PROTEIN KATLAMA
OLIMPIYATLARI

'Bilgisayar oyunlarinda benden iyisi
yoktur' diyorsaniz, Nobel 6dilt almak
icin bir sansimz var! Washington Uni-
versitesi, yapisal biyolojiye katkida bu-
lunmak isteyen oyunculari bekliyor. Us-
telik bu oyun ticretsiz ve biyolog olma-
nizi da gerektirmiyor. Coklu ortamda
calisan oyun, protein molekiillerinin ya-
pisini olusturma isini cekismeli bir spo-
ra dontsturtyor.

Proteinler amino asitlerden olusan
dev molekdllerdir ve insan bedeninde
100.000'den cok protein cesidi var. Be-
denimizi olusturan trilyonlarca hiticre-
nin hepsi de islerini proteinlerle gortir.
Amino asitlerse karbon, oksijen, azot,
kiiktirt ve hidrojenden olusan kiictik
molekdillerdir. Amino asitler birbirlerine
baglanarak diiz, dev protein zincirleri
olusturur. Ancak proteinler uzun, acik
bir zincir seklinde duramaz. Kendilikle-
rinden ya da baska molekdillerin yardi-
miyla katlanarak ti¢ boyutlu, sikisik bir
yapi olustururlar. Kendiliginden olusan
bu yapi proteinin en kararli halidir ve
onun gorevini belirler. Proteinin seklini
bulmak, gercekte onun nasil calistigini,
ne ise yaradigini ve onun nasil kontrol
edilebilecegini bulmak demektir. Glint-
mtizde bircok proteinin amino asit dizi-
limi biliniyor ancak katlanmis yapisi ha-
14 bilinmiyor. Alzheimer, AIDS, sitma gi-
bi hastaliklarin tedavisi de bu yapilarin
cozlimlenmesinden gegiyor.

AIDS’e yol acan HIV virtstiniin yapi-
simin btytk bir bélimiini proteinler
olusturuyor. Viriis insan hticrelerine gir-
diginde kendini cogaltmaya yarayacak
baska proteinler olusturuyor. Kendini
cogaltmak icin kullandigi proteinlerin
yapisini ¢oziimleyerek bu proteinlerin is-
leyisini durduran ilaclar tretilebilir.

Oyunun egitim bdliimiinde
yer alan bir protein
molekiilii.
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AIDS’ten (bedenimize disaridan gi-
ren proteinlerden) farkli olarak, kanser-
de kendi hiicrelerimizdeki proteinler
sucludur. Hastalik, bir grup hiicrenin
kontrolstiz bliytimesiyle ortaya cikar. Be-
denimizde hticrelerin ¢ogalmasini kon-
trol eden sistemler vardir. Ama UV 1sinla-
r1 ya da sigarayla bedenimize giren kim-
yasal maddeler gibi bazi etkenler bu sis-
temlere zarar verebilir. Bedenimizdeki
timor baskilayici protein53 (p53) gibi
bazi proteinlerin hasar1 tanima ve hiticre-
leri kansere déntismeden durdurma yeti-
si vardir. Ne var ki hasar ileri diizeye
ulastiginda bu sistemler de ise yaramaz.

Peki, neden bu isi cagimizin sihirli
degnegi bilgisayarlarimiza birakmiyo-
ruz? Cevaplayalim: En kiictlik proteinin
bile yapisini olustururken degerlendiril-
mesi gereken sayr astronomiktir. Fol-
dit'in yaraticilart bu isi yalnizca bilgisa-
yarlarla ytriitmeyi daha 6nce denemis.
2005 yilinda “Rosetta@home” adli pro-
jede, gondilliilerin bilgisayarlarmdan olu-
san buyuk bir ag kullanilarak protein
molekiillerinin en kararli halleri olustu-
rulmaya ¢alisilmis. Bu proje icin ‘200.00
gontlli bile yeterli degildi’ diyor Prof.
Dr. David Baker ve ekliyor ‘Bilgisayar si-
mtulasyonlar1 proteinlerin olabilecek bii-
ttn sekillerini hesaplayabilir ama bu ma-
tematiksel problem o kadar buytk ki
diinyadaki bilgisayarlarin hepsini birles-
tirseniz bile ¢oztilmesi ytizyillar alabilir.
Kiciik molekdller konusunda simdilas-
yonlar basarili olsa da molekdil buytdiik-

ce zorlanmaya ve basarisiz olmaya basli-
yorlar’.

Foldit, “Rosetta@home”nin protein
katlama yazilimini tasiyor; ama her seyi
de yazilima birakmiyor. Problemin ¢6-
ziimiinde insanlarin t¢ boyutlu prob-
lem c¢6zme becerisine giliveniyor. Bilgi-
sayariniza kalsa birkac yiiz bin deneme-
de bulanacak bir katlama seklini sizin
bulmaniz 2 dakikadan kisa stirebilir. Ya-
zillm temel konularda yardim ediyor:
Yaptigmniz islemleri aklinda tutmak, mo-
lekiili katlarken optimizasyona gerek
duydugunuzda yardim etmek, cok me-
rak ederseniz olusturulan molekdile ilis-
kin ayrintili bilgi vermek gibi islevleri de
var. Foldit oyununa tek basmiza katila-
bileceginiz gibi bir grup olusturup da
katilabiliyorsunuz. Oyunda her molekiil
icin en iyi katlama puanini gérebiliyor,
Gteki oyuncularla konusabiliyor, dustin-
ce alisverisinde bulunabiliyorsunuz.
Foldit'in hem gercegi yansitan hem de
eglenceli bir oyun olabilmesi icin Was-
hington Universitesi'nden lisans 6gren-
cileri, doktora Ggrencileri, 6gretim go-
revlileri ve arastirmacilar bir yildan ¢ok
calismis. Sonucta ortaya cikan sey her-
hangi bir video oyununu aratmiyor.

Mayis aymin ortasinda dagitiimaya
baslayan oyun, simdilik yapisimi zaten
cok iyi bildigimiz molekdilleri, oyuncula-
ra veriyor. Arastirmacilar, oyunculari
bunun yaninda bir baska yarismaya da
katilmaya cagiriyor: Sekizincisi diizenle-
nen Protein Yapilarinin Tahmininde
Kritik Tekniklerin Degerlendirilmesi
(Critical Assessment of Techniques for
Protein Structure Prediction -CASP)
adli, uluslararasi protein katlama yaris-
mast. Bu yarismanin birincileri genellik-
le karmagik yazilimlari bu is icin tasar-
lanmis bilgisayar yiginlarinda calistira-
rak sonuca ulastyorlar. Foldit ise gondil-
lilerine ‘Hicbir bilgisayar yazilimi
20.000 insanin ortak yaraticiligina esde-
ger degildir!” sloganiyla CASP’1in 1sinma
egzersizlerini cozdurtyor.

Ozden Hanoglu

http://fold.it, http://www.sciencedaily.com/relea-
ses/2008/05/080508122520.htm
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