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OZET

Insan ve sempanze DNA’st arasinda %1 fark oldugu, bircok kisi tarafindan duyulmus bir
iddiadir. Bu iddiamin kayna$u ozellikle; 2005 yilinda Sempanze Genomu Konsorsiyumu
tarafindan, sempanze genomunun insan genomu referans almarak dizilendigi calismaya
dayanmaktadir. Calismada sempanze genomu, referans onyargist ile bir nevi insanlastinlarak
dizilenmis ve daha sonra insan genomuna hizalanarak; niikleotid diizeyinde ortalama %1 fark
hesaplanmistir. Insan ve sempanze genomlart o zamandan beri birgok kez giincellenmis olsa
da; farklilik oranlart yeniden hesaplanmayip onceki oranlar alintilanarak kullamilmaya devam
edilmistir. Ortalama %1 olarak hesaplanan farklilik oramnin giincel wveriler 1s1ginda
degerlendirilmesinin bir yolu da; bu iki tiir arasindaki ortolog olmayan gen oranlarnin
hesaplanmasidir. Bu amagla yaptigumiz calismada Ensembl verileri kullamilmis ve Ensembl
platformunda yer alan BioMart araci ile; insan genomunun protein kodlayan kisnunda
bulunup sempanze genomunda ortologu bulunmayan 4501 gen tespit edilmistir. Bu oran
insan genomunun protein kodlayan kismumn sempanzeninkinden gen diizeyinde % 19.7
oramnda farkl oldugunu ortaya koymaktadir. Bu sonug, insan ve sempanze genomlart
arasinda niikleotid diizeyinde %1 fark oldugu iddiasini ciiviitmektedir. Ciinkii insan
genomunda gen diizeyinde bu biiyiikliikte bir farklilik varsa, bu farkin niikleotid dizilere de
yansims olmast ve iki tiiviin protein kodlayan kisimlari arasindaki niikleotid farkinin %1’den
cok daha biiyiik olmas: gerekirdi. Ayrica bu calismada hesaplanan %19.7 orani, ortolog
olmayan gen sayist tizerinden hesaplandigi icin; iki tiir arasindaki ortolog olarak tamimlanan
genlerin farklik oranini kapsamamaktadir. Mier ve arkadaslari tarafindan yapilan giincel bir
calisma ile iki tiir arasindaki ortolog genlerin amino asit diizeydeki farklilik oram % 4.08
olarak hesaplanmustir. Yapti§inuz bu calismada ayrica; ortolog olarak adlandinlan benzer
genlerin, genel kabuliin aksine, ortak ata teorisini kanitlayan bir faktér degil, ortak ata teorisini
ciiriiterek yaratihs: kantlayan bir faktor oldugu, etkili bir 6rnek tizerinden agik bir sekilde
gosterilmistir.

Anahtar Kelimeler: Ensembl, BioMart, ortolog genler, ortak ata teorisi

ABSTRACT

The claim that there is 1% difference between human and chimpanzee DNA is a widely heard
claim. The basis for this claim stems from a 2005 study by the Chimpanzee Genome
Consortium, which sequenced the chimpanzee genome using the human genome as a reference.
In this study, the chimpanzee genome was sequenced, somewhat humanized, using a reference
bias, and then aligned to the human genome, resulting in an average 1% difference at the
nucleotide level. Although the human and chimpanzee genomes have been updated numerous
times since then, the percentage of difference has not been recalculated, but rather, the previous
percentages have been used. One way to evaluate the average 1% difference in light of current
data is to calculate the proportion of non-orthologous genes between these two species. For this
purpose, our study used Ensembl data and, using the BioMart tool on the Ensembl platform,
identified 4501 genes located in the protein-coding portion of the human genome that have no
orthologs in the chimpanzee genome. This ratio reveals that the protein-coding part of the
human genome differs from that of the chimpanzee at the gene level by 19.7%. This result
refutes the claim that there is a 1% difference at the nucleotide level between the human and
chimpanzee genomes. If such a magnitude of difference exists at the gene level in the human
genome, this difference should also be reflected in the nucleotide sequences, and the nucleotide
difference between the protein-coding portions of the two species should be much greater than
1%. Furthermore, the 19.7% rate calculated in this study, based on the number of non-
orthologous genes, does not include the percentage of divergence between the two species
identified as orthologous, as it is calculated. A recent study by Mier et al. calculated the
divergence of orthologous genes between the two species at the amino acid level as 4.08%. In
this study we conducted, it was also clearly shown through an effective example that similar
genes called orthologous, contrary to general acceptance, are not a factor that proves the
common ancestor theory, but a factor that proves creation by refuting the common ancestor
theory.

Keywords: Ensembl, BioMart, orthologous genes, common ancestor theory.
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GIRIS

Insan ve sempanze DNA’s1 arasinda %1 farklilik oldugu iddias1 birgok kisi tarafindan
duyulmus bir iddiadir. Bu iddianin en bilinen kaynag: 6zellikle, 2005 yilinda Sempanze
Genomu Konsorsiyumu tarafindan yapilan ¢alismaya dayanmaktadir (Chimpanzee
Sequencing and Analysis Consortium, 2005). Calismada sempanze DNA’s1, sempanze ve
insanin, evrimsel olarak cok yakin akraba oldugu gerekgcesiyle; insan genomu referans
almarak dizilenmistir. ( Yoo vd., 2025 ). Referans ¢nyargisi ile dizilenmis olmasi, sempanze
genomunun bir nevi insanlastirilmasi sonucunu dogurmus (NCBI, 2007) ve insan genomuna
hizalanarak dustik diizeyde fark bulunmustur. Bu ¢alismadan sonra insan ve sempanze
genomlar1 bircok kez giincellenmis olsa da; farklilik oranlari yeniden hesaplanmayip ilk
oranlar alintilanarak kullanilmaya devam edilmistir. insan ve sempanze genomlari arasinda
%1 fark oldugu iddiastnin dogru olup olmadigmin giincel veriler 1s18inda
degerlendirilmesinin bir yolu da; iki tiir arasindaki ortolog olmayan gen oranlarmimn
hesaplanmasidir (Demuth vd., 2006). Yaptigimiz bu calismada; insan ve sempanze genomlar1
arasinda %1 fark oldugu iddiasinin dogru olmadigi, insan ve sempanze arasindaki giincel
olarak hesaplanan, ortolog olmayan gen oranlar1 tizerinden ortaya konulmustur.

ORTOLOG GEN NEDIR?

Ortolog genler, farkh tiirlerde bulunan, genellikle aym isleve sahip olan ve benzer
niikleotid yapismna sahip olduklar igin ortak atadan geldigi varsayilan genlerdir. Evrimsel
biyolojiye gore bu genlerin, tiirlesme 6ncesi ortak atada bulunuyorken; tiirlesme sonrasi da
korunarak yeni tiirlerde bulunmaya devam ettigi varsayilmaktadir (Koonin, 2005).

ORTOLOG OLMAYAN GEN VE OZELLIKLERI

Evrimsel biyolojiye gore ortolog olmayan genler, tiirlesmeden sonra ortaya ¢ikmus tiire
ozgl genler olabilecegi gibi; diger tiirde ortolog karsiliginin silinmis olmasmdan dolay1
ortologluk iliskisi kurulamayan genler de olabilmektedir. Ortolog olmayan genler genellikle
farkli niikleotid dizilimine sahiptir (Koonin, 2005; Tekaia, 2016).

INSAN VE SEMPANZE ARASINDAKI ORTOLOG OLMAYAN GEN ORANLARI

Bu calismada, insan ve sempanze arasindaki ortolog olmayan gen verileri, genetik
arastirmalar ve filogenetik analizlerde en ¢ok tercih edilen platformlarinda biri olan Ensembl
platformundan alinmistir. Bu platformda yer alan BioMart araci ile insanda bulunup
sempanzede ortologu bulunmayan 4501 gen tespit edilmistir (Ensembl Project, 2025). Bu say1,
insan genomunun en giincel stirtimii olan GRCh38.p14’te bulunan protein kodlayan genlerin
(22847), %19.7 sini temsil etmektedir. Bu oran, insan genomunun protein kodlayan kisminin,
sempanzenin genomundan gen diizeyinde % 19.7 oraminda farkli oldugunu ortaya
koymaktadir. Bu sonug, insan ve sempanze genomlar: arasinda niikleotid diizeyde %1 fark
oldugu iddiasin ¢iirtitmektedir. Clinkii insan genomunda gen diizeyinde bu biiytikliikte bir
farklilik varsa, bu farkin niikleotid dizilere de yansimis olmasi ve iki tiirtin protein kodlayan
kisimlar1 arasmndaki niikleotid farkinin %1’den ¢ok daha biiyiik olmasi gerekirdi.

EK FARKLILIK ORANLARI
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Calismamizda insan ve sempanze genomlar: arasindaki farklilik orani, ortolog olmayan
gen sayilar1 tizerinden hesapladigi icin; bu hesaba, iki tiir arasinda ortolog olarak kabul edilen
genlerin, niikleotid veya aminoasit diizeyindeki farklilik oranlar1 dahil degildir. Ortolog
genler, birbirine ¢cok benzese de; bu genler arasinda da farkliliklar vardir. Ornegin; Mier ve
arkadaslar1 ( 2025 ) yaptiklar1 calismada; insan ve sempanze genomlar1 arasindaki ortolog
genlerden yola ¢ikarak amino asit diizeyde benzerlik oramimi hesaplamuslardir. Mier ve
arkadaslari, Ensembl platformundan aldiklar: veriler ile 17.026 adet one to one ortolog protein
belirledikleri c¢alismada, bu proteinler arasindan daha benzer olan 16.711 cift segerek;
aminoasit diizeyde benzerlik oranini hesaplamislardir. Calisma sonucuna gore iki tiir
arasindaki ortolog aminoasitlerin farklilik oranmi %4.08’dir. Yaptigimiz bu ¢alisma ile tespit
ettigimiz, insan ve sempanze tiirleri arasindaki gen diizeyindeki %19.7 farklihk oranma ek
olarak Mier ve arkadaslarimin tespit ettikleri farklihk oram1i da g6z oOntinde
bulunduruldugunda; 2005 yilinda Sempanze Genomu Konsorsiyumu tarafindan yapilan
calisma ile hesaplanan %1 farklilik oraninin dogru olamayacagi acik bir sekilde goriilmektedir.

%1 FARKLILIK ORANININ DOGRU OLMADIGINA GUNCEL BiR DESTEK

Yoo ve arkadaslar1 (2025) tarafindan yapilan ve yakin zamanda yayimlanan bir calisma,
bu calismada ele aldigimiz, insan ve sempanze genomlar1 arasinda %1 farklhilik oldugu
iddiasmin yanlis oldugu konusunu destekleyici veriler icermektedir. Yoo ve arkadaslar1 (2025)
tarafindan yapilan calismada; insan referans ényargisindan arinmis maymun genomu dizilimi
gerceklestirilmistir. Calismada maymun genomlar: dizilendigi halde; genomlar arasinda
benzerlik oranlar1 hesaplanmamis olsa da; insan ttirti de maymun tiirlerinden biri sayilarak,
bu tiirlerin genomlar1 arasinda yiiksek diizeyde bosluk farki (en az %12.5 - %27,3 ) tespit
edilmistir. Tespit edilen oranlar arasinda, insan ve sempanze genomlari arasinda en az %13.3
diizeyinde bogluk farki oram da bulunmaktadir. Insan ve sempanze genomlar1 arasmdaki
bosluk farki oranina, yine ayni ¢alismada hesaplanmis olan, insan ve sempanze genomlar1
arasindaki tek niikleotid farklilig1 (SN'V) oranlar1 da eklendiginde; insan ve sempanze genomu
arasindaki farklilik orani en az %14.9 olarak hesaplanmaktadir (Luskin, 2025). Yoo ve
arkadaslarinin yapmis oldugu calismadan yola cikilarak hesaplanan en az %14.9 farklilik
orani, bu calismada ele alinan, insan ve sempanze genomlar1 arasinda ortalama %1 diizeyinde
farklilik oldugu iddiasinin yanhs oldugu sonucunu desteklemektedir.

ORTOLOG OLMAYAN GEN ORANLARI ILE EVRIMSEL AKRABALIK
DERECELERI ARASINDAKI CARPIKLIK

Bu calismada Ensembl BioMart araci ile hesapladigimiz, tiirler arasindaki ortolog
olmayan gen oranlar ile evrimsel biyoloji cercevesinde kabul edilen, tiirler arasndaki
akrabalik dereceleri arasinda bir takim carpikliklar tespit edilmistir. Ornegin insan ve
sempanze arasinda ortolog olmayan gen sayis1 4501 'ken; insan ve zebra balig1 arasinda ortolog
olmayan gen sayis1 8759’dur. Ortak ata teorisine gore insan ve sempanze yaklasik 6 milyon
yillik akrabalik derecesine sahipken (Patterson vd., 2006); insan ve zebra balig1 ortalama 425
milyon yillik akrabalik derecesine sahiptir (Howe vd., 2013). Bir yanda 6 milyon yilda olusan
4501 gen farklilig: ile; diger yanda da 425 milyon yilda olusan 8759 gen farkliligi, evrimsel
akrabalik derecelerinin ¢arpikligini ortaya koymaktadir.

SEMPANZE GENOMUNDA BULUNAN FAKAT INSANDA ORTOLOGU
OLMAYAN GEN SAYISI
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Yaptigimiz bu calismada, sempanze genomu perspektifinden de insan genomu arasinda
ortolog olmayan gen sayis1 tespit edilmistir. Bu amagla; Ensembl platformunda hazir olarak
bulunan, bu kez insan genomunun sempanze genomuna hizalanmasi ile elde edilmis olan gen
veri bilgileri, BioMart araci ile cekilerek; sempanze genomunun protein kodlayan kisminda

bulunan fakat insan genomunda ortologu olmayan 4151 gen tespit edilmistir (Ensembl Project,
2025).

SEMPANZE GENOMUNDA BULUNUP INSANDA ORTOLOGU OLMAYAN 4151
GENIN ONEMI

Sempanze genomunun protein kodlayan kisminda bulunup insanda ortologu
bulunmayan 4151 gen, evrimsel biyolojiye gore; sempanze tiirii icin gen kazaniminin ve
insandaki gen kaybimin toplamini temsil etmektedir. Sempanze genomunda bulunan fakat
insan genomunda bulunmayan 4151 geni, Ensembl platformunda yer alan baska tiirlerin
genleri ile karsilastirdigimizda; bu genlerin 3642 sinin ortak ata teorisine gore sempanzelere
insandan ¢ok daha uzak akraba olan tiirlerde ortologu bulundugu tespit edilmistir (Ensembl
Project, 2025). Evrimsel biyolojiye gore bu sonug, insan i¢in 3642 genin kaybedildigi anlamina
gelmektedir. Bu ytiksek oran; bu genlerin sempanze ile ortak ata teorisine gore insandan daha
uzak akraba olan tiirlerde ortolog karsiligi bulundugu halde neden insan genomunda kayip
oldugu sorusunu akla getirmektedir. Evrim teorisine gore ortolog genler énemli gorevler
tistlendigi icin dogal secilimle korunmus genlerdir ve soy hattinda kolay kolay silinmezler
(Zhang, 2003; Gabaldon ve Koonin, 2013). Ayrica gen tamir mekanizmalar: da bu genlerin
korunmasini saglamaktadir ( Kondrashov, 2003 ) . Bu acilardan bakildiginda 3642 seviyesinde
gen kaybi, dogal secilim ve biyolojik koruma mekanizmalari ile celismektedir. 3642 orani,
milyon yil basma diisen gen kaybinin hesaplandig1 cesitli ¢alismalarda ortaya konulan
formdiiller ile hesaplanan oranlarin da ¢ok tizerindedir. Gen kayb:1 oranlar: {izerine yapilan
cesitli calismalarda, ortalama kayip oranimin milyon yil basina diisiik oranlarda olacag:
(0.0016/ gen/ milyon y1l & 0.0074/ gen /milyon yil) ortaya konulmustur (Demuth et al., 2006;
Cotton ve Page, 2005). Ustelik bu tahmini oranlar, genel gen kayb1 cercevesinde hesaplandig:
i¢in; paralog ve islevsiz genleri de kapsamaktadir. Sadece ortolog genlerin hesaplandig bir
kay1p orani, ortolog genlerin hayati islevler yiiklendigi igin; dogal secilimle daha cok korunma
egiliminde olacagindan dolay1 ¢ok daha diisiik olacaktir (Gabaldon ve Koonin, 2013).
Dolayisiyla ¢ok yiiksek bir miktar olan 3642 gen kaybi, insanin sempanzeden yaklasik 6
milyon yil 6nce ayrildig1 iddiasmin (Patterson vd., 2006) dogru olamayacagini gostermektedir.

ORTOLOG OLARAK TANIMLANAN GENLER, ORTAK ATA TEORISINIi
YANLISLIYOR

Ortolog olarak tanimlanan benzer genler, ortak ata teorisine, gen diizeyinde bir kanit
olarak gortilmektedir ( Fitch, 1970). Calismamizda bu gortistin dogru olmadigi; ortolog olarak
adlandirilan genlerin, genel kabuliin aksine, ortak ata teorisini kanitlayan bir faktor degil,
ortak ata teorisini ciiriiterek yaratilisi kanitlayan bir faktor oldugu, tiirler arasindaki ortolog
gen iliskilerinin farkli acilardan ele alinmasi ile ortaya konulmustur. Bu konu ¢alismamizda,
ortak ata teorisine gore yakin akraba olarak kabul edilen iki tiirden birinin genomunda
bulunup digerinde bulunmayan ortolog genlerin, diger tiirden daha uzak akraba kabul edilen
farkl1 bir tiiriin genomunda yiiksek miktarda bulunmasi cercevesinde ele alinmigtir. Ornegin
ortak ata teorisine gore, sempanze ile bonobolarin yaklasik 2 milyon yillik evrimsel akrabalik
derecesi ile (de Manuel ve ark., 2016) ; sempanze ve insana gore ( yaklasik 6 milyon yil ) cok
daha yakin akraba olduklar1 kabul edilmektedir. Sempanze ile bonobolarin viicut yapisi ve dis
gortinus olarak birbirlerine ¢ok benzemesi (de Waal, 1997; Wood ve Richmond, 2000) ve de
Kongo nehrinin ayirdig1 yakin yasam alanlarma sahip olmalar1 ( Malone ve ark., 2012), ortak
ata teorisini savunanlarca, sempanze ve bonobo tiirlerinin yakin akraba olduklara kanit
olarak goriilmektedir. Insan ise; dis goruiniis ve yasam alani olarak bu tiirlere gore ¢ok
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farklidir. Fakat Ensembl platformundan aldigimiz verilere gore; sempanze ve bonobo arasinda
ortolog olmayan genlerin 1275'inin, sempanze ve insan arasinda ortolog oldugu tespit
edilmistir. 1275 sempanze geninin, daha yakin akraba oldugu kabul edilen bonobo ttirtiniin
genomunda bulunmadig: halde insan genomunda ortologu bulunmasi, ortak ata teorisi ile
celismektedir. Eger sempanze ve bonobo tiirleri gercekten ortak atadan ttiremis olsalardi; dis
gortinis ve yasam alani farkliligina ve daha uzak evrimsel akrabalik derecesine ragmen insan
genomunda bulunan bu genlerin, bonobo genomunda da bulunmasi gerekirdi. Ortolog
genlere farkli tiirler acisindan karsilastirmali olarak bakildiginda, ortak atadan bagimsiz
iliskilere sahip olduklar1 goriilmektedir. Sonug olarak tiirler, ortak ata teorisini asan ve ortak
ata teorisi ile iddia edilen akrabalik iliskileri ile celisen genetik benzerlikler tasimaktadir.
Ttirlerin genleri arasindaki; ortak atadan bagimsiz ve kompleks benzerlik iliskilerinin,
yaratilistan baska bir sekilde aciklanamayacagi ortadadir. Bu sonug, yaratilis igin kanit anlamu
tasimaktadir.

SONUC

Bu calismada, insan ve diger baz tiirler arasindaki ortolog olmayan gen oranlar: ele
almarak; cesitli degerlendirmelerde bulunulmustur. Oncelikle insan ve sempanze arasindaki
ortolog olmayan gen oranlar: tespit edilmis ve hesaplanan ytiksek farkin ( %19.7 ), niikleotid
diizeyindeki farka da yansimis olmasi gerektigi sonucundan yola ¢ikilarak; sempanze ve insan
genomlar1 arasinda niikleotid diizeyde %1 fark oldugu iddiasinin dogru olamayacag ortaya
konulmustur. Ayrica bu farka, ortolog genler arasindaki farklilik oranlarinin dahil olmadig:
ve ortolog genler arasindaki farkin da goz onitinde bulunduruldugunda farklilik oraninin daha
da biiyiik olacagi; Mier ve arkadaslarinin (2025) giincel calismasina dayanan, iki tiirtin ortolog
proteinlerindeki amino asit farklilik oraninin %4.08 oldugu bulgusu tizerinden ele alinmistir.
Bununla birlikte bu ¢alismada hesaplanan gen diizeyindeki %19.7 farklilik oranmin, Yoo ve
arkadaslar1 ( 2025 ) tarafindan yapilan giincel bir galisma ile de desteklendigi konusu ele
almmistir. Calismanin devaminda; ortolog olmayan gen oranlarinin, evrimsel akrabalik
dereceleri ile gelistigi, insan/sempanze ile insan/zebra baliginin genomlar1 arasinda ortolog
olmayan gen oranlarmin, evrimsel akrabalik dereceleri ile karsilagtirilmasi sonucunda ortaya
konulmustur. Calismamizda ayrica; sempanze genomunda bulunup insanda ortologu
bulunmayan 4151 geni, baska ttirlerin genleri ile karsilastirdigimizda, bu genlerin 3642 sinin
ortak ata teorisine gore sempanzelere insandan daha uzak akraba olan tiirler ile ortolog
oldugu tespit edilmistir (Ensembl Project, 2025). Insan icin kayip anlamia gelen 3642 genin,
gesitli calismalar ile hesaplanmis olan, milyon yil basina diisen gen kayb: oranlarinin gok
tizerinde olmasimin; insan ve sempanze arasindaki 6 milyon yillik akrabalik derecesi ile
celistigi ortaya konulmustur. Son olarak da calismamizda; yakin akraba oldugu kabul edilen
iki tlirtin, birinde bulunan fakat digerinde ortolog olarak bulunmayan genlerinin, digerinden
daha uzak akraba kabul edilen baska bir tiirtin genomunda bulunmasmin ve bu genlerin
fazlaliginin, ortak ata teorisini yanhslayarak yaratilisi kanitladigi ele alinmistir.
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