu mikroorganizmalarin yeni veya farkli metabolitler
iiretme potansiyeline sahip olup olmadiginin anlasilmasina
yardimci olur.
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