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2024
NOBEL KiMYA ODULD
SAHIPLERINI BULDU!
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ISVEC KRALIYET BILIMLER AKADEMISI
2024 NOBEL KIMYA ODULUNUN;
BIR YARISINI “HESAPLAMALI PROTEIN
TASARIMI” GALISMALARI ILE
DAVID BAKER'A,

DIGER YARISINI “PROTEIN YAPISI
TAHMINI” GALISMALARI ILE
DEMIS HASSABIS'A
JOHN M. JUMPER'A
VERME KARARI ALDI.
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DAVID BAKER

1962 yilinda Seattle, WA, ABD'de dogdu. 1989'da
Kaliforniya Universitesi, Berkeley, CA, ABD'den
doktorasini aldi. Washington Universitesi, Seattle, WA,
ABD'de Profesdr ve Howard Hughes Tip Enstitisi'nde

arastirmaaidir.

DEMIS HASSABIS

1976 yilinda Londra, ingiltere’de dogdu. 2009'da Lon-
dra Universitesi'nden doktora derecesini aldi. Google

DeepMind'in Londra, ingiltere’de CEQ'sudur.

JOHN M. JUMPER'A

1985 yilinda Little Rock, AR, ABD'de dogdu. 2017'de
Chicago Universitesinden doktora derecesini aldh.
Google DeepMind, Londra, ingiltere'de kidemli

arastirmaci bilim insamdir.




Nisan 2025

ONLAR, PROTEINLERIN
SIRLARINI HESAPLAMA
VE

YAPAY ZEKA iLE
ORTAYA GIKARDILAR

Kimyacilar, yasamin kimyasal araglarini-
proteinleri-tam olarak anlamay1 ve kon-
trol altina almayr uzun zamandir hayal
ediyorlardi. Bu hayal artik gercek oluyor.
Demis Hassabis ve John M. Jumper, yapay
zekay1 kullanarak hemen hemen tim bilin-
en proteinlerin yapisini tahmin etmeyi
basardilar. David Baker ise yasamin yap1
taslarim nasil kontrol edecegini 6grendi
proteinler
Kesiflerinin potansiyeli muazzamdir.

ve tamamen yeni yaratti.

Yasamin cogkulu kimyast nasil mim-
kiindir? Bu sorunun cevabi, proteinlerin

varligidir;  bunlar, dahiyane

kimyasal

araglar olarak tanimlanabilir. Genellikle son-
suz kombinasyonlarla bir araya gelebilecek
20 amino asitten olusurlar. DNA'da sakliolan
bilgiyi bir taslak olarak kullanarak, amino
asitler hiicrelerimizde uzun zincirler halinde
birlestirilir.

Sonra proteinlerin blyUsd baslar: amino

asitlerin  zinciri, farkli-bazen benzersiz-
G¢ boyutlu bir yapiya bukdlip katlanr.
Bu yap1, proteinlere islevlerini kazandirir.
Bazilan kaslan, boynuzlan veya tuyleri
olusturabilecek kimyasal yapr taglarn ha-
line gelirken, bazilan da hormonlar veya
antikorlar olabilir.  Bircogunu enzimler
olusturur ve bu enzimler yasamin kimyasal
reaksiyonlarini olaganlstl bir hassasiyetle
yUurdtdrler. Hicrelerin yizeylerinde bulunan
proteinler de dnemlidir ve hicre ile cevresi
arasinda iletisim kanallari olarak islev gorir-

ler.

Yagamin kimyasal yap1 taglarinin, bu 20 ami-
no asidin potansiyelini abartmak neredeyse
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imkansizdir. 2024 Nobel Kimya Odilg,
onlar tamamen yeni bir dizeyde anlamak
ve kontrol etmekle ilgilidir. Odilin bir
yarisi, kimyagerlerin 50 yili agkin bir stredir
bogustugu bir sorunu basariyla ¢ézen De-
mis Hassabis ve John Jumper‘a gitti: "Bir
amino asit dizisinden bir proteinin ¢ boy-
utlu yapisint tahmin etmek”. Bu, neredeyse
200 milyon bilinen proteinin yapisini tah-
min etmelerine olanak saglamistir. Diger
yarisi ise David Baker'a verildi. O, daha
once imkansiz oldugu dusinillen seyleri
basarmak icin bilgisayar destekli yéntem-
ler gelistirmistir: "Daha 6nce var olmayan
ve bircok durumda tamamen yeni islevlere
sahip proteinler yaratmak”.

2024 Nobel Kimya Odild, iki farkl kesfi
tanmisa da birbiriyle yakindan
iliskilidir. Bu y1lin 6dUl sahiplerinin Ustesin-
den geldigi zorluklari anlamak icin, modern
biyokimyanin baslangicina geri dénmeli-

yiz.

bunlar
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PROTEINLERIN iLK
BULANIK
GORUNTOLERI

Kimyacilar 19. yizyildan beri proteinlerin
yasam siregleri i¢in 6nemli oldugunu
biliyorlard1, ancak arastirmacilarin pro-
daha detayli inceleyebilmesi
icin kimyasal araclarin yeterince hassas
hale gelmesi 1950’leri buldu. Cambridge
arastirmacilant John Kendrew ve Max
Perutz, on yilin sonunda X-151m kristalo-
grafisi ad1 verilen bir yontemi basariyla
kullanarak proteinlerinilk i¢ boyutlu mod-
ellerini sunduklarinda ¢igir agan bir kesif
yaptilar. Bu kesifleri nedeniyle 1962'de
Nobel Kimya Odili'ne layik gorildiler.

teinleri

Daha sonra arastirmacilar, ¢ogunlukla
blytk caba gostererek X-isim1 kristalo-
grafisini kullanarak yaklagik 200.000 farkl
proteinin gdrintllerini basariyla Urettiler
ve bu, 2024 Nobel Kimya Odili'nin te-
melini olusturdu.
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BIR BILMECEDIR:
PROTEIN,
BENZERSIZ YAPISINI
NASIL BULUR?

Amerikali bilim insani Christian Anfinsen,
bir kesif yapti. Cesitli kimyasal numaralar
kullanarak mevcut bir proteini agip tekrar
katlamay1 basardr. ilging olan gdzlem, pro-
teinin her seferinde tam olarak ayni sekli
almasiydi. 1961'de, bir proteinin U¢ boy-
utlu yapisinin tamamen proteindeki amino
asit dizisi tarafindan belirlendigi sonucuna
vardi. Bu da ona 1972'de Nobel Kimya
Odiili'ni kazandirdr.

Ancak, Anfinsen’in mantiginda bir para-
doks vardi, bunu 1969'da Amerikali Cyrus
Levinthal belirtti. Levinthal, bir proteinin
yalmzca 100 amino asitten olugsa bile, teorik
olarak proteinin en az 1047 farkli ¢ boyutlu
yapi alabilecegini hesapladi. Eger amino asit
zinciri rastgele katlansaydi, dogru protein
yapisint bulmak evrenin yasindan daha uzun

| sUrerdi. Ancak bir hiicrede bu sadece birkag |
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milisaniye sirer. O halde amino asit zinciri
nasil katlanmir?

Anfinsen'in kesfi ve Levinthal'in paradoksu,
katlanmanin énceden belirlenmis bir stireg
oldugunu ifade ediyordu. En 6nemlisi ise
proteinin nasil katlanacagina dair tim bilgi
amino asit dizisinde yer almaliydi.

BUYUK BiYOKiMYA
MUCADELESI

Bu bulgular, baska bir kritik farkindaliga
yol act: Kimyacilar bir proteinin amino
asit dizisini bilirlerse, proteinin ¢ boy-
utlu yapisint tahmin edebilmeliler. Bu
heyecan verici bir fikirdi. Eger basanl
olurlarsa, zahmetli X-131m  kristalografi-
sine bagvurmalan gerekmez ve ¢ok za-
man kazanirlardi. Ayrica, X-1s1m kristalo-
grafisinin uygulanamadig1 tim proteinler
icin yapilar olusturabilirlerdi.

Bumantiksal sonuclar, biyokimyanin blyik
micadelesi haline gelen seye meydan
okudu: Tahmin problemi. Alandaki daha
hizli gelisimi tegvik etmek igin, 1994'te
arastirmacilar Protein Yapisi Tahmini Kri-
tik Degerlendirme (CASP) adli bir proje
baslattilar ve bu bir yarismaya donistd.
Herikiyilda bir, dinyanmin dért biryanmindaki
arastirmacilara, yapilart yeni belirlenmig
proteinlerin amino asit dizilerine erigim
saglandi. Ancak, yapilar katiimcilardan
gizli tutuldu. Bu meydan okuma, bilinen
amino asit dizilerine dayanarak protein
yapilarint tahmin etmekti.

CASP bircok arastirmaciyr cezbetti, ancak
tahmin problemini ¢6zmek son derece
zor oldugunu kanitladi. Yarismaya giren
arastirmacilarin ile gercek
yapilar arasindaki uyum neredeyse hig
gelismedi. Cigir acgan ilerleme yalmzca
2018'de, bir satrang ustasi, norobilim
uzmani ve yapay zekd 6ncist bu alana
girdiginde gerceklesti.

tahminleri
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AlphaFold2'nin gelistirilmesi sirasinda, yapay zeka .g ?

modeli bilinen tiim amino asit dizileri tizerinde

egitildi ve protein yapilan belirlendi.
N

1. Veri Girisi ve Veritaban
Aramalan

Bilinmeyen bir yapiya sahip bir amino
asit dizisi AlphaFold2'ye girilir. Bu
model, amino asit dizileri ve protein
yapilari icin benzer dizileri
veritabanlarinda arar.

L\

AlphaFold2

Y

DizZi ANALIZI
2. Dizi Analizi
Yapay zeka modeli, tim benzer amino

asit dizilerini (genellikle farkl Birlikte evrimlesmis Birlikte evrimlesmis
tlirlerden) hizalar ve evrim sirasinda

hangi parcalarin korundugunu 4 ( \ ( \
aragtirir. Bir sonraki adimda, BILINMEYEN . . . .

AlphaFold2, amino asitlerin tic
boyutlu protein yapisinda birbirleriyle ! ! ! J
nasil etkilesime girebilecegini aragtirir.

Etkilesim halindeki amino asitler v
yelip

birlikte evrimlesir. Biri yUklu ise,

digerinde zit ylik varsa cekim olur; biri

hidrofobik (suyu iten) bir amino asit

ise, digeri de hidrofobik olur. »
Bu analiz kullanilarak AlphaFold2,

amino asitlerin yapida birbirlerine ne

kadar yakin oldugunu tahmin eden MESAFE HARITASI
bir mesafe haritasi olusturur. AlphaFold2 bu analizi
hd ku_ll;antarak_ yépldaki amino ) 1 ] |
Sarjh Hidrofobik asitlerin blrvblrlne ne k.adar | EED
yakin oldugunu tahmin e«
eden bir mesafe haritasi = H SRR
Uretiyor. g . . . Ll
Z O O
« s : QNN EER
< E k  Enyak e EETE
KATLANMIS PROTEIN n ”Z? N yakn
YAPISINDAKI AMINO mesate . ,
ASITLER AMINOASITLER
3. Yapay Zeka Analizi SINIR AGI

Yinelenen bir islem streci kullanarak
AlphaFold2, dizi analizini ve mesafe ) >
haritasini rafine eder. Model, hangi \/
onemli 6gelere odaklanacagini belirleme

yetenegi yiksek olan “transformer” adi

verilen sinir aglarini kullanir. ilk adimda b \//
(adim 1'de) bulunmussa diger protein Déngii 1

yapilar hakkindaki veriler de kullanilir.

4. Hipotetik Yapi T - 4_/

Déngli 2

AlphaFold2, tim amino asit dizilerinin
bir yapbozunu olusturur ve olasi bir
hipotetik protein yapisini test eden
yollar dener. Bu adim, 3. adimdan tekrar
gecilerek (ic déngtide gerceklestirilir. Ug
doéngtiden sonra AlphaFold2 bir yapi
tahmini Uretir. Yapay zeka modeli, bu
yapinin farkl parcalarinin gercekten
protein yapisiyla ne élclide uyumlu
oldugunu hesaplar.
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BIR MASA 0YUNU
USTASI PROTEIN
OLIMPIYATLARINA
KATILIYOR

Demis Hassabis'in gegmisine kisa bir bakig
atalim: Satran¢ oynamaya dort yasinda
basladi ve 13 yasinda usta seviyesine
ulastr. Genglik yillaninda programar olarak
kariyerine basladi ve basanli bir oyun
gelistiricisi oldu. Yapay zeka arastirmalarina
yOneldi
devrim niteliginde kesif yapt1. Beyinle ilgili
6grendiklerini, yapay zeka icin daha iyi sinir
aglan gelistirmek amaciyla kullandi. 2010
yilinda, populer masa oyunlar igin ustaca

ve norobilim alaninda birkag

Al modelleri gelistiren DeepMind adli sirketi
kurdu. $irket 2014 yilinda Google'a satildr
ve iki yil sonra DeepMind, diinyanin en eski
strateji oyunlarindan biri olan Go oyununda

sampiyonu yenerek kiresel dikkatleri Gzerine
cekti.

Ancak Hassabis icin Go, nihai hedef degildi;
daha iyi yapay zeka modelleri gelistirmelk igin
bir aract1. Bu zaferden sonra ekibi, insanlik i¢in
daha &nemli sorunlar ele almaya hazirdi, bu
nedenle 2018'de on Gglincid CASP yarismasina
kaydoldu.

DEMIS HASSABIS'IN
YAPAY ZEKA MODELININ
BEKLENMEDIK ZAFERI

Oncekiyillarda, CASP icin arastirmacilarin tah-
min ettigi protein yapilan en fazla yizde 40
dogruluk saglamisti. Hassabis'in ekibi, yapay
zelka modeli AlphaFold ile bu orani neredeyse
yizde 60'a ¢ikardi. Kazandilar ve bu mikem-

mel sonug bircok kisiyi sasirtti-beklenmedik
bir ilerlemeydi, ancak ¢6zim hala yeterince
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iyi degildi. Basarli olabilmek i¢in tahminin,
hedef yapiya kiyasla yizde 90 dogruluk
saglamasi gerekiyordu.

Hassabis ve ekibi AlphaFold'u gelistirmeye
devam ettiler-ancak ne kadar ugrasirlarsa
ugrassinlar, algoritma tam anlamiyla istenen
seviyeye ulagamadi. Gergek su ki, ekip bir
¢ikmaza girmisti ve yorgundu, ancak nispe-
ten yeni bir ¢calisan, yapay zeka modelinin
nasil gelistirilebilecegi konusunda kararl
fikirlere sahipti.

JOHN JUMPER
BIYOKIMYANIN

BUYUK MUCADELESINI
DEVRALIYOR

John Jumperin evrene olan hayranligi, onu
fizik ve matematik &grenmeye ydnlendirdi.
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Ancak 2008'de, proteinleri ve dinamiklerini
simile etmek icin sUper bilgisayarlar kulla-
nan bir sirkette ¢alismaya basladiginda, fizik
bilgisinin tibbi sorunlan ¢ézmeye yardima
olabilecegini fark etti.

Jumper, bu yeni edindigi proteinlerle ilgili
ilgisini, 2011 yilinda teorik fizik doktorasina
bagladiginda da yaninda tagidi. Universitede
bilgisayar kapasitesini tasarruf etmek igin-ki
bu ¢ok azdi-protein dinamiklerini simile et-
mekicin daha basit ve daha yaratici yéntem-
ler gelistirmeye basladi. Kisa siire sonra, o da
biyokimyanin biyUk micadelesini devraldi.
2017'de doktorasim yeni tamamlamisti
ve Google DeepMindin bulyik bir gizli-
lik iginde protein yapilarinin  tahminine
basladigint duydu. Onlara bir is bagvurusu
gonderdi. Protein similasyon deneyimi,
AlphaFold'u gelistirmek icin yaratici fikirleri
oldugu anlamina geliyordu, bu yizden ekip
su Ustlinde yizmeye basladiginda terfi et-
tirildi. Jumper ve Hassabis, Al modelini kdk-
ten yeniden sekillendiren ¢alismay1 birlikte
yurittiler.

YENIDEN
SEKILLENDIRILMIS
BIR YAPAY ZEKA
MODELIYLE
SASIRTICI SONUGLAR

Yeni strim-AlphaFold2-Jumperin protein
bilgisiyle sekillendirildi. Ekip ayrica, Al'daki
son biylk atiimin arkasindaki yeniligi kul-
lanmaya basladr: Transformer adi verilen
sinir aglar. Bunlar, buydk veri miktarlarinda
onceki ydntemlere gore daha esnek bir
sekilde kaliplar bulabilir ve belirli bir hedefe
ulasmak icin neyin odaklanmasi gerektigini
etkili bir sekilde belirleyebilir.

Ekip, AlphaFold2'yi
tein yapilarinin ve amino asit dizilerinin
bulundugu veritabanlarindaki genis bilgil-
erle egitti ve yeni Al mimarisi, on dérdincd
CASP yarismasina zamaninda iyi sonuglar
vermeye bagladr.

tim bilinen pro-

2020'de CASP duzenleyicileri sonuglan
degerlendirdiklerinde, biyokimyanin 50
yillik micadelesinin sona erdigini anladilar.
Cogu durumda, AlphaFold2 neredeyse
X-isim  kristalografisi  kadar iyi perfor-
mans gosterdi, bu inanilmazdi. CASPin
kurucularindan biri olan John Moult, 4 Aralik
2020'de yarismayr sonlandirdiginda su

soruyu sordu: "Simdi ne olacak?”.

Buna geri donecegiz. Simdi zaman iginde
geriye gidip, CASP'daki bir bagka katiimciya
151k tutacagiz. Hadi 2024 Nobel Kimya
Odili'nin diger yanisina bakalim, bu sifirdan
yeni proteinler yaratma sanatiyla ilgilidir.

BIR HUCRE KITABI
DAVID

BAKER'IN YONUNU
DEGISTIRIYOR

David Baker, Harvard Universitesi'nde oku-
maya basladiginda, felsefe ve sosyal bilimler
alanin secti. Ancak evrimsel biyoloji Gzer-
ine aldig1 bir derste, simdi klasiklesmig olan
‘Molecular Biology of the Cell" adli kitabin ilk
baskisina rastladi. Bu, hayatindaki yondnd
degistirmesine neden oldu. Hicre biyolo-
jisini kesfetmeye basladi ve sonunda protein
yapilarina hayran kaldi. 1993'te Seattle'daki
Washington Universitesi'nde grup lideri

basladiginda,
buylk micadelesini Ustlendi. Zekice deney-

olarak ise biyokimyanin
ler kullanarak proteinlerin nasil katlandigim
kesfetmeye baslad. Bu, 1990°larin sonunda
protein yapisini tahmin edebilecek bilgisa-
var yazilimlan gelistirmeye basladiginda
yanina aldig bilgilerdi: "Rosetta”.

Baker, 1998 yilinda CASP yarigsmasina Ro-
setta ile ilk katildiginda, diger katiimcilara
kiyasla gercekten iyi is ¢ikard.. Bu
basan, Bakerin ekibinin yaziimi tersine
kullanabilecegi fikrine yol acti. Amino asit
dizilerini Rosetta'ya girip protein yapilarim
elde etmek yerine, istenilen bir protein
Oneriler alabileceklerdi, bu da tamamen yeni
proteinler yaratmalarina olanak taniyacakti.
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BAKER, BIR PROTEIN
YAPICISI OLUYOR

Protein tasarimi alani-arastirmacilarin yeni
islevlere sahip 6zel proteinler yarattigi
alan-1990’larin sonunda hiz kazanmaya
basladr. Bircok durumda, arastirmacilar
mevcut proteinleri modifiye ederek,
zararli maddeleri parcalamak ya da kimya
endUstrisinde araclar olarak islev gdrmek
gibiisler yapmalarini sagladilar.

Ancak, dogal yelpazesi
sinirlidi. Tamamen yeni islevlere sahip
proteinler elde etme potansiyelini artirmak
icin, Bakerin arastirma grubu bu protein-
leri sifirdan yaratmak istiyordu. Baker,

proteinlerin

"Eger bir ucak insa etmek istiyorsaniz, bir
kusu modifiye ederek baglamazsimz; bu-
nun yerine aerodinamigin ilk prensipler-
ini anlarsiniz ve bu prensiplere gdére ugan
makineler yaparsimz.” demistir.

Top7-Mevcut tim bilinen proteinlerden ta-
mamen farkli olan ilk protein
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ESI BENZERi OLMAYAN
BIR PROTEIN GON
YUZONE CIKIYOR

Tamamen yeni proteinlerin insa edildigi
alan ‘de novo tasarim’ olarak adlandirilir.
Arastirma grubu, tamamen yeni bir yapiya
sahip bir protein tasarladi ve ardindan Ro-
setta, istenilen proteinle sonuclanabilecek
amino asit dizisi tdrind hesapladi. Bunu
yapmak icin Rosetta, bilinen tim protein
yapilarinin  bulundugu bir veritabamn
taradr ve istenilen yapiya benzeyen pro-
teinlerin kisa pargalarini aradr. Proteinler-
in enerji manzarasina dair temel bilgileri
kullanarak Rosetta bu parcalarn optimize
etti ve bir amino asit dizisi 6nerdi.

Yazibmin ne kadar basarnli oldugunu
arastirmak icin, Bakerin arastirma grubu
dnerilen amino asit dizisi i¢cin geni bakter-
ilere tanitt1 ve bakteriler bu istenilen pro-
teini drettiler. Ardindan X-151n1 kristalografisi

kullanarak protein yapisim belirlediler.

Sonug olarak, Rosetta gercekten protein-
leri insa edebiliyordu. Arastirmacilarin
gelistirdigi Top7 proteini, tasarladiklar yapi
ile neredeyse tamamen ayniydi.

BAKER'IN
LABORATUVARINDAN
ETKILEYICI
YARATIMLAR

Top7, protein tasarimi {zerinde c¢alisan
arastirmacilar igin olduk¢a 6nemli bir etki

igin kullanilabilir.

2016: 120'ye kadar proteinin kendiliginden
birbirine baglandigi yeni nanomalzemeler

Bakerin Rosetta programi kullanilarak gelistirilen proteinler

2017: Fentanil (mor) ad verilen
bir opioide baglanan proteinler.
Bunlar, ortamda fentanil tespit etmek

2022: Molekiiler rotor gibi iglev
goren proteinler
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yaratti. Daha 6nce de novo proteinler
yaratanlar yalmzca mevcut yapilan taklit
edebilmislerdi. Top7'nin benzersiz yapis
dogada yoktu. Ayrica 93 amino asidi ile
de novo tasarim kullanilarak daha once
Uretilen her seyden daha blylk bir pro-
teindi.

Baker, 2003 yilinda bu kesfini yayinlad.
Bu, yalmzca olaganisti bir gelismenin
baslangicl
adimin ilkiydi. Ayrica Rosetta’nin
dunu serbest birakti, bdylece kiresel bir
arastirma toplulugu yazilimi gelistirmeye

olarak tanmimlanabilecek bir
ko-

ve yeni uygulama alanlari bulmaya devam
etti.

2024 Nobel Kimya Oduli'ni toparlama
zamani geldi. "Simdi ne olacak?”

2021: Yazeyinde influenza virlsind
taklit eden proteinler (yesil)
bulunan nanopartikiller (sari)
influenza agisi olarak kullanilabilir.
Hayvan modellerinde baganhdir.

2024: Dig etkiler nedeniyle sekillerini
degistirebilen geometrik gekilli
proteinler. Kigtik sensorler tretmek
igin kullanilabilir.
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2022: insan viicudundaki devasa bir molekiler
yapinin pargasi. Hiicre gekirdegini gevreleyen
zarda binin Gzerinde protein bir gézenek
olugturuyor.

2022: Plastigi pargalayabilen dogal enzimler.
Amag, plastigi geri dénigtirmek igin
kullanilabilecek proteinler tasarlamak.

AlphaFold2 kullamlarak belirlenen protein yapilar

YILLAR SUREN
CALISMA

ARTIK SADECE BIRKAC
DAKIKA

ZAMAN ALIYOR

John  Jumper,
AlphaFold2'nin gercekten ise yaradigin
dogruladiklarinda, tim insan proteinler-
inin yapisint hesapladilar. Ardindan, bilim
insanlarinin simdiye kadar kesfettikleri
200  milyon
tamaminin yapisint tahmin ettiler.

Demis Hassabis ve

proteinin  neredeyse

Google DeepMind ayrica AlphaFold2'nin
kodunu herkese agik hale getirdi, boylece
herkes ona erigebilir. Yapay zekd modeli
arasgtirmacilar icin bir altin madeni haline
geldi. 2024 yili Ekim ayina kadar, Alpha-
Fold2, 190 ilkeden iki milyondan fazla kisi
tarafindan kullanildi. Daha &nce bir pro-

tein yapisinin elde edilmesi yillar aliyordu,
hatta bazen hi¢ elde edilemiyordu. $imdi
bu birkag dakika icinde yapilabiliyor. Yapay
zeka modeli mikemmel olmasa da Urettigi
yapinin dogrulugunu tahmin ediyor, bu
ylzden arastirmacilar tahminin ne kadar
glvenilir oldugunu biliyorlar.

2020 CASP yarismasindan sonra, David Bak-
er, transformer tabanli yapay zeka modeller-
inin potansiyelini fark ettiginde, Rosetta'ya
bir yenisini ekledi. Bu da de novo protein
tasanimim daha da kolaylastirdi. Son yillarda,
Bakerin laboratuvarindan biri digerinden
inanilmaz protein yaratimlar gikt.

INSANLIGIN YARARINA
BAS DONDURUCD
BELISME

Proteinlerin kimyasal araglar olarak muaz-

zam c¢ok yonlaligl, yasamin muazzam

Bioreg Bilim 28

2023: Antibiyotik direncine neden olan bir
bakteri enzimi. Yapisi antibiyotik direncini
onlemenin yollarini kegfetmek igin nemlidir.

cesitliligini yansitir. Bu kigik molekiler
makinelerin yapisint bu kadar kolay bir
sekilde gorsellestirebilmemiz
durgunluk veriyor. Buy,

akillara
yasamin  nasil
isledigini daha iyi anlamamzi sagliyor,
bazi hastaliklanin neden gelistigini, an-
tibiyotik olustugunu
veya bazi mikroplarin neden plastigi
parcalayabildigini anliyoruz.

direncinin  nasil

Yeni islevlerle yUkld proteinler yaratma
yetenegi de aym
vericidir. ~ Bu,  yeni
ler, hedeflenmis ilaglar, daha hizli as
gelistirme, minimal sensdrler ve daha yesil
bir kimya endUstrisi gibi insanliga blyik
faydalar saglayabilecek bircok uygulamaya
yol agabilir.

derecede hayranlik
nanomalzeme-
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1901-2024 NOBEL KIMYA ODULU ISTATISTIKLERI

é Nobel Kimya Odiilii 1901-2024

iki diil sahibi daha énce

iki kez bu adiile
layik goriildii. Kimya odiiliiniin bir/iki/li¢

kisiye paylastirildig: say:
I En yash

97 28 AAA

2500

S

59

Kimya odiilleri

Kimya odiilii sahipleri

NOBEL ODULU




