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Öz 

Moleküler biyolojide ve biyoinformatikteki hızlı ilerlemeler, genomik verilerin analizi ve işlenmesi alanında büyük 
bir ihtiyacı beraberinde getirmiştir. Bu ihtiyaç, geleneksel bilgisayarlarla işlenmekte olan genetik bilginin büyük-
lüğü ve karmaşıklığı göz önünde bulundurulduğunda, mevcut hesaplama kapasitesini zorlamaktadır. Bu makale, 
kuantum teknolojisinin genetik bilgi işlemeye nasıl katkı sağlayabileceğini incelemektedir. Kuantum bilgisayarlar, 
paralel işleme yetenekleri sayesinde büyük ve karmaşık genetik veri setlerini daha hızlı ve verimli bir şekilde iş-
lemek için potansiyel sunmaktadır. Özellikle, amino asit dizilimlerinin analizi ve dönüşümü gibi biyoinformatik 
görevler, kuantum hesaplamaların potansiyel uygulama alanları arasındadır. Bu makale, temel seviyede amino asit 
dizilimlerinin nasıl kuantum devrelerine dönüştürülebileceğini ve kuantum teknolojisinin bu dönüşüm sürecinde 
Hamiltonian’ın rolünü ayrıntılı bir şekilde ele almaktadır. Ayrıca, makalede kuantum devrelerinin ve algoritmala-
rının kullanımıyla elde edilen sonuçlar ve örnekler bulunmaktadır. Bu çalışmanın amacı, kuantum teknolojisinin 
biyoinformatik ve moleküler biyoloji alanındaki potansiyelini vurgulamak ve şuanki genetik bilgi işlemeyi nasıl 
dönüştürebileceğimize dair Türkçe literatüre bir perspektif sunmaktır.
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Abstract 

Rapid advances in molecular biology and bioinformatics have created a great need for the analysis and processing 
of genomic data. This need challenges current computational capacity, given the size and complexity of genetic 
information being processed by conventional computers. This paper explores how quantum technology can contri-
bute to genetic information processing. Quantum computers offer the potential to process large and complex gene-
tic data sets faster and more efficiently thanks to their parallel processing capabilities. In particular, bioinformatics 
tasks such as the analysis and transformation of amino acid sequences are among the potential application areas of 
quantum computing. This article discusses in detail how amino acid sequences can be transformed into quantum 
circuits at the fundamental level and the role of quantum technology and the Hamiltonian in this transformation 
process. In addition, the paper includes results and examples obtained through the use of quantum circuits and al-
gorithms. The aim of this paper is to highlight the potential of quantum technology in bioinformatics and molecular 
biology and to provide a perspective to the Turkish literature on how we can transform current genetic information 
processing.

Keywords: Quantum Technology, Amino Acid Sequences, Bioinformatics, Quantum Computing, Quantum Algo-
rithms and Quantum Circuits 

1. GİRİŞ

Günümüzde bilim ve teknoloji, hayatın her ala-
nında önemli bir evrim yaşamaktadır. Bu evrim, 
özellikle biyoinformatik ve moleküler biyoloji 
alanlarında, kuantum bilgisayarların yükselişi 
ile daha da derinleşmektedir. Kuantum prog-
ramlamanın sağladığı güçlü hesaplama yete-
nekleri, biyoloji dünyasının temel unsurlarından 
biri olan amino asit dizilimlerinin dönüşümü 
konusunda yeni kapılar açmaktadır. Bu maka-
lede, kuantum programlamanın biyoinformatik 
ve moleküler biyoloji alanlarına getirdiği potan-
siyeli ve özellikle amino asit dizilimlerinin dönü-
şümü üzerindeki etkisini keşfedeceğiz. Kuantum 
bilgisayarların gelişimiyle, biyolojik sistemlerin 
daha iyi anlaşılması ve gelecekteki biyoteknoloji 
ve ilaç tasarımı projelerinin daha etkili bir şekil-
de gerçekleştirilmesi konusunda heyecan verici 
yeni olanaklar sunulmaktadır.

Moleküler biyoloji ve biyoinformatik alanların-
da hızla artan veri miktarı, genetik bilginin ana-
lizi ve işlenmesinde büyük bir zorluk ve fırsat 
yaratmıştır. Özellikle, genetik bilginin temel taşı 
olan amino asit dizilimlerinin analizi, tıp, biyo-
teknoloji, ilaç geliştirme ve daha birçok alanda 
önemli sonuçlar doğurabilecek bir araştırma ala-
nı olarak ortaya çıkmıştır. Ancak, genetik dizile-
rin karmaşıklığı ve büyüklüğü, geleneksel bilgi-
sayarlarla bu verilerin hızlı ve verimli bir şekilde 
işlenmesini zorlaştırmaktadır.

Bu bağlamda, kuantum teknolojisi, genetik bilgi 
işlemenin geleceğine ışık tutabilecek bir potansi-
yele sahiptir. Kuantum bilgisayarlar, geleneksel 
bilgisayarlara kıyasla büyük ve karmaşık veri 
setlerini işleme konusunda önemli avantajlar 
sunabilirler. Bu avantajlar, özellikle amino asit 
dizilimlerinin analizi gibi biyoinformatik görev-
lerde büyük önem taşır. Kuantum bilgisayarlar, 
doğada kuantum mekaniği prensiplerine dayan-
dıkları için geleneksel bilgisayarlarla mümkün 
olmayan paralel işlem yetenekleri sunarlar. Bu 
özelliği sayesinde, genetik verilerin hızlı ve has-
sas analizi mümkün hale gelir.

Bu makale, kuantum teknolojisinin moleküler 
biyoloji ve biyoinformatik alanlarına nasıl bir 
katkı sağlayabileceğini incelemek amacıyla ya-
zılmıştır. Özellikle, amino asit dizilimlerinin ku-
antum devreleri ile nasıl dönüştürülebileceğini 
ve kuantum hesaplamaların bu süreçteki rolünü 
ayrıntılı bir şekilde ele almaktadır. Makale aynı 
zamanda kuantum devrelerinin ve algoritmala-
rının kullanımıyla elde edilen sonuçları ve po-
tansiyel avantajları da örneklerle açıklamaktadır.

Bu çalışmanın amacı, kuantum teknolojisinin 
biyoinformatik ve moleküler biyoloji alanındaki 
potansiyelini vurgulamak ve gelecekte genetik 
bilgi işleme yöntemlerini nasıl dönüştürebilece-
ğimize dair bir perspektif sunmaktır. Makalemi-
zin ilerleyen bölümleri, kuantum teknolojisinin 
genetik bilgi işleme alanındaki potansiyelini 
daha ayrıntılı bir şekilde inceleyecektir.
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2. İLGİLİ ÇALIŞMALAR
Son zamanlarda, kuantum hesaplamanın mole-
küler dinamiklerin analizi, ilaç tasarımı, protein 
katlanma problemleri ve amino asit dizilimleri-
nin dönüşümü gibi konulardaki potansiyel etki-
leri tartışılmaktadır. Bu alandaki önceki çalışma-
ların nasıl bir temel oluşturduğu ve gelecekteki 
araştırmalara nasıl ilham verdiği de söz konusu-
dur. Kuantum programlamanın biyoinformatik 
ve biyolojik bilimlerle ilgili literatürdeki en gün-
cel ve ilginç uygulamalarına birkaç örnek veril-
miştir. Bunlar;

Iriyama ve Ohya 2009’da yapmış oldukları çalış-
ma ile genom veya amino asit dizilerinin hiza-
lanmasını NP problemlerinden biri olarak Kabul 
etmiş ve hesaplama karmaşıklığını O(LN) olarak 
vermiştir [1]. Bununla birlikte, çoklu hizalama-
ları gerçekleştirebilmek adına kuantum algorit-
ması ve kaos bilgi dinamiği aracılığıyla bir algo-
ritma önermişlerdir. Fox ve arkadaşları 2021’de 
yayınlamış oldukları çalışmayla kodon optimi-
zasyonu için kuantum hesaplama teknolojisin-
den yararlanmanın potansiyel etkisini araştır-
mışlardır [2]. Bir Kuantum Tavlayıcı (QA), aynı 
amaç fonksiyonu ile programlanmış standart 
bir genetik algoritma (GA) ile karşılaştırılmıştır. 
QA’nın optimum çözümleri belirlemede reka-
betçi olduğu bulunmuştur. Geçit tabanlı sistem-
lerin faydası da bir simülatör kullanılarak değer-
lendirilmiş ve mevcut nesil cihazların gerçekçi 
sorunları çözmek için hem kübit sayısı hem de 
bağlantı açısından donanım gereksinimlerinden 
yoksun olmasına rağmen, gelecek nesil cihazla-
rın oldukça verimli olabileceği sonucuna varıl-
mıştır. Wong ve Chang 2022 yılındaki yapmış 
oldukları çalışmayla, iki boyutlu kare kafes üze-
rinde hidrofobik-hidrofilik modelde, klasik mu-
adiline göre ikinci dereceden bir hızlanma ile N 
amino asit uzunluğundaki herhangi bir dizi için 
problemi çözmek için bir kuantum algoritması 
geliştirmişlerdir. Bu hızlanma Grover’ın kuan-
tum arama algoritması kullanılarak elde edilir. 
Algoritma, keyfi uzunluktaki amino asit dizileri 
için kullanılabilir. Algoritmayı Qiskit SDK kul-
lanarak IBM Quantum’un qasm simülatöründe 
başarıyla simüle etmişlerdir [3]. Bu iki araştır-
macının yapmış oldukları diğer bir çalışma ise, 
klasik muadillerine göre kuadratik hızlanma ile 
vücut merkezli kübik kafes üzerinde üç boyutlu 

hidrofobik-hidrofilik modelde PSP için hızlı bir 
kuantum algoritması geliştirmişlerdir. Önerilen 
algoritmanın uygulanabilirliğini kanıtlamak için 
21 ve 25 kübit içeren IBM kuantum simülatörün-
de problemi başarıyla çözdük. Teorik olasılık 
tahminlerini hesaplayarak istenen konformasyo-
nu bulmada deneysel olarak elde edilen yüksek 
başarı olasılığını doğrulamışlardır [4].

3. MATERYEL VE YÖNTEM
Bu bölüm, kuantum teknolojisi ile amino asit di-
zilimlerinin dönüşümünü gerçekleştirmek için 
kullanılan materyal ve yöntemleri ayrıntılı bir 
şekilde açıklar. Bu adım, Türkçe literatür için 
yeni ve heyecan verici araştırma alanının temeli-
ni oluşturur ve okuyuculara, yapılan deneylerin 
ve analizlerin nasıl yürütüldüğüne dair bir içgö-
rü sunar.

3.1. Amino Asit Dizilimleri

Proteinler, hücrelerimizin yapı taşlarıdır ve bir-
çok biyolojik sürecin düzenlenmesi ve gerçek-
leştirilmesi için gereklidir. Amino asit dizilim-
leri, bir proteinin yapısını ve işlevini belirler. 
Bu nedenle, bu dizilimlerin doğru bir şekilde 
analiz edilmesi, hücresel süreçlerin ve organiz-
manın sağlığının anlaşılması için temel öneme 
sahiptir. Amino asit dizilimleri, genetik bilginin 
proteinler aracılığıyla nasıl ifade edildiğini gös-
terir. DNA’daki genetik bilgi, mRNA aracılığıyla 
amino asit dizilimlerine çevrilir ve bu dizilimler, 
sonunda işlevsel proteinlerin üretimini başlatır. 
Bu süreç, merkezi bir öneme sahip olan merkezi 
bir konsepttir ve genetik mühendislik ve biyo-
teknoloji gibi birçok uygulama alanında kullanı-
lır. Amino asit dizilimlerinin biyoinformatikteki 
analizi, bu önemli moleküler bileşenlerin işlevle-
rini ve etkileşimlerini anlamamıza yardımcı olur. 

Bu çalışma için temel veri kaynağı, çeşitli orga-
nizmalardan elde edilen amino asit dizilimleri-
dir. Genom verilerinin belirlenmesi, amino asit 
dizilimlerinin çıkarılması ve bu verilerin temiz-
lenmesi, bu çalışmanın başlangıç aşamasını oluş-
turur. Ayrıca, bu dizilimlerin doğru bir şekilde 
anlamlandırılması ve genetik bilginin hassas 
bir şekilde temsil edilmesi için gerekli olan tüm 
veri ön işleme adımları “Kuantum Teknolojisi ile 
Amino Asit Dizilimlerinin Dönüşümü” başlığı 
altında ayrıntılı olarak açıklanmıştır.
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3.2. Kauntum Devreleri ve Algoritmaları

Kuantum bilgisayarlar, büyük miktarda geno-
mik verinin daha hızlı işlenmesine olanak tanır. 
Genom analizi, hastalık teşhisi, kişiselleştirilmiş 
tıp ve genetik araştırmalar gibi birçok alanda 
önemlidir. Kuantum bilgisayarlar, genetik ve-
rilerin analizini hızlandırabilir ve daha hassas 
sonuçlar elde etmemizi sağlayabilir. Proteinlerin 
doğru bir şekilde katlanması, biyolojik işlevleri-
ni yerine getirebilmeleri için kritiktir. Kuantum 
bilgisayarlar, proteinlerin katlanma problemi-
ni daha hızlı ve etkili bir şekilde çözmek için 
kullanılabilir. Kuantum bilgisayarlar, kimyasal 
reaksiyonların ve moleküler etkileşimlerin si-
mülasyonlarını daha hassas bir şekilde gerçek-
leştirmemize yardımcı olabilir. Biyoinformatik-
te sıkça karşılaşılan optimizasyon problemleri, 
kuantum bilgisayarlar tarafından daha hızlı ve 
etkili bir şekilde çözülebilir. Örneğin, gen dizi-
limlerinin analizi, genetik mühendislik projeleri 
ve biyoteknolojik süreçlerin iyileştirilmesi gibi 
alanlarda optimizasyon problemleri bulunur.

3.3. Veri Analizi

Protein Data Bank (PDB), proteinlerin üç bo-
yutlu (3D) yapılarını içeren bir veritabanıdır [5]. 
PDB, bilim insanlarının proteinlerin yapısını an-
lamalarına, incelemelerine ve analiz etmelerine 
yardımcı olan uluslararası bir kaynaktır. Bu kay-
naklar, X-ışını kristalografisi, nükleer manyetik 
rezonans (NMR) spektroskopisi ve elektron mik-
roskopisi gibi farklı yöntemlerle elde edilebil-
mektedir. PDB’ye erişmek oldukça kolaydır ve 
çoğu veri ücretsiz olarak sunulur. Bilim insanla-
rı, bu veritabanını çeşitli bilgisayar programları 
ve yazılımlar aracılığıyla kullanarak protein ya-
pısı ile ilgili analizler yapabilirler. PDB, veri ka-
litesini yüksek tutmak için katı bir kalite kontrol 
sürecine sahiptir. Ayrıca, yeni protein yapıları 
keşfedildikçe ve çözümlendikçe sürekli güncel-
lenir.

Dizilim, protein ya da DNA/RNA dizilimi şek-
linde alınır. FASTA (Fast-All) formatı, biyoen-
formatik alanında genetik dizilerin ve protein 
dizilerinin temsil edilmesi için yaygın olarak 
kullanılan bir veri formatıdır. 

FASTA format [6], genetik bilgiyi düzenlemek, 
depolamak ve paylaşmak için kullanılır ve bir-
çok biyoenformatik yazılımı/aracı tarafından 

desteklenir. FASTA formatı, bir dosya içinde 
birden fazla genetik veya protein dizisi girdisi-
ni destekler. Her girdi, başlık satırı ile başlar ve 
ardışık dizi satırları ile devam eder. Bu, birçok 
genetik veya protein dizisinin aynı dosya içinde 
düzenli bir şekilde saklanmasını sağlar. FASTA 
formatı, genetik dizilerin ve protein dizilerinin 
depolanması, paylaşılması, analiz edilmesi ve 
işlenmesi için standart bir araçtır. Bu format, 
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) gibi 
birçok biyoinformatik aracın giriş ve çıkış veri 
formatı olarak kullanılır ve genetik araştırmalar-
da yaygın olarak kullanılır.

Bu format, bir başlık (header) satırı ve bir dizi 
satırından oluşur ve temel bilgileri içerir. FAS-
TA formatındaki her girdi, bir başlık satırı ile 
başlar. Başlık satırı, verinin neyi temsil ettiğini 
veya hangi organizmadan geldiğini açıklar. Baş-
lık satırının genellikle bir ‘>’ işareti ile başladığı 
ve hemen ardından bir tanım veya kimlik bilgisi 
geldiği görülür.

3.4. Kuantum Teknolojisi ile Amino Asit Dizi-
limlerinin Dönüşümü

Amino asit dizisini ikili diziler halinde kodluyor 
ve her biri için bir kuantum devresi oluşturulu-
yor. Ardından, her devre için bir Pauli opera-
törleri listesi oluşturulur, her kubit için bir tane 
ve onları birlikte çarparak bir Hamiltonian elde 
edilir. Sonrasında, her bir devre için ortaya çıkan 
kuantum durumları yazılır. Bu operatörleri ve 
Hamiltonianları oluşturmak için sırasıyla qiskit.
quantum_info ve qiskit.opflow’daki Pauli ve Pauli-
Op sınıfları kullanılır. Devreleri simüle etmek ve 
kuantum durumlarını hesaplamak için qiskit’in 
Aer modülü kullanılır. Tüm bu işlemler dört 
adımdan oluşmaktadır. Bunlar:

Adım 1: Amino Asit Diziliminin Hazırlanması

İlk adım, analiz edilmek istenen amino asit di-
ziliminin hazırlanmasıdır.  Bu çalışmada, örnek 
olarak Avrupa Biyoinformatik Enstitüsü tarafın-
dan oluşturulan bir PDB’dan “Hemoglobin subu-
nit alpha” isimli bir dizilim FASTA formatında 
alınmıştır [7]. Hemoglobin subunit alpha, bir 
hemoglobin molekülünün yapı taşlarından biri-
dir. Hemoglobin, kanımızdaki oksijen taşıma ve 
taşıma işlevini yerine getiren bir protein komp-
leksi olan tetramerik bir yapıya sahiptir. Bu ya-
pıdaki her bir tetramer, iki alfa (alpha) alt birimi 
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ve iki beta (beta) alt birimini içerir. Hemoglobin 
subunit alpha, oksijen moleküllerini akciğerler-
den dokulara taşırken önemli bir rol oynar ve 
oksijen moleküllerini tutarak hemoglobinin işle-
vini gerçekleştirir. Her bir hemoglobin molekülü 
dört hemoglobin subunit alpha ve dört hemog-
lobin subunit beta içerir. Alınan FASTA forma-
tında bulunan başlık satırının hemen ardından, 
genetik veya protein dizisi kendisi gelir. Dizi sa-
tırları, genellikle tek harfli amino asitlerin veya 
nükleotitlerin dizilerini içerir. Bu satırlar, başlık 
satırında belirtilen veriyi temsil eder. Hemoglo-
bin protein dizisine ait FASTA dizisi Şekil 1’de 
verilmiştir. 

Şekil 1. Hemoglobin protein dizisine ait FASTA 
sekansı

Adım 2: Verilerin Kuantum Hesaplama İçin Ha-
zırlanması

Amino asit dizilimi, kuantum hesaplama için 
uygun bir veri formatına dönüştürülmelidir. Ku-
antum bilgisayarların kullandığı kubitler (quan-
tum bits) ile çalışıldığı için, veriyi bu kubitler ile 
temsil etmek gerekir.

Amino asitlerin bir DNA dizisine kodlanmasını 
simüle etmek için kullanılan basit bir algoritma 
tasarlanır. Verilen bir amino asit kodlama sözlü-
ğü ve bir giriş DNA dizisi (Şekil 1’de bulunan ho-
moglobin verisi bir metin belgesi ile alınır) kul-
lanarak, DNA dizisindeki baz çiftlerini amino 
asitlere dönüştürür. Her amino asit iki bitlik bir 
ikili değere eşitlenir. Örneğin, Çizelge 1’de göste-
rildiği gibi ‘A’ amino asiti ‘00’ olarak kodlanmış-
tır. Bu, DNA dizisindeki her iki bazın bir amino 
aside karşılık geldiği bir kodlama şemasıdır.

Çizelge 1. Aminoasitlerin bitlik kodlamaya çe-
virilmesi

Amino 
Asit

Bitlik 
Eşitliği

Amino 
Asit

Bitlik Eşitliği

A 00 M 10
C 01 N 11
D 10 P 00
E 11 Q 01
F 00 R 10
G 01 S 11
H 10 T 00
I 11 V 01
K 00 W 10
L 01 Y 11

DNA dizisini iki karakterlik çiftler halinde böler. 
Yani, ‘AATTCCGG’ gibi bir dizi ‘AA’, ‘TT’, ‘CC’ ve 
‘GG’ gibi ikili çiftlere ayrılır. Her iki baz çiftini 
amino asitlere dönüştürmek için bu ikili çiftleri 
ilgili amino asit kodlarına dönüştürür. Örneğin, 
‘AA’ -> ‘00’ + ‘00’ şeklinde bir dönüşüm yapar.  
Bu kodlama yöntemi, DNA dizileri ve amino 
asitler arasındaki dönüşümü basit bir şekilde si-
müle eder ve çıktıda her baz çiftinin amino asit 
koduyla ilişkilendirilmiş olduğunu gösterir.

Adım 3: Kuantum Devrelerinin Tasarımı

Bu çalışmada, python programlama dilinde ku-
antum hesaplamaları için Qiskit [8] program 
kullanılmıştır. Bu program, belirli bir veri dizi-
si üzerinde kuantum devrelerini oluşturur. Bu 
çalışma için, devreler Hamiltonian [9] ile hesap-
lanır. Kuantum programlamada, Hamiltonian 
enerji seviyelerini ve sistemlerin dinamiklerini 
tanımlayan önemli bir kavramdır. Ancak, kuan-
tum mekaniği bağlamında Hamiltonian, klasik 
mekanikten farklı bir rol oynar. Kuantum prog-
ramlama da Hamiltonian, kuantum devrelerinin 
oluşturulması, kubitlerin enerji seviyeleri ve ku-
bitler arası etkileşim gibi bir çok amaçla kullanı-
labilir. Aynı zamanda, kuantum bilgisayarlarla 
çeşitli hesaplamaların yapılmasına ve özellikle 
karmaşık kimya ve malzeme bilimi problemleri-
ni çözmek için kullanılır. Hamiltonian’ın özde-
ğerleri ve özvektörleri, kuantum sistemlerin te-
mel özelliklerini ve enerji seviyelerini incelemek 
için kullanılır. Hamiltonian, bir kuantum sistem-
deki enerji seviyelerini ve etkileşimleri temsil 
eden bir matematiksel ifadedir.  
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Genç

Kuantum programlama içinde “Hamiltonian” 
veya “Hamilton operatörü”, kuantum sistemle-
rin enerjilerini ve evrimlerini tanımlayan önemli 
bir kavramdır. Hamiltonian, klasik fizikteki Ha-
milton fonksiyonuna benzer bir rol oynar, ancak 
kuantum sistemler için uyarlanmış bir operatör-
dür. Kuantum mekaniğinde, sistemlerin dina-
miklerini ve enerji seviyelerini açıklamak için 
kullanılır. Hamiltonian (H), bir kuantum siste-
minin enerjilerini ve davranışlarını matematik-
sel olarak ifade eden bir operatördür. Genellikle 

 
Şekil-1: Hemoglobin protein dizisine ait FASTA sekansı 

Adım 2: Verilerin Kuantum Hesaplama İçin 
Hazırlanması 

Amino asit dizilimi, kuantum hesaplama için uygun bir veri 
formatına dönüştürülmelidir. Kuantum bilgisayarların 
kullandığı kubitler (quantum bits) ile çalışıldığı için, veriyi bu 
kubitler ile temsil etmek gerekir. 

Amino asitlerin bir DNA dizisine kodlanmasını simüle etmek 
için kullanılan basit bir algoritma tasarlanır. Verilen bir amino 
asit kodlama sözlüğü ve bir giriş DNA dizisi (Şekil 1’de bulunan 
homoglobin verisi bir metin belgesi ile alınır) kullanarak, DNA 
dizisindeki baz çiftlerini amino asitlere dönüştürür. Her amino 
asit iki bitlik bir ikili değere eşitlenir. Örneğin, Çizelge 1’de 
gösterildiği gibi 'A' amino asiti '00' olarak kodlanmıştır. Bu, 
DNA dizisindeki her iki bazın bir amino aside karşılık geldiği bir 
kodlama şemasıdır. 

Çizelge-1: Aminoasitlerin bitlik kodlamaya çevirilmesi 

Amino Asit Bitlik Eşitliği Amino Asit Bitlik Eşitliği 

A 00 M 10 

C 01 N 11 

D 10 P 00 

E 11 Q 01 

F 00 R 10 

G 01 S 11 

H 10 T 00 

I 11 V 01 

K 00 W 10 

L 01 Y 11 

 
DNA dizisini iki karakterlik çiftler halinde böler. Yani, 
'AATTCCGG' gibi bir dizi 'AA', 'TT', 'CC' ve 'GG' gibi ikili çiftlere 
ayrılır. Her iki baz çiftini amino asitlere dönüştürmek için bu 
ikili çiftleri ilgili amino asit kodlarına dönüştürür. Örneğin, 'AA' 
-> '00' + '00' şeklinde bir dönüşüm yapar.  Bu kodlama 
yöntemi, DNA dizileri ve amino asitler arasındaki dönüşümü 
basit bir şekilde simüle eder ve çıktıda her baz çiftinin amino 
asit koduyla ilişkilendirilmiş olduğunu gösterir. 

Adım 3: Kuantum Devrelerinin Tasarımı 

Bu çalışmada, python programlama dilinde kuantum 
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oluşturur. Bu çalışma için, devreler Hamiltonian [9] ile 
hesaplanır. Kuantum programlamada, Hamiltonian enerji 
seviyelerini ve sistemlerin dinamiklerini tanımlayan önemli bir 
kavramdır. Ancak, kuantum mekaniği bağlamında 

Hamiltonian, klasik mekanikten farklı bir rol oynar. Kuantum 
programlama da Hamiltonian, kuantum devrelerinin 
oluşturulması, kubitlerin enerji seviyeleri ve kubitler arası 
etkileşim gibi bir çok amaçla kullanılabilir. Aynı zamanda, 
kuantum bilgisayarlarla çeşitli hesaplamaların yapılmasına ve 
özellikle karmaşık kimya ve malzeme bilimi problemlerini 
çözmek için kullanılır. Hamiltonian'ın özdeğerleri ve 
özvektörleri, kuantum sistemlerin temel özelliklerini ve enerji 
seviyelerini incelemek için kullanılır. Hamiltonian, bir 
kuantum sistemdeki enerji seviyelerini ve etkileşimleri temsil 
eden bir matematiksel ifadedir.   

Kuantum programlama içinde "Hamiltonian" veya "Hamilton 
operatörü", kuantum sistemlerin enerjilerini ve evrimlerini 
tanımlayan önemli bir kavramdır. Hamiltonian, klasik fizikteki 
Hamilton fonksiyonuna benzer bir rol oynar, ancak kuantum 
sistemler için uyarlanmış bir operatördür. Kuantum 
mekaniğinde, sistemlerin dinamiklerini ve enerji seviyelerini 
açıklamak için kullanılır. Hamiltonian (H), bir kuantum 
sisteminin enerjilerini ve davranışlarını matematiksel olarak 
ifade eden bir operatördür. Genellikle 𝐻𝐻𝐻𝐻 = 𝑇𝑇𝑇𝑇 + 𝑉𝑉𝑉𝑉 şekilde 
gösterilir. Burada: T, kinetik enerjiyi temsil eden kinetik terimi 
ifade eder. Bu terim, sistemin momentumu ve kinetik 
hareketini tanımlar. V, potansiyel enerjiyi temsil eden 
potansiyel terimi ifade eder. Bu terim, sistemin konumuna 
bağlı enerjiyi tanımlar. Hamiltonian operatörü, kuantum 
sistemlerin Schrödinger denklemiyle ilişkilendirilir. Eşitlik 1’de 
verilen Schrödinger denklemi [10], bir kuantum sisteminin 
zaman içindeki evrimini açıklamaktadır. 

𝐻𝐻𝐻𝐻|𝜓𝜓𝜓𝜓⟩  = 𝑖𝑖𝑖𝑖ħ 𝜕𝜕𝜕𝜕|𝜓𝜓𝜓𝜓⟩/𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕     (1)  

Burada: 

 H : Hamiltonian operatörüdür. 
 |ψ⟩ : sistem tarafından tanımlanan dalga 

fonksiyonunu ifade eder. 
 I : karmaşık birimdir. 
 ħ : indirgenmiş Planck sabitidir. 
 ∂/∂t : zamanın bir fonksiyonunun türevini ifade eder. 

 
Şekil-2: Qiskit kullanılarak kuantum devrelerinin 

tasarlanması 

 şekilde gösterilir. Burada: T, kinetik 
enerjiyi temsil eden kinetik terimi ifade eder. Bu 
terim, sistemin momentumu ve kinetik hareke-
tini tanımlar. V, potansiyel enerjiyi temsil eden 
potansiyel terimi ifade eder. Bu terim, sistemin 
konumuna bağlı enerjiyi tanımlar. Hamiltoni-
an operatörü, kuantum sistemlerin Schrödinger 
denklemiyle ilişkilendirilir. Eşitlik 1’de verilen 
Schrödinger denklemi [10], bir kuantum sistemi-
nin zaman içindeki evrimini açıklamaktadır.

 
Şekil-1: Hemoglobin protein dizisine ait FASTA sekansı 

Adım 2: Verilerin Kuantum Hesaplama İçin 
Hazırlanması 

Amino asit dizilimi, kuantum hesaplama için uygun bir veri 
formatına dönüştürülmelidir. Kuantum bilgisayarların 
kullandığı kubitler (quantum bits) ile çalışıldığı için, veriyi bu 
kubitler ile temsil etmek gerekir. 

Amino asitlerin bir DNA dizisine kodlanmasını simüle etmek 
için kullanılan basit bir algoritma tasarlanır. Verilen bir amino 
asit kodlama sözlüğü ve bir giriş DNA dizisi (Şekil 1’de bulunan 
homoglobin verisi bir metin belgesi ile alınır) kullanarak, DNA 
dizisindeki baz çiftlerini amino asitlere dönüştürür. Her amino 
asit iki bitlik bir ikili değere eşitlenir. Örneğin, Çizelge 1’de 
gösterildiği gibi 'A' amino asiti '00' olarak kodlanmıştır. Bu, 
DNA dizisindeki her iki bazın bir amino aside karşılık geldiği bir 
kodlama şemasıdır. 

Çizelge-1: Aminoasitlerin bitlik kodlamaya çevirilmesi 

Amino Asit Bitlik Eşitliği Amino Asit Bitlik Eşitliği 

A 00 M 10 

C 01 N 11 

D 10 P 00 

E 11 Q 01 

F 00 R 10 

G 01 S 11 

H 10 T 00 

I 11 V 01 

K 00 W 10 

L 01 Y 11 

 
DNA dizisini iki karakterlik çiftler halinde böler. Yani, 
'AATTCCGG' gibi bir dizi 'AA', 'TT', 'CC' ve 'GG' gibi ikili çiftlere 
ayrılır. Her iki baz çiftini amino asitlere dönüştürmek için bu 
ikili çiftleri ilgili amino asit kodlarına dönüştürür. Örneğin, 'AA' 
-> '00' + '00' şeklinde bir dönüşüm yapar.  Bu kodlama 
yöntemi, DNA dizileri ve amino asitler arasındaki dönüşümü 
basit bir şekilde simüle eder ve çıktıda her baz çiftinin amino 
asit koduyla ilişkilendirilmiş olduğunu gösterir. 

Adım 3: Kuantum Devrelerinin Tasarımı 

Bu çalışmada, python programlama dilinde kuantum 
hesaplamaları için Qiskit [8] program kullanılmıştır. Bu 
program, belirli bir veri dizisi üzerinde kuantum devrelerini 
oluşturur. Bu çalışma için, devreler Hamiltonian [9] ile 
hesaplanır. Kuantum programlamada, Hamiltonian enerji 
seviyelerini ve sistemlerin dinamiklerini tanımlayan önemli bir 
kavramdır. Ancak, kuantum mekaniği bağlamında 

Hamiltonian, klasik mekanikten farklı bir rol oynar. Kuantum 
programlama da Hamiltonian, kuantum devrelerinin 
oluşturulması, kubitlerin enerji seviyeleri ve kubitler arası 
etkileşim gibi bir çok amaçla kullanılabilir. Aynı zamanda, 
kuantum bilgisayarlarla çeşitli hesaplamaların yapılmasına ve 
özellikle karmaşık kimya ve malzeme bilimi problemlerini 
çözmek için kullanılır. Hamiltonian'ın özdeğerleri ve 
özvektörleri, kuantum sistemlerin temel özelliklerini ve enerji 
seviyelerini incelemek için kullanılır. Hamiltonian, bir 
kuantum sistemdeki enerji seviyelerini ve etkileşimleri temsil 
eden bir matematiksel ifadedir.   

Kuantum programlama içinde "Hamiltonian" veya "Hamilton 
operatörü", kuantum sistemlerin enerjilerini ve evrimlerini 
tanımlayan önemli bir kavramdır. Hamiltonian, klasik fizikteki 
Hamilton fonksiyonuna benzer bir rol oynar, ancak kuantum 
sistemler için uyarlanmış bir operatördür. Kuantum 
mekaniğinde, sistemlerin dinamiklerini ve enerji seviyelerini 
açıklamak için kullanılır. Hamiltonian (H), bir kuantum 
sisteminin enerjilerini ve davranışlarını matematiksel olarak 
ifade eden bir operatördür. Genellikle 𝐻𝐻𝐻𝐻 = 𝑇𝑇𝑇𝑇 + 𝑉𝑉𝑉𝑉 şekilde 
gösterilir. Burada: T, kinetik enerjiyi temsil eden kinetik terimi 
ifade eder. Bu terim, sistemin momentumu ve kinetik 
hareketini tanımlar. V, potansiyel enerjiyi temsil eden 
potansiyel terimi ifade eder. Bu terim, sistemin konumuna 
bağlı enerjiyi tanımlar. Hamiltonian operatörü, kuantum 
sistemlerin Schrödinger denklemiyle ilişkilendirilir. Eşitlik 1’de 
verilen Schrödinger denklemi [10], bir kuantum sisteminin 
zaman içindeki evrimini açıklamaktadır. 

𝐻𝐻𝐻𝐻|𝜓𝜓𝜓𝜓⟩  = 𝑖𝑖𝑖𝑖ħ 𝜕𝜕𝜕𝜕|𝜓𝜓𝜓𝜓⟩/𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕𝜕     (1)  

Burada: 

 H : Hamiltonian operatörüdür. 
 |ψ⟩ : sistem tarafından tanımlanan dalga 

fonksiyonunu ifade eder. 
 I : karmaşık birimdir. 
 ħ : indirgenmiş Planck sabitidir. 
 ∂/∂t : zamanın bir fonksiyonunun türevini ifade eder. 

 
Şekil-2: Qiskit kullanılarak kuantum devrelerinin 

tasarlanması 

			�    (1) 

Burada:

• H : Hamiltonian operatörüdür.

• |ψ⟩ : sistem tarafından tanımlanan dalga fonk-
siyonunu ifade eder.

• I : karmaşık birimdir.

• ħ : indirgenmiş Planck sabitidir.

Şekil 2. Qiskit kullanılarak kuantum devrelerinin 
tasarlanması

• ∂/∂t : zamanın bir fonksiyonunun türevini ifade 
eder.

Şekil 2’de amino asit dizilimi için oluşturulmuş 
sözlük yapılarının kuantum devrelerine dönüş-
türülmesi için geliştirilen qiskit algoritması yer 
almaktadır. 

Çalışmada, oluşturulan ikili dizeleri kübitlere 
eşleyen sözlük yapıları oluşturulur. Bu sözlükte, 
iki bitlik ikili dizilerin kuantum operatörlerine 
nasıl dönüştürüleceği tanımlanır. Örneğin, ‘00’ 
-> 0, ‘01’ -> 1, ‘10’ -> 2 ve ‘11’ -> 3. Her ikili dize 
için bir kuantum devresi oluşturulur. Bu, her iki-
li dizideki ‘1’leri belirlemek için X kapısı kullana-
rak yapılır. Örneğin, ‘1011’ ikili dizesi için 2. ve 4. 
pozisyonlardaki ‘1’leri belirtmek için X kapıları 
uygulanır. Oluşturulan kuantum devreleri `cir-
cuits` isimli bir listede saklanır. Her ikili dize için 
bir dizi Pauli operatörü oluşturulur. 

Pauli operatörleri [11] kuantum mekaniği ve 
kuantum bilgisayarlarında önemli bir rol oyna-
yan matematiksel işlemcilerdir. Bu operatörler, 
temel kuantum kapılarını ve işlemlerini temsil 
etmek için kullanılır. Genellikle σ ile temsil edi-
lirler ve dört ana Pauli operatörü vardır:

1. X Operatörü (σx): X operatörü, bir qubit’in 
x-eksenindeki spinini değiştirir. Eşitlik 2’de mat-
ris temsillemesi verilmiştir. Burada |0⟩ ve |1⟩, 
qubit’in temel durumlarını temsil etmektedir.

Şekil 2’de amino asit dizilimi için oluşturulmuş sözlük 
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1. X Operatörü (σx): X operatörü, bir qubit'in x-eksenindeki 
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verilmiştir. Burada |0⟩ ve |1⟩, qubit'in temel durumlarını 
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  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨1|  + |1⟩⟨0|           (2) 

2. Y Operatörü (σy): Y operatörü, bir qubit'in y-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 3’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada "i", karmaşık birimdir. 

𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  −𝑖𝑖𝑖𝑖(|0⟩⟨1|)  +  𝑖𝑖𝑖𝑖(|1⟩⟨0|)   (3) 

3. Z Operatörü (σz): Z operatörü, bir qubit'in z-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 4’de matris temsillemesi 
verilmiştir.  

𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨0|  −  |1⟩⟨1|   (4)   

4. Hadamard Operatörü (H Operatörü): Hadamard 
operatörü, bir qubit'i superpozisyon durumuna getirmek 
ve farklı durumlar arasında geçiş yapmak için kullanılır. 
Eşitlik 5’de matris temsillemesi verilmiştir. 

𝐻𝐻𝐻𝐻 =  � 1
√2
� (𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 +  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎)   (5)   

Bu operatörler, her bir pozisyonda X veya I operatörlerini 
temsil eder. X operatörü, '1' pozisyonundaki biti işlerken I 
operatörü '0' pozisyonundaki biti temsil eder. Oluşturulan 
Pauli operatörleri, bir Hamiltonian'ı hesaplamak için birbiriyle 
çarpılır. Her bir ikili dize için hesaplanan Hamiltonian, ekrana 
yazdırılır. Bu, her ikili dizenin kuantum operatörleri tarafından 
temsil edilen enerji seviyelerini ve etkileşimlerini gösterir.  

Adım 4: Kuantum İşleme 

Kuantum bilgisayarlar, sürekli ve karışık bir şekilde 0 ve 1 
değerleri arasında bulunan kuantum durumlarını kullanarak 
veriyi işlerler. Bu süreç, belirli bir kuantum devresi tarafından 
tanımlanan işlemler aracılığıyla gerçekleştirilir. Oluşturulan 
listede kuantum devreleri tanımlanmıştır, bu devreler bir 
simülatör üzerinde döngü aracılığıyla tek tek çalıştırılır. Şekil 
3’de bu döngüye ait algoritma yer almaktadır.  

 
Şekil-3: Her devre için ortaya çıkan kuantum durumlarını 

listeleyen algoritma 

backend = Aer.get_backend('statevector_simulator') kodu, 
Aer adlı Qiskit modülünü kullanarak bir kuantum 
simülatörünü belirler. 'statevector_simulator' parametresi, 
kuantum devrelerinin durum vektörlerini hesaplamak için 
kullanılan bir simülatör türünü temsil eder. Bu, her bir 
devrenin sonucunun hesaplanması için kullanılacak arka uç 
(backend) cihazını tanımlar. result = execute(circuit, 
backend).result() kodu, belirtilen kuantum devreyi ve 
simülatörü kullanarak hesaplamayı başlatır ve sonucu result 
adlı bir değişkende saklar. result.get_statevector() kodu, 
kuantum devrenin sonucu olan durum vektörünü ekrana 
yansıtmak için kullanılır. Bu, her bir devrenin sonucunda 
bulunan kuantum durumunu gösterir. Kuantum durum, tüm 
kübitlerin olası durumlarını içerir ve kuantum devresinin 
sonucunu temsil eder. 

4. Deneysel Sonuçlar 
Bu bölüm, kuantum teknolojisinin amino asit dizilimlerinin 
dönüşümü üzerindeki etkisini değerlendirmek için verilen 
deneysel çalışmanın sonuçlarını sunmaktadır. Hazırlanan 
algoritmayla birlikte yapılan çalışmada, protein veri 
bankasından elde edilen Hemoglobin protein dizisinin 
toplamda 283 amino asit bulunmaktadır. Şekil 1’de ilgili 
protein dizisinin FASTA formatı verilmişti. Qiskit çerçevesi ile 
birlikte Hemoglobin dizisi öncelikle FASTA formatından bitlik 
formata dönüştürülmüştür. Şekil 1’de verilen Hemoglobin 
dizisinin bu kurallar doğrultusunda bitlik dönüşümü Çizelge 
2’de verilmiştir. 

Çizelge 2’de her bir amino asit sırayla çiftli olacak şekilde bitlik 
formatına dönüştürülmüştür. Toplamda 141 adet çift oluşup 
sonuncu amino asit olan R çifti olacak bir amino asit olmadığı 
için değerlendirilmeye alınmamıştır. Deney sonucunda 
toplamda 141 adet kuantum devresi ve beraberinde durum 
vektör (statevector) listesi oluşturulmuştur. Böylelikle, 
kuantum işlemi tamamlanmış ve sonuçlar elde edilmiştir. 
Ayrıca, her bir devrenin sonucunda elde edilen kuantum 
durumlarına örnek olabilecek rastgele dört adet kuantum 
devresinin çıktısı şekil 4’de verilmiştir.  

Aynı zamanda Şekil 4 (a)’da , 41 numaralı kuantum devresine 
ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listesinin çıktısı 
bir arada bulunmaktadır. Şekil 4 (b)’de 82, şekil 4 (c)’de 84 ve 
şekil 4 (d)’de de 114 numaralı kuantum devrelerine ait devre 
çizimleri ve durum vektörleri örnek olarak verilmiştir. Geri 
kalan 137 kuantum devresi yine bu dört devreye benzer 
şekillerde üretilmiştir. Bu ve bunun gibi geliştirilmiş 
algoritmalar neticesinde alınan sonuçlar, kuantum 
teknolojisinin biyoinformatik alanında nasıl bir devrim 
yaratabileceği konusunda önemli ipuçları sunmaktadır. 
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2. Y Operatörü (σy): Y operatörü, bir qubit’in 
y-eksenindeki spinini değiştirir. Eşitlik 3’de mat-
ris temsillemesi verilmiştir. Burada “i”, karmaşık 
birimdir.

Şekil 2’de amino asit dizilimi için oluşturulmuş sözlük 
yapılarının kuantum devrelerine dönüştürülmesi için 
geliştirilen qiskit algoritması yer almaktadır.  

Çalışmada, oluşturulan ikili dizeleri kübitlere eşleyen sözlük 
yapıları oluşturulur. Bu sözlükte, iki bitlik ikili dizilerin 
kuantum operatörlerine nasıl dönüştürüleceği tanımlanır. 
Örneğin, '00' -> 0, '01' -> 1, '10' -> 2 ve '11' -> 3. Her ikili dize 
için bir kuantum devresi oluşturulur. Bu, her ikili dizideki '1'leri 
belirlemek için X kapısı kullanarak yapılır. Örneğin, '1011' ikili 
dizesi için 2. ve 4. pozisyonlardaki '1'leri belirtmek için X 
kapıları uygulanır. Oluşturulan kuantum devreleri `circuits` 
isimli bir listede saklanır. Her ikili dize için bir dizi Pauli 
operatörü oluşturulur.  

Pauli operatörleri [11] kuantum mekaniği ve kuantum 
bilgisayarlarında önemli bir rol oynayan matematiksel 
işlemcilerdir. Bu operatörler, temel kuantum kapılarını ve 
işlemlerini temsil etmek için kullanılır. Genellikle σ ile temsil 
edilirler ve dört ana Pauli operatörü vardır: 

1. X Operatörü (σx): X operatörü, bir qubit'in x-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 2’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada |0⟩ ve |1⟩, qubit'in temel durumlarını 
temsil etmektedir. 

  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨1|  + |1⟩⟨0|           (2) 

2. Y Operatörü (σy): Y operatörü, bir qubit'in y-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 3’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada "i", karmaşık birimdir. 

𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  −𝑖𝑖𝑖𝑖(|0⟩⟨1|)  +  𝑖𝑖𝑖𝑖(|1⟩⟨0|)   (3) 

3. Z Operatörü (σz): Z operatörü, bir qubit'in z-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 4’de matris temsillemesi 
verilmiştir.  

𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨0|  −  |1⟩⟨1|   (4)   

4. Hadamard Operatörü (H Operatörü): Hadamard 
operatörü, bir qubit'i superpozisyon durumuna getirmek 
ve farklı durumlar arasında geçiş yapmak için kullanılır. 
Eşitlik 5’de matris temsillemesi verilmiştir. 

𝐻𝐻𝐻𝐻 =  � 1
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� (𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 +  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎)   (5)   

Bu operatörler, her bir pozisyonda X veya I operatörlerini 
temsil eder. X operatörü, '1' pozisyonundaki biti işlerken I 
operatörü '0' pozisyonundaki biti temsil eder. Oluşturulan 
Pauli operatörleri, bir Hamiltonian'ı hesaplamak için birbiriyle 
çarpılır. Her bir ikili dize için hesaplanan Hamiltonian, ekrana 
yazdırılır. Bu, her ikili dizenin kuantum operatörleri tarafından 
temsil edilen enerji seviyelerini ve etkileşimlerini gösterir.  

Adım 4: Kuantum İşleme 

Kuantum bilgisayarlar, sürekli ve karışık bir şekilde 0 ve 1 
değerleri arasında bulunan kuantum durumlarını kullanarak 
veriyi işlerler. Bu süreç, belirli bir kuantum devresi tarafından 
tanımlanan işlemler aracılığıyla gerçekleştirilir. Oluşturulan 
listede kuantum devreleri tanımlanmıştır, bu devreler bir 
simülatör üzerinde döngü aracılığıyla tek tek çalıştırılır. Şekil 
3’de bu döngüye ait algoritma yer almaktadır.  

 
Şekil-3: Her devre için ortaya çıkan kuantum durumlarını 

listeleyen algoritma 

backend = Aer.get_backend('statevector_simulator') kodu, 
Aer adlı Qiskit modülünü kullanarak bir kuantum 
simülatörünü belirler. 'statevector_simulator' parametresi, 
kuantum devrelerinin durum vektörlerini hesaplamak için 
kullanılan bir simülatör türünü temsil eder. Bu, her bir 
devrenin sonucunun hesaplanması için kullanılacak arka uç 
(backend) cihazını tanımlar. result = execute(circuit, 
backend).result() kodu, belirtilen kuantum devreyi ve 
simülatörü kullanarak hesaplamayı başlatır ve sonucu result 
adlı bir değişkende saklar. result.get_statevector() kodu, 
kuantum devrenin sonucu olan durum vektörünü ekrana 
yansıtmak için kullanılır. Bu, her bir devrenin sonucunda 
bulunan kuantum durumunu gösterir. Kuantum durum, tüm 
kübitlerin olası durumlarını içerir ve kuantum devresinin 
sonucunu temsil eder. 

4. Deneysel Sonuçlar 
Bu bölüm, kuantum teknolojisinin amino asit dizilimlerinin 
dönüşümü üzerindeki etkisini değerlendirmek için verilen 
deneysel çalışmanın sonuçlarını sunmaktadır. Hazırlanan 
algoritmayla birlikte yapılan çalışmada, protein veri 
bankasından elde edilen Hemoglobin protein dizisinin 
toplamda 283 amino asit bulunmaktadır. Şekil 1’de ilgili 
protein dizisinin FASTA formatı verilmişti. Qiskit çerçevesi ile 
birlikte Hemoglobin dizisi öncelikle FASTA formatından bitlik 
formata dönüştürülmüştür. Şekil 1’de verilen Hemoglobin 
dizisinin bu kurallar doğrultusunda bitlik dönüşümü Çizelge 
2’de verilmiştir. 

Çizelge 2’de her bir amino asit sırayla çiftli olacak şekilde bitlik 
formatına dönüştürülmüştür. Toplamda 141 adet çift oluşup 
sonuncu amino asit olan R çifti olacak bir amino asit olmadığı 
için değerlendirilmeye alınmamıştır. Deney sonucunda 
toplamda 141 adet kuantum devresi ve beraberinde durum 
vektör (statevector) listesi oluşturulmuştur. Böylelikle, 
kuantum işlemi tamamlanmış ve sonuçlar elde edilmiştir. 
Ayrıca, her bir devrenin sonucunda elde edilen kuantum 
durumlarına örnek olabilecek rastgele dört adet kuantum 
devresinin çıktısı şekil 4’de verilmiştir.  

Aynı zamanda Şekil 4 (a)’da , 41 numaralı kuantum devresine 
ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listesinin çıktısı 
bir arada bulunmaktadır. Şekil 4 (b)’de 82, şekil 4 (c)’de 84 ve 
şekil 4 (d)’de de 114 numaralı kuantum devrelerine ait devre 
çizimleri ve durum vektörleri örnek olarak verilmiştir. Geri 
kalan 137 kuantum devresi yine bu dört devreye benzer 
şekillerde üretilmiştir. Bu ve bunun gibi geliştirilmiş 
algoritmalar neticesinde alınan sonuçlar, kuantum 
teknolojisinin biyoinformatik alanında nasıl bir devrim 
yaratabileceği konusunda önemli ipuçları sunmaktadır. 
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3. Z Operatörü (σz): Z operatörü, bir qubit’in 
z-eksenindeki spinini değiştirir. Eşitlik 4’de mat-
ris temsillemesi verilmiştir. 
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yapılarının kuantum devrelerine dönüştürülmesi için 
geliştirilen qiskit algoritması yer almaktadır.  

Çalışmada, oluşturulan ikili dizeleri kübitlere eşleyen sözlük 
yapıları oluşturulur. Bu sözlükte, iki bitlik ikili dizilerin 
kuantum operatörlerine nasıl dönüştürüleceği tanımlanır. 
Örneğin, '00' -> 0, '01' -> 1, '10' -> 2 ve '11' -> 3. Her ikili dize 
için bir kuantum devresi oluşturulur. Bu, her ikili dizideki '1'leri 
belirlemek için X kapısı kullanarak yapılır. Örneğin, '1011' ikili 
dizesi için 2. ve 4. pozisyonlardaki '1'leri belirtmek için X 
kapıları uygulanır. Oluşturulan kuantum devreleri `circuits` 
isimli bir listede saklanır. Her ikili dize için bir dizi Pauli 
operatörü oluşturulur.  

Pauli operatörleri [11] kuantum mekaniği ve kuantum 
bilgisayarlarında önemli bir rol oynayan matematiksel 
işlemcilerdir. Bu operatörler, temel kuantum kapılarını ve 
işlemlerini temsil etmek için kullanılır. Genellikle σ ile temsil 
edilirler ve dört ana Pauli operatörü vardır: 

1. X Operatörü (σx): X operatörü, bir qubit'in x-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 2’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada |0⟩ ve |1⟩, qubit'in temel durumlarını 
temsil etmektedir. 

  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨1|  + |1⟩⟨0|           (2) 

2. Y Operatörü (σy): Y operatörü, bir qubit'in y-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 3’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada "i", karmaşık birimdir. 
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3. Z Operatörü (σz): Z operatörü, bir qubit'in z-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 4’de matris temsillemesi 
verilmiştir.  

𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨0|  −  |1⟩⟨1|   (4)   

4. Hadamard Operatörü (H Operatörü): Hadamard 
operatörü, bir qubit'i superpozisyon durumuna getirmek 
ve farklı durumlar arasında geçiş yapmak için kullanılır. 
Eşitlik 5’de matris temsillemesi verilmiştir. 
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Bu operatörler, her bir pozisyonda X veya I operatörlerini 
temsil eder. X operatörü, '1' pozisyonundaki biti işlerken I 
operatörü '0' pozisyonundaki biti temsil eder. Oluşturulan 
Pauli operatörleri, bir Hamiltonian'ı hesaplamak için birbiriyle 
çarpılır. Her bir ikili dize için hesaplanan Hamiltonian, ekrana 
yazdırılır. Bu, her ikili dizenin kuantum operatörleri tarafından 
temsil edilen enerji seviyelerini ve etkileşimlerini gösterir.  

Adım 4: Kuantum İşleme 

Kuantum bilgisayarlar, sürekli ve karışık bir şekilde 0 ve 1 
değerleri arasında bulunan kuantum durumlarını kullanarak 
veriyi işlerler. Bu süreç, belirli bir kuantum devresi tarafından 
tanımlanan işlemler aracılığıyla gerçekleştirilir. Oluşturulan 
listede kuantum devreleri tanımlanmıştır, bu devreler bir 
simülatör üzerinde döngü aracılığıyla tek tek çalıştırılır. Şekil 
3’de bu döngüye ait algoritma yer almaktadır.  
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kuantum devrelerinin durum vektörlerini hesaplamak için 
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dönüşümü üzerindeki etkisini değerlendirmek için verilen 
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algoritmayla birlikte yapılan çalışmada, protein veri 
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formatına dönüştürülmüştür. Toplamda 141 adet çift oluşup 
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toplamda 141 adet kuantum devresi ve beraberinde durum 
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kuantum işlemi tamamlanmış ve sonuçlar elde edilmiştir. 
Ayrıca, her bir devrenin sonucunda elde edilen kuantum 
durumlarına örnek olabilecek rastgele dört adet kuantum 
devresinin çıktısı şekil 4’de verilmiştir.  

Aynı zamanda Şekil 4 (a)’da , 41 numaralı kuantum devresine 
ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listesinin çıktısı 
bir arada bulunmaktadır. Şekil 4 (b)’de 82, şekil 4 (c)’de 84 ve 
şekil 4 (d)’de de 114 numaralı kuantum devrelerine ait devre 
çizimleri ve durum vektörleri örnek olarak verilmiştir. Geri 
kalan 137 kuantum devresi yine bu dört devreye benzer 
şekillerde üretilmiştir. Bu ve bunun gibi geliştirilmiş 
algoritmalar neticesinde alınan sonuçlar, kuantum 
teknolojisinin biyoinformatik alanında nasıl bir devrim 
yaratabileceği konusunda önemli ipuçları sunmaktadır. 
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4. Hadamard Operatörü (H Operatörü): Hada-
mard operatörü, bir qubit’i superpozisyon du-
rumuna getirmek ve farklı durumlar arasında 
geçiş yapmak için kullanılır. Eşitlik 5’de matris 
temsillemesi verilmiştir.

Şekil 2’de amino asit dizilimi için oluşturulmuş sözlük 
yapılarının kuantum devrelerine dönüştürülmesi için 
geliştirilen qiskit algoritması yer almaktadır.  

Çalışmada, oluşturulan ikili dizeleri kübitlere eşleyen sözlük 
yapıları oluşturulur. Bu sözlükte, iki bitlik ikili dizilerin 
kuantum operatörlerine nasıl dönüştürüleceği tanımlanır. 
Örneğin, '00' -> 0, '01' -> 1, '10' -> 2 ve '11' -> 3. Her ikili dize 
için bir kuantum devresi oluşturulur. Bu, her ikili dizideki '1'leri 
belirlemek için X kapısı kullanarak yapılır. Örneğin, '1011' ikili 
dizesi için 2. ve 4. pozisyonlardaki '1'leri belirtmek için X 
kapıları uygulanır. Oluşturulan kuantum devreleri `circuits` 
isimli bir listede saklanır. Her ikili dize için bir dizi Pauli 
operatörü oluşturulur.  

Pauli operatörleri [11] kuantum mekaniği ve kuantum 
bilgisayarlarında önemli bir rol oynayan matematiksel 
işlemcilerdir. Bu operatörler, temel kuantum kapılarını ve 
işlemlerini temsil etmek için kullanılır. Genellikle σ ile temsil 
edilirler ve dört ana Pauli operatörü vardır: 

1. X Operatörü (σx): X operatörü, bir qubit'in x-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 2’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada |0⟩ ve |1⟩, qubit'in temel durumlarını 
temsil etmektedir. 

  𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎𝜎 =  |0⟩⟨1|  + |1⟩⟨0|           (2) 

2. Y Operatörü (σy): Y operatörü, bir qubit'in y-eksenindeki 
spinini değiştirir. Eşitlik 3’de matris temsillemesi 
verilmiştir. Burada "i", karmaşık birimdir. 
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3. Z Operatörü (σz): Z operatörü, bir qubit'in z-eksenindeki 
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4. Hadamard Operatörü (H Operatörü): Hadamard 
operatörü, bir qubit'i superpozisyon durumuna getirmek 
ve farklı durumlar arasında geçiş yapmak için kullanılır. 
Eşitlik 5’de matris temsillemesi verilmiştir. 
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3’de bu döngüye ait algoritma yer almaktadır.  
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4. Deneysel Sonuçlar 
Bu bölüm, kuantum teknolojisinin amino asit dizilimlerinin 
dönüşümü üzerindeki etkisini değerlendirmek için verilen 
deneysel çalışmanın sonuçlarını sunmaktadır. Hazırlanan 
algoritmayla birlikte yapılan çalışmada, protein veri 
bankasından elde edilen Hemoglobin protein dizisinin 
toplamda 283 amino asit bulunmaktadır. Şekil 1’de ilgili 
protein dizisinin FASTA formatı verilmişti. Qiskit çerçevesi ile 
birlikte Hemoglobin dizisi öncelikle FASTA formatından bitlik 
formata dönüştürülmüştür. Şekil 1’de verilen Hemoglobin 
dizisinin bu kurallar doğrultusunda bitlik dönüşümü Çizelge 
2’de verilmiştir. 

Çizelge 2’de her bir amino asit sırayla çiftli olacak şekilde bitlik 
formatına dönüştürülmüştür. Toplamda 141 adet çift oluşup 
sonuncu amino asit olan R çifti olacak bir amino asit olmadığı 
için değerlendirilmeye alınmamıştır. Deney sonucunda 
toplamda 141 adet kuantum devresi ve beraberinde durum 
vektör (statevector) listesi oluşturulmuştur. Böylelikle, 
kuantum işlemi tamamlanmış ve sonuçlar elde edilmiştir. 
Ayrıca, her bir devrenin sonucunda elde edilen kuantum 
durumlarına örnek olabilecek rastgele dört adet kuantum 
devresinin çıktısı şekil 4’de verilmiştir.  

Aynı zamanda Şekil 4 (a)’da , 41 numaralı kuantum devresine 
ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listesinin çıktısı 
bir arada bulunmaktadır. Şekil 4 (b)’de 82, şekil 4 (c)’de 84 ve 
şekil 4 (d)’de de 114 numaralı kuantum devrelerine ait devre 
çizimleri ve durum vektörleri örnek olarak verilmiştir. Geri 
kalan 137 kuantum devresi yine bu dört devreye benzer 
şekillerde üretilmiştir. Bu ve bunun gibi geliştirilmiş 
algoritmalar neticesinde alınan sonuçlar, kuantum 
teknolojisinin biyoinformatik alanında nasıl bir devrim 
yaratabileceği konusunda önemli ipuçları sunmaktadır. 

 

			�    (5)  

Bu operatörler, her bir pozisyonda X veya I 
operatörlerini temsil eder. X operatörü, ‘1’ po-
zisyonundaki biti işlerken I operatörü ‘0’ pozis-
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yonundaki biti temsil eder. Oluşturulan Pauli 
operatörleri, bir Hamiltonian’ı hesaplamak için 
birbiriyle çarpılır. Her bir ikili dize için hesapla-
nan Hamiltonian, ekrana yazdırılır. Bu, her ikili 
dizenin kuantum operatörleri tarafından temsil 
edilen enerji seviyelerini ve etkileşimlerini gös-
terir. 

Adım 4: Kuantum İşleme

Kuantum bilgisayarlar, sürekli ve karışık bir şe-
kilde 0 ve 1 değerleri arasında bulunan kuantum 
durumlarını kullanarak veriyi işlerler. Bu süreç, 
belirli bir kuantum devresi tarafından tanımla-
nan işlemler aracılığıyla gerçekleştirilir. Oluştu-
rulan listede kuantum devreleri tanımlanmıştır, 
bu devreler bir simülatör üzerinde döngü aracı-
lığıyla tek tek çalıştırılır. Şekil 3’de bu döngüye 
ait algoritma yer almaktadır. 

Şekil 3. Her devre için ortaya çıkan kuantum durum-
larını listeleyen algoritma

backend = Aer.get_backend(‘statevector_simulator’) 
kodu, Aer adlı Qiskit modülünü kullanarak bir 
kuantum simülatörünü belirler. ‘statevector_si-
mulator’ parametresi, kuantum devrelerinin du-
rum vektörlerini hesaplamak için kullanılan bir 
simülatör türünü temsil eder. Bu, her bir dev-
renin sonucunun hesaplanması için kullanıla-
cak arka uç (backend) cihazını tanımlar. result 
= execute(circuit, backend).result() kodu, belirtilen 
kuantum devreyi ve simülatörü kullanarak he-
saplamayı başlatır ve sonucu result adlı bir de-
ğişkende saklar. result.get_statevector() kodu, ku-
antum devrenin sonucu olan durum vektörünü 
ekrana yansıtmak için kullanılır. Bu, her bir dev-
renin sonucunda bulunan kuantum durumunu 
gösterir. Kuantum durum, tüm kübitlerin olası 
durumlarını içerir ve kuantum devresinin sonu-
cunu temsil eder.

4. DENEYSEL SONUÇLAR
Bu bölüm, kuantum teknolojisinin amino asit 
dizilimlerinin dönüşümü üzerindeki etkisini 
değerlendirmek için verilen deneysel çalışma-
nın sonuçlarını sunmaktadır. Hazırlanan algo-
ritmayla birlikte yapılan çalışmada, protein veri 

bankasından elde edilen Hemoglobin protein di-
zisinin toplamda 283 amino asit bulunmaktadır. 
Şekil 1’de ilgili protein dizisinin FASTA formatı 
verilmişti. Qiskit çerçevesi ile birlikte Hemog-
lobin dizisi öncelikle FASTA formatından bitlik 
formata dönüştürülmüştür. Şekil 1’de verilen 
Hemoglobin dizisinin bu kurallar doğrultusun-
da bitlik dönüşümü Çizelge 2’de verilmiştir.

Çizelge 2’de her bir amino asit sırayla çiftli ola-
cak şekilde bitlik formatına dönüştürülmüştür. 
Toplamda 141 adet çift oluşup sonuncu amino 
asit olan R çifti olacak bir amino asit olmadığı 
için değerlendirilmeye alınmamıştır. Deney so-
nucunda toplamda 141 adet kuantum devresi ve 
beraberinde durum vektör (statevector) listesi 
oluşturulmuştur. Böylelikle, kuantum işlemi ta-
mamlanmış ve sonuçlar elde edilmiştir. Ayrıca, 
her bir devrenin sonucunda elde edilen kuantum 
durumlarına örnek olabilecek rastgele dört adet 
kuantum devresinin çıktısı şekil 4’de verilmiştir. 

Aynı zamanda Şekil 4 (a)’da , 41 numaralı kuan-
tum devresine ait devre çizimi ve durum vektör 
(statevector) listesinin çıktısı bir arada bulun-
maktadır. Şekil 4 (b)’de 82, şekil 4 (c)’de 84 ve 
şekil 4 (d)’de de 114 numaralı kuantum devrele-
rine ait devre çizimleri ve durum vektörleri ör-
nek olarak verilmiştir. Geri kalan 137 kuantum 
devresi yine bu dört devreye benzer şekillerde 
üretilmiştir. Bu ve bunun gibi geliştirilmiş algo-
ritmalar neticesinde alınan sonuçlar, kuantum 
teknolojisinin biyoinformatik alanında nasıl bir 
devrim yaratabileceği konusunda önemli ipuçla-
rı sunmaktadır.
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Çizelge 2. Hemoglobin dizisinin bitlik dönüşümüÇizelge-2: Hemoglobin dizisinin bitlik dönüşümü 

ML -> 1001 TY -> 0011 SA -> 1100 VH -> 0110 AH -> 0010 GK -> 0100 KL -> 0001 

SP -> 1100 FP -> 0000 LS -> 0111 AS -> 0011 AG -> 0001 KV -> 0001 LS -> 0111 

AD -> 0010 HF -> 1000 DL -> 1001 LD -> 0110 EY -> 1111 AD -> 0010 HC -> 1001 

KT -> 0000 DL -> 1001 HA -> 1000 KF -> 0000 GA -> 0100 AL -> 0001 LL -> 0101 

NV -> 1101 SH -> 1110 HK -> 1000 LA -> 0100 EA -> 1100 TN -> 0011 VT -> 0100 

KA -> 0000 GS -> 0111 LR -> 0110 SV -> 1101 LE -> 0111 AV -> 0001 LA -> 0100 

AW -> 0010 AQ -> 0001 VD -> 0110 ST -> 1100 RM -> 1010 AH -> 0010 AH -> 0010 

GK -> 0100 VK -> 0100 PV -> 0001 VL -> 0101 FL -> 0001 VD -> 0110 LP -> 0100 

VG -> 0101 GH -> 0110 NF -> 1100 TS -> 0011 SF -> 1100 DM -> 1010 AE -> 0011 

AH -> 0010 GK -> 0100 KL -> 0001 KY -> 0011 PT -> 0000 PN -> 0011 FT -> 0000 

AG -> 0001 KV -> 0001 LS -> 0111 RG -> 1001 TK -> 0000 AL -> 0001 PA -> 0000 

EY -> 1111 AD -> 0010 HC -> 1001 VL -> 0101 TY -> 0011 SA -> 1100 VH -> 0110 

GA -> 0100 AL -> 0001 LL -> 0101 SP -> 1100 FP -> 0000 LS -> 0111 AS -> 0011 

EA -> 1100 TN -> 0011 VT -> 0100 AD -> 0010 HF -> 1000 DL -> 1001 LD -> 0110 

LE -> 0111 AV -> 0001 LA -> 0100 KT -> 0000 DL -> 1001 HA -> 1000 KF -> 0000 

RM -> 1010 AH -> 0010 AH -> 0010 NV -> 1101 SH -> 1110 HK -> 1000 LA -> 0100 

FL -> 0001 VD -> 0110 LP -> 0100 KA -> 0000 GS -> 0111 LR -> 0110 SV -> 1101 

SF -> 1100 DM -> 1010 AE -> 0011 AW -> 0010 AQ -> 0001 VD -> 0110 ST -> 1100 

PT -> 0000 PN -> 0011 FT -> 0000 GK -> 0100 VK -> 0100 PV -> 0001 VL -> 0101 

TK -> 0000 AL -> 0001 PA -> 0000 VG -> 0101 GH -> 0110 NF -> 1100 TS -> 0011 

      KY -> 0011 
 

  

(a) (b) 

  
(c) (d) 

Şekil-4: Kuantum devrelerine ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listeleri 

5. Sonuç ve Tartışma 
Bu çalışmanın temel amacı, kuantum teknolojisinin amino 
asit dizilimlerinin dönüşümünde nasıl kullanılabileceğini 

göstermektir. Amino asit dizilimleri, FASTA formatından iki 
bitlik formata dönüştürüldükten sonra kuantum devreleri 
oluşturulmuştur. Kullanılan Qiskit çerçevesi ile birlikte 
python programlama dilinde ilgili kütüphaneler 

Şekil 4. Kuantum devrelerine ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listeleri

Çizelge-2: Hemoglobin dizisinin bitlik dönüşümü 

ML -> 1001 TY -> 0011 SA -> 1100 VH -> 0110 AH -> 0010 GK -> 0100 KL -> 0001 

SP -> 1100 FP -> 0000 LS -> 0111 AS -> 0011 AG -> 0001 KV -> 0001 LS -> 0111 

AD -> 0010 HF -> 1000 DL -> 1001 LD -> 0110 EY -> 1111 AD -> 0010 HC -> 1001 

KT -> 0000 DL -> 1001 HA -> 1000 KF -> 0000 GA -> 0100 AL -> 0001 LL -> 0101 

NV -> 1101 SH -> 1110 HK -> 1000 LA -> 0100 EA -> 1100 TN -> 0011 VT -> 0100 

KA -> 0000 GS -> 0111 LR -> 0110 SV -> 1101 LE -> 0111 AV -> 0001 LA -> 0100 

AW -> 0010 AQ -> 0001 VD -> 0110 ST -> 1100 RM -> 1010 AH -> 0010 AH -> 0010 

GK -> 0100 VK -> 0100 PV -> 0001 VL -> 0101 FL -> 0001 VD -> 0110 LP -> 0100 

VG -> 0101 GH -> 0110 NF -> 1100 TS -> 0011 SF -> 1100 DM -> 1010 AE -> 0011 

AH -> 0010 GK -> 0100 KL -> 0001 KY -> 0011 PT -> 0000 PN -> 0011 FT -> 0000 

AG -> 0001 KV -> 0001 LS -> 0111 RG -> 1001 TK -> 0000 AL -> 0001 PA -> 0000 

EY -> 1111 AD -> 0010 HC -> 1001 VL -> 0101 TY -> 0011 SA -> 1100 VH -> 0110 

GA -> 0100 AL -> 0001 LL -> 0101 SP -> 1100 FP -> 0000 LS -> 0111 AS -> 0011 

EA -> 1100 TN -> 0011 VT -> 0100 AD -> 0010 HF -> 1000 DL -> 1001 LD -> 0110 

LE -> 0111 AV -> 0001 LA -> 0100 KT -> 0000 DL -> 1001 HA -> 1000 KF -> 0000 

RM -> 1010 AH -> 0010 AH -> 0010 NV -> 1101 SH -> 1110 HK -> 1000 LA -> 0100 

FL -> 0001 VD -> 0110 LP -> 0100 KA -> 0000 GS -> 0111 LR -> 0110 SV -> 1101 

SF -> 1100 DM -> 1010 AE -> 0011 AW -> 0010 AQ -> 0001 VD -> 0110 ST -> 1100 

PT -> 0000 PN -> 0011 FT -> 0000 GK -> 0100 VK -> 0100 PV -> 0001 VL -> 0101 

TK -> 0000 AL -> 0001 PA -> 0000 VG -> 0101 GH -> 0110 NF -> 1100 TS -> 0011 

      KY -> 0011 
 

  

(a) (b) 

  
(c) (d) 

Şekil-4: Kuantum devrelerine ait devre çizimi ve durum vektör (statevector) listeleri 

5. Sonuç ve Tartışma 
Bu çalışmanın temel amacı, kuantum teknolojisinin amino 
asit dizilimlerinin dönüşümünde nasıl kullanılabileceğini 

göstermektir. Amino asit dizilimleri, FASTA formatından iki 
bitlik formata dönüştürüldükten sonra kuantum devreleri 
oluşturulmuştur. Kullanılan Qiskit çerçevesi ile birlikte 
python programlama dilinde ilgili kütüphaneler 



Kuantum Teknolojileri ve Enformatik Araştırmaları, Volume/Cilt: 1, Issue/Sayı: 1,  Year/Yıl:2023

15

5. SONUÇ VE TARTIŞMA
Bu çalışmanın temel amacı, kuantum teknolojisi-
nin amino asit dizilimlerinin dönüşümünde na-
sıl kullanılabileceğini göstermektir. Amino asit 
dizilimleri, FASTA formatından iki bitlik forma-
ta dönüştürüldükten sonra kuantum devreleri 
oluşturulmuştur. Kullanılan Qiskit çerçevesi ile 
birlikte python programlama dilinde ilgili kü-
tüphaneler kullanılmıştır. Özellikle Hamiltonian 
hesaplamak için Pauli operatörleri kullanılarak 
bir algoritma oluşturulmuştur. Makalede, ku-
antum programlamanın biyoinformatik ve mo-
leküler biyoloji alanlarına getirdiği potansiyeli 
inceledik ve özellikle amino asit dizilimlerinin 
dönüşümü üzerindeki etkisini araştırdık. Kuan-
tum programlamanın, bu alanlarda hızlı ve etkili 
çözümler sunabileceği görüldü. 

Kuantum hesaplama, geleneksel bilgisayarlarla 
karşılaştırıldığında, çok büyük moleküler sis-
temlerin daha hızlı ve hassas bir şekilde simü-
le edilmesini sağlar. Bu, özellikle ilaç tasarımı 
ve protein katlanma problemleri gibi karmaşık 
sorunların çözümünde büyük bir potansiyel 
sunar. Ayrıca, kuantum programlama, amino 
asit dizilimlerinin hızlı bir şekilde karşılaştırıl-
ması ve analiz edilmesi için yeni yöntemler ge-
liştirmemizi sağlar. Kuantum bilgi işlem, temel 
olarak özellikle büyük veri setleri ve kompleks 
optimizasyon problemleri gibi alanlarda büyük 
bir atılım yapabilir. Ancak, kuantum bilgisayar-
lar henüz erken aşamada olduklarından, pratik 
uygulamaların tam potansiyeline ulaşabilmesi 
için daha fazla geliştirme ve optimize edilmesi 
gerekmektedir. Ayrıca, bu makalede ele alınan 
konuların yanı sıra, kuantum programlamanın 
biyoinformatik, tıp ve biyokimya gibi alanlarda 
daha geniş bir etki yaratabileceği birçok başka 
uygulama alanı da vardır. Kuantum bilgisayar-
ların geliştirilmesi ve kullanılabilirliğinin artma-
sı, bu potansiyelin daha fazla keşfedilmesine ve 
uygulamalara dönüştürülmesine olanak tanır. 

Sonuç olarak, kuantum programlama, biyoin-
formatik ve moleküler biyoloji alanlarına önemli 
katkılar sağlayabilir. Bu yeni teknolojinin, büyük 
ölçekli veri analizi, simülasyon ve optimizasyon 
problemlerinin çözümünde önemli bir rol oyna-
yacağını ve gelecekte daha fazla inovasyonun 
kapılarını açacağı düşünülmektedir. Bu alandaki 

araştırmaların devamı, kuantum programlama-
nın bu potansiyelinin tam olarak anlaşılmasına 
katkı sağlayacaktır. 
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