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Degerli Akademisyenler,

Kiymetli Meslektaslarim,

Biyoistatistik Dernegi ve Sakarya Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dal olarak 18-20
Kasim 2024 tarihleri arasinda, nehirleri, denizi, golleri, daglari, ormanlari ve tarihi glizellikleri ile, glizel
vatanimizin gozbebegi, adini kurtulus destanimizin en 6nemli unsurlarindan olan Sakarya Meydan
Muharebesinin de aldigi Sakarya nehrinden alan, Sakarya’da diizenleyecegimiz 25. Ulusal ve 8.
Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi'ne sizleri davet etmekten onur duyuyorum.

Bilimsel kongrelerdeki en blyiik kazanim, Namik Kemal’in “Barika-i hakikat misademe-i efkardan
dogar” sozi ile vurguladig gibi, bilimsel calismalarin meslektaslarla paylasmasi sonucu “bilgi” yolunun
aydinlanmasidir. Siz degerli meslektaslarimi, bilimsel arastirmalardan elde ettiginiz degerli bilgilerinizi,
deneyimlerinizi, fikirlerinizi, camiamiz paydaslariyla degerlendirmek adina bir araya gelerek
kongremizde gérmek diizenleme kurulu Gyeleri olarak bizleri memnun edecektir.

Akademik yapilanmamizin basladigi 1983 yilindan bugiline camiamiz mensuplarinin sayisi da niteligi de
ciddi sekilde artis gostermistir. Bu artisa yakisir sekilde bilimsel yonden zengin ve glincel ¢alismalarin
paylasildigi, basarili bir kongre gecirebilmek adina anabilim dali baskanindan yiiksek lisans 6grencisine
kadar tim meslektaslarimin kongremize destegini bekliyorum.

Saygilarimla,

N>

Prof. Dr. Unal ERKORKMAZ
Kongre Bagkani
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KURSLAR
» Uygulamali Temel Biyoistatistik Kursu

Egitimciler: Doc. Dr. Mehmet Ali SUNGUR, Dog. Dr. Dinger GOKSULUK
Yer: Sakarya Universitesi
Tarihi: 17.11.2024 / Saat 09:00 — 17:30

Kongre dncesinde Biyoistatistik Dernegi tarafindan Sakarya Universitesi ev sahipliginde Uygulamal
Temel Biyoistatistik Kursu verilmistir. Kurs kapsaminda katilimcilarin

e Verilerin girisi, analiz igin gerekli 6n islemlerin yapilmasi,

e Saglik bilimlerinde bilimsel calisma dizenleri ve ¢alisma planlama,
e Gig analizi ve 6rneklem hacmi,

e Biyoistatistikte temel kavramlar,

e (Capraz tablolar, ki-kare analizleri ve risk 6lculeri,

e Normal dagilim, korelasyon ve regresyon,

e Hipotez testleri

konularinda temel diizeyde bilgi sahibi olmalari amaclanmistir. Kurs 9 katilimci ile basarili bir sekilde
gerceklestirilmistir.
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ACILIS SEREMONISI

25. Ulusal ve 8. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
18-20 Kasim 2024 - Elite World Hotel Sapanca, Sakarya - TURKIYE

Kongre Programi
ACILIS SEREMONIsi

1. Giin (18 Kasim / 18 November) - SAU Turgut Ozal Kiiltiir Merkezi

Saat/Hour | Sunum Bashgi/Presentation Title

Tiim Giin

Kongre Kayitlan (Elite World Hotel)

12:30 ‘ 14:00

OGLE YEMEGI (LUNCH)

Oturum Baskanlan: Prof. Dr. Erdem KARABULUT, Dog. Dr. Dinger GOKSULUK

16:00

19:00

Agihs Konusmalan

Miizik Dinletisi

CAY - KAHVE ARASI (COFFEE BREAK)

Agtlis Konferansr (Opening Conference)
Anovel Generative Al classification and detection of breast cancerusing sparse deep learning neural
network autoencoders with information complexity

Prof. Dr. Hamparsum BOZDOGAN

Department of Business Analytics and Stafistics

The University of Tennessee, Knoxville, USA

Davetli Konusmaci (Keynote Speaker)

Role of artificial intelligence in scientific research writing: Revolutionizing the publishing landscape
Prof. Dr. Asif HANIF
Biyoistatistik Anabilim Dali, Tip Faklltesi
Sakarya Universitesi, TURKIYE
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ACILIS KONFERANSI (OPENING CONFERENCE)

A NOVEL GENERATIVE Al CLASSIFICATION AND DETECTION OF BREAST CANCER USING SPARSE
DEEP LEARNING NEURAL NETWORK AUTOENCODERS WITH INFORMATION COMPLEXITY

Prof. Hamparsum BOZDOGAN, PH.D.
McKenzie Professor

Department of Business Analytics and Statistics
The University of Tennessee
Knoxville, TN 37996 U.S.A.

ABSTRACT

Breast cancer is the second-leading cause of death among women worldwide, killing half a million
women every year. Radiologists still miss up to 30 percent of breast lesions in mammograms. What
can statistical modeling and data mining do?

In this talk, we present and demonstrate how a novel Generative Al models can enhance the
classification and detection of breast cancer by effectively distinguishing between benign and
malignant tissues. By training on a real n = 1,269 Italian patients’ mammographic images with p = 132
continuous features or dimensions from Computer-Aided Detection (CAD) system of breast tumors.

We introduce and integrate Information Complexity (ICOMP) as a criterion for selecting optimal
number of layers and the hidden units in the context of Sparse Deep Learning Neural Network
Autoencoders (SDLNN-AE) model. We show the improvements in performance metrics, leading to
more reliable and interpretable diagnostic tools in breast cancer detection.

We believe, using these advanced statistical models ultimately contribute to personalized medicine,
early intervention strategies, and better patient outcomes to improve diagnostic accuracy and assist
clinicians in early detection efforts.

KEYWORDS: Generative Al, Breast Cancer Detection; Deep Learning Neural Networks, Sparse
Autoencoders; Information Complexity; Dimension reduction, and Unsupervised Classification
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DAVETLI KONUSMACI (KEYNOTE SPEAKER)
ROLE OF ARTIFICIAL INTELLIGENCE IN SCIENTIFIC RESEARCH WRITING: REVOLUTIONIZING THE
PUBLISHING LANDSCAPE
Prof. Asif HANIF (Ph.D., MS, MSc)
Prof. of Biostatistics, Department of Biostatistics, Faculty of medicine, Sakarya University, Sakarya-

Turkiye & Certified trainer in Scientific writing using Al tools
Email: asifhanif@sakarya.edu.tr

ABSTRACT

The incorporation of Artificial Intelligence (Al) in the literature search procedures is transforming
traditional practices by addressing integral challenges such as limited reporting, time taking, and
subjective biases. Al influences advanced systems, Natural Language Processing (NLP) and algorithms
to enhance the precision, accuracy and efficiency. Al-driven tools can automatically do the process of
literature review by scanning huge databases to identify relevant abstracts, articles thereby saving
significant time and effort for researchers in no time.

These tools also expand search accuracies through semantic understanding of queries by facilitating
the retrieval of more targeted results. Additionally, by examining the links between ideas across
several terminologies, Al facilitates semantic search and conceptual mapping, revealing previously
undiscovered connections and insights. Personalized recommendation systems improve the caliber of
research by recommending works that are consistent with user preferences and historical actions.
Additionally, Al supports text summarization, trend analysis, subject modeling, and cross-disciplinary
exploration, allowing academics to swiftly understand important discoveries and spot new ideas and
possible partnerships.

Adopting Al in literature searches, however, requires taking ethical considerations into account, such
as minimizing prejudice, protecting privacy, and upholding responsibility and transparency. These
advancements demonstrate how Al is revolutionizing the authoring of scientific research and the
publishing industry as a whole.

KEYWORDS: Artificial Intelligence, Natural Language Processing, literature search, search engine,
literature search, research ethics.


mailto:asifhanif@sakarya.edu.tr

25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiIK KONGRESI

18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

BiLIMSEL PROGRAM

09:00 - 10:30 Sunumlar Sunumlar
10:30 - 11:00 Cay/Kahve Aras Cay/Kahve Arasi
Kapanig
11:00 -12:30 Sunumlar Biyoistatistik Dernegi
Toplantisi
12:30 - 14:00 Ogle Yemedi Odle Yemeifi
Kayitlar
14:00 - 15:30 (Otel) Sunumlar
15:30 - 16:00 Cay/Kahve Aras Sosyal Etkinlik
(Sehir Turu)
Agihs Seremonisi
16:00 - ... (SAU Kongre Sunumilar

Merkezi)
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25. Ulusal ve 8. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
18-20 Kasim 2024 - Elite World Hotel Sapanca, Sakarya - TURKIYE

Kongre Programi (Bilimsel Program)

2. Gin / Day 2 (19 Kasim / 19 November): Ana Salon / Main Hall — Ocaliptus

Saat/Hour

Sunum Basghigi/Presentation Title

Oturum Baskan

1: Prof. Dr. Atilla Halil ELHAN, Prof. Dr. Asif HANIF, Assist. Prof. Dr. Tahira ASHRAF

Similarities And Differences of Bone Marrow and Peripheral Blood Samples from Acute Myeloid

9:00 9:15 |[Leukemia Patients In Terms of Cellular Heterogeneity And Ex-Vivo Drug Sensitivity
Gulser Caliskan, Yudi Pawitan, Trung Nghia Vu
I Oturum A
A — . . Can Low-level Prenatal Alcohol Consumption in Pregnancy Harm the Baby?
Istan;ﬂll;;::;\:;gslleme D Y Tugha Akkaya Hocagil, Louise M. Ryan, Richard |. Cook, Sandra W. Jacobson, Joseph L. Jacobson
ilac Calismalan 9:30 9:45 Selecting Differentially Expressed Genes in Genomic Data Using the Length of ROC [L-ROC) Method
’ ’ Ebru Oztiirk, Merve Basol Géksiilik, Dinger Goksiliik
. 9:45 10:00 Genetic Link Between Lung and Thyroid Cancers: An Analysis Using the GeoSemSim R Package
Session | ’ ’ H. Furkan Kepenek, Dinger Goksiilik
Statistical Modeling — - " = P—
Bioinformatics In Silico Screenl_ng of Plant-Derived Compounds for the Treatment of Type 2 Diabetes Mellitus: A
Drug Studies 10:00 | 10:15 |Molecular Docking Approach _
Ayse Banu PAK, Mustafa Emre ERCIN
1045 | 10:30 A Reproducible and Scalable Workflow for DNA Methylation Analysis: MethylHead
’ ’ R. Onur Oztornac, Paul Yousefi, Matthew Suderman
10:30 | 10:50 CAY - KAHVE ARASI {COFFEE BREAK)
Oturum Bagkanlan: Prof. Dr. Vildan SOMBULOGLU, Prof. Dr. Fezan MUTLU, Dog. Dr. Yasar SERTDEMIR
Model Degisken Onemlilik Skorlan ve SHAP Degerleri ile Siralanan Degiskenlerin Model Tahmin
10:50 | 1105 |Performanslanna Etkilerinin Karzilastnimas:
Ahmet Kadir ARSLAN, Cemil COLAK
Meme Kanseri Sinflamasinda Mamogramlar Gariintiileriyle Derin Ggrenme Yéntemlerinin
Il. Oturum 5 - :
Makine Gérenme 11:05 | 1120 [Performanslannin Degerlendirilmesi
8! Betiil DAGOGLU HARK, Meryem GORAL YILDIZLI
Yapay Zeka
Istatistiksel Modelleme Kronik Bébrek Hastalig Teshisinde Agiklanabilir Yapay Zeka Yaklasimi: Karsit Olgusal Aciklamalar
11:20 | 11:35 |Yéntemi Uygulamasi .
ipek Balikgi CICEK, Fatma Hilal YAGIN
Session Il . . Gestasyonel Diyabet Mellitus ve Preeklampsi Arasindaki Protein Farkliliklaninin Belirlenmesi
Machine Learning 11:35 | 1150 Seyma YASAR
Artificial Intelligence
Statistical Modieling Diferansiyel Gen Ekspresyon Analizi ile Hastaliklann Genetik Temellerinin Arasunimasi: Acik Erisimli
11:50 | 12:05 |RMA-seqve Mikroarray Verileri Uzerine Bir R Uygulamas:
Zeynep KUCUKAKCALI
] . Ortak Gizli Sinif Agac Yapisinda Birden Fazla Boylamsal Yanit Kullanimi
LD || 12550 Ceren EFE SAYIN, [1ker UNAL
12:20 | 14:00 OGLE YEMEGI (LUNCH)

Oturum Bagkanlari: Prof. Dr. Mehtap Akgil OK, Prof. Dr. Selcen YUKSEL, Dog. Dr. Didem Derici YILDIRIM

Kontrasth ve Dijital Mamografi Gorintllerinde Derin O8renme Tabanlh Modellerin Performanslannin

14:00 | 14:15 |Karzilasonlmas:
Hanife Avci, Jale Karakays, Gamze Durhan, Figen Demirkazik, Meltem Giilsiin Akpinar
Yapay Zeka Schbet Robotlannin (ChatGPT4, Gemini, Copilot) Biyoistatistik Okur-Yazarhg Agsindan
1. Oturum 14:15 | 14:30 Dkunabil'l_rl'lé'ln'ln, Anlasihrhigimin ve Dogrulugunun Degerlendirilmesi
Derin {jé_renme ilkay DOGAN, Pinar GUMEL, Ihsan BERK, Buket IPEK BERK
Géruntd Isleme Yapay Zeka Sohbet Robotlarinin (ChatGPT4, Gemini, Copilat) Biyoistatistik Lisansisti O8rencisi
Yapay Zeka 14:30 | 14:45 |Dlzeyinde Dogrulugunun Degerlendirilmesi
- Pinar GUNEL, ilkay DOGAN, ihsan BERK, Buket iPEK BERK, Tanyeli GUneyligil KAZAZ, Vildan SUMBULOGLU
Session =
Deep Learning MR GﬁrElntElIer'l ve Korvoliisyonel Sinir Aglan Transter Ogrenme Yontemi Kullanilarak Alzheimer
Image Processing 14:45 | 15:00 Hast_allglnln Sinflandinimasi
Artificial Intelligence Isil Unaldi, Leman Tomak
izt || iz COVID-18 ile Iliskili Akut Iskemik Inmenin Nérogérintileme Yontemleriyle Tespit
’ ’ Eylem GUL ATES, Gékgen COBAN, Jale KARAKAYA
15:15 | 15:30 KonvolUsyonel Sinir AZlanna Alternatif Yenilikci Bir Model: Korvolisyonel Kolmogorov-Arnold Aglar
’ ’ Murgiil BULUT, M. Sinan Basarslan, Handan Ankarali
1%:30 | 1%:50 CAY - KAHVE ARASI| {COFFEE BREAK)

Oturum Bagkanlar

1: Prof. Dr. Bahar TASDELEN, Prof. Dr. Ahmet OZTURK, Prof. Dr. Ferhan ELMALI

IV, Oturum
Tani Testleri
Regresyon Modelleri
Referans Egrileri

Session IV
Diagnostics Tests
Regression Models
Reference Intervals

PR Egrileri igcin Alternatif Bir Oneri: Prevelans Dizeltmeli PR Egrisi

=D || =S ilker Unal, H. Esin Unal
Biyobelirtec Kembinasyonlanimin Tanisal Basarniya Etkisi: ROC ve Birliktelik Kurali Madenciligi
16:05 | 16:20 |Yontemlerinin Karsilasormalh Analizi
Damla Hazal SUCU, Asena Ayca OZDEMIR, Bahar TASDELEN, Abdurrahman AYKUT

1620 | 16:35 Bas Cevresi icin Pediatrik Blylime Hizi Egrilerinin Olusturulmasi: Bir Similasyon Calismasi

" " Eda CAKMAEK, Eylem GUL ATES, Ferhat UNAL, Mehtap AKCIL OK
1635 | 1650 Saghkl Cocuklarda Yeni Nesil Sirekli Referans Araligi Tahmini

’ ’ Merve TURKEGUN SENGUL, Didem DERICI YILDIRIM, Saniye BASAK OKTAY
16:50 | 17:05 Boy Uzunlugu Igin Pediatrik Baylime Hizi EErilerinin Qlusturulmasi: Bir Similasyon Calismasi

Eda CAKMAK, Eylem GUL ATES, Ferhat UNAL, Mehtap AKCIL OK

xii




25. Ulusal ve 8. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
18-20 Kasim 2024 - Elite World Hotel Sapanca, Sakarya - TURKIYE

Kongre Programi (Bilimsel Program)

2. Gin / Day 2 (19 Kasim / 19 November): Second Room — Palmiye

Oturum Baskanlari: Prof. Dr. Giilsah SHDN)GLU, Prof. Dr. Ertugrul COLAK, Doc. Dr. Mehmet KARADAG

Coklu Baglant Durumunda Dogrusal, Cezalandirmali ve Temel Bilesenler Regresyon Modellerinin

14:00 | 14:15 |Performans ve Katsay Onemliliklerinin incelenmesi
Semih ERGISI, Yasemin Yavuz
14:15 | 14:30 Gergek ve Benzetim Verileri ile Genel Bir Bakis: Boylamsal Verilerde GEE mi QLS mi Daha Etkin?
1Il. Oturum . ’ Erdogan ASAR, Tuncer Tirkoglu, Unal Parlak, Can Cokcaliskan, Erdem Karabulut
Bibliyometrik Analizler Makine Ogrenmesi Algoritmalan ile Bagirsak Mikrobiyotas) Kompozisyonu Arastrmalannin
Istatistiksel Modelleme 14:30 | 14:45 |Bibliyometrik Analizi
Zeliha AYDIN KASAP, Biinyamin KASAP
. Tiurkiye de Adinda “Yapay Zeka” Gecen Tipta Uzmanlik Tezlerin Bibliyografik Verilerinin
Session lll 14:45 | 15:00 |Degerlendiriimesi
Bibliometric Analysis Dzlem ARIK
Statistical Modeli = — . P— " — — . N
sl =iy Tip ve Saglik Bilimlerinde Gizli Degisken Madellerine Ydnelik Arasorma Egilimleri: Web of Science
15:00 | 15:15 |Verilerine Dayali Bibliyometrik Analiz
Meric YAVUZ COLAK, Murat KDCAK, Ayse YAVUZ DERMAN, Caner INCEKAS
i . Tirkiye'de Biyoistatistik Alaninda Yapilmis Doktora Tezlerinin Analizi
LS || =20 Ash Boz, Gillsah Seydaoglu
15:30 | 1%:50 CAY - KAHVE ARAS| [COFFEE BREAK)

Oturum Baskanlari: Prof. Dr. Giilhan TEMEL, Prof. Dr. Jale KARAKAYA Doc. Dr. Arzu Baygiil EDEN

V. Oturum
Olgek, Gegerlik & Givenirlik
Biyoistatistik Egitimi

Session IV
Scale, Validity & Reliability
Biostatistics Education

Mezuniyet Oncesi Tip EEitimi Akreditasyonunda Biyoistatistigin Yeri ve Onemi

15:50 | 16:05 | pcona Ayca OZDEMIR, Gillhan TEMEL, ibrahim BASHAN
16:05 | 16:20 Klasik Test Teorisi ile Genellenebilirlik Kummi'nin Karsilastnimasi: Koc Universitesi OSCE Ornegi
. ’ Mert Veznikli, Zeynep Seda Uyan, Mehmet Gikhan Génenli, Erdem Génalll, Arzu Baygil Eden
16:20 | 16:35 Biyoistatistik Tutum, Davranis ve Bilgi Olcedi Gelistirilmesi
i ’ Alev BAKIR KAY], Arzu BAYGUL EDEN, Erdem KARABULUT
16:35 | 16:50 Normal Dagilim Géstermeyen Tekrarh Olcimlerin Analizi
. ’ MNurgiil Bulut, Ahmet Avol, Seyma Nur Bayindir, Handan Ankarall
Tip Fakiltesi Lisans Egitiminde Alternatif Biyoistatistik Egitimi: Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi
1650 | 17:05 Deneyimi .
. ' Giilsah SEYDAOGLU, Asl Boz, Seving Puren Yilcel Karakaya, Nazl Totik DoZan, Hillya Binokay, Yusuf Kemal
Arslan, llker Unal, Yasar Sertdemir
17:05 | 17:20 Makine Ogrenmesi Siniflama Problemlerinde Orneklem BlylkIGg0 Segimi

Caner INCEKAS, Meric Yavuz COLAK, Atilla Halil ELHAN
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25. Ulusal ve 8. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
18-20 Kasim 2024 - Elite World Hotel Sapanca, Sakarya - TURKIYE

Kongre Programi (Bilimsel Program)

3. Giin / Day 3 (20 Kasim / 20 November): Ana Salon / Main Hall - Ocaliptus

Saat/Hour Sunum Baghgi/Presentation Title

Oturum Baskanlan: Prof. Dr. ismet DOGAN, Prof. Dr. M. Agah TEKINDAL, Dog. Dr. ilkay DOGAN

2:00 9:15 Diyabetik Retinopati Tanisinda Siniflandirma Algoritmalannin Etkinliginin Incelenmesi
’ ’ Ayse YAVUZ DERMAN, Meric YAVUZ COLAK

V. Oturum — -
Biyoinformatik ve Genomik RNA Dizileme Verileri Uzerinde Boyut Indirgeme Yontemlerinin Kimeleme Analizi Performansina
Simiflama & Kimeleme 9:15 9:30 Etk'lsjn'ln Eenzet!m (_Zall_s_mam ile Degerlendirilmesi .
istatistiksel Modelleme Cagla SAFAK, Atilla Halil ELHAN, Can ATES, Beyza DOGANAY
Boylamsal ve Weibull Hzlandinlmis Basansizlik Saresi Verilerinin Parametrik Bilesik Model
9:30 9:45 |Tahminlerinde Diizeltilmis Bayesci iki-Asamal Yaklasim
Session V Elif Yildinm, Duru Karasoy
Bicinformatics and Genomics - = f = T
Kayip Veri Varliginda Propensity Skor Agirliklandirmasi: Bir Similasyon Calismasi
Classification & Clustering 9:45 ( 10:00 e £ o A peu iz

S. Piiren YUCEL KARAKAYA, I1ker UNAL

. . Propensity Skor E_sle_sl:irmes'lne Tolerans Seviyesinin Etkisi
HEED || TS Nazh TOTIK DOGAN, l1ker Unal

Statistical Modeling

10:15 | 10:35 CAY - KAHVE ARASI (COFFEE BREAK)

Oturum Bagkanlar: Prof. Dr. Yasemin YAVUZ, Prof. Dr. Merig Yavuz QOLAK, Dog. Dr. Pinar GUNEL

Transform: Istatistiksel Dondsimler icin Bir R Paketi

10:35 | 1050 | e COSKUN YILDIRIM, Osman DAG

VI. Oturum

. Aracilik Analizinde Biyobelirteglerin Degerlendirilmesinde Alternatif Yaklasimlann Arasonimasi
istatistiksel Modelleme 10:50 | 11:05 ¥ ¢ E 3

Hiilya BINOKAY, Yasar SERTDEMIR

Istanbul'daki Suriye Uyruklu Cocuklann Asilanmasinin Spatial Analizi
11:05 | 11:20
Session VI Berfu Pargall, Prof. Dr Fezan MUTLU
Statistical Modeling

KOAH Hastalannda Yasam Kalitesinin Degerlendirilmesi: Bilizssel Tani Modeli &nalizlerinin Web Tabanl
11:20 | 11:35 |Bir Araylze Dondstirllmesi
Pervin Demir, Selcen Yiksel

11:35 | 12:30 KAPANIS OTURUMU

25. Ulusal ve 8. Uluslararas: Biyoistatistik Kongresi
18-20 Kasim 2024 - Elite World Hotel Sapanca, Sakarya - TURKIYE

Kongre Programi (Bilimsel Program)

3. Giin / Day 3 (20 Kasim / 20 November}): Second Room — Palmiye

Saat/Hour Sunum Baghgi/Presentation Title

Oturum Bagkanlan: Prof. Dr. Sengiil CANGUR, Prof. Dr. Derya GOKMEN, Dr. OFr. Uyesi Muzaffer BILGIN

10:00 | 10:05 RMNA Modiﬁkasvonlarlnln Biyoinformatik Analizi: Motif Kesfi ve Sinif Tahmini
. . Kevser Kiibra KIRBOGA

10:05 | 10:10 Klinik Uygulamalarda Baglant Analizi ve AE Grafikleri: Veri Setlerinde Grtili iliskilerin Aydinlatiimas
V. Oturum ’ ’ Damla Hazal SUCU, Bahar TASDELEN
Poster Sunumlarn

Tibbi Gériintl Analizinde Derin O&renme Maodellerinin Mamografi Garintileri Uzerinde
10:15 | 10:20 |Performanslannin Karsilasormas:

lale Karakaya, Blsra Kurt, Hanife Avol
fon V Besl Aliskanlikl z Igindeki Degisimi: NHANES Verilerine Dayal Bir Anali
oo B e T e 10:20 | 10:75 iser::ﬂ;eg anliklannin Zaman lgindeki Degisimi: erilerine Dayali Bir Analiz
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25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI

18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

ODULLER

Kongrede sunulan bildiriler (sozli/poster) bagimsiz bir hakem kurulu (%80 agirlik) ve dinleyicilerin
(%20 agirlik) verdikleri oylar dikkate alinarak degerlendirilmistir. Degerlendirme sonucunda o6dul
almaya hak kazanan bildiriler asagida listelenmistir.

7

So6zli Sunum
Birincilik Odulii

Sé')zlijﬁS»unum
ikincilik Oduli

So6zli Sunum
Uglinciiliik Odiili

Poster (Kisa Sozlii
Sunum) Odiilii

Bashk: PR Egrileri icin Alternatif Bir Oneri: Prevelans Diizeltmeli PR Egrisi

Yazarlar: ilker Unal, H. Esin Unal

Bashk: Transform: istatistiksel Déniisiimler icin Bir R Paketi

Yazarlar: Miige COSKUN YILDIRIM, Osman DAG

Bashk: KOAH Hastalarinda Yasam Kalitesinin Degerlendirilmesi: Bilissel Tani
Modeli Analizlerinin Web Tabanl Bir Araylize Donlstirilmesi

Yazarlar: Pervin Demir, Selcen Yiksel

Baslik: RNA Modifikasyonlarinin Biyoinformatik Analizi: Motif Kesfi ve Sinif
Tahmini

Yazarlar: Kevser Kiilbra KIRBOGA

Prof. Dr- Unal ERKORKMAZ

Kongre Baskani
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25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

GENEL BIiLGILER

Kongre Tarihi ve Yeri
25. ULUSAL VE 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTIK KONGRESI, 18-20 Kasim 2024 tarihlerinde Sakarya’da
Elite World Hotel Sapanca Convention & Welness Resort otelinde gerceklestirilmistir.

Kongre Dili
Kongre dili Tiirkge ve ingilizce’dir. Esanli (simiiltane) terciime hizmeti saglanmayacaktir.

Kongre Kayit
Kongre kayitlari 31 Ekim 2024, saat 23:59 tarihine kadar devam edecektir.

Web Sayfasi
Kongrenin resmi internet sayfasi http://www.biyoistatistikkongresi.net dir.

Katilim Belgesi
Kongreye kayit yaptiran ve oturumlara devam eden tim katilimcilara, katilim belgeleri basili olarak
diizenlenecek, kongre bitiminde verilecektir.

Kurslar
Kongre kapsaminda 17 Kasim 2024 tarihinde kurslar diizenlenecektir.

Kongre programi: 18-20 Kasim 2024

Acilig programi 18 Kasim 2024 tam giin, oturumlar 19 Kasim 2024 tiim giin ve 20 Kasim 2024 yarim giin
seklinde planlanmaktadir.
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25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB1

Tip Fakiiltesi Lisans Egitiminde Alternatif Biyoistatistik Egitimi: Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi
Deneyimi

Giilsah Seydaoglu'’, Asli Boz?, Seving Piiren Yiicel Karakaya®, Nazli Totik Dogan?, Hiilya Binokay?,
Yusuf Kemal Arslan?, ilker Unal?, Yasar Sertdemir!

 Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali
2 Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Tip Egitimi ve Bilisimi Anabilim Dali
* Sorumlu Yazar: gulsahseydaoglu@gmail.com

Amag: Bu ¢calismanin amaci sosyal sorumluluk ve tipta insan bilimleri uygulamalari ile entegre edilmis
Biyoistatistik egitim modelinin icerigini, yontem ve sonuglarini paylasmaktir.

Yontem: Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesinde (CUTF) yaklasik 30 yildir teorik ve pratik olarak
ylritilen Biyoistatistik dersi fakiltenin ilk iki yilinda verilmektedir. Dersin 6grenim kazanimlari dikkate
alindiginda aktarilmasi hedeflenen bilginin 6grenciler tarafindan yeterince anlasiimadigi ve 6grencilere
gerekli beceriyi kazandirmadigi saptanmis bu nedenle dersin klinik donem olan 3. sinifa tasinarak ve
saha uygulamalari ile birlikte stirdiirtilmesinin 6grenciler icin daha yararli olacagi kanaatine varilmistir.

Miifredata “Hekimlik Uygulamalari” adiyla dahil edilen bu ders kredilendirilerek CUTF Egitim-Ogretim
ve Sinav Yonergesi’'ne eklenmistir. Bu uygulamalar, 1. ve 2. sinifta Sosyal Bilimler ile Entegre Tip ve 3.
sinifta Sosyal Sorumluluk Projeleri ve Bilimsel Arastirmalar koridorlari ile 6grencilerin birikimli bilgi ve
beceri gelistirmesini amaglamaktadir.

Bulgular: Biyoistatistik ve Tip Egitimi ve Bilisimi anabilim dallarinin 4 yildir beraber yiriittigi bu ders
kapsaminda 6grencilerin sosyal sorumluluk projeleri ve bilimsel arastirmalari toplum icinde planlayarak
disiplinler arasi is birligi ile elestirel dlisinme becerisi kazanmalari hedeflenmektedir. Kiigik gruplara
ayrilan 6grenciler, ders siirecini bir yil boyunca yiritmekte ve toplam 6 ders kurulundan olusan bu
yilda 2 kez (2. ve 5. Ders kurulu) izlem raporu teslim etmektedirler. Bu form yiritecekleri projenin
baslhgini, amacini, ¢alisma tasarimlarini ve is-gérev semasi ve literatlir taramalarini igermektedir.
Ogrenciler son ders kurulunda ise proje/arastirmalarini makale formatinda (amag, materyal ve metot,
bulgular, tartisma, sonug, kaynakca) rapor olarak sunmaktadir. Son olarak siire¢ boyunca 6grencilerden
alinan bu formlar, akran degerlendirmeleri ve yilsonunda tiim Ogrencilerin kendi yirGttikleri
proje/arastirmalarini anlattiklari poster sunumlari dikkate alinarak degerlendirme yapilmaktadir.

Sonug: Bu uygulama ile 6grencilerin bilimsel arastirma sireglerinde hipotez gelistirme, arastirma
tasarlama ve uygulama becerisi kazanmalari hedeflenmekte olup, alinan geri bildirimler bu
kazanimlarin saglandigini géstermektedir.

Anahtar Kelimeler: Biyoistatistik Dersi, Entegre Egitim, Egitim Modeli



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB2

Yapay Zeka Sohbet Robotlarinin (ChatGPT4, Gemini, Copilot) Biyoistatistik Lisansiistii Ogrencisi
Diizeyinde Dogrulugunun Degerlendirilmesi

Pinar GUNEL?, ilkay DOGAN?, ihsan BERK?, Buket iPEK BERK?, Tanyeli GUNEYLIGIL KAZAZ?, Vildan
SUMBULOGLU!

1 SANKO Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27090, Gaziantep, Tirkiye
2 Gaziantep Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27310, Gaziantep, Tiirkiye
3 SANKO Universitesi, Lisansiistii Egitim Enstitiisii, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27090, Gaziantep, Tiirkiye

Amag: Sohbet robotlari son yillarda saglk alaninda lisansistli egitimi alan 6grencilerin siklikla
basvurdugu kaynaklar haline gelmistir. Bu ¢alismanin amaci biyoistatistik alaninda lisanststi egitimi
diizeyinde, 6grencilerin yapay zekad sohbet robotlarinda alana 6zgli yaptigi sorgulamalara verilen
yanitlarin dogrulugunu degerlendirmektir.

Yontem: Bu arastirma icin en ¢ok kullanilan ChatGPT4, Gemini ve Copilot sohbet robotlarinin lcretsiz
stirdmleri kullanilmigtir. Biyoistatistik alaninda lisansilisti egitimi alan 6grencilerin siklikla sorguladigi
disindlen konulardan toplam 20 adet soru belirlenmistir. Belirlenen sorular uzmanlardan biri
tarafindan yapay zeka sohbet robotlarina yoneltilmis ve yanitlar kaydedilmistir. Kaydedilen yanitlar,
hangi sohbet robotuna ait oldugu konusunda korlenen g 6gretim Uyesi tarafindan “Dogru”, “Kismen
dogru” ve “Yanlis” seklinde bagimsiz olarak degerlendirilmistir. Daha sonra bu lg¢ 6gretim Uyesi bir
araya gelerek yanitlari birlikte incelemis ve dogruluk diizeyleri konusunda fikir birligi saglayarak son
degerlendirmeyi yapmistir.

Bulgular: Arastirmada kullanilan ChatGPT4 yapay zeka sohbet robotunun yanitlarinin %80’i “Dogru”,
%15’i “Kismen Dogru”, %5’i “Yanlis” olarak; Gemini yapay zeka sohbet robotunun yanitlarinin %90'1
“Dogru”, %10’u “Kismen Dogru” olarak ve Copilot sohbet robotunun %50’si “Dogru”, %50’si “Kismen
Dogru” olarak belirlenmistir. Sohbet robotlarinin dogruluk oranlar karsilastirildiginda istatistiksel
olarak anlamh bir fark tespit edilmistir (p=0.009). Farkin hangi sohbet robotundan kaynakladig
arastinildiginda Copilot’'un dogruluk oraninin Gemini’den farkli oldugu sonucuna ulasilmistir.

Sonug: Arastirmaya dahil edilen yapay zeka sohbet robotlarindan ikisinin sorgulanan sorulara ytiksek
oranda dogru yanit verdigi bulunsa da yanitlarin yine de dikkatle ele alinmasi gerektigi sonucuna
ulasiimistir.

Anahtar Kelimeler: Yapay Zeka Sohbet Robotlari, Biyoistatistik Lisansiistii Ogrenci Diizeyi, Dogruluk.
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Yapay Zeka Sohbet Robotlarinin (ChatGPT4, Gemini, Copilot) Biyoistatistik Okur-Yazarligi Agisindan
Okunabilirliginin, Anlagilirhginin ve Dogrulugunun Degerlendirilmesi

ilkay DOGAN?, Pinar GUNEL?, ihsan BERK?, Buket IPEK BERK?

! Gaziantep Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27310, Gaziantep, Tirkiye
2 SANKO Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27090, Gaziantep, Tiirkiye
3 SANKO Universitesi, Lisansiistii Egitim Enstitiisii, Biyoistatistik Anabilim Dali, 27090, Gaziantep, Tiirkiye

Amag: Sohbet robotlari son yillarda; tani ve gorintiileme, tedavi, hasta takibi ve destegi, saghgin
gelistirilmesi, misteri hizmetleri, satis, pazarlama, bilgi ve teknik destek gibi bircok farkl alanda siklikla
kullanilmaktadir. Bu g¢alismanin amaci saghk alanindaki arastirmacilarin yapay zeka sohbet robotlari
aracihgiyla biyoistatistik alaninda yaptigi sorgulamalarin okunabilirligini, anlasilirigini ve dogrulugunu
degerlendirmektir.

Yontem: Bu arastirma i¢in en ¢ok kullanilan ChatGPT4, Gemini ve Copilot sohbet robotlarinin {icretsiz
sirimleri kullaniimistir. Saglik alanindaki arastirmacilarin temel biyoistatistik konularinda siklikla
sorguladig distinilen basliklardan toplam 10 adet soru 4 uzman tarafindan belirlenmistir. Belirlenen
sorular uzmanlardan biri tarafindan yapay zekda sohbet robotlarina yoéneltilmis ve yanitlar
kaydedilmistir. Kaydedilen yanitlar, hangi sohbet robotuna ait oldugu konusunda korlenen ti¢ uzman
tarafindan “Dogru”, “Kismen dogru” ve “Yanlis” seklinde bagimsiz olarak degerlendirilmistir. Daha
sonra bu uzmanlar bir araya gelerek yanitlari birlikte incelemis ve dogruluk diizeyleri konusunda fikir
birligi saglayarak son degerlendirmeyi yapmistir. Ayrica yanitlarin okunabilirligi ve anlasilirligi;
Atesman, Sonmez, Cetinkaya-Uzun ve Bezirci-Yilmaz'in okunabilirlik ve anlasilirhk olcileri kullanilarak
degerlendirilmistir. Arastirmada kullanilan Atesman okunabilirlik puani “1: ¢ok zor”, “100: ¢ok kolay”
seklinde, Sonmez anlasilirhk orani “0,00001: tam iletisim saglanir”, “1: metin timdiyle anlamsiz”
seklinde, Cetinkaya-Uzun’un okunabilirlik puani “0O: yetersiz okuma dizeyi”, “51+: bagimsiz okuma
diizeyi” seklinde ve Bezirci-Yilmaz'in okunabilirlik puani “1: ilk6gretim dizeyinde”, “16+: akademik
dizeyde” seklinde degerlendirilmektedir.

Bulgular: Arastirmada kullanilan ChatGPT4, Gemini ve Copilot sohbet robotlarinin Atesman
okunabilirlik puan ortalamalari sirasiyla, 42,88+7,77; 43,2846,05 ve 49,46+13,4 olarak hesaplanmis,
tiim sohbet robotlarinin Atesman okunabilirlik diizeyinin “zor” oldugu sonucuna ulasgilmistir. S6nmez
anlasilirlik oranlari sirasiyla, 0,003+0,003; 0,002+0,002 ve 0,006+0,009 olarak hesaplanmis, sohbet
robotlarinin tima igin “metin anlagilabilir” sonucuna ulasiimistir. Cetinkaya-Uzun okunabilirlik
ortalamalari sirasiyla, 30,16%4,51; 29,39+3,74 ve 33,77+7,71 olarak hesaplanmis ve tim sohbet
robotlari icin “yetersiz okuma diizeyi” sonucuna ulasiimistir. Bezirci-Yilmaz okunabilirlik ortalamalari
siraslyla, 47,0+22,92; 93,55+12,56 ve 46,92+10,72 olarak hesaplanmis ve Bezirci-Yilmaz okunabilirlik
diizeyinin “akademik diizeyde” oldugu sonucuna ulasiimistir. Yapay zeka sohbet robotlari okunabilirlik
ve anlasilirlik olglleri bakimindan karsilastirildiginda yalnizca Bezirci-Yilmaz okunabilirlik dizeyi
acgisindan Gemini sohbet robotu, ChatGPT4 ve Copilot sohbet robotlarindan istatistiksel agidan farklilik
gostermistir (p<0.001). On soruya verilen yanitlar 3 uzman tarafindan dogruluk acisindan birlikte
incelendiginde yapay zeka sohbet robotlarinin dogru yanit verme orani sirasiyla %60, %60 ve %80
olarak bulunmustur. Dogru yanit acisindan istatistiksel olarak anlamh bir fark elde edilmemistir
(p=0.819).
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Sonug: Okunabilirlik ve anlasilabilirlik 6lglilerinden elde ettigimiz degerler dogrultusunda, inceledigimiz
yapay zeka sohbet robotlarinin biyoistatistik okur-yazarligi acisindan belirli bir diizeyde anlasilir oldugu
ancak okunabilirlik diizeyinin zor oldugu sonucuna ulasiimistir.

Anahtar Kelimeler: Yapay Zeka Sohbet Robotlari, Biyoistatistik Okur-Yazarlgi, Okunabilirlik, Anlasilirhk,
Dogruluk.
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Turkiye’de Biyoistatistik Alaninda Yapilmig Doktora Tezlerinin Analizi
Ash Boz'", Giilsah Seydaoglu?

! Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Tip Egitimi ve Bilisimi Anabilim Dali
2 Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali
* Sorumlu Yazar: asliboz.stat@gmail.com

Amag: Ulkemizde gérece yeni sayilabilecek bir disiplin olan Biyoistatistik, Prof. Dr. Nusret Fisek’in
1960’larda Biyoistatistik alaninda yetistirilmesi icin yurtdisina gonderdigi hekimler ile baslamis yine bu
yillarda bazi tip fakiiltelerinde Biyoistatistik dersinin okutulmasi ve bazi tip fakiltelerinin Halk Saghgi
bélimlerinde birimlerin olusturulmasiyla devam etmistir. ilk Biyoistatistik programi ise 1968’de
Hacettepe Universitesi Saghk Bilimleri Fakiiltesi’nde aciimistir. 1982 yilinda bilim dalini ilk kuran
Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi’'ni diger tip fakilteleri izlemis 1995 yilinda Biyoistatistik bilim
dallari anabilim dal dlzeyinde faaliyet gostermeye baslamistir. https://istatistik.yok.gov.tr/
adresinden alinan anabilim dali istatistikleri incelendiginde tam zamanl ¢alisan 6gretim elemani
bulunan Biyoistatistik, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi, Veterinerlik ve Biyoistatistik olmak tzere 3 anabilim
dah bulunmaktadir. Biyoistatistik Anabilim Dal’’nin 40’1 devlet 11’i vakif, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi
Anabilim Dali’'nin 47’si devlet 12’si vakif, Veterinerlik ve Biyoistatistik Anabilim Dal’'nin ise 11’i devlet
Universitesi olmak lGzere toplam 122 Universitede Biyoistatistik Anabilim Dali mevcuttur. Bu bildirinin
amaci Turkiye’de Biyoistatistik lisanslistli programlarinda yapilan doktora tezlerinin mevcut durum ve
egilimini ortaya cikarmaktadir.

Yéntem: Zancanaro ve ark. (2015) tarafindan gelistirilen bibliyometrik analiz yontemi kullanilan bu
bildiride YOK Ulusal Tez Merkezi internet sitesinde toplam 220 doktora tezine ulasilmistir. Tezlerin
baslik ve Ozetlerinden yola c¢ikarak konular kategorilere ayrilmis, kullanilan anahtar kelimeler
incelenmis, tezlerin Universite ve yillara gére dagilimlari, agik ve kapali olma durumlari, yazim dilleri
incelenmistir. Ek olarak tezler simule ve/veya gercek veri kiimesinden (Uretilen tezler olarak
gruplandiriimis ve veri setlerinin analizlerinde kullanilan programlar saptanmistir. Belirlenen
kategorilerin glvenirligi icin uzman gorisiine basvurulmustur.

Bulgular: 1979-2024 yillari arasindaki tezler incelenmis en ¢ok tez 2022 yilinda Gretilmistir (n=23). 27
tez erisime acik olmayip 14 tez ingilizce yazilmistir. En ¢ok doktora tezi Hacettepe Universitesi’nde
yaratdlmustar (n=41). Tezlerde en sik kullanilan 3 anahtar kelime Makine 6grenmesi, Sagkalim,
Simulasyon’dur. Baslk ve 6zetleri incelenen tezlerin ¢alisma alanlarina gore kategorilere ayrilmasi,
tezlerde kullanilan veri setleri (gercek veri, similasyon, similasyon+gercek veri) ve kullanilan
programlar icin analizler devam etmektedir.

Sonug ve Tartisma: Kariyerlerine devam etmek isteyen arastirmacilarin yiiksek lisans sonrasi doktoraya
devam ettigi dngorusiyle bu alanda yapilan lisansistii tezler icinde yalnizca doktora tezleri segilmis ve
incelenmistir. Ozellikle 2019 yili ve sonrasinda doktora tezlerinde bir artis oldugu gériilmekte ve
sonraki calismalarda bu tezlerden retilen yayinlarin secilen kriterlere gore (indeks, atif vb.)
incelenmesi planlanmaktadir. Teoriden ¢ok uygulamaya yonelik ¢alisildigl saptanan tezlerin anahtar
kelimeler ve c¢alisma alanlarindan yola cikarak yapilan ilk incelemelere gére yapay zeka, makine
o0grenmesi ve derin 6grenmenin giiniimizde giderek yayginlasmasinin tezlerdeki calisma alanina etkisi
gozlemlenmis ilerleyen sireclerde de bu konulara egilimin artacagi disliniilmektedir. Ek olarak ayri
anabilim dali olarak tip bilisime yaklasik 30 yildir egitim ve arastirma katkisi sunan Biyoistatistik
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disiplininde bu siire¢ boyunca yapilan lisanssti tezlerin tematik konu ve icerik degeri acisindan yillar
icerisindeki egilimlerini incelemenin akademik calisanlar icin yol gosteri olacagi diistintilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Biyoistatistik, Doktora Tezi, Bibliyometrik Analiz

Kaynaklar

[1] Tip Diinyasi (2002, 1 Nisan. Sayi: 88). Biyoistatistik Biliminin Gelisimi. 30 Eyltl 2024 tarihinde
https://www.ttb.org.tr/td/td88/6.php adresinden erisilmistir.

[2]  Ylksekogretim  Kurulu  Baskanhigt  Tez  Merkezi. 30  Eylil 2024  tarihinde
https://tez.yok.gov.tr/UlusalTezMerkezi/ erisilmistir.

[3] Zancanaro, A., Todesco, J. L., & Ramos, F. (2015). A bibliometric mapping of open educational
resources. The International Review of Research in Open and Distributed Learning, 16(1).
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Transform: istatistiksel Déniisiim icin Bir R Paketi
Miige COSKUN YILDIRIM, Osman DAG?"

! Lokman Hekim Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Ana Bilim Dali, Ankara, Tiirkiye;
2 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Ana Bilim Dali, Ankara, Tirkiye,
*Sorumlu yazar: osman.dag@outlook.com

Amag: Bu ¢alismanin amaci; normallik varsayimi saglanamadigi durumlarda kullanilan Log-Shift, Box-
Cox, Bickel-Doksum, Yeo-Johnson, Karekok-Shift, Manly, Modulus, Dual ve Gpower donlsim
yontemlerinin Shapiro-Wilk test (SW) istatistigini maksimize eden donisiim parametrelerini kestirmek
ve bu yontemlerin performansini Log, Neglog, Glog, Ters dontsim yontemlerini de ekleyerek, Monte
Carlo benzetim calismasiyla farklh senaryolar altinda incelemektir. Benzetim calismasi ile SW istatistigi
ve en ¢ok olabilirlik kestirimi (MLE) ile parametre kestirimi yontemleri de karsilastiriimistir. Ayrica bu
dontsim yontemleri R programinda Transform kitliphanesi gelistirilerek bir araya getirilmis,
arastirmacilarin kullanimina agilmis ve uygulamasi acik erisimli bir veri seti Gizerinde gosterilmistir.

Yontem: Parametre kestirim ydonteminin uygulanmasi icin izlenecek adimlar soyledir:

1. A parametresinin en uygun degeri icin aranacak aralik belirlenir. Kullanilacak donlsim
yonteminde belirtilen sinirlar dikkate alinarak 6rnegin A=-3,-2.99,-2.98, ..., 2.98, 2.99, 3 secilir,

2. llgili déniistim yéntemi uygulanir,

3. )\ parametresi kadar donustliriilms veri elde edilir,

4. Her A degeriicin elde edilen donlstirilmus veri setine SW uygulanir, her A degeri icin bir tane
SW istatistigi elde edilmis olur (1),

5. SW istatistigi maksimum olan A degeri ilgili donlsim yontemi i¢in optimum parametre
kestirimi olarak segilir.

Bu calisma kapsaminda SW istatistigi ile parametre kestirim yonteminin gesitli dagilimlarda etkisini
gorebilmek icin en iyi bilinen Beta, Ki-Kare, Ustel, F, Gamma ve Weibull siirekli dagilimlarindan veri
Uretilmistir. Bu dagihmlarin farkl 6zelliklerini gérebilmek icin her dagihm icin bes farkli parametre
degeri secilmistir. Sonuglarin tekrarlanabilmesi igin set.seed fonksiyonu 12345 olarak sabitlenmistir.
(2) Benzetim galismasinin algoritmasi soyledir;

1. Farkh 10, 20, 30, 50, 100, 500 6rneklem buyukliklerinde normal olmayan dagilimdan veri
Uretilir,

Donisiim yontemleri ayri ayri uygulanir,

SW ile normal dagilim gosterip géstermedigi kontrol edilir,

ilk 3 adim 10.000 kez tekrarlanir,

Normal dagilima donlisiim orani hesaplanir.

ke wN

Bulgular: 10, 20, 30 ve 50 6rneklem biyukliklerine gére donisiim yontemleri karsilastirildiginda Box-
Cox, Bickel-Doksum, Gpower, Modulus, Yeo-Johnson ve Dual dénisiim yontemleri diger yontemlere
gore daha basarili olup normallige dénistiirme basari orani %99 bandinda yer almaktadir. Orneklem
blyikligu 30 ve lzerinde iken Dual donisiim yonteminin diger yontemlere gére ¢ogu senaryo altinda
daha iyi performans verdigi gortlmektedir.

Sonug ve Tartisma: SW ile parametre kestirimi MLE yontemine gére daha iyi sonug verdigi gorulda.
Orneklem biyiikligi 30’un altinda iken Box-Cox doniisiim yénteminin diger ydntemlere gére cogu
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senaryo altinda daha iyi performans verdigi, 6rneklem buylkligi 30 ve lzerinde iken Dual donisim
yonteminin diger yontemlere gére ¢ogu senaryo altinda daha iyi performans verdigi gorulda.

Histogram of Tetrahydrocortisone - Histogram of tf Tetrahydrocortisone Ustel Dagilim (8)
S =) 8=0.01 8=01 8=05 8=1 8=100
= P N Déniisiim
a g B ° Yéntemi MLE SW MLE SW MLE SW MLE SW MLE SW
3 < 3 g Log 0,538 0,538 0,537 0,537 0,532 0,532 0,536 0,536 0,536 0,536
= J— o  — —— Neglog 0,599 0,599 0,600 0,600 0,599 0,599 0,599 0,599 0,601 0,601
s T T T T ! e T T ! Glog 0,544 0,544 0,542 0,542 0,538 0,538 0,542 0,542 0,542 0,542
0 10 20 30 40 50 60 05 1.0 15 20 25 30 35 Reciprocal 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Tetrahydrocortisone Transformed Tetrahydrocortisone Log shift 0,677 0,686 0,675 0,685 0,674 0,683 0,673 0,682 0,676 0,686
Box- Cox 0,992 0,994 0,991 0,994 0,990 0,992 0,992 0,994 0,991 0,993
Q-Q plot of Tetrahydrocortisone Q-Q plot of tf Tetrahydrocortisone 30 Bickel-Doksum 0,991 0,993 0,991 0,993 0,950 0,992 0,992 0,993 0,991 0,993
@ N -] Gpower 0,991 0,993 0,991 0,993 0,990 0,992 0,992 0,993 0,990 0,993
E o E T Modulus 0,991 0,992 0,991 0,992 0,983 0,991 0,991 0,993 0,989 0,991
L] - o - o
3 4 o 3 2 Yao- Johnson 0,991 0,992 0,991 0,992 0,989 0,991 0,991 0,993 0,989 0,991
2 g o —] B B Dual 0,993 0,994 0,993 0,994 0,992 0,993 0,994 0,995 0,992 0,993
5 1 OjDM 5 2 Square Reot 0,888 0,888 0,800 0,800 0,887 0,888 0,888 0,888 0,886 0,886
e T T T T T T T T T T Manly NC 0,721 NC 0,715 NC 0,713 NC 0,722 NC 0,722
-2 -1 0 1 2 -2 -1 0 1 2 n: Orneklem Boyukioga
N]]_E:Eu(;_okolabih:hkl@ﬁmm
Theoretical Quantiles Theoretical Quantiles SW: Uyum lyiligi Testi
NC: Donisim Gergeklesmedi
Sekil 1. Verinin Box-Cox dénisimi Tablo 1: 30 6rneklem blylkliginde Ustel
uygulanmadan 6nceki (solda) ve sonraki (sagda) dagihima sahip verinin farkl doniisiim
histogram ve Q-Q grafikleri. yontemleri ile normal dagilima dénisme

ylzdeleri.

Gergek Veri Uygulamasi: R programinda gelistirdigimiz Transform paketi yiklendikten sonra ilgili
dontsim yonteminin fonksiyonu kullanilarak sonuglar, asagida sunulan R kodlariyla elde edilebilir.

R> library(MASS) R> bcTransform{Tetrahydrocortisone, seq(-3,3,0.81),
HULL, TRUE, 8.85, TRUE)
R> MASS::Cushings

R> Tetrahydrocortisone <- Cushings$Tetrahydrocortisone #%  Box-Cox power transformation

1
R> shapiro.test(Tetrahydrocortisone) o
. ; . ## lambda.hat : -8.13
## Shapiro-Wilk normality test e
Ll . ##  Shapiro-wilk normality test for transformed data (alpha= ©.85)
## data: Tetrahydreocortisone B e
## W = 0.6886, p-value - 2.702e-06 ##  statistic : 8.9813912
##  p.value 1 8.8923337
#install.packages("Transform"™) ##
##  Result : Transformed data is normal.
R> library(Transform) I e e T LT TP

Analiz 1. KitUphane igerisinde yer alan 6rnek bir fonksiyon ile yapilan bir analizin ¢iktisina yer
verilmistir.

Anahtar Kelimeler: Veri déniisiimii, Normal dagilim, istatistiksel benzetim ¢alismasi

Kaynaklar

[1] Asar O, Ik O, Dag O. Estimating Box-Cox power transformation parameter via goodness-of-fit tests.
Communications in Statistics-Simulation and Computation. 2017;46(1):91-105.

[2] Dag O, Asar O, llk O. A methodology to implement Box-Cox transformation when no covariate is
available. Communications in Statistics-Simulation and Computation. 2014;43(7):1740-59.

[3] Coskun Yildirim M, Dag O. Transform: An R Package for Statistical Transformations. Cran R-Project
Org. 2023;1.
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Model Degisken Onemlilik Skorlari ve SHAP Degerleri ile Siralanan Degiskenlerin Model Tahmin
Performanslarina Etkilerinin Karsilastiriimasi

Ahmet Kadir Arslan”, Cemil Colak

indnd Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya
* Sorumlu Yazar: arslan.ahmet@inonu.edu.tr

Amag: Bu calismada, bazi makine 6grenmesi modelleri tarafindan hesaplanan degisken dnemlilik
skorlamasi bulgulari ile model bagimsiz degisken énemlilik skoru yaklasimlarindan olan SHAP (SHapley
Additive exPlanations) degerlerine gére siralanan degiskenlerin model siniflandirma performansina
katkilarinin karsilagtirmali olarak incelenmesi amaglanmistir.

Yontem: Calismada, cesitli senaryolar icin simile edilmis, iki sinifli yanit degiskene sahip ve coklu
normal dagilima uyan veri setleri kullanilmistir. Bu veri setlerinde, kendi iginde degisken dnemlilik
hesaplamasi yapan Random Forest, Extreme Gradient Boosting (XGBoost), LightGBM, Categorical
Boosting (CatBoost) ve Explainable Boosting Machine (EBM) modelleri ile modelleme islemi yapilmis
ve degisken 6nemlilik skorlari hesaplanmigtir. Daha sonra SHAP yaklasimi ile tim modeller igin
degisken dnemlilik skorlari hesaplanmistir. Model tabanli ve SHAP yaklasimi ile siralanan degiskenlerin
ilk 5’i tekrar modelleme sirecine ayri ayri dahil edilerek siniflandirma performanslari karsilastirilmistir.
Karsilagtirmalar, ikili sinfilandirma problemlerinde siklikla kullanilan 5 6lgiit ile degerlendirilmistir. Tim
modelleme islemleri Python (versiyon 3.11.5) yazilimi tabanh Spyder IDE (versiyon 5.5.0) ortaminda
gerceklestirilmistir.

Bulgular: Genel olarak, model tabanli olarak elde edilen degisken 6énemlilik skorlarina gére secilen
degiskenler ile elde edilen siniflandirma performansinin SHAP yaklasimi ile elde edilen siniflandirma
performansindan tim modeller bazinda daha iyi sonuglar verdigi gériilmektedir. Ozellikle bagimsiz
degisken sayisinin arttigi durumlarda bu durum daha belirgin hale gelmektedir.

Sonug ve Tartisma: SHAP, hem degisken hem de gézlemlerin tahmin sonucuna olan katkisini 6lgllebilir
olarak saglamasi nedeniyle agiklanabilir makine 6grenmesi alaninda sikga kullanilan bir yaklagimdir.
Bununla birlikte galismamizdan elde edilen bulgular, degisken énemlilik diizeylerinin model tahmin
performansina katkisinin arastiriimasinda model tabanl skorlama yaklasiminin daha tercih sebebi
oldugu sonucu cikarilabilir. Ayrica, sundugu makul siniflandirma performans, degisken nemlilik
skorlarini vermesinin yani sira, gbzlem tabanli siniflandirma katki diizeylerini de vermesi dolayisiyla
EBM modeli arastirmacilara 6nerilmektedir.

Anahtar Kelimeler: SHAP, degisken 6nemlilik skoru, siniflandirma

Kaynaklar
[1] Breiman, L. (2001). Random forests. Machine learning, 45, 5-32.

[2] Chen, T., & Guestrin, C. (2016). Xgboost: A scalable tree boosting system. Proceedings of the 22nd
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SB7

Meme Kanseri Siniflamasinda Mamografi Goriintiileriyle Derin Ogrenme Yontemlerinin
Performanslarinin Degerlendirilmesi

Betiil DAGOGLU HARK"", Meryem GORAL YILDIZLI?

! Firat Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Elazig
2 cukurova Universitesi Tip Fakdiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana
* Sorumlu Yazar: bdagoglu@firat.edu.tr

Amag: Kadinlar arasinda en sik teshis edilen kanser tiirii olan meme kanseri, en 6limcul kanser
tlrlerinden biridir. Hayati tehlike barindiran bu hastaligin erken teshisi yalnizca sag kalim oranini
artirmakla kalmaz, ayni zamanda tedavi maliyetini de azaltir. Mamogramlar, erken meme kanseri
taramasi icin en ok tercih edilen goriintileme metodudur. Gergek tani slirecinde, goriintl kalitesi,
radyolog uzmanlg, meme yapisinin karmasikhg gibi gesitli faktorler kanserin dogru sekilde tespit
edilebilmesini etkilemektedir. Bu sorunun tstesinden gelebilmek icin Bilgisayar Destekli Tani sistemleri
gelistirilmis ve mamogramlarda lezyon lokalizasyonunun tespiti ve siniflandirmasi icin 6zellikle
Evrisimsel Sinir Aglari (CNN'ler) kullanilmistir. Bu ¢alismada, meme kanseri siniflamasinda kullanilan
mamogram goruntilerinin, cesitli CNN tabanh transfer 6grenme modelleri ile siniflandirilarak bu
modellerin performanslarinin degerlendirilmesi amaglanmistir.

Yontem: Mamografi GorUnti  Analizi  Dernegi'ne  (https://www.kaggle.com/kmader/mias-
mammography) ait olan MIAS veri seti, 63(%19.57) iyi huylu, 51(%15.84) kotl huylu ve 208(%64.60)
normal siniflamasinda olan 1024 x 1024 piksellik 322 goriintl icermektedir. Calismada, batch boyutu
128 ve epoch 100 alinmis ve CNN tabanli derin 6grenme yontemleri olan VGG16, ResNet50 ve
DenseNet121 yontemlerinin meme kanseri siniflamasindaki performanslari dogruluk, duyarlhk,
kesinlik ve F1 skoru degerleri kullanilarak siralanmistir.

Bulgular: VGG16 igin dogruluk 0.9057, kesinlik 0.8722, duyarhlik 0.9167 ve F1 skoru 0.8921; ResNet50
icin dogruluk 0.8873, kesinlik 0.8706, duyarhlik 0.8508 ve F1 skoru 0.8601; ve DenseNet121 igin
dogruluk 0.6941, kesinlik 0.6337, duyarhlik 0.6915 ve F1 skoru 0.6527 olarak elde edilmistir. Elde edilen
bulgulara goére VGG16 modelinin performansinin diger iki modele gore daha yiksek oldugu
saptanmistir.

Sonug ve Tartisma: Son yillarda bircok arastirmaci farkh sinir ag1 siniflandiricilarini kullanarak meme
kanseri siniflamasinda performans degerlendirmesine yonelik ¢alismalar yapmislardir. Hua Li ve
arkadaslari (2019), DenseNet modelinin dogaglama versiyonu olan ‘Dense Net-Il sinir agl’ adi verilen
bir modeli 6nermis ve mamogram goriintllerinden hareketle meme kanseri siniflandirmasinda
dogruluk degerini 0.9455 olarak elde etmistir. Bir diger ¢alisma olan Levy D ve arkadaslari (2016), CNN
mimarisini egitmek icin transfer 6grenme, verilerin 6n islenmesi ve artirmanin uygulanmasi gibi
teknikleri kullanmiglardir. Calismalarinda, sig CNN, AlexNet ve GoogleNet gibi t¢ farkli CNN mimarisi
egitilmis; bunlarin arasinda GoogleNet modelinin 0.92'lik bir dogrulukla digerlerine kiyasla daha iyi
performans gosterdigini ortaya koyulmustur. Son olarak Mohapatra ve arkadaslari (2022)
¢ahismalarinda AlexNet modelinin %65 dogruluk gosterdigini, dnceden egitilmis agirliklarla ince ayar
yapildiginda VGG16 ve ResNet50 modellerinin ise sirasiyla %65 ve %61 dogruluk gosterdigini
bulmuslardir. Bu c¢alismada ise meme kanseri siniflamasi icin VGG16, ResNet50 ve DenseNet121
modellerinin dogruluk degerleri sirasiyla %91, %89 ve %69 olarak elde edilmistir. Sonug olarak, VGG-
16 modeli, mamografi analizinde kritik 6neme sahip olan hatasiz tani oranini artirarak meme kanseri
teshisinde glivenilir ve etkili bir yardimci arag olarak 6ne ¢ikmaktadir.
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Anahtar Kelimeler: derin 6grenme, Evrisimsel Sinir Aglari, VGG16, ResNet50, DenseNet121, meme
kanseri, mamogram
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Kontrasth ve Dijital Mamografi Goriintiilerinde Derin Ogrenme Tabanli Modellerin
Performanslarinin Karsilastiriimasi
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Amag: Meme kanseri kadinlar arasinda en yaygin gorilen ve 6liime yol agabilen diinya ¢capinda énemli
bir saglik sorunudur. Erken teghis ve dogru tani, hastaligin yonetimi agisindan kritik 6neme sahiptir.
Ancak, ¢cok sayida kadinin taramadan gecirilmesi gerekliligi ve testlerin tekrar edilmesi, is yikiini
artirmaktadir. Son yillarda derin 6grenme ve bilgisayarli géri teknolojilerinin ilerlemesi, yapay zeka
destekli sistemlerin meme kanseri teshisinde radyologlara 6nemli katki sagladigini gbstermektedir.
Ozellikle Derin Evrisimsel Sinir Aglari (CNN), tibbi gériintiilemede uzmanlarla benzer performans
gostermektedir. Bu dogrultuda, derin 6grenmeye dayali bilgisayar destekli tespit ve tani (CAD)
sistemleri gelistirilmistir. Mamografi, meme kanserinin tarama ve teshisinde yaygin olarak kullanilan
bir yontemdir. Ancak, geleneksel mamografi (Full Field Digital Mammography, FFDM) bazi
sinirlamalara sahiptir ve o0zellikle yogun meme dokusuna sahip hastalarda kiclk kitlelerin
gorindlrlGgina azaltabilir. Bu baglamda, Kontrastli Spektral Mamografi (CESM) gibi yeni teknolojiler,
mamografinin sinirlamalarini asmak amaciyla gelistirilmistir. CESM’nin yeni bir teknoloji olmasi
nedeniyle, bu alanda orijinal (gercek) veri setlerine ve detayl calismalara erisim sinirlidir. Literatlirde,
CESM gorintilerinin CAD sistemleri ile siniflandirildigi genis kapsamli ¢alismalar bulunmamaktadir.
Calismanin amaci, CESM gorintilerinde derin 6grenme yontemleri kullanarak tamamen otomatik bir
CAD algoritmasinin FFDM goriintilerinde de siniflama performansini incelemektir. Ayrica deneyler,
CESM'nin otomatik yorumlanmasinin etkinligini arastirmak ve bunun meme kanseri tespitinin
duyarlihgini FFDM'den daha fazla nasil artirabilecegini gostermek igin tasarlanmistir. Bu galismada,
derin 6grenme yontemleri kullanilarak duyarlilik, segicilik ve AUC 6lglimleriyle CESM'nin meme kanseri
tespitinde tek basina iyi performans gosterip gostermedigi degerlendirildi.

Yontem: Arastirma retrospektif olarak planlandi. Calismaya 01.01.2012 ile 01.11.2022 tarihleri
arasinda Hacettepe Universitesi Hastanesi Radyoloji Anabilim Dalina bagvuran mamografi gériintiileri
cekilen hastalar dahil edildi. YOLO-v1 algoritmasinin performansi su ana kadar 309 kontrastli
mamografi gorintlsl lGzerinde incelendi. Gorintl isleme adimlari ve siniflandirma performansinin
degerlendirilmesi icin Spyder ortami (Keras ve Tensorflow ile) kullanildi.

Bulgular: Baslangicta anormal ve normal (normal=93 goérintd, iyi huylu=79 goriinti, koti huylu=137
gorintl) toplam 309 konstrastli spektral mamografi gorintisiinin YOLO-v1 algoritmasindaki
performansi incelendi. Kontrastli spektral mamografinin dogrulugu %82,65, duyarliligi %75,69 ve
seciciligi %86,19 idi.

Sonug ve Tartisma: Bu calisma, YOLO-v1 modelinde 93 normal, 79 adet iyi huylu ve 137 kotl huylu
kontrastli spektral mamografi goriintlisii bulunmasina ragmen performans 6l¢climlerinin ¢ok distk
olmadigini gdstermistir. Su anda kodlar farkli CNN mimarilerinin kontrastli ve kontrastsiz mamografi
gorintileri Gzerindeki performanslarini da karsilastiriimak icin ¢alistirilmaktadir. Buna ek olarak,
kontrasli mammografi gorintiileri Gzerinde degerlendirlien CNN mimarileri kontrastsiz mamografi
gorintileri Uzerinde de incelenecek ve kontrastli ve kontrastsiz mamografi goérintilerinin
performanslari karsilastirilacaktir. Literatlr ve klinik bilgiler 1s18inda kontrastl spektral mamografi
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goruntilerinin 6zellikle yogun memelerde meme kanseri tanisinda daha iyi performans gosterecegini
ongoriyoruz.

Anahtar Kelimeler: Kontrastli spektral mamografi, Bilgisayarli goril, Bilgisayar destekli teshis,
Evrisimsel sinir aglar
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Selecting Differentially Expressed Genes in Genomic Data Using the Length of ROC (L-ROC) Method
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Introduction: Microarray and RNA sequencing (RNA-Seq) represent commonly utilized high-
throughput methodologies within genetic data analysis, facilitating the identification of disease-
associated genes, discerning various cancer subtypes, and enabling precise molecular diagnoses. The
inherent nature of genomic data is characterized by its high dimensionality, encompassing numerous
features, such as genes or gene regions, numbering in the thousands. Consequently, effective feature
selection is imperative to mitigate model complexity, enhance modeling accuracy, and yield unbiased
estimations aligned with clinical outcomes. This study aims to assess the feature selection performance
of the length of ROC (L-ROC) method in RNA-Seq studies under various scenarios and compare its
efficacy with frequently employed alternatives.

Methods: RNA-Seq data were preprocessed before downstream analysis, including the filtering the
low counts, normalization, and transformation steps. We employed a variety of methodologies on
preprocessed data to identify differentially expressed (DE) features, encompassing L-ROC [1], the area
under the ROC curve (AUC), generalized area under the ROC curve (gAUC) [2], and negative binomial
generalized linear models as implemented in the DESeq2 package [3]. To comprehensively evaluate
the efficacy of these methods, we conducted a simulation study, wherein various parameters including
sample sizes, rates of differential expression, number of features, and levels of overdispersion were
systematically considered. The comparison of methods was based on the true detection rate of DE
genes.

Results: The simulation results demonstrate that the L-ROC method exhibits comparable or slightly
better performance in the identification of DE features under conditions of improper data structure.
Moreover, its efficacy notably increases when confronted the increase of overdispersion. As expected,
the true detection rates increase for all methods as the differential expression rate or sample size
increases.

Conclusion: We have concluded that the L-ROC method emerges as a supportive tool for selecting DE
features, particularly in improper data structures. It is worth noting that in the case of suspicion about
improper data occurrence of such conditions in RNA-Seq data analysis, the applicability of the L-ROC
method in this context becomes evident.

Keywords: RNA Sequencing, differential expression, genomic data, feature selection
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Amag: Makine 6greniminde (ML) yetersiz 6rneklem biyiklGga ile yapilan galismalar verilerin asiri
uyumuna neden olabilir, ayrica hatali tahminler elde etme olasiligi da yiiksektir. Orneklem
blyuiklGgindeki artis tahmin dogrulugunu arttirir ancak belirli bir 6rneklem buyikliginden sonra
tahmin dogrulugunda anlamli bir degisime neden olmayabilir. Orneklem biiyiikligiini belirlemek icin
kullanilan etki blytkligu, ortalama, oran, standart sapma gibi istatistiklerin yanhs belirlenmesi ve
deneysel ayrintilarin eksikligi nedeni ile yanli olabilmektedir. Bu ¢alismanin amaci, tiiretilmis veri setleri
kullanarak 6rneklem buyudkluklerinin, etki biydklGgi ve ML yontemlerinin siniflama performansi
Gzerindeki etkilerini dogruluk ve F1 skoru ile degerlendirmektir.

Yontem: Veri kiimesi standart normal dagiimindan tiiretilmis olup bagimh degisken iki siniflidir. ML
yontemleri olarak lojistik regresyon, destek vektor siniflandiricisi, karar agaci, naive bayes, yapay sinir
aglari ve rastgele orman modelleri kullanilmigtir. Bu ydntemlerinin siniflama performansi genel
dogruluk oranlari ve F1 skorlari ile incelenmistir. Orneklem buyiikliginiin, etki blyiklugi ile ML
yontemlerinin siniflama performansi iizerinde etkili olabilecegi varsayilmistir. Orneklem biyikligi
16’dan baslayarak 2500’e kadar 100’er arttirilmistir. Etki blyUkliginin siniflama performansi
Gzerindeki etkisini incelemek amaciyla, etki bliytikligu t¢ gruba (kigik (£0.2), orta (0.21-0.79) ve biiyuk
(20.80)) ayrilmistir. Ayrica farkh veri kalitesi, 6zellik ve 6rneklem oranlari durumlarinda genel dogruluk
orani ve F1 skoru Uzerindeki etkisi de incelenmistir. Dogrulugu 6lgmek icin 10-fold CV ydntemi
kullanilmistir.

Bulgular: Etki buylklGgla ve 6rneklem bliyukligi arttikca ML yontemlerinin siniflama dogruluk ve F1
Olcutlerinin arttigi ve varyanslarin kiculdigi gorilmektedir. Dengeli ve iyi veri kalitesine sahip veride
kiiglik etki buyukltga arahiginda siniflandiricilarin genel dogruluk orani zayif olup 6rneklem blyuklGgu
150 ve Gzerinde iken %40 ile %60 arasinda degisim gostermistir. Orta etki blylkligiinde karar agaci
(%60-%70) ve rastgele orman (%75-%80) yontemleri daha dislk genel dogruluk orani ve F1 skoru
vermistir. Orneklem biyiklGgi 150 ve lzerinde iken diger algoritmalarin siniflama basarisi %80’in
Uzerine c¢ikmistir. Blylk etki biyikliginde ise kiglk orneklem biyikliklerinde bile karar agaci
algoritmasi disinda modellerin siniflama basarisi %80’in tizerine gikmistir. Ayrica, siniflama basarisinin
%80’In Uzerinde olmasi icin Ozellik/6rneklem oranin <0.5 olmasi gerektigi sonucuna ulasiimistir.
Makine 6grenmesi modellerinde 6rneklem bulylklGgl, uygun etki blyukliklerine (= 0,5) ve ML
dogruluguna (= %80) sahip oldugunda sonuglar giivenilir kabul edilir. Bu ¢alismada da 6rneklem
bilylklugu yaklasik olarak 150 ve etki blyukligli %80'in lizerinde iken 6rneklem biyikliklerindeki
artis, siniflama basarisini 6nemli 6l¢lide degistirmeyecegi icin fayda saglamayacak ve boylece iyi bir
maliyet-etkinlik orani ortaya ¢ikacaktir.

Sonug: Yeterli bir orneklem blyikligine ulasildiginda, calismaya daha fazla gonilli alindiginda
modelin siniflama basarisini 6nemli 6l¢lide etkilemeyecektir. Bu nedenle, calismanin givenilir ve
verimli sonuglar Uretebilmesi adina uygun bir érneklem buyUkIGgi kritik 6neme sahiptir. Ancak,
ozellikle makine 0Ogrenimi performansini degerlendirme kosullarinda 6rneklem blyuklGguniu
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belirlemek icin yeterli bir referans bulunmamaktadir. Bu calismanin secilen 6rneklem buyuklGglinin
bir calisma icin yeterliligini degerlendirmede, bir kaynak olarak kullanilabilecegi diisiinilmektedir.

Anahtar kelimeler: Orneklem biyiikligi, Makine 6grenmesi, Etki biyikliugi, Ozellik/Orneklem oran,
Dogruluk

Kaynaklar

[1] Rajput, D., Wang, W. J., & Chen, C. C. (2023). Evaluation of a decided sample size in machine learning
applications. BMC bioinformatics, 24(1), 48.

[2] Vabalas, A., Gowen, E., Poliakoff, E., & Casson, A. J. (2019). Machine learning algorithm validation
with a limited sample size. PloS one, 14(11), e0224365.

18



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB11

Kronik Bobrek Hastaligi Teshisinde Agiklanabilir Yapay Zeka Yaklagimi: Karsit Olgusal Agiklamalar
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Amag: Kronik bobrek hastaligi (KBH), diinya genelinde 6nemli bir saglik sorunu olarak karsimiza
¢itkmakta ve bu hastaligin erken teshisi, hastalarin yasam kalitesini artirmak ve hastaligin ilerlemesini
dnlemek acisindan kritik bir 6neme sahiptir. Diinya Saghk Orgiitii (WHO) verilerine gére, KBH, diinya
genelinde milyonlarca insani etkilemekte ve bu durum, saglk sistemleri Gzerinde 6nemli bir ylk
olusturmaktadir. Yapay zeka (YZ) teknolojilerinin tibbi teshis sireglerinde kullanimi, son vyillarda
giderek yayginlasmakta ve bu durum, saglik hizmetlerinin kalitesini artirma potansiyeli tasimaktadir.
Ancak, YZ modellerinin "kara kutu" yapisi, yani karar verme siireglerinin seffaf olmamasi, klinisyenlerin
ve hastalarin bu modellere olan giivenini zedelemekte ve bu durum, YZ'nin tibbi uygulamalardaki
etkinligini sinirlamaktadir. Bu calismada, makine 6grenmesi (MO) modellerinin KBH tahminindeki
etkinligini artirmak ve bu tahminlerin arkasindaki nedenleri aciklamak amaciyla Aciklanabilir Yapay
Zeka (XAl) tekniklerinden biri olan Karsit Olgusal Acgiklamalar Yontemi (CEM) kullaniimistir. Bu sayede
hem dogru hem de anlasilir bir teshis sistemi olusturulmasi amaglanmistir.

Yontem: Bu calismada, 13 klinik ve laboratuvar parametresini iceren acik erisimli bir veri seti
kullanilmistir. Bu parametreler arasinda kan basinci, 6zgul agirlik, albtimin, seker, kirmizi kan hiicreleri,
kan lrre, serum kreatinin, sodyum, potasyum, hemoglobin, beyaz kan hiicresi sayisi, kirmizi kan hiicresi
sayisi ve hipertansiyon bulunmaktadir. Veri seti, KBH tanisi konmus ve konmamis bireylerden
olusmakta olup, bu sayede modelin genel gegerliligi artirilmaktadir. Veriler, normalizasyon islemi
sonrasinda egitim (%80) ve test (%20) setlerine ayrilmistir. Model gelistirme siirecinde TensorFlow ve
Keras kiitiphaneleri kullaniimistir. KBH teshisi icin bir siniflandirma modeli gelistirilmistir. Modelin
performansi, dogruluk, hassasiyet, segicilik ve F1 skoru gibi metrikler kullanilarak degerlendirilmistir.
Model performansi degerlendirildikten sonra, CEM y&ntemi uygulanmistir. CEM, "ilgili Olumsuz" (PN)
ve "llgili Pozitif" (PP) olmak tizere iki tiir agiklama tiretmek icin kullanilmistir. Bu agiklamalar, segilen
test 6rnekleri Gzerinde gosterilmis ve sonuglar gorsellestirilmistir.

Bulgular: Gelistirilen model, test setinde yliksek dogruluk oranlari géstermistir. Modelin dogruluk orani
%90’In Uzerinde bulunmus, bu da modelin KBH tahminindeki etkinligini ortaya koymaktadir. CEM
analizi, modelin kararlarini etkileyen onemli faktorleri belirlemistir. PN, hangi 0zelliklerin
degistirilmesiyle tahmininin degisecegini gosterirken, PP, tahmini destekleyen minimum o&zellikleri
belirlemistir. Bulgular, hangi parametrelerin klinik uygulamalarda daha kritik oldugunu anlamaya
yardimci olmaktadir.

Sonu¢ ve Tartisma: Bu calisma, yapay zeka modellerinin KBH teshisinde etkili bir sekilde
kullanilabilecegini ve CEM yontemiyle bu modellerin kararlarinin agiklanabilecegini gdstermistir.
Gelistirilen yaklasim, klinisyenlere daha seffaf ve glivenilir bir karar destek sistemi sunmaktadir. Bu,
hastalarin daha iyi yonetilmesine ve tedavi planlarinin optimize edilmesine katkida bulunabilir.
Gelecekteki galismalar, bu yontemin daha genis hasta poplilasyonlarinda ve farkh klinik senaryolarda
degerlendirilmesini icermelidir.
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Anahtar Kelimeler: Agiklanabilir Yapay Zeka, Kronik Bobrek Hastaligi, Karsit Olgusal Agiklamalar, Klinik
Karar Destek Sistemleri
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SB12

Gestasyonel Diyabet Mellitus ve Preeklampsi Arasindaki Protein Farkliliklarinin Belirlenmesi
Seyma YASAR

inénii Universitesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi, Tip Fakiltesi, Malatya, Turkey
seyma.yasar@inonu.edu.tr.

Amag: Preeklampsi ve gestasyonel diyabetin erken tani ve tedavisi, hem anne hem de fetiis saghgi
acisindan kritik 6neme sahiptir. Preeklampsi, kontrol edilmediginde ciddi hipertansiyona, organ
yetmezligine ve anne oliimlerine yol acabilir; ayrica, erken dogum, diistik dogum agirligi ve plasenta
sorunlari gibi fetlsle ilgili komplikasyonlara da neden olabilir. Gestasyonel diyabet ise kontrolsiiz
birakildiginda hem anne hem de bebekte uzun vadeli saglk sorunlarina yol acar; bebekte asiri kilolu
dogum, solunum problemleri ve ilerleyen yaslarda diyabet riski artarken, anne icin de gelecekte tip 2
diyabet gelisme riski ylikselir. Her iki durumda da patogenezi tam olarak anlasilamamis olsa da,
preeklampside plasentanin damar gelisiminde bozukluk, endotel disfonksiyonu ve inflamasyonun rol
oynadigi disiinilmektedir. Gestasyonel diyabette ise, gebeligin neden oldugu hormonal degisikliklerin
insilin direncini artirarak kan sekeri kontroliini zorlastirdigi bilinmektedir. Bu nedenle, her iki durumun
da erken tanisi ve tedavisi, risklerin minimize edilmesine ve uygun beslenme, ila¢ tedavisi ya da izlem
stratejileri ile saghkli bir gebelik streci gecirilmesine olanak saglar. Bu calismanin amaci, gebelik
sirasinda ortaya c¢ikan ve hem anne hem de fetis saghgini tehdit eden, yiksek tansiyon ve seker
metabolizmasi bozuklugu ile karakterize edilen gebelik komplikasyonlarindan preeklampsi ve
gestasyonel diyabet hastalarinda erken tani ve tedavide kullanilabilecek olasi proteom biyobelirtecleri
ortaya koymaktir.

Yontem: Calismada acik erisimli olarak ProteomeXchange Konsorsiyumundan PXD032981 kodu ile
saklanan kitle spektrometresi proteomik verileri kullaniimistir. Calismada, 6 gestasyonel diyabet
(GDM), 6 preeklampsi (PE) ve 6 saglkli gebelikten alinan toplamda 18 plasental doku 6rnegi Amerikan
Diyabet Birligi (ADA) ve PE rehberine uygun olarak toplanmistir. Protein konsantrasyonlari BCA kitiyle
Ol¢lilmUs, proteinler peptid parcalarina ayrilarak ultra yiiksek performansh sivi kromatografisi (UHPLC)
ve kitle spektrometrisiyle analiz edilmistir. Veriler MaxQuant yazilimi ile islenmistir. Veriler R
programlama dili kiitiphaneleri (wrProteo, rpx, STRINGdb, vb.) kullanilarak istatistiksel olarak analiz
edilmis ve volkano, MA grafigi, 1s1 grafigi ile gorsellestirilmistir.

Bulgular: Elde edilen istatistiksel analizler icin katlanma degisim degeri (Fold Change) 1.5 olarak
alindiginda, GDM-Kontrol hastalari arasinda istatistiksel acidan anlamli olarak farkli bir protein degisimi
tespit edilemezken, GDM-PE hastalari arasinda 221 proteinin istatistiksel agidan anlamli bir farkhlik
gosterdigi bulunmusken, PE-Kontrol gruplari arasinda 204 proteinin istatistiksel agidan anlamh bir
farkhlik gésterdigi bulunmustur.

Sonu¢ ve Tartisma: Calisma sonucunda elde edilen bulgular 1siginda, gestasyonel diyabet ve
preeklampsinin patogenezinde yer alan temel molekiler mekanizmalarin anlasiilmasina katki
saglayarak, bu hastaliklarin gelisiminde rol oynayan biyolojik sireglerin daha iyi anlasilmasini
saglamaktadir. Bu sireclerin incelenmesi, GDM ve PE i¢in spesifik biyomarkerlarin kesfi ve yeni tedavi
stratejilerinin gelistirilmesi agisindan énemli bir zemin olusturmakta, béylece hastaligin erken teshis ve
miidahale imkanlarini artirabilecek potansiyel terapotik hedeflerin belirlenmesi hedeflenmektedir.

Anahtar Kelimeler: Etiketsiz proteomik analiz, Gestasyonel diyabet (GDM), Preeklampsi (PE),
wrProteo.
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SB13

Diferansiyel Gen Ekspresyon Analizi ile Hastaliklarin Genetik Temellerinin Arastirilmasi: Acik
Erisimli RNA-seq ve Mikroarray Verileri Uzerine Bir R Uygulamasi

Zeynep Kiigiikakgal

indni Universitesi, Tip Fakiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali
zeynep.tunc@inonu.edu.tr

Amag: Bir organizmanin genlerinin ifade edilme dizeyi, genetik bilginin nasil kullanildigini ve
organizmanin fonksiyonlarini nasil etkiledigini belirleyen énemli bir faktérdir. Gen ifadesinin dizeyi,
organizmanin fizyolojik durumunu ve cevresel kosullara yanitini etkileyerek, hiicresel islevlerin dinamik
bir sekilde yonetilmesine olanak tanir. Bir hiicre tlrQ belirli genleri yiiksek seviyelerde ifade ederken,
baska bir tir ayni genleri diislik seviyelerde ifade edebilir. Bu farkliliklar, hiicrelerin spesifik islevler
Ustlenmesine yol acar. Diferansiyel ekspresyon analizi ise, farkli kosullar altinda genlerin ifade
dizeylerini karsilastirmak icin kullanilan bir yontemdir. Bu analiz, genlerin belirli bir durumda (6rnegin,
hastalik, tedavi, cevresel degisiklikler) nasil farkl sekilde ifade edildigini anlamaya yardimci olur. Bu
calismanin amaci acik erisimli bir gen ifadesi veri setinde diferansiyel ekspresyon analizlerini
gerceklestirmek icin R ile ardisik bir kod dizini gelistirmektir.

Yontem: Calismada NCBl'dan temin edilecek bir hastaliga ait acik erisimli RNA-seq ve mikroarray
verilerinden elde edilen gen ifade verileri kullanilacaktir. Analizlerde R programlama dilinde bulunan
ve ifade analizine yardimci olan limma paketi kullanilmistir. Analizlerde yukari regiile edilen genler
log2FC>1 esigi kullanilarak tanimlanirken, asagi regiile edilen genler - log2FC<-1 esigi uygulanarak
tanimlanmistir. Ayrica analiz ¢iktilarinda p degeri, t degeri, B degeri (logaritmik olasilik) gibi istatistikler
de yer almaktadir. Calismada kullanilan verilerin dagilimi kutu c¢izgi grafikleri ve ifade yogunlugu
grafikleri kullanilarak gésterilmistir. incelenen érnekler arasindaki karsilikli iliskileri gérsel olarak temsil
etmek icin Tekdiize Manifold Yaklasimi ve Projeksiyonu (UMAP) grafigi kullanilmistir. Volkan grafigi
hem vyukari regiilasyon hem de asag regililasyon agisindan farkh sekilde ifade edilen genlerin
gosterilmesi amaciyla tercih edilmistir. Bu grafiksel gosterim, diferansiyel ifade sergileyen genlerin hizli
bir sekilde tanimlanmasini kolaylastirmaktadir.

Bulgular: Analiz sonucunda, veri setinde yer alan hastalik agisindan farkhlasan (yukari ve asagi
regilasyon gosteren) genler/gen kiimeleri tanimlanmustir. Sonuglar istatistiksel olarak ve grafiksel
olarak sunulmustur. Volcan grafigi, genlerin log2 fold degisiklikleri ile p-degerlerini gorsel olarak
karsilastirarak belirgin farkliliklari hizh bir sekilde degerlendirmeyi mimkiin kilmaktadir. Genel olarak,
analiz ve sonuglarin sunumu, hastaliklarla iliskili genlerin daha iyi anlasiimasina ve gelecekteki
arastirmalara yon verecek 6nemli veriler elde edilmesine olanak tanimaktadir.

Sonug ve Tartisma: Calisma ile diferansiyel ekspresyon analizi yapimina olanak saglayacak bir kod dizini
olusturulmus ve var olan hastalik durumunda hangi genlerin ifade diizeylerinin degistigi hangilerinin
degismedigi belirlenmistir. Belirlenen genlerin hastalik patogenezi ile iliskili yollari ve mekanizmalari
aydinlatmaya yardimci olmasi beklenmektedir. Ayrica elde edilen verilerinileri boyut analizlerle birlikte
hastaliklarin erken tanisi, tedavi stratejilerinin belirlenmesi ve bireysellestirilmis tedavi yaklasimlarinin
gelistirilmesi agisindan potansiyel tasidigi diisiinilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Gen ifadesi, diferansiyel ekspresyon, yukari ve asagi regiile
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Tip ve Saglik Bilimlerinde Gizli Degisken Modellerine Yonelik Arastirma Egilimleri: Web of Science
Verilerine Dayali Bibliyometrik Analiz

Merig YAVUZ COLAK', Murat KOCAK?, Ayse YAVUZ DERMAN?, Caner INCEKAS!

! Baskent Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Ana Bilim Dali, Ankara, TURKIYE.
2 Baskent Universitesi, Tip Fakiiltesi, Tip Bilisimi Ana Bilim Dali, Ankara, TURKIYE*
Sorumlu Yazar: meric@baskent.edu.tr

Amag: Bu calismada, tip ve saglik bilimlerinde, gizli degisken modelleri Gzerine yapilan yayinlarin
egilimlerini ve bibliyografik 6zelliklerini incelemek amaglanmistir. Gizli degisken modelleri tip ve saglik
bilimlerinde kullanilan giicli modelelr olup 6zellikle gizli sinif (Latent class), gizli faktor (latent factor),
gizli regresyon (latent regression), gizli profil (latent profile), madde yanit teorisi (item response
theory), yapisal esitlik modellemesi (structural equation modelling) ve daha yakin dénemde gizli agag
(latent tree) analizleri ile karsimiza ¢ikmaktdir. Bu modeller, dogrudan goézlemlenemeyen ancak
gozlemlenen degiskenler (izerinde etkisi olan gizli degiskenlerin anlasiimasinda 6nemli bir rol
oynamaktadir. Hastaliklarin erken teshisi ve Kkisisellestirilmis tedavi yaklasimlarinin gelistiriimesi
acisindan buyik potansiyel sunmaktadirlar.

Yontem: 1993-2023 yillari arasinda tip ve saglik bilimleri alaninda gizli degisken modelleri Gzerine
yapilan yayinlar, belirlenen anahtar kelimeler araciligiyla taranmis ve Web of Science (WoS) veri
tabanindan elde edilmistir. Analiz igin Bibliometrix R Paketi Biblioshiny, WOSviewer ve Litmaps gibi
bilimsel gorsellestirme araclari kullaniimistir. Yayinlarin egilimleri, atif sayilari, yazarlarin cografi
dagilimi, 6ne cikan dergiler gibi temel 6l¢itler; tanimlayici istatistikler, ag analizi, konu analizi ve atif
analizi gibi bibliyometrik yontemlerle degerlendirilmistir. Ortak alinti aglari, yazar isbirligi haritalari ve
anahtar kelime birlikte olusum analizleri yapilarak literatiirdeki iliskiler ve egilimler gorsellestirilmistir.
Sonuglar mevcut literatiir baglaminda yorumlanarak arastirma bosluklari belirlenmis ve gelecekteki
calismalar icin 6neriler sunulmustur.

Bulgular: Belirlenen anhtar kelimeler ve kategoriler belirlenerek yapilan baslik-6zet ve anhtar kelimeler
taramasinda 20160 yayin, sadece baslik taramasinda ise 5559 yayinin incelendigi calismada, 6205 farkli
yazar ile 2711 dergide ve toplam 155 web of science kategorisinde yayinlar elde edilmistir. En yaygin
yayin tlri makaleler (n=18.781) olup, en Uretken yazarlar Miaskowski C (n=96), Vermunt JK (n=91) ve
Morin, Alexandre J.S. (n=71) olarak belirlenmistir. En aktif kurumlar ise Kaliforniya, Pennsylvania
Commonwealth ve Harvard Universiteleri olmustur. Onde gelen dergiler arasinda Frontiers in
Psychology, Journal of Affective Disorders ve International Journal of Environmental Research & Public
Health bulunmaktadir. Yayinlarin yogunlastigl arastirma alanlari psikiyatri, psikoloji ve sosyal psikoloji
olmustur. 201 macro alt konu belirlenmis ve bunlarin igerisinde ilk 3 sirada “ebeveynlik”, “Madde-yanit
teorisi-item Response Theory” ve “travma sonrasi stres bozuklugu (PTSD)” gelmistir. Mikro atif
konulari arasinda “ebeveynlik”, “travma sonrasi stres bozuklugu (PTSD)”, “alkol”, “parametrik olmayan
regresyon”, “fiziksel aktivite” ve “HIV prevalansi ve profilaksi” 6ne ¢ikmistir. Yayin basina ortalama atif
sayisi 20,74'tur ve 6zellikle 2017 sonrasinda yayinlarda kayda deger bir artis gbzlenmistir.

Sonug ve Tartisma Gizli degisken modelleri, tip ve saglik bilimlerinde hastaliklarin daha iyi anlasiimasi,
tedavi slreclerinin etkinliginin degerlendirilmesi ve toplum sagliginin iyilestirilmesi agisindan 6nemli
firsatlar sunmaktadir. Bu modellerin daha yaygin kullanimi, saglk arastirmalarinin gelecegi icin kritik
bir 6neme sahiptir. Bibliyometrik analizler, gizli degisken modellerinin metodolojik gelisimini, yeni
uygulama alanlarini ve uluslararasi isbirliklerini ortaya koyarak, arastirmacilara kapsamli bir
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degerlendirme yapma olanagl saglamaktadir. Calismanin sonuglari, bu alandaki bilgi birikimini
derinlestirerek, gelecekte yapilacak arastirmalara ve bu alanda calisacak bilim insanlarina énemli
katkilar sunacaktir.

Anahtar Kelimeler: Gizli degisken, Gizli degisken modeller, Bibliyometrik analiz
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Tiirkiye'de Adinda “Yapay Zeka” Gegen Tipta Uzmanlk Tezlerin Bibliyografik Verilerinin
Degerlendirilmesi

Ozlem ARIK

Kitahya Saglik Bilimleri Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 43100, Kiitahya, TURKIYE
ozlmarik88 @gmail.com

Amag: Calismanin amaci Tirkiye'de yapilan tipta uzmanlik tezleri arasinda, adinda “yapay zeka”
bulunan tezlerin bibliyografik verilerinin degerlendirilmesiyle gelecekte planlanacak olan ¢alismalara
yon vermesini saglamaktir.

Yontem: Calismada, Yiiksek Ogretim Kurulu Baskanhg’nin Ulusal Tez Merkezi internet sitesinde yer
alan kutucuklara “Aranacak Kelimeler: Yapay Zeka”, “Aranacak Alan: Tez Adl”, “Arama Tipi: iginde
Gegsin”, “Yil:2000-2024”, “Tez Turl: Tipta Uzmanlik”, “Grubu: Tip”, “izin Durumu: izinli”, “Durumu:
Onaylandi” seklinde yazilarak tarama yapilmistir [1]. Bu tarama sonucunda ulasilan 48 tezin
bibliyografik veri degerlendirilmesinin yapilmasi icin IBM SPSS(Statistical Package for Social Sciences)
Statistics 29 programi araciligiyla veri formu olusturulmustur ve veriler analiz edilmistir. Tezler;
yapildiklari yil, sehir, Gniversite, bélim, anabilim dali, danisman, 6grenci, etik kurul izin durumu,
orneklem grubu, gorinti verisi, cozimlemede kullanilan yontemler, performans o6lcileri, anahtar
kelimeler ve kullanilan bilgisayar programi degiskenlerine gore degerlendirilmistir.

Bulgular: Calismada 48 adet tipta uzmanlik tezinin tam metnine ulasiimistir. Tipta uzmanlik tezlerinin
yayim yillarina bakildiginda en fazla tezin 2024 yilinda oldugu saptanmistir. Tezlerin 16°si (%33.3)
istanbul’da, 15%i (%31.3) Ankara'da gerceklestirilmistir. Blyiik cogunlugu olmak lzere 18'i (%37.5)
Saglik Bilimleri Universitesi’'nde yapilmistir. Tip fakiiltelerinin dahili tip bilimleri bélimlerine ait olan 28
(%58.3) tez, cerrahi tip bilimleri bélimlerine ait olan ise 17 (%35.4) tez bulunmustur. Sirasiyla en fazla
tez radyoloji anabilim dalinda (%22.9) ve acil tip anabilim dalinda (%10.4) yapiimistir. Danisman
ogretim Uyeleri icin erkek (%56.3) ile Prof. Dr. unvani (%52.1) olanlarin sayisinin daha fazla oldugu
gorilmustir. Ogrenciler icerisinde erkeklerin (%68.8) orani kadinlara (%31.2) gére daha fazla ¢cikmistir.
44°Gnin (%91.7) etik kurul izninin bulundugu tezlerin ¢alisma verisi igerisinde goriintli verisinin
bulundugu tez sayisi 39 (%81.3) olarak elde edilmistir. Coziimlemede kullanilan yontemler arasinda,
sirastyla ilk lgte yapay sinir aglarl (%22.5), derin 6grenme (%14.1) ve random forest (%11.3) yer
almistir. Performans 6lgiist olarak 29 (%21) tezde dogruluk, 26 tezde (%18.8) duyarhhk kullaniimistir
ve en sik yararlanilan iki 6l¢i olmuslardir. “Yapay zeka” 36 tezde, “derin 6grenme” 10 tezde, “makine
O0grenme” 9 tezde anahtar kelime olarak kullanilmistir. Python programlama dili en ¢ok kullanilan
bilgisayar programi olmustur.

Sonug ve Oneriler: Arastirma sonuglarina gére tezlerin biiyiik cogunlugu istanbul ile Ankara'da ve son
Uc yilda gerceklesmistir. Radyoloji anabilim dalinda hazirlanan, erkek 6grencilerin hazirladigi, danisman
O0gretim Gyesinin erkek ve Prof. Dr. oldugu tezlerin sayisinin olduk¢a fazla oldugu goérilmustar.
Ulkemizde yapay zeka alaninda yapilan tipta uzmanlik tezlerinin ve literatiire yayin olarak katkisinin
arttirilmasi saglik alaninda 6nemli fayda saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Yiiksek Ogretim Kurulu, Tipta Uzmanlik, Yapay Zeka, Bibliyografik Veri
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Bas Gevresi igin Pediatrik Bilyiime Hizi Egrilerinin Olusturulmasi: Bir Simiilasyon Galismasi
Eda CAKMAK?, Eylem GUL ATES?, Ferhat UNAL?, Mehtap AKCIL OK*

! Baskent Universitesi Saglk Bilimleri Fakltesi, Ankara
20rta Dogu Teknik Universitesi, Rektorliik, Ankara
* Sorumlu yazar: ferhat.unal2005@hotmail.com

Amag: Blyume hizi persentilleri, bir ¢ocugun belirli bir araliktaki veya bir dizi donem igerisindeki
blytme hizini degerlendirmek icin kullanilir. Bu persentiller, 6zellikle hastaliklarin erken tespit edilmesi
ve yenidoganlarin beslenme ile gelisim siireglerinin takibinde 6nemli bir gostergedir. Bas c¢evresi
Olcimleri, cocuklarin saghkl blylmesini izlemek ve makrosefali ile mikrosefali gibi durumlari
degerlendirmek agisindan kritik bir rol oynar. Bu ¢alismada, kiz ve erkek ¢ocuklarin 2, 3, 4 ve 6 aylik
donemlerdeki bas cevresi artis hizi ile ilgili persentil egrilerinin similasyon verileri kullanilarak
olusturulmasi amaglanmistir.

Yoéntem: Simiilasyon verisinin olusturulmasinda, Cakmak (2023) ¢alismasindan elde edilen kiz ve erkek
cocuklarina ait yasa bagh bas ¢evresi uzunlugu artis verileri temel alinmistir. Bu ¢alisma kapsaminda,
gamlss.dist 6.1-1 paketi ve rNO() fonksiyonu kullanilarak 0-12 ay araligindaki bas cevresi verileri
Uretilmis ve her yas donemi icin 500 birimlik 6rneklemler olusturulmustur. Bliyime hizi standartlarinin
belirlenmesinde GAMLSS (Generalized Additive Model for Location, Scale, and Shape) yontemi
uygulanmis; model performansini degerlendirmek amaciyla GAIC (k = 3) degerleri incelenmistir. Tim
analizler, R 4.1.2 srimiinde gamlss 5.4-1 paketi kullanilarak gerceklestirilmistir.

Bulgular: Yasa bagh bas c¢evresi uzunlugu similasyon verileri kullanilarak, 0-12 aylk kiz ve erkek
cocuklari icin ayri ayri 2, 3, 4 ve 6 aylik donemlere gore blylime hizi egrileri ile 3. ve 97. persentil
araligindaki referans degerler olusturulmustur. Model parametre kestirimleri 2, 3, 4 ve 6 aylik artiglar
icin kizlarda BCPE (A=0.80, sd,=7.90, sds=7, sd,=2, sd=2), BCPE (A=0.27, sd,=7.57, sds=5.83, sd,=3.23,
sd=4.48), BCPE (A=0.08, sd,=6.94, sd,=5.26, sdy=3.62, sd.=2), BCCG(A=0.46, sd,=5.81, sd.=4.78,
sd,=3.45); 2, 3, 4 ve 6 aylik artislar igin erkeklerde BCPE (A=0.45, sd,=8.24, sd,=6, sd,=4.79, sd.=2), BCPE
(A=0.99, sd,=7.55, sds=6.28, sd,=2, sd=3.31), BCPE (A=0.95, sd,=7.07, sd.=5.64, sd,=3.24, sd=2),
BCCG(A=0.99, sd,=5.84, sd;=5.03, sd,=3.84) olarak elde edilmistir.

Sonug: Bas cevresi, cocugun beyin gelisimi ve norolojik saghgi hakkinda 6nemli bilgiler sundugu icin,
diger antropometrik 6lglimlerden farkli olarak ayri bir 6neme sahiptir. Ancak, Tiirk ¢ocuklarinin bas
cevresine iliskin buyime hizi egrileri henliz olusturulmamistir. Bu eksikligi gidermek icin blyuk
orneklemlerle boylamsal calismalar yapilmasi gerekmektedir. Bu calismadaki similasyon verilerinden
elde edilen biyime hizi egrilerinin, WHO standartlari ile benzerlik gosterdigi gozlemlenmistir.
Gelecekte, gercek veriler Gzerinde yapilacak daha kapsamli calismalar, blyime dinamiklerini daha iyi
anlamak igin faydali olacaktir.

Anahtar Kelimeler: Bliyime hizi, GAMLSS, Bliyiime Persentilleri, Bas cevresi

Kaynaklar

[1] World Health Organization, WHO child growth standards: growth velocity based on weight, length
and head circumference: methods and development. 2009, World Health Organization: Geneva.

27



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE
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Biyoistatistik Programi Doktora Tezi, Ankara, 2023.

[3] Elmali, F., Altunay, C., Mazicioglu, M. M., Kondolot, M., Ozturk, A., & Kurtoglu, S. (2012). Head
circumference growth reference charts for Turkish children aged 0-84 months. Pediatric
neurology, 46(5), 307-311.
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Ortak Gizli Sinif Aga¢ Yapisinda Birden Fazla Boylamsal Yanit Kullanimi
Ceren EFE SAYINY', ilker UNAL?

! stteli imam Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Kahramanmaras, Tiirkiye
2 Cukurova Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana, Tiirkiye
*Sorumlu Yazar: cesayin@ksu.edu.tr

Amag: Bu c¢alismada, ortak gizli sinif agag yapisinda kullanilan JLCT yonteminin veride birden fazla
biyobelirte¢ 6lgciimi varhiginda da kullanilabilmesi icin gelistirilmesi ve saglik alanindan elde edilen bir
veri kimesi tizerinde degerlendirilmesi amaglanmistir.

Yontem: Saglk alaninda bircok calismada ortak degiskenlerin zamana bagh oldugu gorilmektedir.
Ancak boylamsal 6lglimlerin ve sagkalim yanitin bir arada oldugu veri tirlerinde ortak modelleme
yapan ve genellikle tercih edilen SREM (Shared Random Effects Model) ve JLCM (Joint Latent Class
Model) gibi yaklasimlar, bahsedilen zamana baglilik durumunu ele almada yetersiz olmaktadir. Bu
yaklasimlara alternatif olarak 6nerilen agag tabanli bir yéntem olan JLCT (Joint Latent Class Trees)
yontemi, zamana bagl ortak degiskenleri de kullanarak sagkalim verileri ile boylamsal verileri ortak
modellemektedir. JLCT, diger yontemlerin varsaydigi ancak cogunlukla ihlal edilen “ortak degiskenlerin
zamandan bagimsiz olmasi” problemini asabilmektedir. R kitlphanelerinden lcmm icerisindeki
PAQUID veri kiimesinde bulunan {i¢ boylamsal yanit olan MMSE (Mini Mental State Examination), IST
(Isaacs Set Test) ve BVRT (Benton Visual Retention Test) degiskenleri bir arada ele alinarak, JLCT
yonteminin ¢oklu boylamsal yanit varliginda kullanimi denenmistir. Performans degerlendirmesinde
MSE (mean square error) degerleri ve program ¢alisma sureleri (runtime) kullanilmistir.

Bulgular: Bulgular 1siginda farkh esik degerlerinde BVRT skoru hem MSE hem de calisma sireleri
bakimindan en iyi performansa sahip biyobelirteg olarak elde edilmistir.

Anahtar Kelimeler: Gizli sinif analizi, Ortak modelleme, Sagkalim analizi, Boylamsal 6lciimler, Ortak gizli
sinif agaglar
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COVID-19 iliskili Akut iskemik inmenin Noérogériintiileme Yontemleriyle Tespiti
Eylem GUL ATES'?", Gokcen COBAN?, Jale KARAKAYA?

! Orta Dogu Teknik Universitesi, Kurumsal Biiyiik Veri Yonetim Koordinatérliigii, Ankara, Tirkiye.
2 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tirkiye.
3 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Radyoloji Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye.
* Sorumlu Yazar: eylemgul@metu.edu.tr

Amag: COVID-19 genellikle solunum sistemini etkileyen bir hastalik olarak bilinmekle birlikte, yapilan
arastirmalar, enfekte bireylerde 6zellikle iskemik inme gibi ciddi nérolojik komplikasyonlarin ortaya
cikabilecegini gostermektedir. Bu ¢alisma, gorinti isleme ve makine 6grenmesi (ML) yontemlerini
kullanarak COVID-19 pozitif ve COVID-19 negatif hastalarin beyin MR goriintilerini karsilastirarak
COVID-19'un akut iskemik inme (Ali) tzerindeki etkilerini belirlemeyi amaglamaktadir. Ayrica bu
¢alisma, COVID-19'un iskemik inme Gzerindeki etkisini arastiran ilk radyolojik goriintiileme tabanh
calismadir.

Yoéntem: Bu retrospektif calismada Mart 2020 ile Eylil 2021 tarihleri arasinda Hacettepe Universitesi
Hastanesi Radyoloji Béllimiine basvuran ve dahil edilme kriterlerini karsilayan hastalarin MRG veriler
kullanilmistir. Radyolojik gériintiileme yéntemiyle Ali tanisi almis PCR testiyle COVID-19 negatif veya
pozitif oldugu dogrulanan 57 hasta galismaya dahil edildi. Bu ¢alismada, radyomik ozelliklerin elde
edilmesi, 6zellik se¢imi ve siniflandirma adimlarini bir araya getiren hibrit bir yontem kullanildi.
Gorinti isleme adimlarindan sonra elde edilen radyomik veriler farkli 6zellik segim algoritmalariile en
onemli 6zellikler belirlenerek makine &grenimi algoritmalariyla siniflandirildi.  Ozellik segim
yontemlerine gore siniflandiricilarin performanslari, Dogruluk, Dengeli Dogruluk, Duyarhlik, Secicilik,
F1 skor ve AUC gibi olgitler kullanilarak karsilagtiriimistir.

Bulgular: Makine 06grenimi siniflayicilarinin  performansi, farkli 6zellik segim ydntemleriyle
degerlendirildi. Recursive feature elimination (RFE) ve Boruta yontemleri kullanildiginda daha yiiksek
performans elde edildi. RFE kullanildiginda, Yapay Sinir Aglari ve k-Nearest Neighbors (kNN)
algoritmalari 0.87 AUC degerine ulasti. Boruta ile daha az sayida 6zellik segildi ve kNN algoritmasiyla
0.86 AUC elde edildi. Bu bulgular, beyin MR goriintilerinden elde edilen radyomik 6zelliklerin, COVID-
19 enfeksiyonu ile iliskili ve iliskisiz inmeleri ayirt etme potansiyeline sahip oldugunu géstermektedir.

Sonug ve Tartisma: Onerilen hibrit yontem, beyin MR goriintiilerinden COVID-19 ile iliskili iskemiyi
tespit etmede etkili olabilecegi bulundu. Mevcut literatir COVID-19’un beyin Uzerindeki nérolojik
etkilerine dair sinirh bilgi sunarken, bu ¢alismanin bulgulari COVID-19'un iskemik inme Uzerindeki
etkilerine dair yeni bilgiler sunmaktadir. Bu ¢alismadan elde edilen bulgular, COVID-19'un akut iskemik
inme Uzerindeki etkilerini daha iyi anlamak ve bu konuda mevcut literatiire katkida bulunmak agisindan
onemli bir bilgi sunmaktadir. Bu bilgiler 1siginda, COVID-19 ile enfekte riskli hastalarda klinisyenlerin,
uygun tedavi prosedirleri ve kardiyovaskiiler hastalik dnleme stratejilerini dikkate alarak gelecekteki
akut iskemi riskini azaltmaya yonelik adimlar atabilecegini distindlirmektedir. Bununla birlikte, bu
sonuglarin klinik uygulamalardaki etkilerini daha iyi degerlendirebilmek icin daha genis veri setleri ve
daha genis ¢apli calismalar gereklidir.

Tesekkiir: Bu calisma Tirkiye Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Kurumu (TUBITAK 2211-C Yurtici
Oncelikli Alanlar Doktora Burs Programi) tarafindan desteklenmistir.

Anahtar Kelimeler: N6érogorintileme, Goriintl isleme, Makine 6grenmesi, COVID-19, Akut iskemi
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review. Journal of the Neurological Sciences, 2020. 413: p. 116832.

[2] Liu, L., et al., Epidemiology, pathogenesis, and management of Coronavirus disease 2019-associated
stroke. Frontiers of Medicine, 2024.

[3] Shoskes, A., et al., MRI of Cerebrovascular Injury Associated With COVID-19 and Non-COVID-19
Acute Respiratory Distress Syndrome: A Matched Case-Control Study. Critical care medicine, 2022.
50(11): p. 1638-1643.

[4] The Lancet, N., Long COVID: understanding the neurological effects. The Lancet Neurology, 2021.
20(4): p. 247.

31



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB19

PR Egrileri igin Alternatif Bir Oneri: Prevalans Diizeltmeli PR Egrisi
ilker Unal?, H. Esin Unal?

! Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim dali, Adana
2 Cukurova Universitesi Enformatik Bélimii, Adana
* Sorumlu yazar: ilkerun@cu.edu.tr

Saglk alanindaki siniflama islemi siklikla tani konmasi ve prognozun belirlenmesi gibi amaglarla
yapilmaktadir. Bu amaglarla yapilan bir calismada bir tani testinin basarisi incelenmek istendiginde
duyarlilik ve segicilik gibi prevalanstan etkilenmeyen dogruluk 6lgitleri kullanilir. Tani testinin sayisal
olmasi halinde bu degerler kullanilarak cizilen ROC egrisi altinda kalan alan degeri ile siniflama basarisi
olcilir. Ozellikle makine 6grenmesi algoritmalarinin kullanim sikligi artmasi ile bu algoritmalarin
onerildigi alanlarda siklikla kullanilan Precision (pozitifi prediktif deger), Recall (duyarhhk), F 6l¢iiti gibi
Olcltlerin saghk alaninda da popdlerligi artmistir. Yine bu olcitler kullanilarak gizilen PR egrileri ile ikili
siniflama yapan o6l¢iimlerin siniflama basarisini 6lglilebilmektedir. Ancak bilindigi tzere pozitif ve
negatif prediktif degerler prevalanstan etkilenmektedir. Bu durumda da prevalansin dikkate alinmadigi
bir calismadan hareketle hesaplanan dogruluk olciutleri ile vyapilacak siniflama basarisi
degerlendirmesinde yanlilik gorilebilecektir. Bu galismada bu yanliligi ortadan kaldirmak amaciyla
standart PR egrileri yerine ilk defa sunulan Prevalans Duzeltmeli PR Egrilerinin kullaniimasi
onerilmektedir. Onerilen yeni egri ile mevcut egri arasindaki tstiinliikler ve farkhliklar saghk alaninda
karsilasilabilecek durumlar dikkate alinarak olusturulmus similasyon senaryolari kullanilarak ortaya
konmustur. Yapilan degerlendirmeler sonucunda, PR egrileri yerine prevalans dizeltmeli PR egrilerinin
kullanimi ile siniflama basarisinin daha yansiz elde edildigi gérilmustdr.

Anahtar Kelimeler: PR egrileri, Bayes teoremi, Prevalans etkisi
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Saghkh Cocuklarda Yeni Nesil Siirekli Referans Araligi Tahmini
Merve TURKEGUN SENGUL"", Didem DERICI YILDIRIM?, Saniye BASAK OKTAY?

! Alanya Alaaddin Keykubat Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD
2 Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim ABD
3 Alanya Alaaddin Keykubat Universitesi Tip Fakiiltesi Tibbi Biyokimya ABD
* Sorumlu Yazar: merveturkegun@gmail.com

Amag: Tibbi verilerde, bircok degiskenin zamanla ve kosullara gore stirekli degismesi yaygindir. Stirekli
referans aralig1 (SRA), verilerin her bir zaman noktasinda nasil dagildigini gosterir [1]. Bu ¢alismada
amacimiz, yasla birlikte hassas degisimlerin oldugu pediatrik populasyonda serbest T4 (fT4) analiti igin
yeni nesil SRA hesaplamak ve aralikli referans araligi (ARA) ile karsilastirmaktir.

Yontem: Surekli referans araliklarinin temel mantigi yas aciklayici degiskenin siirekli yapisini koruyarak
aciklayici degisken ile sonug degiskeni arasindaki lineer olmayan iliskilileri dikkate alip her yas degeri
icin ayri referans araligl olusturmasidir. Bunun igin yeni nesil yontemlerden konum, 6lcek ve sekil
parametreleri icin genellestirilmis eklemeli modeller (Generalized Additive Models for Location, Scale,
and Shap; GAMLSS) ile Lambda, Mu ve Sigma (LMS) tabanli istatistik modeller kullaniimistir. GAMMLS
modellerden farkh katki terimlerine ve 6zelliklere sahip; spline, polinomiyal ve karar agaglari (KA)
yontemleri ele alinmistir. KA disindaki yontemler suirekli referans araligi hesaplamada kullaniimistir. KA
ise ARA olusturmak amaciyla kullanilmistir. Calismada hem farkli yéntemlerle hesaplanan SRA’larinin
model performanslari hem de yeni nesil SRA’larinin ARA’ya gore basarisini gdostermek amaciyla SRA ve
ARA’nin model performanslari Akaike Bilgi Kriteri (AIC), Bayesci Bilgi Kriteri (BIC) ve Genellestirilmis
Akaike Bilgi Kriteri (GAIC) ile karsilastinlmistir. Calismada, Alanya Alaaddin Keykubat Universitesi Tip
Fakultesi Egitim ve Arastirma Hastanesi Tibbi Biyokimya labaratuarindan alinan 1648 saglikl yenidogan
ve ¢ocuklara ait serbest T4 degerleri kullaniimistir.

Bulgular: Harris-Boyd ydntemi ile cinsiyet ayriminin yapilmasinin gerekli olmadigi tespit edilmistir.
Sonuclara gore fT4 degerleri icin hesaplanan AIC, BIC ve GAIC degerleri sirasiyla LMS icin (-1376.79;-
1274.205; -1357.819), GAMLSS (p-spline) i¢in -1240.994; -1108.985; -1216.581, GAMLSS (3.dereceden
polinomiyal) icin -1037.526;-994.268;-1029.526, GAMLSS (4. dereceden polinomiyal) i¢cin -1093.886; -
1039.813; -1083.886 ve GAMLSS (KA) i¢in -1288.291; -1228.811; -1277.291 olup SRA icin en basarili
yontem LMS'dir. LMS ve GAMLSS (KA) karsilastirmasinda SRA’'nin  ARA karsisindaki model
performansinin daha basarili oldugu gorilmastur.

Sonug ve Tartisma: Sonuglarimiz, yeni nesil siirekli referans aralik hesaplama yontemlerinin aralikl
referans aralik hesaplama yontemine gore daha hassas oldugunu gostermistir. Bliyiime ile birlikte
degisim gosteren serbest T4 analitinin belirli yas araliklarindan ziyade her yas degeri icin
degerlendirilmelidir. Saghk alaninda SRA’lar analit degerlerinin belirli bir bir aralhigin icinde olup
olmagina bakmadan sirekli yapida bir degerlendirme yapar. ARA’da ortaya cikabilen bilgi kayiplarini,
bireysel farkhliklari ortadan kaldirarak kisisellestirilmis sonuglar verir. [2,3]. Ozellikle pediatri, gebe ve
yasli gibi hassas ve 6zel poptilasyonlarda SRA kullaniminin 6nemli oldugu duslintilmektedir.

Anahtar Kelimeler: [Strekli Referans Araligi, Aralikl Referans Araligi, GAMLSS, LMS, Serbest T4]
Kaynaklar

[1] Ammer T, Schitzenmeister A, Prokosch H.U, et al. (2023). A pipeline for the fully automated
estimation of continuous reference intervals using real-world data. Sci Rep,13(1),13440.
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Gergek ve Benzetim Verileri ile Genel Bir Bakis: Boylamsal Verilerde GEE mi QLS mi Daha Etkin?
Erdogan ASARY", Tuncer Tirkoglu?, Unal Parlak?, Can Cokgaliskan?, Erdem Karabulut?

! saglik Bilimleri Universitesi, Giilhane Tip Fakiiltesi, Tip Bilisimi Anabilim Dali, Ankara
2 Tarim ve Orman Bakanligl, Sap Enstitiisii, Ankara
3 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
* Sorumlu Yazar: erdo6718@gmail.com

Amag: Bu calismada, veterinerlik alanindaki uygulamalardan elde edilen veriler kullanilarak
gerceklestirilen bir benzetim calismasi ile Genellestirilmis Kestirim Esitlikleri (Generalized Estimating
Equations-GEE) ve Yari En Kulglk Kareler Regresyonu (Quasi-Least Squares Regression-QLS)
yontemlerinin model etkinliklerinin karsilastirilmasi amaglanmistir.

Yontem: Calismada ilk olarak, veterinerlik alanindaki gercek veriler kullanilarak dort antikor diizeyi
(yanit degiskenleri) lzerinde zaman ve grup degiskenlerinin etkileri GEE ve QLS kullanilarak
incelenmistir. Bu kapsamda, her biri 10 birimden (hayvan) olusan iki grup (¢ift emilsiyonlu sap hastaligi
asisi uygulanan grup ve tek emilsiyonlu sap hastalig asisi uygulanan grup ) icin 14 farkli zamandaki
antikor dizeylerinin tekrarli 6lglimleri elde edilmistir. Bu veriler izerinde GEE ve QLS yontemleri
kullanilarak veri analizleri yapilmistir. Bu yontemlerin uygulanmasiyla elde edilen parametreler ile 3
farkli korelasyon yapisi (Degistirilebilir-Exchangeable, Birinci Dereceden Otoregresif-The First-Order
Aautoregressive (AR-1), Markov) ve 3 farkh korelasyon degeri (0,5, 0,7, 0,9) kullanilarak 1000 tekrarl
9 veri seti Uretilerek bir benzetim calismasi yiritiilmustir. Uretilen 9 veri veri setine (i¢ farkli
korelasyon yapisi uygulanarak toplamda 27 farkli durum icin GEE ve QLS modellerinin sonuglari elde
edilerek degerlendirilmistir. Daha sonra, GEE ve QLS yontemlerinden elde zaman ve grup
degiskenlerine iliskin regresyon katsayilarinin etkinlik hesaplamalari yapilmistir.

Bulgular: Veterinerlik alanina iliskin gercek veriden elde edilen sonuglar, QLS yonteminde kullanilabilen
“Markov Korelasyon Yapisi”nin bu yontemde kullanilan tim korelasyon yapilari arasinda en yiksek
korelasyon degerini aldigini ortaya koymustur. Ayrica, olusturulan GEE ve QLS modelleri, tim yanit
degiskenleri icin grup degiskeni olan iki asi turinin 6nemli oldugunu, zaman degiskeninin ise
anlamliiginin yanit degiskenine ve korelasyon yapisina bagli olarak degistigini gostermistir. Benzetim
cahismasiyla 27 durumlu QLS ve GE modellerine gore elde edilen regresyon katsayilarinin her biri igin
hesaplanan etkinlik degerlerine bakildiginda, genel olarak GEE’nin hata kareler ortalamasinin QLS hata
kareler ortalamasina oraninin 1 degerinden biyik oldugu gérilmustar.

Sonug ve Tartisma: Gergeklestirilen benzetim c¢alismasinda QLS yontemi ile elde edilen regresyon
katsayilarinin kestirim etkinliklerinin genel olarak GEE'den daha stiin oldugu gorilmustir. Ayrica, elde
edilen bu sonuglarin daha iyi karsilastirilabilmesi, Markov Korelasyon Yapisi’'nin QLS’de oldugu gibi
GEE’de de uygulanabilir hale getirilmesi ile miimkiin olacaktir. Bu durumun yapilan yorumlarin daha
saglikh olmasina katki saglayacagi agiktir.

Anahtar Kelimeler: Genellestirilmis kestirim esitlikleri, yari en kiicik kareler regresyonu, Markov Korelasyon
Yapisi, sap hastaligl, asi.

Kaynaklar

[1] Shults, J., J.M. Hilbe. (2014). Quasi-Least Squares Regression. New York: Taylor&Francis Group.

35


mailto:erdo6718@gmail.com

25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

[2] Hedeker, D., R.D. Gibbons. (2006). Longitudinal Data Analysis. New Jersey: John Wiley & Sons, Inc.

[3] Hardin, J.W., J.M. Hilbe. (2013).Generalized Estimating Equations.2nd ed. New York: Taylor&Francis
Group.

[4] Agresti, A. (2007). An Introduction to Categorical Data Analysis. 2nd ed.New Jersey: John Wiley
&Sons, Inc.

[5] Alpar, R. (2017). Cok Degiskenli statistiksel Yéntemler. 5th ed. Ankara.: Detay Yayincilik.

[6] Kim, H., J. Shults. (2010). %QLS SAS Macro: A SAS Macro for Analysis of Correlated Data Using
Quasi-Least Squares. Journal of Statistical Software, 35(2), 1-22. doi:10.18637/jss.v035.i02.

[7] Alpar R. (2016). Uygulamali istatistik ve Gegerlik-Giivenirlik. 4" ed. Ankara, Turkey: Detay Yayincilik.

[8] Davis, C.S.(2002). Statistical Methods for the Analysis of Repeated Measurements.New
York:Springer-Verlag.

[9] Wang M. (2014). Generalized Estimating Equations in Longitudinal Data Analysis: A Review and
Recent Developments. Advances in Statistics, 303728: 1-11. doi: 10.1155/2014/303728.

[10] Shults J, Ratcliffe SJ, Leonard M. (2006). Improved generalized estimating equation analysis via
xtqls for implementation of quasi-least squares in Stata. Upenn Biostatistics Working Papers, 13: 1-21.

[11] Ziegler A. (2011). Generalized Estimating Equations. New York, USA: Springer.

[12] Liu, T., Z. Bai, and B. Zhang. (2014). Weighted Estimation Equation: Modified GEE in Longitudinal
Data Analysis. Front Math China, 9(2): 329-353. d0i:10.1007/s11464-014-0359-5.

[13] Pan, W., J. E. Connett. (2002). Selecting The Working Correlation Structure in Generalized
Estimating Equations With Application To The Lung Health Study. Statistica Sinica, 12(2): 475-490.

[14] Barnett, A.G., N. Koper, A.J. Dobson, F. Schmiegelow, and M. Manseau. (2010). Using Information
Criteria to Select the Correct Variance-Covariance Structure for Longitudinal Data in Ecology. Methods
in Ecology and Evolution, 1: 15-24. doi:10.1111/j.2041-210X.2009.00009.x.

[15] Pan, W. (2001). Akaike’s Information Criterion in Generalized Estimating Equations. Biometrics,
57:120-125. doi:10.1111/j.0006-341x.2001.00120.x.

[16] Hin, LY., Y. G. Wang. (2009). Working-Correlation-Structure Identification in Generalized
Estimating Equations. Statist. Med. 28(4): 642—658. doi:10.1002/sim.3489.

[17] Rotnitzky, A., N. P. Jewell.(1990. Hypothesis Testing of Regression Parameters in Semiparametric
Generalized Linear Models for Cluster Correlated Data. Biometrika, 77(3): 485-497.
doi:10.2307/2336986.

[18] Xie, J., J. Shults. (2009). Implementation of Quasi-Least Squares With The R Package Qlspack.
UPenn Biostatistics Working Papers, 32: 1-19.

[19] Chaganty, N.R. (1997). An Alternative Approach to the Analysis of Longitudinal Data via
Generalized Estimating Equations. Journal of Statistical Planning and Inference, 63: 39-54.
doi:10.1016/S0378-3758(96)00203-0.

[20] Shults, J.,,N.R. Chaganty. (1998). Analysis of Serially Correlated Data Using Quasi-Least Squares.
Biometrics, 54(4): 1622-1630. doi:10.2307/2533686.

36


https://www.researchgate.net/deref/http%3A%2F%2Fdx.doi.org%2F10.1111%2Fj.2041-210X.2009.00009.x
https://doi.org/10.1111/j.0006-341x.2001.00120.x
https://doi.org/10.1002/sim.3489
https://doi.org/10.1016/S0378-3758(96)00203-0

25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

[21] Chaganty, N.R., J. Shults. (1999). On Eliminating the Asymptotic Bias in the Quasi-Least Squares
Estimate of the Correlation Parameter. Journal of Statistical Planning and Inference, 76: 145-161.
doi:10.1016/S0378-3758(98)00180-3.

[22] Shults, J, A. L.Morrow. (2002). Use of Quasi-Least Squares to Adjust for Two Levels of Correlation.
Biometrics, 58(3): 521-530. doi:10.1111/j.0006-341x.2002.00521 ..

[23] Shults, J. (2015). Quasi-Least Squares Fitting. WIREs Comput Stat. 7: 194-204.
doi:10.1002/wics.1349.

[24] Shi, G., N. R. Chaganty. (2004). Application of Quasi-Least Squares to Analyse Replicated
Autoregressive Time Series Regression Models. Journal of Applied Statistics, 31(10): 1147-1156.
doi:10.1080/0266476042000285530.

[25] Smith, T., B. Smith. (2018). Proc Genmod with GEE to Analyze Correlated Outcomes Data Using
SAS. Accessed March 29, 2019. https://www.lexjansen.com/wuss/2006/tutorials/TUT-Smith.pdf.

[26] de Los Santos T, Diaz-San Segundo F, Rodriguez LL. (2018). The need for improved vaccines against
foot-and-mouth disease. Curr Opin Virol. 2018 Apr;29:16-25. doi: 10.1016/j.coviro.2018.02.005. Epub
2018 Mar 12. PMID: 29544088.

[27] Barnett PV, Pullen L, Williams L, Doel TR. (1996). International bank for foot-and-mouth disease
vaccine: assessment of Montanide ISA 25 and ISA 206, two commercially available oil adjuvants.
Vaccine. Sep;14(13):1187-98. doi: 10.1016/50264-410x(96)00055-2. PMID: 8961504.

[28] Anonymous. (2018). International Committee. Biological Standards Commission. International
Office of Epizootics (WOAH). Manual of Diagnostic Tests and Vaccines for Terrestrial Animals:
Mammals, Birds, and Bees. Renouf Publishing Co. Ltd.; Ottawa, ON, Canada: 2018. [(accessed on 5
December 2023)]. pp. 433 464.

[29] Erdogan, B.D. (2012). Coklu atama ydntemlerinin rasch modelleri icin performansinin benzetim
calismasi ile incelenmesi. PhD diss., Ankara Universitesi.

[30] Hicks, C.R. (2009). Deney Diizenlemede istatistiksel Yéntemler. Trans. Z. Muluk, O. Toktamis, E.
Karaagaoglu, S. Kurt. 2nd. ed. Ankara: Gazi.

[31] Asako Takanohashi, Mohamad-Gabriel Alameh, Sarah Woidill, Julia Hacker, Benjamin Davis, Guy
Helman, Francesco Gavazzi, Laura Adang, Russell D'Aiello, Patrick Winters, Devon Cordova, Taibeen
Khandaker, Houping Ni , Ying Tam, Paulo Lin, Drew Weissman, Justine Shults, Adeline Vanderver.
(2022). SARS-CoV-2 mRNA-based vaccines in the Aicardi Goutiéres Syndrome. Molecular Genetics and
Metabolism,137, 320-327. D0i:10.1016/j.ymgme.2022.10.001

[32] Adang at al., Francesco Gavazzi, Russell D'Aiello, David Isaacs, Nowa Bronner, Zehra Serap Arici,
ZaidaFlores, Amanda Jan, Carly Scher, Omar Sherbini, Edward M. Behrens, Raphaela Goldbach-
Mansky, Timothy S. Olson, Michele P. Lambert, Kathleen E. Sullivan, David T. Teachey, Char Witmer,
Adeline Vanderver, Justine Shults. (2022). Hematologic abnormalities in Aicardi Goutieres Syndrome.
Molecular Genetics and Metabolism, 136, 324-329. D0i:10.1016/j.ymgme.2022.06.003.

37


https://doi.org/10.1016/S0378-3758(98)00180-3
https://doi.org/10.1111/j.0006-341x.2002.00521.x
https://www.researchgate.net/deref/http%3A%2F%2Fdx.doi.org%2F10.1080%2F0266476042000285530
https://www.lexjansen.com/wuss/2006/tutorials/TUT-Smith.pdf

25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB22
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Amag: Olcmenin degerlendirilmesinde siklikla kullanilan ancak hata kaynaklari genellikle tek boyutlu
olarak ele alindigi icin 6l¢im sonuglarinin givenilirligini etkileyen ¢oklu hata kaynaklarinin géz ardi
edildigi (Brennan, 2001) Klasik Test Teorisi (KTT) Ust basliginda yer alan Cronbach Alpha katsayisi
yontemini(Cronbach, 1951) , Genellenebilirlik Kurami (G-Kurami) ile karsilastirmak, G-Kuraminin
KTT’ye kiyasla Gsttnliklerini irdelemek.

Yontem: Bu calismada Kog¢ Universitesi Tip Fakiiltesi 4. Sinif 6grencilerine uygulanan Objektif
Yapilandirilmis Klinik Sinav (Objective Structured Clinical Examination-OSCE) sonuglari kullanilarak,
Klasik Test Teorisi (KTT) ve Genellenebilirlik Kurami (G-Kurami) oOlgme glvenirligi agisindan
karsilastiriimistir. Olgimler 100 puan iizerinden bir kontrol listesi {izerinden ve daha siibjektif olarak
degerlendiriciler tarafindan puanlanan 5’lik bir likert 6lgegi ile puanlandirilarak yapilmistir. iki
degerlendirme yontemi arasi glivenirlik, KTT kapsaminda yaygin olarak kullanilan Cronbach Alpha
katsayisi, G-Kurami’nin sundugu ¢ok boyutlu hata kaynaklari analizi ile elde edilen G ve Phi atsayilari
ile kiyaslanmustir.

Arastirma Diizeni

Bu c¢alisma, betimsel ve karsilastirmali bir arastirma dizeninde ylritllecektir. Arastirma, Kog
Universitesi Tip Fakiiltesi 4. sinif 6grencilerine; i¢ Hastaliklar, Kadin Dogum, Cocuk Saghgi ve Genel
Cerrahi alanlarinda uygulanan Objektif Yapilandiriimis Klinik Sinav (OSCE) sonuglari {izerinden
yapilmistir. Calisma, 2 ana bolimden olusacaktir:

a. Klasik Test Teorisi (KTT) Yaklagimiyla Glivenirlik Analizleri:
e Cronbach Alpha Katsayisi

ic tutarhiligi 6lcen bu katsayi, testin tiim maddelerinin birbiriyle ne kadar tutarli oldugunu gésterir.
Deger 0 ile 1 arasinda degisir; 0.70 ve uzeri degerler genellikle kabul edilebilir olarak
degerlendirilir(Cortina, 1993). KTT'nin temel ilkeleri, her bireyin gbzlemlenen puaninin, bir gercek puan
ve hata puaninin toplami oldugu varsayimina dayanir (Novick, 1966). Ayrica KTT'nin temel ilkeleri, her
bireyin gézlemlenen puaninin, bir gercek puan ve hata puaninin toplami oldugu varsayimina
dayanir(Novick, 1966).

b. Genellenebilirlik Kurami (G-Kurami) ile Guivenirlik Analizleri:

e G Katsayisl
e Phi Katsayisi

G katsayisi, goreli kararlar igin hesaplanirken; Phi katsayisi mutlak kararlar icin kullanilir. Bu katsayilar,
O6lcme durumundaki degiskenlik kaynaklarinin etkisini analiz etmekte kullanilir(Atilgan, 2005). 0.80
veya Uzeri bir G katsayisi, degerlendirme puanlarinin yiiksek genellenebilirligini ifade eder ve glivenilir
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bir 6zellik 6lctstini yansitir(Medvedev et al., 2018). 0.70 lzerindeki Phi katsayilari da kabul edilir
seviyededir(Kocaoglu & Sahin, 2024).

KTT ve G-Kurami’'nin Karsilagtiriimasi

Hata Kaynaklarinin Cesitliligi: KTT’nin tek hata kaynagi varsayimina karsilik G-Kurami’nin birden fazla
hata kaynagini nasil modelledigi gosterilmistir. G-Kurami, puanlayicilar, zaman, test formu gibi bircok
potansiyel hata kaynagini es zamanl olarak degerlendirir. Bu sayede, her bir hata kaynaginin 6lgme
sonuglari Gizerindeki etkisi daha iyi anlasihr(Webb, 1991).

Guvenirlik Katsayilarinin Kapsami: KTT ile elde edilen glvenirlik katsayilari ile G-Kurami’nin sundugu
Genellenebilirlik ve Phi katsayilari karsilastirilmis ve G-Kurami’nin esnekligi vurgulanmistir.

Analiz Derinligi: G-Kurami kapsaminda yapilan varyans bilesenleri analizi sonuca elde edilen G ve Phi
katsayilari sayesinde, 6lgme hatalarinin nasil daha detayli bir sekilde ele alindigi ve karar verme
surecinde sagladigi faydalar incelenmistir.

Bulgular: i¢ hastaliklar dalinda yapilan sinavda, gérevler arasi uyum G ve Phi katsayilari icin sirasiyla
0,91 ve 0,87 olarak hesaplanirken CA icin 0,43 olarak hesaplandi. Bunun sebebinin 6rneklem buyakligi
olabilecegi degerlendirildi. Nitekim toplam 162 degerlendirmenin sadece 25 tanesi, 15 gorevin
tamaminda mevcut iken 137 degendirmede kayip veriler mevcuttu ve bu degerlendirmeler analiz
disinda kaldu.

Cocuk sagligi dalinda yapilan sinavda, 5’lik ve 100’lik degerlendirmeler arasindaki uyum, G ve Phi
katsayilari icin sirasiyla 0,91 ve 0,53 olarak hesaplanirken CA icin 0,90 olarak hesaplandi. Benzer
ornekler diger 3 alanda da mevcuttu. Bu durum Cronbach Alpha katsayisinin, diger 2 katsayidan
goreceli hata varyansini goéz oniinde bulunduran G katsayisina nispeten daha yakin sonuglar verdigi,
mutlak hata varyansindan etkilenmedigi seklinde yorumlanabilir.

4 ayri rotasyonun tamaminda, 6grenci uyum igin hesaplanan CA katsayilari hem G hem de Phi
katsayisindan daha yiksekti. Nitekim bu analiz igin toplam 82 6grencinin her biri birer gosterge olarak
kullanildi. Madde sayisi arttik¢a yikselme egilimi gésteren CA katsayisinin bu durumdan etkilendigi
degerlendirilebilir.

Arastirmanin en dikkat ¢ceken ciktilarindan biri de, Genel Cerrahi dalinda yapilan sinavda, goérevler arasi
ve degerlendirme metotlari arasindaki uyum igin G ve Phi katsayilari i¢in 0,00 olarak hesaplanirken;
CA’nin gorevler arasi uyum icin 0,53, degerlendirme metotlari arasi icin uyum icin 0,41 olarak
hesaplanmasi oldu.

Bu dalda Genellenebilirlik Kuramina gore gorevler ve degerlendirme metotlari arasindaki uyum hicbir
sekilde gozlemlenmezken Klasik Test Teorisine gore ¢ok zayif dahi olsa mevcuttu. Bu durum, KTT'nin
tek hata kaynakl bir metot oldugu icin gorev ve skor metodu icin hesaplama yaparken 6grenci
faktorini goz ardi edememesi olarak degerlendirilebilir.

Sonug ve Tartisma: Arastirmada, Cronbach Alpha (CA) ile Genellenebilirlik Kurami (G Katsayisi ve Phi
Katsayisi) arasinda istatistiksel olarak anlamli bir korelasyon bulunmadi. Bu uyumsuzluk, 6zellikle
CA’nin daha disik, daha yiksek veya G ve Phi katsayilari arasinda degisen degerler almasiyla dikkat
cekti. Bu durum, her bir katsayinin farkli hata kaynaklarini dikkate almasindan kaynaklaniyor olabilir.

i¢ hastaliklar sinavinda G ve Phi katsayilari goérevler arasi uyum igin yiiksek degerler (0,91 ve 0,87)
gosterirken, CA yalnizca 0,43 olarak hesaplandi. Bu farkin, rneklem buyikligiine ve veri kayiplarina
bagl olabilecegi degerlendirildi. Nitekim, toplam 162 degerlendirmenin sadece 25’i eksiksizken, geri
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kalan 137 degerlendirme analiz disi kaldi. Orneklem biiyiikligiindeki bu sinirhliklar, giivenilirlik dlgitleri
arasindaki farklarin temel nedenlerinden biri olarak degerlendirilebilir (Shrout & Fleiss, 1979).

Cocuk saghg sinavinda, 5’lik ve 100’lik degerlendirmeler arasindaki uyum, G ve Phi katsayilari i¢in
siraslyla 0,91 ve 0,53 iken, CA icin 0,90 olarak hesaplandi. Bu durum, CA’nin, G katsayisina kiyasla
goreceli hata varyansini dikkate alan bir yontem olarak daha yakin sonuclar verdigini, ancak mutlak
hata varyansindan etkilenmedigini gostermektedir.

Genel cerrahi sinavinda, gorevler arasi ve degerlendirme yontemleri arasindaki uyum igin G ve Phi
katsayilari 0,00 olarak hesaplanirken, CA katsayisi gorevler arasi uyum icin 0,53, degerlendirme
yontemleri arasindaki uyum igin ise 0,41 olarak bulunmustur.

o Genellenebilirlik Kurami’'na gore, bu alanda gorevler ve degerlendirme metotlari arasinda
uyum gozlemlenemezken, Klasik Test Teorisi (KTT), cok zayif da olsa bir uyum tespit etmistir.Bu
bulgu, KTT’nin tek hata kaynakl bir model olmasi nedeniyle, gérev ve degerlendirme yontemi
arasindaki hesaplamalarda 6grenci faktoriini goz ardi edememesi olarak aciklanabilir.

Sonuglar, farkh giivenilirlik yontemlerinin, kullanilan veri yapisina ve hata kaynaklarina bagh olarak
onemli 6lclide degisebilecegini ortaya koymaktadir. Buna gore;

e Orneklem ve gosterge (madde) sayisinin gok diisiik ve ¢ok yiiksek oldugu durumlarda KTT
yerine Genellenebilirlik Kuramini tercih etmek daha dogru olabilir.

e Birincil amaci katimcilarinin  puan siralamasi  olmayan, basarili/basarisiz  seklinde
degerlendirmelerin 6ne ciktigl sinav dlciimlerinde CA yerine Phi katsayisinin tercih edilmesi
daha dogru olabilir.

e Yeni bir 6lcek tasariminda glivenirlik kontrollnin genellenebilirlik kurami ile kontrol edilmesi,
olasi bir uyumsuzlugun érneklemden mi yoksa 6lcek yapisindan mi kaynaklandigini gérmek
adina daha faydali olacaktir.

Anahtar Kelimeler: klasik test teorisi, genellenebilirlik kurami, cronbach alpha, G katsayisi, Phi katsayisi
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Amag: Farkh kosullarda veya zamanlarda ayni deneklerden alinan olgiimler, tekrarlanan olgim, bu
Olcumleri iceren deney tasarimlari ise tekrarlanan 6l¢cimli/uzunlamasina denemeler adini alir. Bu
tasarimlarda tekrarlanan 6lctim iceren faktor(ler), “denek ici”, bagimsiz gbzlemler iceren faktor(ler) ise
“denekler aras!” olarak adlandirilir ve parametrik testlerin varsayimlari saglandigi zaman, tekrarli
dlcimlerde  ANOVA modelleri ile veriler analiz edilir. Ozellikle normal dagilim varsayiminin
saglanmadigl veya test edilemedigi durumlarda, veriler alt gruplara parcalanarak basit parametrik
olmayan testlerle analiz edilir. Ancak faktoriyel yapinin pargalanarak incelenmesi durumunda, hem
birinci tip hata artar hem de faktorlerin etkilesimleri modele dahil edilmemis olur. Bu sorunlarin
Ustesinden gelmek amaciyla 6zellikle son 10 yil zarfinda, dayanikl, parametrik olmayan faktoriyel
modellerin kullanilmasi 6nerilmektedir. Ancak pratikte s6z konusu modellerin yaygin kullanilmamasi,
bu modellerin nasil kullanilacagi konusunda bilgi eksikligine isaret etmektedir.

Bu calismada, parametrik olmayan ve tekrarli 6l¢ciimler iceren faktoriyel modellerin teorik 6zelliklerinin
tanimlanmasi ve bu modellerden birinin saglk alaninda yapilmis bir calismadan elde edilen veriler
Gzerinde uygulanmasi amaclanmistir. Bu vesile ile arastirmacilar tarafindan yaygin kullaniminin
saglanmasi hedeflenmektedir.

Yontem: Bu calismada parametrik olmayan tekrarl 6lciim iceren deney tasarimlarindan biri olan F1-
LD-F1 modeli kullanildi. Birinci F1, denekler arasi faktord, ikinci F1 denek ici faktorii gostermektedir.
Analizde kullanilan veri setinde, toplam 63 Pes Anserin Bursitli Diz Osteoartrit hastasinda, radial
ekstrakorporeal sok dalga tedavisi (rESWT) 3 ve 5 seans olarak iki ayri grupta uygulanmis ve bireylerden
tedavi 6ncesi, tedaviden hemen sonra ve tedaviden 1 ay sonra, agri ve fonksiyonellik durumlari 8 ayri
Olcek ile degerlendirilmistir. Puan tiriinde ve tekrarlanan oOzellikteki bu olglimlerin her iki seans
grubunda normal dagilima uymadiklari gérildii. Marjinal dagilimlar kullanilarak her bir 6lcek puaniigin
nispi tedavi etkileri hesaplandi. Faktorlerin esas (Grup ve Zaman etkileri) ve etkilesim etkisi (Grup x
Zaman) Wald-tipi ve ANOVA-tipi istatisklerle test edildi. Elde edilen verilerin istatistiksel
degerlendirmesi R studio programinda nparLD paketi ile yapildi. istatistik anlamlihk dizeyi olarak
P<0.05 kabul edildi.

Bulgular: Herbir dlgek puani i¢in sonuglar degerlendirildiginde, 8 dlgek icinde VAS harig grup x zaman
etkilesimlerinin istatistik olarak anlamli oldugu goéruldu. Etkilesim etkilerinin tamaminda, 5 seans tedavi
alan grupta, tedaviden hemen sonra ve 1 ay sonra tedavi dncesine gore meydana gelen diisme, 3 seans
tedavi alanlardan anlamli diizeyde daha fazla bulundu. VAS icin ise seanstan bagimsiz olarak periyotlara
gore hastalarin skorlarinda anlaml artis oldugu gorulda.

Sonug ve Tartisma: Saglik alani arastirmalarinda, tekrarh 6l¢iim iceren ve birden fazla faktor etkisinin
incelendigi denemeler oldukga yaygindir. Bu tip modellerde etkilerin dogru bir sekilde test edilmesi icin
hem varsayimlarin incelenmesi hem de uygun hipotez testinin secgilmesi gerekir. Bu ¢alisma ile
parametrik olmayan tekrarli 6l¢limlerde faktoriyel varyans analizinin yaygin bir sekilde kullanimina
olanak saglanacagi distinilmektedir.
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Anahtar Kelimeler: Tekrarli Olgiimler, Wald-Tipi, Anova-Tipi, Fx-LD-Fy denemeleri, Ordinal veriler

Kaynaklar

[1] Noguchi, K., Gel, Y. R., Brunner, E., & Konietschke, F. (2012). nparLD: an R software package for the
nonparametric analysis of longitudinal data in factorial experiments.

[2] Brunner, E., & Puri, M. L. (2001). Nonparametric methods in factorial designs. Statistical papers, 42,
1-52.

[3] Munzel, U., & Tamhane, A. C. (2002). Nonparametric multiple comparisons in repeated measures
designs for data with ties. Biometrical Journal: Journal of Mathematical Methods in Biosciences, 44(6),
762-779.
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Konvoliisyonel Sinir Aglarina Alternatif Yenilik¢i Bir Model: Konvoliisyonel Kolmogorov-Arnold
Aglari

Nurgiil Bulut®, M. Sinan Basarslan, Handan Ankarali

istanbul Medeniyet Universitesi
* Sorumlu Yazar: nrgl.bulut@hotmail.com

Amag: Saglk hizmetlerinde, klinik uygulamalarda, saglik arastirmalarinda ve hasta sonuglarinin cesitli
yonlerini kapsayan sayisiz faydasiyla tartismasiz d6nemli ilerlemeler kaydeden yapay zeka uygulamalari,
cesitli teknikleriyle (makine 6grenimi modelleri, derin sinir aglari, goriintl isleme) buyidk umutlar
vadetmektedir.

Bu calismada, gogls rontgeni gorintiilerinden yararlanilarak pneumonia tanisinda derin 6grenme
modellerinin karsilastirmali sonucunu sunmak amaclandi.

Yontem: Cok katmanl Perceptron (MLP) aglarinin verimliliginin sinirlamalarina alternatif olarak
onerilen Konvolisyonel Kolmogrov-Arnold Aglari (ConvKAN, Convolutional Kolmogrov-Arnold
Networks), gizli katmanlarda 0Ogrenebilir aktivasyon fonksiyonlari kullanarak dogrusal agirlik
matrislerini degistirmektedir. Bu yaklasim ConvKAN’larin daha dogru modeller sunmasini, daha hizli
Olgeklendirmeyi ve birlikte ¢alisabilirligi saglamaktadir.

Kullanilan veri seti, gogus rontgeni "pneumonia"” ve "NORMAL" olmak Uzere iki sinifa ayrildigi, %80
egitim ve %20 test ayrimi yapilan bir yapidadir. Ayrica egitim setinin %20’si dogrulama igin ayrilmistir.
input shape’li 3 adet 128 sinir digliimli ve 3x3 kernel degeri olan Conv2D ve aralarinda her biri 2x2
pool sizedan olusan Maxpooling katmanalarindan olusan son katmani 2 digimli Dense olan CNN
modeli ile ayni parametrelere sahip ConvKAN tabanli-(inspired) CNN modelleri olustrulmustur. Bu iki
modelde, asiri 6grenmeyi Onlemek amaciyla ReduceonLR ve erken durdurma (early stopping)
mekanizmalari kullanilarak 100 epoch boyunca egitilmistir. Calismada geleneksel bir Cok Katmanli
Konvolisyonel Sinir Ag1 (CNN, Convolutional Neural Network) ve yenilik¢i Kolmogorov Arnold Aglari
olmak tzere iki model mimarisi degerlendirilmistir. Gorlntilerin analizinde Python programlama dili
(Versiyon: 3.10.12) ve bulut tabanli Google Colaboratory (CoLab Pro+) ortami ve TensorFlow 2.17.0
strimli kittiphane kullanildi.

Bulgular: Modellerin etkinligini degerlendirmek icin duyarlilk, 6zgullik, kesinlik, dogruluk, F1 skoru ve
Matthews Korelasyon Katsayisi (MCC) gibi performans metrikleri kullanildi. ConvKAN modelinin tim
metrikleri daha iyi performans gostererek %95.22 duyarlilik, %97.61 6zgiillik, %94.10 kesinlik, %96.93
dogruluk, %94.66 F1 skoru ve %92.51 MCC degerlerine ulasti ve geleneksel CNN mimarisini geride
biraktigl gdzlendi.

Sonu¢ ve Tartisma: Tibbi gorintilemelerde tanisal dogrulugu artirmada ConvKAN modelinin
potansiyeli oldugu goriilmektedir. Elde edilen bulgularin, ileri diizey derin 6grenme mimarilerinin daha
glvenilir hastalik siniflandirma ve hasta yonlendirme sistemleri sunarak otomatik saglik sistemlerine
onemli katkilar saglayabilecegini ortaya koymaktadir.

Anahtar Kelimeler: Derin Ogrenme, Konvoliisyonel Sinir Agi, Konvoliisyonel Kolmogorov Arnold Aglar
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Propensity Skor Eslestirmesine Tolerans Seviyesinin Etkisi
Nazh TOTiK DOGAN*, ilker UNAL

Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Ana Bilim Dali, Saricam, ADANA
*Sorumlu Yazar: nazlitotik.biostat@gmail.com

Amag: Propensity skor(PS) eslestirmesinde tolerans seviyesi (caliper), potansiyel olarak
eslestirilebilecek iki bireyin propensity skorlari arasindaki maksimum farki ifade eder. Literatiirde
sikhkla, arastiricilarin eslestirme oncesi belirledikleri standart olmayan birkag caliper kullaniimaktadir:

1) Propensity skorlarin lojitinin standart sapmasinin 0,20 kati*
2) Propensity skorlarin standart sapmasinin 0,25 kati?
3) Sabit deger; 0,10, 0,20, 0,25 vb.

Bu calisma ile yukaridakilere ek olarak tedavi gruplarinin propensity skorlarinin ortak varyanslarindan
hareketle elde edilen standart sapmalarinin kullanildig bir caliper belirleme yaklasimi (0,10*ssPSortak,
0,20*ssPSortak, 0,25*ssPSortak) Onerilmis ve arastiricilarin optimal eslestirmeyi yapabilmek adina
kullanacaklari caliper’in ne olacaginin kararina yardimci olabilmek icin uygun caliperin belirlenmesi
amaglanmistir.

Yontem: Similasyon calismasinda veri kiimeleri Setoguchi ve arkadaslari (2008)'nin 6nerdigi veri
tretme mekanizmasi ile dretilmistir®. Yerine koyarak PS eslestirme yéntemi kullanilarak 1:1
eslestirmede farkli 6rnek buydklukleri (250, 500, 1000) ele alinarak 1000 tekrarl similasyon ile
senaryolar olusturulmustur. PS mutlak farki ve Mahalanobis uzakhgi ile PS eslestirme yontemi
kullanilarak yapilmistir. Performans olgltl olarak tedavi etkisi tahmin degeri yanli lig1 ve tedavi
gruplarinin eslesme oranlari dikkate alinmistir.

Bulgular: Farkh caliper degerleri igin tedavi etkisi tahmini yanlilk degerleri ve eslesme oranlari
incelendiginde en az %80 eslesme oranini garantileyecek sekilde igin n>500 iken 0,10*ssPSortak Ve N<500
iken 0,25*ssPSorak €n diisiik tedavi etkisi tahmin yanliligina sahiptir.

Sonu¢ ve Tartisma: Dusik caliper, vyiksek eslestirme orani ve dusik yanhlik olacak sekilde
degerlendirildiginde literatlirdeki caliper degerlerinin altinda kalmayan, hatta biliylk 6rnek
blylkliginde Ustline ¢ikan yontem dnermis olduk. Bu calisma ile farkli 6rnek buyikliklerinde caliper
belirleme yaklasimlarindan hangisinin kullanilacagi konusundaki belirsizligin giderilmesi saglanmistir.
Boylelikle eslestirme asamasinda uygun caliperin kullanilmasi ile, eslesmelerin kalitesinin artmasi
beklenebilir.

Anahtar Kelimeler: Propensity skor, caliper, gbzlemsel ¢alisma

Kaynaklar

[1] Austin, P. C. (2011). Optimal caliper widths for propensity-score matching when estimating
differences in means and differences in proportions in observational studies. Pharmaceutical
statistics, 10(2), 150-161.

[2] Rosenbaum, P. R., & Rubin, D. B. (1985). Constructing a control group using multivariate matched
sampling methods that incorporate the propensity score. The American Statistician, 39(1), 33-38.
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Kayip Veri Varhiginda Propensity Skor Agirliklandirmasi: Bir Simiilasyon Calismasi
S. Piiren YUCEL KARAKAYA', ilker UNAL

Cukurova Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana, Tiirkiye
* Sorumlu Yazar: sevincpurenyucel@gmail.com

Amag: Kayip veri varliginda propensity skor (PS) agirliklandirmasinda ¢oklu atama (Multiple
Imputation, MI) yontemi ile elde edilen tahminlerin birlestirilmesi icin kullanilan yaklasimlar tedavi
etkisi tahminlerinin (Mle), PS’lerin (Mlys) veya PS modelindeki parametre tahminlerinin (Mlyar)
birlestirilmesine dayanir2. Ml yaklasiminin PS modelinde kayip veri gdsterge degiskeni ile birlikte
kullanimi literatiirde yer almaktadir®. Bu calismada ise Ml yaklagiminin yanit modelinde ve hem PS
hem yanit modelinde kayip veri gosterge degiskeni ile birlikte kullanimina (sirasiyla MIMliey ve MIMlie.
psy) €k olarak Mlgs yaklasiminin da PS modelinde kayip veri gosterge degiskeni ile kullanimi (MIMlps-ps)
onerilerek en iyi ydontemin belirlenmesi amaclanmaktadir.

Yontem: Veri kiimeleri Choi ve ark.’nin (2019) kullanmis olduklari veri Gretme senaryosuna paralel
olarak dretilmistir®. Farkli similasyon senaryolari, kayip veri mekanizmalarinin etkisi, érnek
blytkligiunin etkisi, degisen tedavi etkisi (sabit tedavi etkisi- tedavi etkisi yoklugunda, sabit tedavi
etkisi- tedavi etkisi varliginda, heterojen tedavi etkisi) ve Olgilmemis karistirici degisken varlig
gozetilerek olusturulmustur. 1000 tekrarh similasyonla tedavi etkisi tahminleri elde edilmis,
yontemlerin karsilastirilmasinda performans oOlglti olarak tedavi etkisi tahminindeki yanlilik ve tedavi
etkisi tahmininin standart sapmasi kullaniimistir.

Bulgular: Ornek biiyiikliigii arttikga yontemlerden elde edilen tedavi etkisi yanliliginin ve varyasyonun
azaldigr gorilmastiir. MIMIpsps metodu diger yontemlere gore siklikla daha diisik performans
sergilemistir. Heterojen tedavi etkisinde, dl¢lilmemis karistirici degisken yok iken kayip veri gosterge
degiskeni eklenmesi yontem performansini etkilemezken, 6lglilmemis karistirici degisken varliginda
kayip veri mekanizmasindan bagimsiz olarak MIMle., ve MIMlte.psy yOntemlerinin yanhligi daha disik
bulunmustur.

Sonug ve Tartisma: Kayip veri gosterge degiskeninin Ml,s yonteminden ziyade Ml ydOntemine entegre
edilmesinin yanhligr diustrdiGgi géralmistir. Uygulamada karsilasilacak senaryo olarak, 6l¢tilmemis
kanistirici degisken varliginda heterojen tedavi etkisi durumu géz 6niinde bulundurulursa arastiricilara
hesaplamasal kolaylik agisindan MIMlte., yontemini kullanmalari 6nerilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Propensity skor, kayip veri mekanizmalari, ¢oklu atama, kayip veri gosterge
degiskeni

Kaynaklar

Leyrat, C., Seaman, S. R., White, I. R., Douglas, I., Smeeth, L., Kim, J., ... & Williamson, E. J. (2019).
Propensity score analysis with partially observed covariates: how should multiple imputation be
used?. Statistical methods in medical research, 28(1), 3-19.

Mitra, R., & Reiter, J. P. (2016). A comparison of two methods of estimating propensity scores after
multiple imputation. Statistical methods in medical research, 25(1), 188-204.
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Biyoistatistik Tutum, Davranis ve Bilgi Olgegi Gelistirilmesi
Alev BAKIR KAYI*", Arzu BAYGUL EDEN?, Erdem KARABULUT?

!istanbul Universitesi, Tip Fakiiltesi, Cocuk Saghgi Enstitlisii, Sosyal Pediatri A.B.D., istanbul, Tiirkiye.
2 Kog Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik A.B.D., istanbul, Tiirkiye.
3 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Temel Tip Bilimleri B&limii, Biyoistatistik A.B.D., Ankara, Tirkiye.
* Sorumlu yazar: alefbakir@gmail.com

Amag: Calismamizin amaci, gelistirilecek 6lgek yardimi ile hekim 6gretim Uyelerinin biyoistatistik
alanina olan tutumlarini, davranislarini, bilgilerini 6lcebilmek ve bilgi, tutum ve davranislarini bilimsel
olarak degerlendirebilmektir. Biyoistatistik uzmanlari olarak is birligi yaptigimiz, ortak projeler
yurattigimiz klinisyenleri, taleplerini ve dillerini daha iyi algilamak ve sorun yasadiklari kisimlari tespit
ederek c¢ozimler sunabilmek ve biyoistatistik konusunun o6nemini bir kez daha vurgulayarak
farkindahgin arttirilmasini hedefledik.

Yontem: Calisma ilk asamada odak grup calismasi seklinde diizenlenip, konu hakkindaki énemli
noktalar tespit edilmeye c¢alisiimistir. Moderator akademisyenin (biyoistatistik uzmani), odak grup
calismasina katilan kisiler tarafindan taninmamasina dikkat edilmistir, boylelikle tartismalardaki
yanhligin 6niline gecilmistir. Gorlisme sirasinda biyoistatistik egitimi ve biyoistatistik uzmanlari
hakkinda yari yapilandiriimis konu basliklari tartisilmis ve konu hakkinda derinlemesine gorisler
alinmistir. iki adet odak goriisme yapilmis ve kayit altina alinmis, belirtilen gorisler sentezlenip 48
sorudan ve 3 alt dlcekten olusan Biyoistatistik Tutum, Davranis ve Bilgi Olgegi olusturulmustur.

Bulgular: Odak grup calismasina 5 erkek 3 kadin, 2 Profesér, 4 Dogent, 2 Doktora Ogretim Uyesi ile
toplamda 8 kisi katildi. Akademik kariyerlerinde ve bilimsel g¢alismalarinda biyoistatistigin yerini
olduk¢a 6nemli bulan (4.5/5 ve 4.8/5, sirasiyla) odak grup katilimcilari ortak olarak en ¢ok biyoistatistik
uzmani sayisinin az olmasi ve kendilerine ulasma ve zaman bakimindan sikinti yasadiklarini
vurguladilar. Biyoistatistik dersini aldiklari yilin (genellikle lisans 1. yil) pek uygun olmadigini ve
okuduklari makalelerde biyoistatistik uzmani olup olmadigina bakmadiklarini belirttiler. istatistik
uzmani ile biyoistatistik uzmani arasindaki farkin énemi konusunda ikiye boélinmiis durumdalardi.
Bazen miumkiin olmasa da calismanin en basindan itibaren biyoistatistik uzmani destegi alinmasi
gerektigi konusunda hem fikirlerdi. Sonradan alinan egitimlerden ¢ok faydalandiklarini ancak uygulama
firsati bulamadiklarinda bilgilerin unutuldugunu belirttiler. Birgok noktada biyoistatistik uzmanalarinin
fark yaratmasi gerektigini, bakanlik ve rektorlik tarafina da dikkat cekilmesi ve gerekirse her bélime
kadro verilmesi gerektigini wvurguladilar. Ayrica biyoistatistik uzmanlarinin destek verdikleri
¢alismalarda yazar olarak yer almalari konusunda fikir birlig§ine vardilar. Odak grup c¢alismasi ile
olusturulmus bu olgcegin, uzman goérusi alindiktan sonra, gecerlilik ve glivenilirligi icin hedef kitleye
anket uygulama yontemine basvurulacaktir.

Sonu¢ ve Tartisma: Biyoistatistik egitimi ve donanimli biyoistatistik uzmanlarinin yetistiriimesi
konusunda, hekimlerin konu hakkinda durum tespiti, farkindalik ve bilgi gereksinimleri dlgllerek alana
katki saglanacaktir. ilk etapta ulusal gerceklestirilecek bu &lgek, uluslararasi diizleme ve gereginde
bolimlere 6zgl bir yapiya tasinacaktir.

Anahtar Kelimeler: Biyoistatistik, biyoistatistik uzmani, dlgek, tutum, davranis, bilgi, farkindalik
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A Reproducible and Scalable Workflow for DNA Methylation Analysis: MethylHead
R. Onur Oztornaci*, Paul Yousefi, Matthew Suderman

MRC Integrative Epidemiology Unit, University of Bristol, Bristol, ingiltere
* Corresponding author: onur.oztornaci@bristol.ac.uk

Objective: DNA methylation (DNAm) is the reversible addition of methyl groups to DNA, which can
stably modify gene expression. DNAm predominantly occurs at cytosines followed by guanines, known
as CpG sites. Given that there are approximately 30 million CpG sites across the human genome, DNAm
datasets obtained through high-throughput sequencing can be extremely large [1]. Therefore,
reproducibility, scalability, and resource optimization are crucial at every step of the analysis process.
In this study, we have developed a reproducible, scalable, and resource-efficient workflow called
MethylHead to process DNAm sequencing data from raw reads to an analysable data matrix.

Methods: MethylHead provides two independent workflows for processing DNAm data: 'Bismark' and
'Picard'. Each workflow is implemented using a different collection of popular and competitive tools.
These workflows cover all the necessary processing steps, including quality control, duplicate read
removal, read trimming, alignment, and DNAm calculation. By using the Nextflow workflow system,
the workflows can be executed on a single Linux machine or on a high-performance computing (HPC)
cluster managed by SLURM. The setup is simplified, and reproducibility is ensured through
containerization with Apptainer [2]. All analyses were performed using Nextflow 24.04.4, R 4.3.3, and
Apptainer 1.3.2.

Results: MethylHead was tested on six blood samples measured using a customized panel targeting
approximately 60,000 CpG sites through the Twist Bioscience MethylSeq Capture platform. DNA
methylation analysis using both tools showed a high degree of correlation between the DNAm patterns
identified in each sample (r = [0.96-0.99], p < 0.001). The containerized integration of both workflows
in MethylHead was successfully executed on both Linux machines and HPC clusters. These workflows
provide scalable and reproducible analyses on individual Linux machines as well as on HPC clusters
with job schedulers like SLURM, offering researchers flexible usage across different hardware
infrastructures. Picard results were generated in approximately 35 minutes, while the Bismark analysis
was completed within 2 hours.

Conclusion and Discussion: MethylHead demonstrates the effectiveness of both workflows in the
analysis of DNA methylation (DNAm). Both Bismark and Picard follow all essential steps required for
the accurate and reliable processing of DNAm data. These workflows automate critical steps in DNAm
analysis, saving users time. In conclusion, both workflows offer high flexibility and usability,
successfully addressing a variety of research needs.

Keywords: DNA Methylation Analysis, Nextflow, Bismark, Epigenetics
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Boylamsal ve Weibull Hizlandirilmis Basarisizlik Siiresi Verilerinin Parametrik Bilesik Model
Tahminlerinde Diizeltilmis Bayesci iki-Asamali Yaklasim

Elif Yildinm®?*, Duru Karasoy?
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Amag: Ayni birimlerden belirli zamanlarda tekrarh olarak elde edilen boylamsal veriler ve bir olay
gerceklesene kadar gecen siireden olusan yasam verilerinin bilesik modellemesi lizerine ¢alismalar son
yillarda giderek artmistir. Farkli tipteki boylamsal ve yasam verilerinin bilesik modellemesi igin
gelistirilen model yapilarinin yani sira bilesik model parametre tahminlerini daha az yanli olarak elde
edebilmek igin farkli yontemler gelistirilmektedir. Literatlrde siklikla kullanilan bilesik model yapisi,
yasam verileri icin Cox regresyon modeli ve boylamsal veriler icin dogrusal karma etkili modelin
paylasilmis rastgele etkiler modeli ile birlestirilmesine dayanmaktadir. Ancak yasam verilerinin orantili
tehlikeler varsayimini saglamadigi ve belirli bir dagima sahip oldugu durumlarda Cox regresyon
modeline alternatif olarak daha az yanli tahminler elde edebilmek icin parametrik regresyon
modellerinin kullanilmasi énerilmektedir. Bu kapsamda bu ¢alismada, orantili tehlikeler varsayimini
saglamayan yasam verileri ile boylamsal verilerin parametrik bilesik modellemesinde parametre
tahminlerini daha az yanli elde edebilmek icin diizeltilmis Bayesci iki-asamali yaklasim énerilmistir.

Yontem: Literatirde, bilesik model parametre tahminlerini elde etmek icin genellikle iki-asamali
yaklasim, olabilirlik yaklasimi ve Bayesci yaklasim kullaniimaktadir. Bu ¢alismada, Weibull hizlandiriimis
basarisizlik stresi modeli ile dogrusal karma etkili modelin gizli sifir ortalamali ikili Gauss stireci ile
birlestirilmesine dayanan parametrik bilesik model parametre tahminlerini elde etmek icin duzeltilmis
Bayesci iki-asamali yaklasim énerilmistir. Onerilen yaklagimda, Bayesci cercevede uygulanan iki-
asamali yaklasima, parametre tahminlerindeki yanlilig§i azaltmak Uzere ikinci asamada bilgilendirici
onsel dagilim yardimiyla diizeltme terimi eklenmistir. Onerilen yaklasimin performansini incelemek igin
farkli 6rneklem genisliklerinde ve durdurma oranlarinda similasyon galismasi gergeklestirilmis ve
literatirde bilesik model parametre tahminlerini elde etmek icin kullanilan diger yaklasimlar ile
karsilastirilmistir. Ayrica gelistirilen yaklasimin uygulanabilirligi literatlrde var olan AIDS veri setinde
incelenmistir.

Bulgular: Farkh durdurma oranlarinda ve 0Orneklem genisliklerinde gerceklestirilen similasyon
¢alismasi sonuglari incelendiginde, parametrik bilesik model parametre tahminleri igin literatlirde
olabilirlik yaklasiminin ¢6ziimiinde siklikla kullanilan Gauss hermite ve uyarlanmis Gauss Hermite
yaklasimlarina ve Bayesci iki-asamali yaklasima kiyasla, dnerilen yaklasimin daha az yanh tahminler
verdigi tespit edilmistir. Ek olarak, AIDS veri setinde gerceklestirilen uygulama sonuglarinin da
similasyon sonuglarina benzer oldugu gorilmustir.

Sonug ve Tartisma: Farkli 6zelliklerdeki boylamsal ve yasam verilerinin bilesik modellemesinde model
parametrelerini dogru elde edebilmek oldukg¢a dnemlidir. Bu calismada, parametrik bilesik modellerde
parametre tahminlerini elde etmek icin diizeltilmis Bayesci iki-asamali yaklasim dnerilmis olup, farkh
senaryolarda gerceklestirilen similasyon ¢alismasi ve AIDS veri seti uygulamasi sonucunda, 6nerilen
yaklasiminklasik yaklasimlara ve Bayesci iki-asamali yaklasima kiyasla daha az yanli tahminler verdigi
tespit edilmistir.
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Tesekkiir: Bu calisma Tiirkiye Bilimsel ve Teknolojik Arastirma Kurumu (TUBITAK 1002-A Hizli Destek
Modiilt) tarafindan desteklenmistir.

Anahtar Kelimeler: Parametrik bilesik model; dizeltiimis Bayesci iki-asamali yaklasim, similasyon
¢alismasi
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Coklu Baglanti Durumunda Dogrusal, Cezalandirmali ve Temel Bilesenler Regresyon Modellerinin
Performans ve Katsayi Onemliliklerinin incelenmesi
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Amag: Coklu baglanti durumunda dogrusal, cezalandirmali ve temel bilesenler regresyon modellerinin
egitim ve test setindeki performanslari ve bagimsiz degiskenlerin katsayilarinin nasil etkilendiginin
degerlendirilmesidir.

Yontem: Calismada monte carlo simulasyon yontemiyle 50, 500, 2000 ve 5000 g6zlem buyiikliiklerinde
turetilen veri setlerine sirayla dogrusal regresyon (LS), ridge regresyon (RR), lasso regresyon (LR),
bridge regresyon (Lq), elasticnet regresyon (ER) ve temele bilesenler regresyon (PCR) yontemlerinin
egitim ve test veri setinde performanslari kiyaslanmistir. Performans kiyaslamasi igin hata kareler
ortalamasi ve R-kare metrikleri kullaniimistir. 1000 simulasyon yapilmis ve her bir modelin her bir
orneklem buyikliginde katsayilarinin ortalama ve standart hatasi elde edilmistir.

LS yontemi bagimsiz degiskenler kullanilarak bagimli degiskeni en iyi sekilde tahmin eden dogrusal bir
iliski kurmaktir. RR yontemi asiri uyum problemini azaltmak icin kullanilan bir dogrusal regresyon
varyantidir. Katsayilarin blyik olmasini énlemek amaciyla bir ceza eklenir (1). Tim katsayilari
kiiglilterek modelin daha basit olmasini saglar. LR yontemi RR yontemine benzer sekilde asiri uyumu
engellemeyi amaglar, ancak LR'nin farki, bazi katsayilari tamamen sifira indirme yetenegine sahip
olmasidir(1). Lg yontemi RR ve LR'nin genel bir versiyonu olarak, q parametresiyle belirlenen bir ceza
uygulayarak ikisi arasinda arasinda bir gegis sunar(3). ER yontemi RR ve LS regresyonlarini birlestirir.
Hem RR gibi katsayilarin kiiglltilmesini saglar, hem de LR gibi bazi katsayilari sifira dustrerek degisken
secimi yapar. PCR yontemi daha az boyutlu bilesenler lizerinden regresyon yapar(2).

Bulgular: Calismada LS yontemi ile yapilan katsayilarin tahminleri bitin 6rneklem buydkliklerinde
oldukga yiksek standart hataya sahiptir ve degiskenlerin katsayilarinin isaretleri her bir 6rneklem
blylkliginde farkli olara elde edilmistir. Ancak bulgulara gére diger regresyon tirlerinde katsayilar
daha distk standart hata degerine sahipken anlamli yorum yapilabilecek sekilde elde edilmistir. Model
performanslarina bakilirsa egitim setinde en diisiik ortalama hko degerleri LS, RR, LR, Lg, ER ve PCR
olacak sirayla elde edilirken 6rneklem bulyiikligu arttikca degerler birbirlerine yaklasmaktadir. Test
setinde RR, LS, RR, Lg, ER ve PCR olacak sekilde siralanmistir ve 6rneklem biyiklGgi arttikca bibirlerine
yaklasmistir. Test setinde 50 6érneklem biyiikligiinde LS en yliksek hko ortalamasina sahipken gézlem
blyiklGgu arttiginda yukarda verilen siralama elde edilmistir.

LS yontemi ile yapilan tahminlerde katsayilarin standart hatalari artan 6rneklem biyiikligiinde azalma
gdstermistir. Ancak bu azalmalar diger yéntemlerdeki bulgulara gére oldukga yiiksektir. Ornek verecek
olursak X1 degiskeni icin elde edilen katsayinin standart hatasi 50 érneklem biylkligiinde 444.559
iken 6rneklem biyiikligii 5000 oldugunda 35.908 oldugu gériilmistiir. Ote taraftan diger modellerden
LR yonteminde 50 6rneklem buyilkliglinde 0.06 olan standart hata 5000 6rneklem biyikliglinde 0.04
olarak gozlemlenmistir. LS hari¢ diger modellerin her birinde elde edilen standart hata ayen LR
modellerindekinden daha diisiik olarak elde edilmistir.
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Model performanslarina bakacak olursak 50 érneklem buyikliglinde LS yonteminde egitim seti icin
ortalama hko degeri 7.59 olarak gézlemlenirken PCR yonteminde bu rakam 9.44 ile en yliksek ortalama
hko olarak gozlemlenmistir. Diger yontemlerde LS yotemine gok yakin bulgular elde edilmistir. Test
setindeki duruma bakilirsa 50 6rneklem biyikliginde Lg yonteminde 10.59 ile en kiiglk ortalama hko
elde edilirken, en yiiksek 10.78 olarak LS yonteminde elde edilmistir.

Sonug ve Tartisma: Orneklem biiyiikliigii arttikca modelin performansina ¢oklu baglanti probleminin
etkisinin olmadigi gérilmustir. Eger tahminleme amach degilde bilgi gikarimi amagh model kullanilacak
olursa, ¢oklu baglanti probleminin etkili oldugu goériliir ¢linkl katsayillarin hem anlamliligi hem de
isaretleri ciddi anlamda etkilenmektedir. Yani, bilgi ¢cikarimi amagl kullanilacak modelde 6rneklem
bliylklGgu artsa bile katsayilarin yorumlanabilirligi LS yonteminde miimkiin olmamaktadir. Diger biitlin
modellerin, bilgi cikarimi amaciyla bitin 6rneklem biyikliklerinde ¢oklu baglanti probleminde
kullanish oldugu gortlmistir.

Anahtar Kelimeler: Simulasyon, Cezalandirma, Boyut indirgeme, Regresyon
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Biyobelirte¢ Kombinasyonlarinin Tanisal Basariya Etkisi: ROC ve Birliktelik Kurali Madenciligi
Yontemlerinin Karsilastirmal Analizi

Damla Hazal SUCU*", Asena Ayca OZDEMIR?, Bahar TASDELEN?, Abdurrahman AYKUT?

* Mersin Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, 33343, Mersin, Tirkiye
2 Mersin Universitesi, Tip Fakiiltesi, Tip Egitimi Anabilim Dali, 33343, Mersin, Tiirkiye
3 Cukurova Universitesi, Tip Fakiiltesi, Tibbi Onkoloji Bilim Dali, 01250 Adana, Tiirkiye
* Sorumlu yazar: dmlhzIS@gmail.com

Amag: Bu calismada, hasta ve saglikh bireylerin ayirt edilmesinde, biyobelirteclerin kombine kullanim
durumlari degerlendirilmistir. Arastirmada, Birliktelik Kurali Madenciligi (BKM) sonucu elde edilen
kurallar ve kesim noktalari ile biyobelirteclerin kombine kullanildigi senaryolarda tani dogrulugu ve
ayirt edicilik durumlarini tespit etmek ve klasik ROC yontemi ile tanisal performans degerlerini
kiyaslamak amaglanmustir.

Yontem: ROC analizi ile biyobelirtecler icin elde edilen kesim noktalari kaydedilmis ve bu kesim
noktalarina dayali yeni tani gruplari olusturulmustur. BKM yontemi kullanilarak stirekli veriler,
denetimli bir sekilde ayriklastiriimis ve %20 destek, %90 glven dizeyinde kurallar Gretilmistir. Elde
edilen kurallar araciligiyla, birlikte degerlendirilen biyobelirteclerin ve bu biyobelirteclerin kesim
noktalarinin tanisal performanslari karsilastirilmistir. ROC analizi ve BKM’den elde edilen kombine
biyobelirteclerin performans 6l¢iitleri egri altinda kalan alan (AUC), duyarlilik, secicilik, dogruluk, pozitif
ve negatif kestirim degerleri (PPV ve NPV) lizerinden degerlendirilmistir>3. Ek olarak, yéntemlere ait
biyobelirtec interaksiyonlarina iliskin tanisal performans diizeyleri de incelenmistir.

Bulgular: Calisma sonuglari, biyobelirteglerin kombine kullaniminin, bireysel kullanima gore daha iyi
tani dogrulugu sagladigini gdstermektedir. Ornegin, CRP ve SEDIM biyobelirteclerinin kombinasyonu,
ROC analizinde %95,55 dogruluk, %97,67 duyarlilik, %93,61 secicilik ve 0,956 AUC degeri ile basarili
sonuglar sunmustur. Tek basina kullanilan biyobelirteglerde sonuglar ise daha disiik bulunmustur.
Benzer sekilde, BKM yontemi de kombine biyobelirteglerin, daha yiksek duyarlilik ve secicilik sonuglari
verdigini ortaya koymustur. ROC ile anlaml bulunmayan biyobelirteclerin, BKM ile kural igerisine dahil
edilmesi ayirt edicilik performansini etkilememistir. Ayrica, biyobelirteglerin interaksiyonlari
degerlendirildiginde, BKM’nin ROC’a kiyasla daha yiiksek tanisal performans sagladigi gérilmustir?,

Sonug ve Tartisma: Sonuglar, biyobelirteclerin kombine kullaniminin hem ROC hem de BKM yéntemleri
ile daha yuksek tanisal dogruluk sundugunu ortaya koymaktadir. ROC yontemi genellikle daha dengeli
bir performans sergilerken, BKM yontemi kritik vakalarda %100 duyarlilik ile daha etkili sonuglar
vermistir. Ozellikle BKM’nin yanls negatif sonuglari minimize etme kabiliyeti, riskli hastalarin gézden
kagma olasiligini azaltmaktadir. Biyobelirteglerin kombine kullanimi, bireysel performanslarina kiyasla
daha yiksek bir teshis basarisi sunarak, klinik karar siire¢lerinde daha glvenilir ve etkili bir yaklasim
oldugunu géstermektedir®.

Anahtar Kelimeler: Birliktelik Kurali Madenciligi, ROC Analizi, Kesim Noktasi
Kaynaklar
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Aracilik Analizinde Biyobelirteglerin Degerlendiriimesinde Alternatif Yaklasimlarin Aragtirilmasi
Hiilya BINOKAY*, Yasar SERTDEMIR
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Amag: Literatlirde biyobelirteclerin degerlendiriimesinde, siklikla t testi veya ROC analizi
kullanilmaktadir. Ancak bu yontemler sadece bu iki degisken (bagimli ve bagimsiz) arasindaki iliski
yapilarini degerlendirmektedir. Ancak bagimsiz degiskenin, bagimh degiskeni nasil ve hangi
mekanizmalar ile etkiledigini incelemek, biyobelirteclerin degerlendirilmesi icin 6nemlidir. Bu
mekanizmalari incelemek igin aracilik analizi kullaniimaktadir. Aracilik analizi, iki degisken arasindaki
iliskide, Giclincii degiskenin etkisini test etmek icin kullaniimaktadir. Uciincii degisken, araci degisken
olarak adlandiriimaktadir. Araci degiskenin etkisini test etmek icin cogunlukla Baron-Kenny (BK) ve
Sobel yontemleri kullanilmaktadir. Bu ¢alismada, Baron-Kenny (BK) ve Sobel (S) ydontemlerinin
eksikliklerini gidermek icin alternatif yaklasimli bir ydntem énerilmistir. Onerilen yéntem Baron-Kenny
ve Sobel yontemleri ile karsilastirilmisir.

Yontem: Calismamizin amaci dogrultusunda karsilastirma yapmak icin benzetim calismasi ve gergek
veri kullaniimistir. Benzetim ¢alismasinda farkh etki blykltkleri, farkli aracilik oranlari ve farkli 6rnek
blydklakleri icin, araci degisken etkisi degerlendirilmistir. Gercek veri setinde ise, Sosyo-Ekonomik
Durum ile kemik mineral yogunlugu arasindaki iliskide viicut kitle indeksinin aracilik edip etmedigini
belirlemek igin 11075 bireyin katildigi bir calismanin verileri kullaniimistir.

Bulgular: Yapilan karsilastirma sonucunda; Onerilen yéntem, biiyiik aracilik oranlari ve kiigiik 6rnek
biyikliklerinde BK ve Sobel yontemlerinden daha iyi performans gosterdigi gdzlenmistir. Yapilan
benzetim calismalarinda 15 senaryonun 10 tanesinde Onerilen yontem, BK ve Sobel yéntemlerinden
daha kiiciik 6rneklerde %80 giice ulastigi gdzlenmistir. Sobel ve Onerilen yéntem, biiyiik érnek
blylikligiinde ve bliylik aracilik orani senaryolarinda benzer performans gosterdikleri gozlenmistir.
Baron-Kenny ve Onerilen yéntem, kiiciik aracilik orani ve biyiik 6rnek biyikligiinde benzer
performans gostermislerdir. Gercek veri sonuglarina gére, Onerilen yéntem, BK ve Sobel
yontemlerinden kiiglk 6rneklerde daha yliksek giice sahiptir.

Sonug: Onerilen yéntem, kiiciik 6rnek buyikliikleri ve aracilik oraninin yiiksek oldugu senaryolarda,
Sobel ve BK yontemlerine gore daha ylksek giice sahip olmasi sebebiyle tercih edilebilir oldugu
gosterilmistir. Gergek veri uygulamasi sonuclari, Onerilen yéntemin, BK ve Sobel ydntemlerinden daha
kiiglik 6rnek buyukliglinde %80 glice ulastigini gdstermektedir.

Anahtar Kelimeler: Baron-Kenny, Sobel, Onerilen ydntem, Araci, Aracilik Analizi, Biyobelirteg
Kaynaklar
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Similarities And Differences of Bone Marrow and Peripheral Blood Samples from Acute Myeloid
Leukemia Patients In Terms of Cellular Heterogeneity And Ex-Vivo Drug Sensitivity

Gulser Caliskan*, Yudi Pawitan, Trung Nghia Vu

Department of Medical Epidemiology and Biostatistics, Karolinska Institutet, 17165 Solna, Sweden
* Corresponding Author: gulser.caliskan@ki.se

Objective: Bone marrow (BM) evaluation is the de facto standard for diagnosis, molecular analysis, risk
stratification, and therapy response assessment in acute myeloid leukemia (AML), but in patients with
a high number of circulating blast cells, the peripheral blood (PB) sample could provide similar
information as BM %3% | However, there is no large-scale molecular study comparing the two
specimens in terms of their gene expression profiles, cellular heterogeneities, and ex-vivo drug
sensitivity 78

Method: We used (i) the BEAT-AML cohort each with detailed molecular data; (i) cell-type
deconvolution to estimate leukemic and immune cell proportions between specimen types; (iii)
differential expression (DE) and drug-cell type association analysis; and (iv) logistic regression models
to assess the association between induction therapy response, cell-type composition and first-line drug
treatment.

Results: We identified 207 patients having BM and 116 patients having PB samples. There was a total
of 1271 DE genes (false discovery rate < 0.05) between BM and PB; the top enriched pathways in terms
of DE genes belong to the immune system pathways. Aggregated ex-vivo drug response profiles from
the two specimens were largely similar, as were the cellular components, except for the GMP-like cell
type (17% in BM vs. 5% in PB, p-value = 2 x 107). Among the specimen-specific results, the GMP-like
subtype was associated with multiple drug resistance in BM and the ProMono-like subtype in PB.
Several cell types were associated with the response to induction therapy, but the impact of specimen
type on the interaction of cell type and cytarabine-associated induction therapy was not statistically
significant for most cell types.

Conclusions: Even though there are molecular and cellular differences between BM and PB samples?3
, they show many similarities in ex-vivo drug response profiles, indicating the clinical utility of the
substantially less-invasive PB samples.

Keywords: AML; bone marrow; cellular heterogeneity; drug sensitivity; peripheral blood.
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istanbul'daki Suriye Uyruklu Cocuklarin Asilanmasinin Spatial Analizi
Berfu Par¢ali'’, Fezan MUTLU?

! Eskisehir Osmangazi Univeristesi, Saglik Bilimleri Enstitiisi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 26480, Eskisehir,
TURKIYE
2 Eskisehir Osmangazi Univeristesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 26480, Eskisehir, TURKIYE
* Sorumlu yazar: berfuparcali@gmail.com

Amag: Bu calismada, spatial analiz ydntemiyle istanbul’da yasayan 0-48 aylik Suriye uyruklu cocuklarin
mekansal dagilimi ve bu yas grubuna ait istanbul'da ikamet eden Suriyeli cocuklarin toplam niifusu
icindeki asilama oranlarinin incelenmesi amaglanmistir.

Yontem: Spatial analiz, bir veri setindeki konumsal 6zellikleri degerlendirmek icin kullanilan istatistiksel
ve matematiksel yontemlerin kombinasyonudur. Spatial analiz, verilerin uzamsal oldugu durumlarda
kullanisli olan bir yontem olarak tanimlanabilir (1).

Global Moran's | hem 06zellik konumlarina hem de o6zellik degerlerine dayali olarak mekansal
otokorelasyonu ayni anda olger. Bir dizi 6zellik ve iliskili bir nitelik verildiginde, ifade edilen cografi
birimdeki degeri ile bu birimin komsu cografi birimlerdeki degerler arasindaki iliskiyi degerlendirir.
Global Moran's | endeksi degerini ve bu endeksin 6nemini degerlendirmek i¢cin hem z-puanini hem de
p-degerini hesaplar (2).

Bulgular: Spatial analiz sonuglari Sekil 1’de gosterilmistir. Sekil 1’de yer alan gri bolgeler istatistiksel
olarak anlamli olamayan bélgelerdir. HH, HL, LL ve LH, genellikle cografi istatistiklerde, 6zellikle de
Global Moran's | ve LISA (Local Indicators of Spatial Association) analizlerinde kullanilan gostergelerdir.

o HH (High-High): Yiksek bir degere sahip bir bolge, kendisi gibi yiiksek degerlere sahip komsu
bolgelerle gevrilidir. Bu durum, yiiksek degerlerin kiimelendigini gosterir.

e LL (Low-Low): Dusik bir degere sahip bir bolge, kendisi gibi diisik degerlere sahip komsu
bolgelerle gevrilidir. Bu durum, diisik degerlerin kiimelendigini gosterir.

e LH (Low-High): Duslk bir degere sahip bir bolge, yliksek degerlere sahip komsu bélgelerle
cevrilidir. Bu, bir tir olumsuz uyumsuzlugu veya potansiyel bir anomaliyi gosterir (3).

AFEE

Sekil 1 Global Moran's | Sonuglari

Analiz sonuglarina gore: Global Moran's | = 0.307009, P-value<0.001, Z-score = 4.984547
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Sonug ve Tartisma: istanbul’da yasayan 0-48 aylik Suriye uyruklu cocuklarin mekansal asilama verileri
arasinda pozitif otokorelasyon bulunmustur (p<0.001). Yani benzer 6zelliklere sahip veriler, cografi
olarak birbirine yakin bolgelerde yogunlasmaktadir. Spatial Analiz sonuclarina gore, cografi olarak yakin
bolgelerde benzer degerler kiimelenmistir.

Anahtar Kelimeler: Spatial Analiz, Gegici Koruma, Global Moran's |, LISA (Local Indicators of Spatial
Association)

Kaynaklar

[1] Goodchild, M. F., & Longley, P. A. (1999). The future of GIS and spatial analysis. Geographical
information systems, 1, 567-580.

[2] Boots, B. N., & Getls, A. (2020). Point pattern analysis.

[3] Marble, D. F. (1990). Geographic information systems: an overview. Introductory readings in
geographic information systems, 3(4), 8.

64



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB35

Diyabetik Retinopati Tanisinda Siniflandirma Algoritmalarinin Etkinliginin incelenmesi
Ayse YAVUZ DERMANY?*, Meri¢ YAVUZ COLAK?

!t Bagkent Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye.
2 Ankara Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisli, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye.
* Sorumlu Yazar: aysederman@baskent.edu.tr

Amag: Diyabet Retinopati, diyabete bagl olarak yliksek kan sekeri seviyelerinin neden oldugu goziin
arka tarafinda retina tabakasina, oOzellikle retina damarlarina zarar veren diyabetin ciddi bir
komplikasyonudur. Diyabetik Retinopati hastaliginin ciddi sonuglarini dnlemek igin erken tespiti kritik
Oneme sahiptir. Mikroanevrizmalar, kanamalar ve eksiidatlar gibi diyabetik retinopatinin erken tanisini
belirlemek i¢cin makine 6grenmesi, ensemble learning ve derin 6grenme algoritmalari kullanilir. Bu
modeller ile veri seti egitilerek hastalikla ilgili tespitler yapilabilir, tani dogrulugu iyilestirilebilir ve daha
hizli, invaziv olmayan taramalar saglanabilir. Bu calisma, Diyabetik Retinopati hastaligl tanisinda,
makine 6grenmesi, ensemble learning ve derin 6grenme algoritmalarinin siniflandirma basarilarini
karsilastirmayi amaglamaktadir. Ayrica, siniflandirma performansi en yliksek algoritmaya Grid Search
yontemiyle hiperparametre optimizasyonu uygulanarak, model basarisinin artirilmasi hedeflenmistir.

Yontem: Calismada Kaggle Gizerinden erisim saglanan acik kaynak Retinopathy Detection Debrecen veri
seti kullanildi. Veri setinde 1151 hastanin Messidor goriinti setinden tiretilen ozellikler
bulunmaktadir. Ozellikler, tespit edilen lezyonlari, anatomik yapilarin tanimlayici ézelliklerini veya
gorintl dizeyindeki tanimlayicilari temsil etmektedir. Calismada algoritmalari ¢alistirmak icin Phtyon
dili tercih edilmistir. Ozellikler, ensemble learning algoritmalarindan Random Forest, Gradient
Boosting, AdaBoost, XGBoost; makine 6grenmesi algoritmasindan Lojistik Regresyon, Destek Vektor
Makineleri (SVM), k En Yakin Komsu (k-NN) ve Naive Bayes; ve derin 6grenme algoritmalarindan
Multilayer Perceptron (MLP), Long Short Term Memory (LSTM) girdi olarak verilip Diyabetik Retinopati
tanisi yapilmistir. Ozellik se¢cim yodntemlerine gore siniflandiricilarin performanslari, Dogruluk,
Duyarhlik, Kesinlik ve F1 skor olcttleri kullanilarak karsilastirilmistir.

Bulgular: Calismada Diyabetik Retinopati tanisi icin belirlenen 6zellikler ile yapilan siniflandirmalarda
en yuksek model dogruluk performansi 0.76 ile Lojistik Regresyon ve 0.76 ile Long Short Term Memory
(LSTM) algoritmalari géstermistir. Long Short Term Memory (LSTM) modelinin egitimi genellikle yliksek
islem glici gerektirirken, Lojistik Regresyon daha hizli calisir ve hiperparametreleri daha basit oldugu
icin Grid Search yontemiyle optimizasyonu gergeklestirilmistir. En ylksek basariyi saglayan algoritma
olan Lojistik Regresyon, Grid Search yontemiyle gerceklestirilen hiperparametre optimizasyonu
sonucunda dogruluk oranini 0.77’ye ylkselterek daha ylksek bir performansa ulasmistir.

Sonu¢ ve Tartisma: Bu calismada, Diyabetik Retinopati 6n tanisinda siniflama algoritmalarinin
etkinlikleri incelemistir. Diyabetik Retinopati tanisinda en yiiksek model dogruluk performansi 0.76 ile
Lojistik Regresyon gostermistir ve Grid Search yontemiyle gerceklestirilen hiperparametre
optimizasyonu sonucunda dogruluk oranini 0.77'ye yikselterek daha ylksek bir performansa
ulasmistir. Calisma, Diyabetik Retinopatinin erken ve dogru tespiti icin model performansini iyilestiren
algoritmalar sundugu icin, klinik uygulamalarda potansiyel faydalar saglayabilir. Farkli veri setleri ile
calisilabilecegi gibi bu calismada kullanilan veri seti icin iyilestirmeler yapilabilir.

Anahtar Kelimeler: Diyabetik Retinopati, Derin Ogrenme, Ensemble Learning, Makine Ogrenmesi
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Boy Uzunlugu igin Pediatrik Biiyiime Hizi Egrilerinin Olusturulmasi: Bir Simiilasyon Calismasi
Eda CAKMAK?Y", Eylem GUL ATES?, Ferhat UNAL?, Mehtap AKCiL OK®

! Baskent Universitesi Saglk Bilimleri Fakltesi, Ankara
20rta Dogu Teknik Universitesi, Kurumsal Biiyiik Veri Yonetim Koordinatérliigii, Ankara
* Sorumlu yazar: edacakmak@baskent.edu.tr

Amag: Blylime, dogumdan itibaren hizla baslar ve zamanla yavaslayan bir egilim gosterir. Yasa bagh
blylime hizi persentilleri, 6zellikle erken ¢ocukluk donemindeki hizli ve degisken biylime sirecini
izlemek igin 6nemli bir géstergedir. Cocuklarin her ay diizenli olarak yapilan antropometrik dlgimleri,
boylamsal takip yontemiyle blylime hizinin detayh bir sekilde incelenmesini saglar. Bu g¢alismanin
amaci, cinsiyete gore 2, 3, 4 ve 6 aylik donemlerdeki boy uzunlugu artis hizlarini ve persentillerini
simulasyon verisi kullanarak modellemek ve bliylime hizi egrilerini olusturmaktir.

Yontem: Similasyon verisinin olusturulmasinda, 6nceki calismalardan elde edilen kiz ¢cocuklarina ait
yasa bagh boy uzunlugu verileri referans alinmistir. Simiilasyon c¢alismasinda, “gamlss.dist 6.1-1”
paketinde yer alan rNO fonksiyonu kullanilarak 0-12 aylik boy uzunlugu verileri Gretilmis ve her yas
doénemi icin 500 birimlik 6érneklemler olusturulmustur. Bliylime hizi standartlarinin olusturulmasinda
GAMLSS (Generalized additive model for location, scale and shape) yontemi kullaniimistir. Blylime hizi
egrilerini elde etmede BCPE modeline gore (4, o, v, T) parametreleri icin en iyi etkili serbestlik
derecelerini belirlemeden 6nce yas Uzerinde Box-Cox kuvvet donlsimi uygulanmistir. Model
performanslarinin degerlendirilmesinde GAIC (#=3) degerleri incelenmistir. Analizler, R 4.1.2
versiyonunda “gamlss 5.4-1" paketi kullanilarak yapilmistir.

Bulgular: Cinsiyete gore 0-12 ay araligindaki yasa bagh boy uzunlugu similasyon verisi kullanilarak, 2,
3, 4 ve 6 aylik donemlerdeki boy artiglarina gore biylime hizi egrileri ve (3.-97.) araligindaki
persentilleri olusturulmustur. Kiz cocuklarinin model performanslari; 2 ay artis hizi igin BCPE (A=0.53,
sd,=7.27, sd=6.26, sdy=3.47, sd=3.07), 3 ay artis hizi igin BCPE (A=0.89, sd,=7.04, sd;=6.30, sdy=2.26,
sd.=2.00), 4 ay artis hizi igin BCPE (A=0.20, sd,=6.54, sd,=4.75, sdy=2.00, sd=2.00), 6 ay artis hizi igin
BCCG (A=0.38, sd,=5.82, sds=4.22, sd,=2.00) bulunmustur. Erkek cocuklarinin model performanslari; 2
ay artis hizi igin BCPE (A=0.38, sd,=7.71, sd,=5.25, sd,=2.00, sd.=3.49), 3 ay artis hizi i¢cin BCPE (A=0.01,
sd,=7.47, sd+=6.30, sd,=2.00, sd.=4.62), 4 ay artis hizi i¢cin BCPE (A=0.01, sd,=6.86, sd,=3.58, sd,=2.76,
sd«=4.51), 6 ay artis hizi i¢cin BCPE (A=0.01, sd,=6.15, sd;=4.68, sd,=2.53, sd=2.00) bulunmustur.

Sonug: Tirk cocuklarina ait blylme hizi egrileri heniiz olusturulmamis olup, bu egrilerin gelistirilmesi
icin boylamsal izlem yoluyla yeterli biylklikte bir gercek veri setine ihtiya¢ vardir. Similasyon
verisinden elde edilen bliyiime hizi egrilerinin WHO standartlari ile uyumlu oldugu tespit edilmistir. Bu
calisma, mevcut gercek veri eksikligini asmak amaciyla similasyon verisi kullanilarak
gerceklestirilmistir. Bununla birlikte, elde edilen sonuglarin daha giivenilir ve genellestirilebilir hale
gelebilmesi icin yeterli 6rneklem bliytkligine sahip kapsamli bir gercek veri seti izerinde ¢alismalar
surdurilecektir.

Anahtar Kelimeler: Bliyiime hizi, GAMLSS, Bilyime Persentilleri, Boy uzunlugu
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RNA Dizileme Verileri Uzerinde Boyut indirgeme Ydntemlerinin Kiimeleme Analizi Performansina
Etkisinin Benzetim Calismasi ile Degerlendirilmesi

Cagla SAFAKY", Atilla Halil ELHAN?, Dincer GOKSULUK?, Can ATES?, Beyza DOGANAY?

* Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara.
2 Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Temel Tip Bilimleri, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kayseri.
3 Aksaray Universitesi Temel Tip Bilimleri Bdlimii Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Aksaray.
* Sorumlu yazar: caglasafakOl@gmail.com

Amag: Bu calismanin amaci, RNA Dizileme verileri Uzerinde dogrusal ve dogrusal olmayan boyut
indirgeme yontemlerinin farkli 6rneklem buylkltkleri ve degisken sayilarinda kiimeleme analizi
sonuglarina olan etkisini arastirmaktir. Calismada bes farkli boyut indirgeme yonteminin K-Ortalamalar
ve Hiyerarsik Kimeleme sonuglarina etkisi, cesitli senaryolara gore karsilastirilarak degerlendirilmistir.

Yéntem: Boyut indirgeme, verinin yiiksek boyutlu temsilinin dnemli bilgileri kaybetmeden diisiik
boyutlu bir temsile donistirilmesi olarak ifade edilmektedir (1). Yiksek boyutlu verilerin analiz
edilmesinde 0n islem olarak da gorilen boyut indirgeme yontemleri dogrusal ve dogrusal olmayan
boyut indirgeme yontemleri olarak ikiye ayrilmaktadir (2). Bu ¢alismada Temel Bilesen Analizi (TBA),
Cok Boyutlu Olcekleme (CBO) ve Bagimsiz Bilesenler Analizi (BBA) olmak lizere ii¢ dogrusal, Isomap ve
t-dagitilmis Stokastik Komsu Gomme (t-SNE) olmak (izere iki dogrusal olmayan boyut indirgeme
yontemi ele alinmistir. Yiiksek boyutlu verilerin kiimelenmesi icin, verideki gizli desenlerin kesfedildigi
denetimsiz bir yontem olan Kiimeleme Analizi uygulanmistir (3).

Benzetim calismasinda degerlendirilmek tGzere 27 farkh senaryo olusturulmus olup, her bir senaryo igin
RNA Dizileme verileri R programlama dili paketlerinden “NBLDA” igerisinde yer alan
“generateCountData” fonksiyonu kullanilarak (4) tdretilmistir. Verilerde kullanilan 6rneklem
blyklikleri “n=100, 1000, 5000”, degisken sayilari “p=100, 1000, 5000” ve kiime sayilari “k=2, 3, 10”
olarak belirlenmistir. Boyut indirgeme yontemleri veri setlerine uygulanarak, K-Ortalamalar ve
Hiyerarsik Kiimeleme yontemleri ile analiz edilmistir. Performans o6lcimi icin Siliet Katsayisi
kullanilmistir.

Bulgular: Calismada farkh 6rneklem buyiikligl, degisken sayisi ve kiime sayisi ile elde edilen RNA
Dizileme verilerine uygulanan boyut indirgeme yontemlerinin kiimeleme performanslarini arttirdigi
gdzlenmistir. Ozellikle degisken (p=1000 veya p=5000) ve 6rneklem biiyiikliigi sayisi (n=1000 veya
n=5000) arttikca, Silliet Katsayilar’nin yaklasik 0,80’e kadar ¢iktigi gériilmustiir. Orneklem biyiklugi
n=100 oldugu durumlarda, k=2 ve k=3 i¢in boyut indirgeme yontemlerinin k=10 oldugu durumlara gore
kiimeleme performanslarini daha ¢ok arttirdigi gériilmiistiir. Orneklem biyiikligi ve degisken sayisi
arttikca tim kime sayilan igin performanslarin arttigi gorilmastir. Hem K-Ortalamalar hem de
Hiyerarsik Kiimeleme icin, boyut indirgeme yapilmadan gerceklestirilen analizlerde, kiimeleme
performansinin olduk¢a disik oldugu (Siliet Katsayisi=0,10) gozlenmistir. Ancak boyut indirgeme
yontemlerinin uygulanmasiyla birlikte, degisken ve kiime sayilari arttik¢a, k=2 ve k=3 kiime sayilari igin
CBO, BBA ve t-SNE yéntemlerinin, k=10 icin 6zellikle t-SNE ydnteminin kiimeleme performansini nemli
Ol¢lide artirdigl tespit edilmistir.

Sonug ve Tartisma: Bu calismada, RNA Dizileme verilerine uygulanan boyut indirgeme yéntemlerinin
kiimeleme analizleri lizerindeki performanslari detayli bir sekilde karsilastirilmistir. Calisma sonuglarina
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gore, t-SNE ve CBO yodntemleri genel olarak kiimeleme performansini en fazla artiran ydntemlerdir.
Ozellikle yiiksek boyutlu verilerde boyut indirgeme yapilmasinin, analiz sonuglarini énemli élgiide
iyilestirdigi gorulmustir. Isomap yontemi ise bliylk veri setlerinde basarisiz olmustur. Bu sonugclar,
boyut indirgeme yontemlerinin kullaniminin, kiimeleme analizlerinde daha dogru ve giivenilir sonuglar
elde etmek icin dnemli bir veri 6nisleme adimi oldugunu géstermektedir. Ancak, literatlirde benzer
calismalar incelendiginde (5, 6) kiimelerde 6nceden belirlenmis alt kiimeleri yakalama agisindan hicbir
kombinasyonun her zaman dogru sonug veremeyecegi gosterilmistir. Bu nedenle, veri setinde en iyi
sonuca ulasabilmek icin, birden fazla alternatifin karsilagtiriimasi uygun bir tercih olarak ele alinmalidir.

Anahtar Kelimeler: Boyut indirgeme, Dogrusal Boyut indirgeme Yéntemleri, Dogrusal Olmayan Boyut
indirgeme Yéntemleri, Siliiet Katsayisi.
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Objective: The primary aim of this study is to uncover a potential genetic relationship between lung
and thyroid cancers using the GeoSemSim R package and Wang method and to gain a deeper
understanding of the biological mechanisms underlying this connection. Specifically, the research
investigates whether these two cancer types share common genes and biological pathways and
examines the molecular basis of this association. The results of this study aim to identify shared aspects
of lung and thyroid cancers and contribute to the development of new therapeutic strategies. Future
laboratory experiments, incorporating phenotype parameters, are expected to further validate these
findings, thereby facilitating more consistent and meaningful insights into the pathogenesis and
treatment of these cancers.

Method: In our study, we used Homo sapiens gene expression data obtained from the org.Hs.eg.db
package (HUGO Gene Nomenclature Committee, 2023) to determine genetic similarity between lung
and thyroid cancers. Gene Ontology (GO) annotations (The Gene Ontology Consortium, 2015) were
added to identify the relationships between genes and their associated biological processes and
molecular functions. The semantic similarity between gene GO annotations was calculated using the
Gosemsim R package (Yu, Wang, Liu, & Guo, 2010) and the Wang method. Fisher’s exact test was
applied to assess the significance of ontological similarity between the two cancer types. To determine
the biological processes enriched by common genes, we conducted a Gene Ontology enrichment
analysis (Gene Ontology Consortium, 2015) and visualized the results through Venn diagrams and
heatmaps.

Findings: The analyses conducted using the GeoSemSim R package and Wang method revealed a
significant ontological similarity between lung and thyroid cancers. Notably, a high level of similarity
was observed in genes involved in biological processes such as cell cycle regulation, signal transduction,
and apoptosis. According to the results of Fisher’s exact test, this similarity was found to be statistically
significant (p < 0.05). The Gene Ontology enrichment analysis indicated that the shared genes are
enriched in pathways related to cell proliferation and survival. This study demonstrates a genetic
relationship between lung and thyroid cancers, suggesting that this relationship is rooted in shared
biological processes. These findings imply that both cancer types may develop through common
molecular mechanisms and could potentially benefit from similar therapeutic strategies.

Conclusion and Discussion: This study identified a significant genetic similarity between lung and
thyroid cancers. In particular, a high level of similarity was observed in genes involved in biological
processes such as cell cycle regulation, signal transduction, and apoptosis. These findings suggest that
both cancer types may develop through shared molecular mechanisms and could benefit from similar
therapeutic strategies. The results could contribute to identifying new targets for personalized cancer
therapy. However, the study has some limitations. For instance, the standard algorithms used here do
not incorporate artificial intelligence, limiting the research to predefined gene lists and preventing the
prediction of potentially related novel genes. Additionally, alternative methods to the Wang method
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exist, but a comparative analysis or performance assessment of these methods for optimal selection
was not conducted for each analysis.

Future research could focus on evaluating alternative statistical approaches (e.g., statistical modeling,
similarity measures, distance metrics) to assess semantic similarity, and using larger, more
comprehensive datasets to investigate these relational structures in greater depth. A robust simulation
study could further validate these findings. Furthermore, integrating Al-supported methodologies for
discovering novel disease-associated genes and conducting method comparisons would enhance the
reliability and scope of the results.

Keywords: Gosemsim, Wang method, lung cancer, thyroid cancer, ontological similarity

References

[1] HUGO Gene Nomenclature Committee (2023). The HUGO Gene Nomenclature Committee
(HGNC). [https://www.genenames.org/]

[2] The Gene Ontology Consortium (2015). Gene ontology consortium: going forward. Nucleic
acids research, 43(Database issue), D1049-D1056.

[3] Yu, G., Wang, S., Liu, Y., & Guo, B. (2010). GOSemSim: an R package for measuring semantic
similarity between Gene Ontology terms and gene products. Bioinformatics, 26(18), 2363-2364.

72



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI Sozlii Bildiriler (Ozet)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

73



SOZLU BILDIRILER (TAM
METIN)



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zIU Bildiriler (Tam Metin)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

SB39
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Amag: Demans tirleri arasinda en sik rastlanilan alzheimer, milyonlarca insani etkileyerek bugiline
kadar bilinen etkili bir tedavisi olmamakla birlikte, ilerlemesini dnlemede ve alzeimer yikiini
yonetmede erken tani kritik 6neme sahiptir. Alzheimer hastaliginin tanisi icin silreci iyilestirmek
amaciyla derin 6grenme tabanli KSA (konvoliisyonel sinir aglari) kullaniimaktadir. Bu ¢alismada, MR
(manyetik rezonans) goéruntileri Gzerinden alzeimerin erken tanisi ve siniflandiriimasi icin KSA
kullanilarak siniflandirma performanslarinin degerlendirilmesi amaclandi.

Yontem: Calismada, Kaggle Uzerinden erisim saglanan acik kaynak “Augmented Alzheimer MRI
Dataset” veri seti kullanildi. Veri seti orijinal verinin artirilmis hali olup veride, toplam 200 hastanin
33984 beyin MR goriintisi mevcuttur, bunlardan 100’t (9600 goérinti) demansi olmayan, 28’i (8960
gorintd) hafif demansi olan, 2’si (6464 goriinti) orta derecede demansi olan, 70’i (8960 goriinti) ise
¢ok hafif demansi olan hastalardan olusmaktaydi. Hastaligin siniflandirmasi KSA mimarilerinden
EfficientNetBO, ResNet152V2, InceptionV3, DenseNet201, ResNet50, VGG16 ve Xception ile yapildi.
Mimarilerin performanslari dogruluk, kesinlik, recall ve AUC ile degerlendirildi. Veri egitim-test veri seti
olmak lizere %80-%20 oraninda boliindi. Mimariler GPU destegi ile galistirildi. Veri analizleri Python
programlama dili ile Kaggle lizerinden gerceklestirildi. Python programlama dili TensorFlow ve Keras
kiitliphaneleri ile birlikte kullanild.

Bulgular: Calismada en yiksek performansi %99,21 dogruluk, 99,29 kesinlik, %99,18 recall ve %99,97
AUC ile Xception gosterirken, en disik performansi %94,45 dogruluk, %94,67 kesinlik, %94,36 recall
ve %98,42 AUC ile ResNetl52V2 gosterdi. Her bir mimari icin elde edilen 6grenme egrileri
incelendiginde Xception ve EfficientNetBO mimarileri ile hem ylksek performans degerlerine ulasildigl,
hem de asiri 6grenmenin minimize edildigi saptandi. En koti 6grenme egrilerine sahip mimari VGG16
olarak belirlendi.

Sonug ve Tartisma: Calismada kullanilan tim mimariler %90'in lGizerinde performans 6lgleri ile ¢alisti.
Performans olglleri ve 6grenme egrileri sonuglari incelendiginde, Xception ve EfficientNetBO
mimarilerinin en iyi sonugclari verdigi gorildi. Yapilan ince ayarlar sonucunda VGG16 hari¢ tim
mimarilerin veri setine uygun ve genellenebilir oldugu, boylelikle tedavisi olmayan alzheimer igin erken
taniyi saglayarak klinisyenlerin yik{n( azaltabilecegi ve hastaligin ileri evrelerinin sebep oldugu yikici
sonuglarin éniine gecilebilecegi ortaya konulmus oldu.

Anahtar Kelimeler: Konvoliisyonel sinir aglari, derin 6grenme, beyin MR, Alzheimer, gérinti siniflama

Giris

Alzheimer hastalig, kortikal néronlarin ciddi dejenerasyonu ile yavas ilerleyen nérolojik bir hastaliktir.
Beynin kademeli olarak kicllmesi ve beyin hiicrelerinin kaybi ile tanimlanir. Bu durum, bilissel
gerilemeye ve bozulmus sosyal islevsellige yol acarak demansa buiyilk katkida bulunur. Cogunlukla 6nce
hafizayi, sonra diger bilissel islevleri etkiler ve evrimi genellikle islevlerin bozulmasina dogru kademeli
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olarak ilerler. Halihazirda alzheimer icin heniiz etkili bir tedavi olmamakla birlikte, erken evrelerde
dogru tani ile gelecekteki tedavi ve hasta bakimi mimkin olabilmektedir. Ayrica ilerlemesinde 6nemli
bir azalma meydana gelerek, hipokampis (hafizadan ve yeni anilarin yaratilmasindan sorumlu beyin
alani) kasilir, korteks katlanir ve ventrikillerin boyutu artar [1, 2]. Demans tirleri arasinda en sik
rastlanilan alzheimer, milyonlarca insani etkileyerek bugiine kadar bilinen etkili bir tedavisi olmamakla
birlikte, ilerlemesini 6nlemede ve alzeimer ylikini yonetmede erken tani kritik 6neme sahiptir [3].
Alzheimer slphesi olan bir hasta, nérolojik muayene, MR (manyetik rezonans) goérintileme, B12
vitamini gibi laboratuvar muayeneleri, hastanin tibbi ve aile gegmisinin yani sira diger testler dahil
olmak lizere cesitli testlerden ge¢cmesi gerekmektedir [4].

MR gorintilerinin koronal anatomik dilimleri, Alzheimer hastaliginin erken tanisi icin gerekli olan
hipokampis ve amigdalanin topografik yapilarini agik¢ca gostermektedir. MR koronal kesitler, hastaligin
erken tanisina yardimci olan amigdala ve hipokampusiin topografik yapilarinin karmasik topografik
iliskilerini incelemek icin en iyi sekilde degerlendirmektedir. Erken tani, hastali§in son asamasina
ilerlemesini 6nlemeye yardimci olur. Hastanin hastaligin ciddiyetinin farkinda olmasini ve ilerlemesini
onlemek icin gerekli terapétik ilaglari almasini saglar [5]. MR goriintileme, alzheimera karsilik gelen
beynin isleyisindeki anatomik degisikliklerin degerlendiriimesine yardimci olmak icin etkili ve invaziv
olmayan bir arag sunar. Klinik uygulamada 6nemli rol oynayarak hastaligin ilerlememesi icin birincil
arag olarak kabul edilirler. Manuel analiz kullanilarak MR incelemesi olduk¢a zaman alicidir, ¢link{i tek
bir MR gorintisia bile fazlaca veri ve milyonlarca voksel (hacim 6gesi) icerir. Son yillarda, bilgisayar
destekli sistemler kullanilarak alzheimerin dogru bir sekilde tanisi icin bazi otomatik tani modelleri
tanitilmistir. Alzheimera yonelik tedaviler, tani yontemlerinde gelisimlerin olmasiyla etkili hale
getirilebilmektedir [6].

Alzheimer hastaliginin tanisi igin slireci iyilestirmek amaciyla derin 6grenme tabanli yontemler
kullanilmaktadir. Bunlardan en 6nemlisi KSA’dir (konvollsyonel sinir aglari). KSA'lar, derin yapay sinir
aglarinin bir gesididir ve tibbi goriintli analizi de dahil olmak Uzere bilgisayarli gorisle ilgili bir dizi
uygulama igin siklikla kullanilmaktadir [7]. Bu calismada, MR (manyetik rezonans) gorintileri
Gzerinden alzeimerin erken tanisi ve siniflandiriimasi icin KSA kullanilarak siniflandirma
performanslarinin degerlendirilmesi amaglandi.

Yontem

Calismada, Kaggle Gizerinden erisim saglanan acik kaynak “Augmented Alzheimer MRI Dataset'” veri
seti kullanildi. Hastaligin siniflandirmasi  KSA  mimarilerinden EfficientNetBO, ResNet152V2,
InceptionV3, DenseNet201, ResNet50, VGG16 ve Xception ile yapildi. Mimarilerin performanslari
dogruluk, kesinlik, recall ve AUC ile degerlendirildi. Veri egitim-test veri seti olmak lzere %80-%20
oraninda bélindi. Mimariler GPU destegi ile galistirildi. Veri analizleri Python programlama dili ile
Kaggle lizerinden gerceklestirildi. Python programlama dili TensorFlow ve Keras kitliphaneleri ile
birlikte kullanildi. Asiri 6grenmeyi azaltabilmek adina uygun dizenlilestirme yontemleri (dropout,
batch normallestirme) uygulandi.

Veri Seti

Veri setinde demansi olmayan, hafif demansi olan, orta derecede demansi olan ve ¢ok hafif demansi
olan olmak lzere toplamda 4 alzheimer evresi yer almaktaydi. Veri seti orijinal verinin? artirilmis hali
olup veride, toplam 200 hastanin 33984 beyin MR goérintlsii mevcuttur, bunlardan 100°tG (9600

! https://www.kaggle.com/datasets/uraninjo/augmented-alzheimer-mri-dataset.
2 https://www.kaggle.com/datasets/marcopinamonti/alzheimer-mri-4-classes-dataset.
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goriintl) demansi olmayan, 28’i (8960 gorlintli) hafif demansi olan, 2’si (6464 gorilintli) orta derecede
demansi olan, 70’i (8960 gorlinti) ise ¢cok hafif demansi olan hastalardan olusmaktaydi [8].

Konvoliisyonel Sinir Aglari

KSA’nin temelinde yatan prensip, konvoliisyonel islemler yoluyla girdi verilerinden belirgin 6zellikleri
¢ikarma becerisinde yatar. Cikarilan bu 6zellikler daha sonra birlestirme islemleri yoluyla daha da rafine
edilir ve bu da 6zellik haritasi boyutunda azalmaya sebep olur. Son olarak, bu rafine edilmis 6zellikler
tam baglanti katmanlari araciligiyla cikti katmanina haritalanarak saglam siniflandirma ve tanimayi
mimkin kilar. KSA'lar, girdi verilerinden 6zellikleri ve yapisal kaliplari otomatik olarak ortaya ¢ikarma
konusundaki yetenekleriyle, 6ne ¢ikan bir derin 6grenme algoritmasi olarak ortaya cikmistir. Bu
benzersiz yetenek, KSA’larin siniflandirma ve tanima goérevlerinde olaganistii bir duyarlikla
miikemmellesmesini saglar [9].

Bir KSA mimarisi, birkag temel yapi blogunun art arda yerlestirilmesinden olusur: Konvolisyon katmani,
ornekleme katmani, tam baglanti katmani ve aktivasyon katmani. Konvoliisyon ve &rnekleme
katmanlari 6zellik gcikarimini gergeklestirirken, tam baglanti katmani gikarilan 6zellikleri siniflandirma
amaciyla son c¢iktiya esler. Konvolisyon katmani, bir dizi matematiksel ve 6zel dogrusal islemden
(konvolisyon islemi, vb.) olusan KSA’da 6nemli bir rol oynar. Dijital gértntilerde, piksel degerleri 2D
bir 1zgarada, yani bir sayi dizisinde saklanir; kiiglik bir parametre i1zgarasi ve optimize edilebilir bir 6zellik
cikarici olan ¢ekirdek ise, her goriintli konumuna uygulanir. KSA’lari gérinti isleme konusunda oldukga
verimli hale getiren bu islem, goriintliniin herhangi bir yerinden bir 6zellik olusturabilmektedir. Bir
katman ciktisi bir sonraki katmani besledikce, cikarilan 6zellikler hiyerarsik ve asamali olarak daha
karmasik hale gelebilmektedir. KSA katmanlari ve genel isleyisi Sekil 1’de verilmistir [10].

N nf'q Mild
\ \\/ ‘j
/ \ AN | Moderate
~— /A E—E
— 1{’ ‘ N ,/\' H:J Non
A | ] A
=P e e [~] Verymild
=40
DUZENLILESTIRME
a B, SOFTMAX
GIRDI  KONVOLUSYON+RELU ORNEKLEME KONVOLUSYON+RELU ORNEKLEME TAM BAGLANTI
I\ 7
OZELLIK CIKARIMI SINIFLANDIRMA

Sekil 1. KSA katmanlari ve genel isleyisi
Veri On isleme ve Veri Artirma

Derin 6grenme modellerinin kullanilmasinda siireg ilk olarak verinin okunmasi ile baslamaktadir. Bunun
ardindan hemen algoritma calismalarina baslanmaz. Oncelikle verinin algoritmalar icin uygun hale
getirilmesi, bunun igin de veri 6n isleme adiminin gergeklestirilmesi gerekmektedir [11]. Bu adim,
goriinti veri setinde bulunan 6zelliklerin kalitesini artirmayi amaglamaktadir [12]. On isleme
tekniklerinin KSA cerceveleri Gzerindeki etkisi blylk 6nem tasimaktadir [13]. Sikhkla kullanilan 6n
isleme adimlari arasinda kayip veri ve dengesiz veri diizenleme, gorinti normalizasyonu ve
standartlastirma, kenar algilama ve segmentasyon, giiriiltl giderme, veri dontstiirme, aykiri degerlerle
basa ¢ikma, boyut azaltma, verinin bollinmesi ve veri artirma gibi yontemler bulunmaktadir.

KSA mimarilerinin karmasikhgl ve artan parametre optimizasyonu dikkate alindiginda, gerekli egitim
verilerinin kalitesi buna bagl olarak daha 6nemli hale gelir. KSA'nin genelleme performansini ve
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siniflandirma dogrulugunu artirmak icin, egitim veri setlerini genisletmek amaciyla veri artirma
yontemi kullanilmaktadir [14]. Veri artirma, 6zellikle kigilk veri setleriyle calisirken derin 6grenme
yontemi egitiminde kritik 6neme sahiptir. KSA mimarilerini etkili bir sekilde egitmek igin bliylk veri
gerektirir ve daha biyik veri setlerinde daha iyi performans gosterdikleri gérilmustir [15]. Temel
olarak, mevcut gorinti veri setini dontstirmek ve bu donistiiriilmis gorintileri veri setine eklemek
anlamina gelmektedir. Bunu yaparak, egitim icin kullanilan veri seti boyutunu artirmis oluruz [16].
Klinisyen ve doktorlara cesitli gorevlerde yardimci olmak igin gelistirilen bilgisayarli yontemlerde, tibbi
goruntilerin artirilmasi  dondirme, c¢evirme, yeniden boyutlandirma, sikistirma, O6lcekleme,
keskinlestirme, parlakhk degistirme, kirpma, bulaniklastirma, kesme gibi tekniklerle saglanir [17].

Transfer Ogrenme

Transfer 6grenme, Onceden egitilmis bir modelin, ilk egitim sirasinda edinilen bilgilerinden
yararlanilarak yeni bir gérev veya alan igin ince ayarinin yapildigi bir yaklasimdir. Bu teknik, agiklamal
veri setlerinin genellikle sinirl boyutta oldugu tibbi gérintilemede 6zellikle yararlidir. Arastirmacilar,
onceden egitilmis mimariler kullanarak, mimarinin ImageNet gibi bliyik bir veri kiimesinde 6grendigi
genel Ozelliklerden faydalanarak, belirli bir tibbi gériintiileme gorevinde iyi performans géstermesi igin
ince ayar yapabilmektedir [18].

Transfer 6grenmenin baslica avantajlari arasinda egitim siiresini kisaltmasi, sinir aglari i¢in daha iyi
performans saglamasi ve sinirli veri gerektirmesi yer almaktadir. Transfer 6grenme, veri azliginin s6z
konusu oldugu tibbi goriuntileme alanindaki arastirmacilarin kicik veri setleri tzerinde daha iyi
performans elde etmelerini saglamaktadir. Transfer 6grenmeyi, hedef (yeni veri) ve kaynak (mevcut
veri) verilerin ayni alana ait olup olmamasina bagl olarak alanlar arasi (cross-domain) ve modaliteler
arasi (cross-modal) transfer 6grenme olmak Uzere iki tiire ayirmak mimkindur. Alanlar arasi transfer
O6grenme, tibbi goriintl analizlerinde bir dizi gérevi gerceklestirmek icin popiler bir yéntemdir [19].

Bulgular

Calismada en yiiksek performansi gosteren mimari %99,21 dogruluk, %99,29 kesinlik, %99,18 recall,
%99,97 AUC degerleri ile Xception olurken, en disik performansa sahip mimari %94,45 dogruluk,
%94,67 kesinlik, %94,36 recall, %98,42 AUC ile ResNet152V2 oldu. Mimarilerin gosterdikleri
performans sonuglari Tablo 1’de verildi.

Tablo 1. KSA mimarilerinin sonuglari

Dogruluk (%) Kesinlik (%) Recall (%) AUC (%)
EfficientNetB0 98,77 98,80 98,77 99,90
ResNet152V2 94,45 94,67 94,36 98,42
InceptionV3 98,03 98,12 98,03 99,74
DenseNet201 98,65 98,71 98,62 99,87
ResNet50 97,00 97,06 96,94 99,48
VGG16 96,83 96,88 96,80 99,41
Xception 99,21 99,29 99,18 99,97

Ogrenme egrilerinin yapisi, modelin davranisini incelemek, egitimi ve performansi iyilestirmek
bakimindan yapilabilecek diizeltmeler igin Onerilerde bulunmak amaciyla kullanilabilmektedir.
Mimarilere ait 6grenme egrileri Sekil 2-8'de verildi.
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Sekil 5. DenseNet201 6grenme egrileri
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Sekil 8. Xception 6grenme egrileri

Her bir mimari icin elde edilen 6grenme egrileri incelendiginde Xception ve EfficientNetBO mimarileri
ile hem yliksek performans degerlerine ulasildigl, hem de asiri 6grenmenin minimize edildigi saptandi.
En kot 6grenme egrilerine sahip mimari VGG16 olarak belirlendi.

Mimarilere iliskin karisikhk matrisleri Sekil 9-15’de verildi.
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Sekil 9. EfficientNetBO karisiklik matrisi
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Sonug ve Tartisma

Demans tirleri arasinda en sik rastlanilan alzheimer, milyonlarca insani etkileyen ve bugline kadar
bilinen etkili tedavisi olmayan bir hastaliktir. ilerlemesini énlemede, erken tani alzeimer yikiini
yonetmede kritik 6neme sahiptir [3]. Erken tani ile, hastaligin ilk evrelerinde tedaviye baslanmasi
durumunda beyinde kalici hasar olusmadan hastalik geciktirilebilir [20]. Yapay zeka kullanarak alzeimer
tanisiicin ¢cok ¢esitli calismalar yapilmakta, makine 6grenimi ve derin 6grenme algoritmalarini kullanan
MR tabanli siniflandirma yontemleri yaygin sekilde kullanilmaktadir. Bu gelismeler ile alzheimer
hastaliginin erken tanisinda gorinti tanima, derin 06grenme yontemleri kullanilarak
gerceklestirilebilmektedir [21].

Bu calisma ile sonug¢ olarak, alzheimer tanisinda, EfficientNetBO, ResNet152V2, InceptionV3,
DenseNet201, ResNet50, VGG16 ve Xception mimarilerinin %90’in {izerinde performans olglleriyle
yuksek performansla galistiklari tespit edildi. Performans o&lglleri ve 68renme egrileri sonuglari
incelendiginde, Xception ve EfficientNetBO mimarilerinin en iyi sonuglari verdigi, veri setinin ve yapilan
ince ayarlarin bu mimariler igin uygun ve mimarilerin genellenebilir oldugu sodylenebildi. Asiri 68renme
acisindan en kot 6grenme egrilerine sahip mimari VGG16 olarak belirlendi. Bu da bu mimariye farkh
on isleme ve ince ayarlar uygulanmasi gerektigi anlamina gelmektedir.

Literatlirde, beyin MR gorintilerinden Alzheimer tanisinda KSA’larin kullanimina iliskin cesitli
cahismalar bulunmaktadir. El-Geneedy vd. [22] calismalarinda, MR goriintileri tizerinden alzheimer
hastaliginin dogru tanisi icin KSA mimarilerinden DenseNet121, ResNet50, VGG16, EfficientNetB7,
InceptionV3, kendi 6nerdikleri modeli kullanmislar, VGG16 ile %96,39 dogruluk, DenseNet121 ile
%96,29 dogruluk, ResNet50 ile %89,85 dogruluk, InceptionV3 ile %87,71 dogruluk, EfficientNetB7 ile
%48,68 dogruluk degereleri elde etmislerdir. Ghaffari vd. [23], beyin MR gorintilerini kullanarak
alzheimerin hem ikili hem de coklu siniflandirmasi icin farkl otomatik KSA tabanl transfer 6grenme
yontemini kullanmislardir. ikili ve ¢oklu siniflandirma icin InceptionV3 ile ADNI (Alzheimer's Disease
National Initiative) verisi lizerinde %93,75 dogruluk degerine, OASIS verisi i¢cin yine InceptionV3
mimarisi ile ikili siniflamada %93,33 dogruluk, coklu siniflamada %95,00 ile en yiliksek dogruluk
degerine ulagsmislardir. Xception ile elde ettikleri en yliksek degerler, ADNI verisi ile ¢oklu siniflamada
%87,50 olmustur. Hussain vd. [24] calismalarinda InceptionV3, Xception, MobilenetV2, VGG19
mimarilerini kullanmiglar, beyin MR goriintileri kullanilarak alzheimerin ikili siniflamasi igin OASIS verisi
Uzerinde kendi sunduklari model ile %97,75 dogruluk, InceptionV3 ile 90,62 dogruluk, Xception ile
%84,37 dogruluk, MobileNetV2 ile %81,24 dogruluk, VGG19 ile %50,00 dogruluk degerlerine
ulagsmislardir. Khan vd. [25], alzheimerin gesitli evrelerini siniflandirmak igin transfer 6grenme tabanl
bir yaklasim 6nermisler, ADNI veri setini kullanmislar, 6nceden egitilmis VGG16 ve VGG19 mimarilerini
kullanarak mimarileri yeni sekilde ayarlamislardir. Onerdikleri VGG16+ALFB modeli ile %97,12
dogruluk, o©nerdikleri VGG19+ALFB ile %98,47 dogruluk, DenseNet ile %92,70 dogruluk,
InceptionResNetV2 ile %85,82 dogruluk, AlexNet ile %89,33 dogruluk, InceptionV3 ile %88,33 dogruluk,
ResNet101 ile %91,56 dogruluk, ResNet50 ile %93,98 dogruluk elde etmislerdir. Awang vd. [26]
¢alismalarinda, MR gorintilerini kullanarak alzheimerin farkh evrelerine tani koymak igin
DenseNet201 tabanli bir transfer 6grenme yontemi kullanmislardir. Veri setinin boyutunu genisletmek
ve DenseNet201'in dogrulugunu artirmak icin veri artirma yéntemleri kullanmislardir. 5 sinifli AD5C
veri seti Uzerinden analizi gergeklestirerek %98,24 dogruluk degerine ulasmiglardir.

Bu calisma ve literatlirdeki ¢alismalar karsilastirildiginda, VGG16 hari¢ tim mimariler ile daha iyi
sonuclar elde edildigi saptandi. Bu farkliligin nedenleri, farkli veri seti kullanimlari, farkli ince ayarlar,
uygulanan farkli stratejiler ve hiperparametre ayarlamalari, veri seti biyikliklerinin performans
Uzerindeki etkilerinin olabilecegi seklinde yorumlandi. Arastirmacilarin deneyimleyerek veri setine,
problemin niteligine gore belirlenip ayarlanan hiperparametreler, algoritma farkliliklari, egitim-test
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veri setinin her ¢alisma icin rastgele ve birbirinden bagimsiz bir sekilde ayrilmasi sonucunda, elde edilen
sonuglarin  farklilk go6sterebilecegi soylenebilmektedir. Farkh sonuglar olmasina karsin KSA
mimarilerinin derin yapilarindan dolayi, uygun ince ayarlarla goriinti siniflandirma gorevlerinde %90
Ustl ve hatta %100’e ulasan performans olcileriyle iyi performans gosterdikleri bircok calisma ile
kanitlanmistir.

Bu calismada, alzheimerin MR gorintileri kullanilarak tanisinda KSA ydnteminin, veriye uygun
mimariler ve dengeli bir veriyle ¢alisildigi takdirde klinisyenlere ciddi yardimci olacak bir yéntem oldugu
ve bu sayede hastaliga en kisa siirede tani konularak, tedavi etkinliginin artirilacag, ilerlemenin
yavaslatilacagi, hastaligin yarattigi olumsuzluklarin 6niine gecilebilecegi ortaya konuldu.
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Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Akreditasyonunda Biyoistatistigin Yeri ve Onemi
Asena Ay¢a OZDEMIR"", Giilhan TEMEL?, ibrahim BASHAN?

! Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi Tip Egitimi Anabilim Dali, 33343, Mersin, Tiirkiye
2 Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, 33343, Mersin, Tirkiye
* Sorumlu Yazar: a.aycaozdemir@hotmail.com

Amag: Bu ¢alismanin amaci tip fakiltelerinde mezuniyet oncesi tip egitimi akreditasyon siirecinde
biyoistatistik biliminin 6nemini hem biyoistatistik ile ilgili dersler hem de bir biyoistatistik uzmaninin
roll agisindan degerlendirmektir.

Yontem: Turkiye'de tip egitiminin kalitesini degerlendirme ve akreditasyon siireclerini Tip Egitimi
Programlarini Degerlendirme ve Akreditasyon Dernegi (TEPDAD) vyiriitmektedir. TEPDAD, tip
fakiltelerinin egitim programlarini ulusal ve uluslararasi standartlara gére degerlendirerek akredite
eden, bu siirecte kalite glivencesi saglayan ve tip egitiminin niteligini artirarak sirdurilebilirligini
saglamada kritik bir rol oynayan bir kurumdur. Ulusal Cekirdek Egitim Programi (UCEP) ise Tlirkiye'deki
tip faklltelerinde tip egitiminin standartlarini belirleyen ve mezuniyet 6ncesi tip egitiminde
ogrencilerin kazanmalari gereken bilgi, beceri ve tutumlari tanimlayan giincel bir programdir. Bu
program, tip fakiltelerinin egitim kalitesini artirmayi ve ulusal ile uluslararasi diizeyde uyum saglamayi
amaclamaktadir. Tip faklltelerinin egitim programlarini UCEP standartlarina uygun olarak
dizenlemesi, akreditasyon sireclerinde de temel bir referans olarak kullanilmaktadir. Bu arastirmada
UCEP 2020 standartlari, Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Ulusal Standartlari ve Oz Degerlendirme Raporu
Hazirlama Kilavuzu ve akredite olan tip fakiltelerine ait son 6z degerlendirme raporlarina istinaden
hazirlanmis 44 adet TEPDAD sonug ve Oneri raporu incelenmistir. Bunlara ek olarak akreditasyon
sirecinde biyoistatistik uzmaninin roli fakiilte icerisinde aldigi idari gorevler kapsaminda
degerlendirilmistir.

Bulgular: UCEP 2020 incelendiginde yetkinlik alanlarinin icerisinde, Kanita Dayah Tip (KDT) ilkeleri,
saglik hizmeti, arastirma ve egitim igin bilisim teknolojilerinin kullanimi, bilimsel arastirma yéntemleri,
nicel ve nitel arastirma yontemleri vb. ile ilgili alt yeterlikler oldugu goérilmektedir. Akreditasyon igin
ise TEPDAD tarafindan bu yeterliklerle ilgili farkli basliklar altinda kanit belgeler istenmektedir.
TEPDAD’In akredite programlar i¢in olusturdugu sonug ve Oneri raporlarinda glgli yonler igerisinde
KDT ve biyoistatistik derslerinin olmasina siklkla vurgu yapilmis, gelistiriimesi gereken yonlerde ise KDT
derslerinin olmamasi ya da sadece klinik dncesi donem igerisinde olmasi ve ders sayisinin arttiriimasi
gibi onerilerde bulunulmustur. Sadece iki tip fakiltesi icin hazirlanan raporda benzer herhangi bir
oneride bulunulmadigi gbzlenmistir.

Sonug ve Tartisma: UCEP 2020 icerisinde temel tip bilimleri ile ilgili yetkinlik ve yeterliklere pek yer
verilmemistir. Bu durumun {stesinden gelmek icin akreditasyon siirecinde talep edilen dikey
entegrasyona da hizmet edecek calismalarin yapilabilecegi vurgusu yapilmistir. Ancak her ne kadar
biyoistatistik bilimi ile ilgili dersler cogunlukla temel tip icerisinde yer alsa da TEPDAD akreditasyonu
icin gerekli kosullarin saglanabilmesi agisindan bilimsel arastirma yontemleri, kanita dayall tip gibi
dersler olduk¢a 6nem arz etmektedir. Tip fakiltelerinde biyoistatistik ile ilgili derslerin klinik donemde
de yayginlastirilmasi, biyoistatistik uzmanlarinin ise 6zellikle istatistiksel yontemlerin kullanildigi belirli
raporlarin olusturulmasi asamasinda kurul ve komisyonlarda gorev aliyor olmasi akreditasyon siiregleri
asamasinda 6nemli faktorler olmaktadir.
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Programi

Giris

Tip fakiltelerinde akreditasyon, egitim programlarinin ulusal ve uluslararasi standartlara uygunlugunu
degerlendiren ve onaylayan bir slirectir. Bu slreg, tip egitiminde kalite glivencesi saglamak, standartlari
ylkseltmek ve mezunlarin bilgi, beceri ve yetkinliklerini ulusal ve uluslararasi diizeyde taninir hale
getirmek amaciyla vyurutilmektedir. Tirkiye'de tip fakiltelerinin akreditasyonu, Tip Egitimi
Programlarini Degerlendirme ve Akreditasyon Dernegi (TEPDAD) tarafindan gerceklestirilir. TEPDAD,
Turkiye'deki tip faklltelerinin egitim programlarini degerlendirmek, akreditasyon vermek ve kalite
glvencesini saglamak amaciyla 2010 yilinda kurulmus bir dernektir. Yiksekdgretim Kalite Kurulu
tarafindan 2027 ve Diinya Tip Egitimi Federasyonu tarafindan 2033 yilina kadar onay alan TEPDAD,
Turk tip faklltelerinin akreditasyonunun ulusal ve uluslararasi alanda gegerliligini de saglamaktadir.
Degerlendirme sireclerinde fakiiltelerin 6z degerlendirme raporlarini ve yerinde yapilan dis
incelemeleri esas alan TEPDAD, basarili fakiiltelere akreditasyon belgesi verir ve dizenli araliklarla
gelisimlerini izlemektedir. Fakilteler, 6z degerlendirme ve dis degerlendirme siireclerinden gecerek
egitim kalitelerini kanitlamak durumundadir [1, 2].

Ulusal Cekirdek Egitim Programi (UCEP) ise, tip fakiiltesi 6grencilerinin alti yillk egitimleri boyunca
edinmeleri gereken temel bilgi, beceri ve tutumlari belirleyen bir programdir. Program, tip egitiminin
asgari standartlarini  tanimlayarak, mezunlarin gerekli mesleki donanimi kazanmalarini
hedeflemektedir. UCEP ilk olarak 2000'lerin basinda hazirlanmistir. 1980'lerden itibaren Tirkiye'de tip
fakiltesi sayisindaki artis, farkh altyapilara sahip fakiltelerde c¢esitli egitim programlarinin
uygulanmasina yol agmistir. Bu durum, temel bilgi ve becerilere sahip hekimler yetistirmek amaciyla
cerceve bir program olusturma gerekliligini dogurmustur. 2012 yilinda Tip Dekanlari Konseyi'nin
girisimiyle UCEP-2014 hazirlanmis, programin stirekli gelistirilmesi gerektigi vurgulanmistir. Her 6 yilda
yilda bir glincellenmesi planlanan UCEP’te son olarak 2020 yilinda degisen ihtiyaglara uyum saglamak
amaciyla, mezun yeterlilikleri, davranissal, sosyal ve beseri bilimler gibi alanlara daha fazla agirlik
verilmistir.

ULUSAL CEKIRDEK EGITIM PROGRAMI
YETKINLIK VE YETERLIKLER

YETKINLIK ALANI-1 YETKH:UK ALANE-2 YfATIﬁn\Ii.LIK E/?.LANII'S
; Mesleki Degerler ve esleki ve Bireyse

Mesleki Uygulamalar Yaklasimlar Gelisim

Mesleki Etik ve Bilimsel ve
Saglik | Profesyonel Analitik
Hizmeti Ikeleri Yaklasim
Sunucusu Benimseyen Gosteren

| Saglik

Savunucusu Yagam Boyu

Ogrenen

— Lider-Yonetici

—  Ekip Uyesi

L—  dletisimci

Sekil 1. UCEP Yetkinlik Alanlari ve ilgili Yetkinlikler
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UCEP 2020 g bilesenden olusmaktadir. Birinci bolimde; Tip Fakiiltesi Mezunlarinin Ulusal Yetkinlik ve
Yeterlikler Belgesi (UYYB) yer almaktadir. UYYB, Sekil 1'de de goruldigi gibi lic temel yetkinlik alani
icerisinde 8 adet yetkinlik bulundurmaktadir. Bu yetkinliklerin altinda ise 32 adet yeterlik yer
almaktadir. UCEP’in bu alanda fakdltelerden beklentesi her dénem (1-6. sinif) icin fakiltede icerisinde
yer alan teorik dersler, pratik dersler, proje, ddev ve farkli egitim etkinliklerine ait amac ve hedeflerin
yeterliklerle iliskilendirilmesidir.

ikinci béliimde UCEP 2020-Giincelleme ve icerik Calisma Listeleri bulunmaktadir. Bu béliimde bulunan
Klinik Semptom/Bulgu/Durum Listesi icerisinde hekimin klinik ortamlarda (poliklinik, acil vb.) ve diger
ortamlarda (okul, isyeri, yerlesim merkezi vb.) karsi karsiya oldugu ve belirli diizeylerde yonetmesi
gereken ilk karsilasma durumlar yer almaktadir. ikinci olarak ise Cekirdek Hastaliklar, Klinik Problemler
Listesi bulunmaktadir. Bu alanda ise hekimin, kendisine basvuran hastanin semptomlarini ve karsi
karsitya oldugu durumlari degerlendirdikten sonra tanisini/ontanisini koydugu klinik problemler yer
almaktadir. Toplamda 342 c¢ekirdek hastaliklarin her biri icin klinik semptom, bulgu ve durumlari ile
birlikte 6grenme diizeyi ve organ sistemleri belirtilmistir. Bolimin son basamaginda ise Temel
Hekimlik Uygulamalari yer almaktadir. Burada, tip fakiltesinden mezun olan hekimin, temel hekimlik
uygulamalarini hangi diizeyde 6grenecegi yer almaktadir.

Uclincii béliimde ise Davranissal, Sosyal ve Beseri Bilimler alani bulunmaktadir. Bu alan icerisimde ise
davranissal, sosyokiltiirel ve cevresel durumlara ve bu durumlari btlincil bir anlayisla etkin bir sekilde
yonetilebilmesi icin sahip olunmasi gereken yeterliklere iliskin bilgiler yer almaktadir [3].

Biyoistatistik, tip egitiminin temel bilesenlerinden biri olarak hem bilimsel bilgi Gretiminde hem de
saglik hizmetlerinde karar alma siireglerinde énemli bir role sahiptir. UCEP kapsaminda, biyoistatistik
egitimi, tip fakiltesi 6grencilerinin bilimsel arastirmalari anlamasi, elestirel degerlendirme yapabilmesi
ve kanita dayal tip yaklasimini benimsemesi icin vazgecilmez bir alan olarak 6ne ¢ikmaktadir. Bu
beceriler, 6grencilerin mezuniyet sonrasinda kanita dayal karar verme ve saglik sorunlarina bilimsel
¢6ziimler gelistirme yetkinliklerini giiclendirmektedir. Ote yandan, TEPDAD acisindan biyoistatistik,
egitim programlarinin degerlendirilmesi, akreditasyon sireglerinin ylrGtilmesi ve programlarin
etkinliginin kanitlanmasi icin gerekli bilimsel temeli olusturmaktadir. TEPDAD'In kalite guivencesi
sureclerinde kullanilan olgitlerin dogrulugu ve glivenilirligi, biyoistatistiksel analizlere dayanmaktadir.
Dolayisiyla, biyoistatistik hem tip egitiminin etkinligini artirmada hem de kalite glivencesinde kilit bir
unsur olarak dikkat cekmektedir.

TEPDAD, tip fakultelerinin akreditasyonunda kendi belirledikleri kriterlerin yani sira fakiltelerin UCEP
ile uyumlu olmasini da beklemektedir. Bu sebeple bu calismada mezuniyet 6ncesi tip egitimi
akreditasyon sirecinde UCEP ve TEPDAD'1 birlikte degerlendirerek biyoistatistigin énemini hem
fakultelerde verilen dersler hem de biyoistatistikginin katkilari agisindan incelenmesi amaglanmistir.

Yontem

Calismada UCEP 2020, Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Ulusal Standartlari (2021), Oz Degerlendirme
Raporu Hazirlama Kilavuzu (2022) ve akredite egitim programlarina dair erisim saglanabilen toplam 44
adet sonug ve 6neri raporu biyoistatistikle ilgili icerikler agisindan incelenmistir [3, 4, 5, 6].

Bulgular
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Ulusal Cekirdek Egitim Programi’nin Biyoistatistiksel A¢idan incelenmesi

Bu bolimde UCEP 2020’de yer alan biyoistatistik ile boélimler incelenmis olup asagidaki durumlar
gozlenmistir.

UYYB icerisinde yer alan “Mesleki Degerler ve Yaklasimlar” yetkinlik alaninda bulunan “Mesleki Etik ve
Profesyonel ilkeleri Benimseyen” yetkinligi altinda “Meslegini yiritiirken iyi hekimlik uygulamalarini
dikkate alir.” yeterligi yer almaktadir. Ayrica, “Mesleki ve Bireysel Gelisim” yetkinlik alaninda bulunan
“Bilimsel ve analitik Yaklasim Gosteren” yetkinligi altinda “Meslegi ile ilgili glincel literatir bilgisine
ulasir ve elestirel degerlendirir.”, “Klinik karar verme siirecinde, kanita dayali tip ilkelerini uygular.” ve
“Saglik hizmeti, arastirmasi ve egitimine yonelik ¢alismalarinin etkinligini artirmak igin bilisim
teknolojilerini kullanir.” ifadeleri yer almaktadir.

Temel Hekimlik Uygulamalari’nda 6grenme diizeyi 1, “Uygulamanin nasil yapildigini bilir ve sonuglarini
hasta ve/ veya yakinlarina aciklar”; 6grenme dizeyi 2, “Acil bir durumda kilavuz/yonergeye uygun
bicimde uygulamayi yapar”; 6grenme dlzeyi 3, “Karmasik olmayan, sik gorulen, durumlarda/olgularda
uygulamayi* yapar” ve 6grenme dizeyi 4, “Karmasik durumlar/olgular da dahil uygulamayi yapar”
olarak belirlenmistir. Buradaki uygulamadan kasit “*On degerlendirmeyi/degerlendirmeyi yapar,
gerekli planlar olusturur, uygular ve stre¢ ve sonuglariyla ilgili hasta ve yakinlarini/toplumu
bilgilendirir” seklindedir.

Temel Hekimlik Uygulamalari igerisinde yer alan “G. Bilimsel arastirma ilke ve uygulamalari” baslig
altinda asagidaki durumlar 6grenme dizeyleri ile birlikte Tablo 1’de verilmistir.

Tablo 1. Bilimsel Arastirma ilke ve Uygulamalari

Alt maddeler Ogrenrne
Duzeyi

1.Bilimsel verileri derleyebilme, tablo ve grafiklerle 6zetleyebilme

2.Bilimsel verileri uygun yontemlerle analiz edebilme ve sonuglari yorumlayabilme

3. Bir arastirmayi bilimsel ilke ve yontemleri kullanarak planlayabilme

4.Guncel literatir bilgisine ulasabilme ve elestirel gozle okuyabilme

5.Klinik karar verme siirecinde, kanita dayali tip ilkelerini uygulayabilme

6.Saglk dlizeyi gostergelerini kullanarak hizmet bdlgesinin saghk dizeyini

yorumlayabilme

w W w NN W

Bu madde altindaki alt maddeler Biyoistatistik Dernegi liyelerince gorisilmus ve tablodaki haliyle UCEP
komisyonuna sunulmus olup, oldugu hali ile komisyon tarafindan kabul edilmistir.

Davranissal, Sosyal ve Beseri Bilimler Durumlar Listesi icerisinde ise “Bilimsel arastirma yontemleri ve
etigi” ana durumu altinda ise biyoistatistikle ilgili olarak “a. Bilimsel paradigma ve paradigma
doéntsimi”, “b. Kanita dayali tip uygulamalari”, “c. Arastirmacilarin toplumsal hesap verebilirligi”, “d.
Nicel ve nitel arastirma yontemleri” ve “e. Arastirma etigi, ihlalleri ve yasal boyutu” alt durumlari yer

almaktadir [3].

Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Ulusal Standartlari ve Oz Dederlendirme Raporu Hazirlama
Kilavuzu’nun Biyoistatistiksel A¢idan incelenmesi
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Bu bdlimde Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Ulusal Standartlari ve Oz Degerlendirme Raporu Hazirlama
Kilavuzu’nda yer alan biyoistatistik ile bolimler incelenmis olup asagidaki durumlar gézlenmistir.

Mezuniyet Oncesi Tip Egitimi Ulusal Standartlari dokuz ana basliktan olusmaktadir. Bir fakiiltenin
akredite olabilmesiicin bu basliklar altinda yer alan temel standartlarin kesin karsilanmasi beklenmekte
olup, gelisim standartlarinin yer aliyor olmasinin pozitif etki barindirmaktadir.

Hazirlama klavuzunun Egitim Programinin Yapisi béliimiine ait agiklama béliimiinde “Ogrenciler egitim
gereksinimleri konusunda 6z degerlendirme yapabilme, uygun bilgiye ulasma, tanimlama, analiz ve
sentez yapabilme konusunda kendilerini gelistirebilmelidir.” ifadesi yer almakla birlikte, bir fakiiltenim
egitim programi “TS.2.1.3. Yatay ve dikey entegrasyonu saglamis” temel standardini saglamis, gelisim
standardi olarak ise “GS.2.1.1. Egitim programinin entegrasyonuna davranis ve insan bilimleri ile sosyal
bilimleri dahil etmis” olmasi gerekmektedir. Egitim Programinin icerigi bélimiiniin aciklamasinda ise
“Ogrencilerin bilimsel diisinme ve arastirma yéntemleri konusunda bilgi edinmeleri icin egitimin farkli
evrelerinde arastirma yontemleri, biyoistatistik, epidemiyoloji gibi konulari sunumlar, paneller,
uygulamalar yoluyla sistematik 6grenme firsati yaratiimaldir. Analiz, sentez, degerlendirme, problem
¢6zme, elestirel diisinme ve karar vermeye yonelik becerileri gelistirecek etkinlikler tasarlanmaldir.”
ifadesi yer almakla birlikte, egitim programi icerigi mutlaka; “TS.2.2.4. Bilimsel ilke ve yontemleri
kullanarak analitik, elestirel diisinme ve degerlendirme, problem ¢6zme, karar verme gibi becerileri
gelistirecek 6grenme firsatlari saglamis” ve “TS.2.2.5. Ogrencilerin bilimsel arastirmalara katilimini
destekleyecek ve arastirma yapma deneyimi kazandiracak 6grenme firsatlari sunmus” temel
standartlariile “GS.2.2.1. Kanita dayali tip uygulamalarina yer vermis” gelisim standardi bulunmaktadir.
Bu bolimin ek belge ve kanitlarinda ise kanita dayali tip (KDT) uygulamalarina ve saglikta bilisim
teknolojilerinin kullanimi ile ilgili egitim etkinliklerine dair belgeler istenmektedir [4, 5].

Akredite Olan Tip Fakiiltelerine Ait Dederlendirme Raporlarinin Biyoistatistiksel Acidan incelenmesi

Bu bolimde akredite olan tip fakdltelerine ait degerlendirme raporlarinda yer alan biyoistatistik ile
bolimler incelenmis olup asagidaki durumlar gézlenmistir.

Akredite egitim programlari boliminde 55 adet fakiilteye ait degerlendirme yer almaktadir. Bunlarin
icerisinden erisilebilir olan 44 degerlendirme raporu incelendiginde fakultelerin glcli yonleriicerisinde
bilimsel ilke ve yontemlerle birlikte istatistik, biyoistatstik ve KDT derslerin bulunmasi ve bu desrlerin
dikey entegrasyonu sagalayacak sekilde dizayn edilmis olmasina siklikla vurgu yapilmistir. Gelistirilmesi
gereken yonlerde ise KDT derslerinin olmamasi ya da sadece klinik dncesi dénem icerisinde olmasi ve
ders sayisinin arttirilmasi gibi dnerilerde bulunulmustur. 44 rapor icerisinden sadece 2 fakilte igin
hazirlanan raporda bu konulara hi¢ deginilmemis ve herhangi bir 6neride bulunulmadigi gézlenmistir

[6].
Akreditasyon Siirecinde Biyoistatistik Uzmaninin Rolii

Fakiltelerde biyoistatistik uzmanlari genellikle idari gérevlerde, kurul ve komisyonlarda aktif olarak
gorev almaktadirlar. Akreditasyon sirecinde biyoistatistikgiler, egitim programlarinin etkinligini
degerlendirme, kalite glivencesini saglama siireglerinde dnemli roller Ustlenirler. Bu slrecte, temel
biyoistatistik, bilimsel arastirma yontemleri, veri analizi ve deneysel desenler gibi dersler vererek
ogrencilerin bilimsel diisinme, veri okuryazarligi ve kanita dayali karar verme becerileri kazanlarina
katkida bulunmaktadir. Akreditasyon kapsaminda, Program Degerlendirme Raporu’nda da siklikla
kullanilan egitim programlarinin hedeflerine ulasma diizeyini 6lgmek icin 6grenci, 6gretim Uyesi ve
mezunlardan toplanan verilerin gegerli ve glivenilir bir sekilde planlama ve analiz edilmesinde aktif rol
almaktadirlar. Ogrencilerin akademik performansi ve mezunlarin yeterliklerinin degerlendirilmesinde
kullanilan anketler, testler ve diger 6lgme araglarinin istatistiksel analizini gergeklestirirken, tanimlayici
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ve cikarimsal istatistiksel yontemleri kullanarak egitim ciktilarini analiz ve bu analizlerle programlarin
kalite olgutlerine uygunlugunu bilimsel olarak ortaya koyulmasinda yardimci olurlar. Verilerden elde
edilen sonuglar, egitim programlarinin giigli ve zayif yonlerini belirlemek, iyilestirme gerektiren
alanlari tespit etmek ve programin sirekli gelistiriimesine yonelik Onerilerde bulunmak igin
kullanilmaktadir. Ayrica, akredite olan tip fakiiltelerine ait sonug raporlarinda yer alan fakdltenin gliclu
yonlerinde de belirtildigi gibi Biyoistatistik Anabilim Dallari’'nin Siirekli Mesleki Gelisim ve Yasam Boyu
Ogrenme etkinliklerine olduk¢a 6nemli katkilari bulunmaktadir.

Sonug ve Tartisma

Bu ¢alismada, biyoistatistik biliminin mezuniyet Oncesi tip egitimi ve akreditasyon sireglerindeki
onemi, UCEP ve TEPDAD standartlari cercevesinde degerlendirilmistir. Bulgular, biyoistatistik biliminin
tip egitiminin hem teorik hem de uygulamal boyutlarinda merkezi bir role sahip oldugunu ortaya
koymaktadir. UCEP-2020'nin, tip fakiltesi 6grencilerinin bilimsel diisinme, elestirel degerlendirme ve
kanita dayali karar verme becerilerini gelistirmeyi hedeflemesi, biyoistatistigin bu kapsamda
vazgecilmez bir egitim bileseni oldugunu vurgulamaktadir. Ozellikle Temel Hekimlik Uygulamalari'nda
biyoistatistiksel becerilere ve bilimsel arastirma yontemlerine iliskin yeterliklerin 6grenme diizeyleriyle
tanimlanmasi, biyoistatistigin mifredattaki yerinin sistematik bir sekilde belirlenmis oldugunu
gostermektedir [3].

UCEP 2020 icerisinde temel tip bilimleri ile ilgili yetkinlik ve yeterliklere pek yer verilmemesinden
dolayi, temel bilimler ile klinik birimler arasinda dikey enrtegrasyonun saglanarak bu durumun
Ustesinden gelinebilecegi vurgusunda bulunmustur [3]. Her ne kadar biyoistatistik bilimi ile ilgili dersler
cogunlukla temel tip icerisinde yer alsa da bilimsel arastirma yontemleri, kanita dayali tip gibi dersler
akreditasyon sireclerinde oldukca 6nem arz etmekte olup bu derslerin klinik doneme entegrasyonu ile
akreditasyonda fakiltenin gicli yonleri 6ne cikarilabilmektedir [4, 5, 6]. TEPDAD tarafindan akredite
edilmis mezuniyet Oncesi tip egitimi programlarina ait degerlendirme raporlari sonucunda,
biyoistatistik derslerinin entegrasyonunun ve kapsaminin, fakiltelerin glcli yonleri arasinda siklikla
yer aldigini ortaya koymustur. Bununla birlikte, raporlarda, kanita dayali tip ve biyoistatistik derslerinin
yetersiz oldugu veya yalnizca klinik dncesi doneme sinirli kaldigr durumlarda gelistirme Onerilerinin
sikhkla yer almasi, bu alandaki eksikliklerin giderilmesi gerektigini gbstermektedir [6]. Bu bulgular,
biyoistatistik biliminin tip egitimindeki kalite glivencesi ve standartlarin saglanmasinda kilit bir unsur
oldugunu dogrulamaktadir.

Biyoistatistik uzmanlarinin akreditasyon sireglerindeki rolii de dikkate degerdir. Uzmanlar, egitim
programlarinin etkinliginin degerlendirilmesinde, kalite glivencesinin saglanmasinda ve kanita dayali
karar alma sireglerinin desteklenmesinde bilimsel katkilar sunmaktadir. Ozellikle akreditasyon
raporlarinda, egitim programlarinin hedeflerine ulasma diizeyini 6l¢mek icin kullanilan verilerin analizi
ve yorumlanmasi, biyoistatistikcilerin uzmanlk alanina girmekle birlikte gecerli ve glivenilir sonuglar
elde etme konusunda da daha dogru yontemler uygulamaktadirlar. Ayrica, biyoistatistik uzmanlarinin,
bilimsel arastirma yontemleri, veri analizi ve deneysel desenler gibi derslerle 6grencilerin bilimsel
duslinme, veri okuryazarligi ve kanita dayali tip becerilerini gelistirmeye yonelik katkilari, tip egitiminin
kalite standartlarini yikseltmektedir. Biyoistatistik uzmanlarinin, bu goérevlerin timiinde stirecin
bilimsel temele dayanmasini saglayarak akreditasyonun objektifligini ve seffafligini artirirken, egitim
programlarinin kalitesinin strekli iyilestiriimesine katkida bulunmaktadir. Bunlara ek olarak gelisen
teknoloji ve bilisim alaninda Siirekli Mesleki Gelisim ve Yasam Boyu Ogrenme alanlarinda da etkinlikler
diizenlemesi fakdlte bireyleri igin pozitif katki saglamaktadir.

Biyoistatistik bilimi, tip egitiminin yapilandirilmasinda ve akreditasyon siireglerinin bilimsel bir temele
dayandirilmasinda kritik bir 6neme sahiptir. UCEP'in bu bilim alanina iliskin yeterlikleri acik bir sekilde
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tanimlamasi ve TEPDAD'In degerlendirme kriterlerinde biyoistatistik egitimine vurgu yapmasi, bu
alanin tip egitimindeki vazgecilmez rollini dogrulamaktadir. Gelecekte, biyoistatistik derslerinin dikey
entegrasyonunun glclendirilmesi, biyoistatistik uzmanlarinin egitim ve degerlendirme sireclerine
daha aktif katiliminin tesvik edilmesi, tip egitiminin ulusal ve uluslararasi standartlara uygunlugunu
daha da artiracaktir. Bu baglamda, biyoistatistik biliminin hem tip egitiminin gelistirilmesindeki hem de
akreditasyon siireclerinin yuritilmesindeki dnemi géz dntinde bulundurularak, mifredat iceriklerinin
ve egitim yaklasimlarinin daha kapsaml bir sekilde ele alinmasi 6nerilmektedir.
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Amag: Bu calisma, 2019-2024 vyillari arasinda yayinlanan bagirsak mikrobiyotasi kompozisyonu
arastirmalarinda gelistirilen makine 6grenmesi algoritmalarini incelemek ve alana yon veren konu
basliklari ile trendleri belirlemek amaciyla gergeklestirilmistir

Yontem: Calisma, mikrobiyota arastirmalarinda mevcut durum, anahtar temalar, yazarlar, dergiler,
trendler ve isbirliklerinin kapsamli bir analizini sunmaktadir. Veri seti, 2019-2024 vyillari arasinda
yapilmis olan ve Web of Science Core Collection’dan sorgu operatorleri ile elde edilen toplam 5.802
yayini icermektedir. Yayin dili ingilizce ve insan mikrobiyotasi disinda yapilan yayinlar ¢alismadan
cikariimistir. Uluslararasi isbirliklerinin haritalanmasi, kelime bulutlari ve baglantilar icin gérsel analizler
VOSviewer (version 1.6.14 Center for Science and Technology Studies, Leiden University, The
Netherlands) programi ortaminda gercgeklestirilmistir. Haritalama tekniklerinden anahtar kelime
birlikteligi (term co-occurrence), kimeleme ve densite haritalama, baglanti esit degerleri gbz 6niine
alinarak kullanilmigtir. Trendlerin anlamlilik diizeyinin belirlenmesinde lineer regresyon analizi
yapilmistir.

Bulgular: Son bes yilda, mikrobiyota alaninda yapilan ¢alismalarda, tlke/bélge ve kurum dagihimlari
incelendiginde, en Uretken (lkeler Cin ve Amerika Birlesik Devletleri olup, en lretken kurumlar
arasinda Shanghai Universitesi ve San Diego Universitesi bulunmaktadir. Calismada anahtar kelimelerin
ortaya cikisi ve atif patlamalari incelendiginde; "Gut microbiota”, "microbiome", "intestinal

microbiota", "metagenomics" ve "artificial intelligence" yliksek frekansli anahtar kelimeler arasindadir.
Dergilerinin analizi incelendiginde, en fazla yayinin “Frontiers in Microbiology” , “Scientific Reports” ve
“Microbiome” dergilerinde yayinlandigi, en fazla atifin ise “Nature” ve “Plos one” dergilerine oldugu
gorulmistiir. YiIl bazinda yayin trendini incelemek igin yapilan lineer regresyon analizinde vyillar
icerisinde yayin sayisinda bir artis oldugunu gorilmus (B= 46.7) fakat bu artis istatistiksel olarak anlamli

¢ctkmamustir (p = 0.433).

Tartisma ve Sonug: Son bes yilda, mikrobiyota Uzerine yapilan g¢alismalar hizla artmis ve makine
o0grenmesi algoritmalari kullanilarak arastirmacilarin dikkatini ceken kritik konular derinlik kazanmistir.
Cinve ABD bu arastirma alaninda basi ¢eken (ilkelerdir. Analiz sonuglari, mikrobiyota arastirma odaklari
ve bu alandaki bosluklar ile ilgili degerli bilgiler sunarak, mikrobiyota alanindaki arastirmalarin gelisim
egilimleri hakkinda kiymetli referanslar saglamaktadir. Makine 6grenmesi algoritmalarinin mikrobiyota
¢ahsmalarinda kullaniminin giderek 6nem kazanacagi dngérilmektedir. Bu ¢alismanin tGlkemizin Diinya
siralamasindaki yerinin iyilestiriimesine isik tutacagi distnilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Bibliyometrik analiz, Mikrobiyota, Mikrobiyom, Makine 6grenmesi
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Bibliometric Analysis of Research on Gut Microbiota Composition with Machine Learning
Algorithms

Zeliha AYDIN KASAPY’, Biinyamin KASAP?

T Karadeniz Technical University, Faculty of Medicine, Department of Biostatistics and Medical Informatics,
Trabzon, Turkey.
2 Kanuni Training and Research Hospital, Medical Microbiology Laboratory, Trabzon, Turkey.
* zelihaaydin86@gmail.com

Aim: This study aims to examine the machine learning algorithms developed in research on gut
microbiota composition published between 2019 and 2024 and to identify the key topics and trends
shaping the field.

Methods: The study provides a comprehensive analysis of the current state, key themes, authors,
journals, trends, and collaborations in microbiota research. The dataset includes a total of 5.802
publications retrieved using query operators from the Web of Science Core Collection for the years
2019-2024. Publications in English and focused on human microbiota were included, while studies
unrelated to human microbiota were excluded. Visual analyses for mapping international
collaborations, word clouds, and connections were performed using VOSviewer (version 1.6.14, Center
for Science and Technology Studies, Leiden University, The Netherlands). Mapping techniques such as
keyword co-occurrence, clustering, and density mapping were employed considering connection
equivalence values. Linear regression analysis was conducted to determine the significance of trends.

Results: Over the last five years, China and the United States have been the most productive countries
in microbiota research, with Shanghai University and the University of San Diego identified as the
leading institutions. Key keywords emerging in studies, along with citation bursts, include "Gut
microbiota," "microbiome," "intestinal microbiota," "metagenomics," and "artificial intelligence." The
journal analysis revealed that most publications were in "Frontiers in Microbiology," "Scientific
Reports," and "Microbiome," while the highest citations were from "Nature" and "PLOS ONE." Linear
regression analysis examining the yearly publication trends showed an increase in publication counts
over time (B = 46.7), but this increase was not statistically significant (p = 0.433).

Discussion and Conclusion: Over the past five years, microbiota research has experienced rapid
growth, with machine learning algorithms emerging as a key focus, attracting significant attention from
researchers. China and the United States have established themselves as leaders in this field. The
analysis offers valuable insights into the primary research areas and existing gaps, serving as a critical
reference for understanding development trends in microbiota studies. The findings highlight the
increasing importance of integrating machine learning algorithms into microbiota research, with their
influence expected to expand further. This study also underscores the potential to enhance our
country’s global standing in this area through strategic advancements and contributions.

Keywords: Bibliometric analysis, Microbiota, Microbiome, Machine learning.
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1.GIRIS

Bagirsak Mikrobiyotasi Kompozisyonu, bagirsakta yasayan milyonlarca mikroorganizmanin (bakteriler,
virisler, mantarlar ve diger mikroorganizmalar) cesitliligini ve dengesini ifade eder. Bu
mikroorganizmalar, viicudumuzun igerisinde mikrobiyota ekosistemini olusturur ve sindirim, sindirilen
besinlerin emilimi, bagisiklik sisteminin diizenlenmesi, otoimmiin hastaliklarin etyopatogenezi,
diyabet, obezite gibi metabolik hastaliklarin tetiklenmesi sireglerinde ve beyin-bagirsak ekseni
iliskisinde 6nemli rol oynar [1].

Yapay zeka ve makine 6grenmesi algoritmalari, yiksek hacimli mikrobiyota verilerinin dinamiklerini
daha hizli ve etkili bir sekilde modelleyebilmektedir. Ayrica kisisellestirilmis tip yaklasimlari ile
mikrobiyota verileri entegre edilerek, bireylere 6zel tedavi protokolleri gelistirilebilmektedir [2]. Son
yillarda makine 6grenmesi algoritmalari ile mikrobiyota arastirmalarinda, bireylerin mikrobiyotadaki
degisimlerden kaynaklanan hastalik risklerini ve ilgili hastaliklarin seyrini tahmin etmek Uzere basarih
modeller gelistirilmistir [3]. Bu ¢alismalar insan is yikin{ azaltmakta ve erken teshis imkani sunarak
tedavi stirecine 6nemli katkilar sunmaktadir [4-5].

Bibliyometri, bilimsel yayinlarin nicel analizi ve istatistiksel degerlendirmesidir. Bu yontem, bir bilim
alaninin blyimesini, olgunlugunu, onde gelen yazarlarini, egilimlerini, kavramsal ve entelektiel
haritalarini degerlendirmek icin kullanilmaktadir [6]. Ayrica arastirma performansini degerlendirmek;
belgeler, yazarlar ve referanslar arasinda baglanti kurmak icin de kullaniimaktadir [7]. Bibliyometrik
analiz R, Python, Voswiever vb. bir¢ok yazilim ve program paketleri ile yapilabilmektedir [8]. Bu
yontemlerden biri olan “Biblioshiny” bir web arayizi olarak yaygin sekilde kullaniimaktadir. Biblioshiny
SCOPUS, Web of Science, PubMed, Digital Science Dimensions ve Cochrane veri tabanlarindan
bibliyografik verileri aktarabilmektedir. Kaynaklar, yazarlar ve belgeler, kavramsal yapi, sosyal yapi ve
entelektlel yapi hakkinda cesitli gorsellestirme ve analizler sunmaktadir [9]. VOSviewer programi da
Ozellikle blylik bibliyometrik haritalarin kolay bir sekilde goriintiilenmesi igin oldukg¢a kullaniglidir. Bu
calismada, bibliyometrik analizler VOSviewer (version 1.6.14 Center for Science and Technology
Studies, Leiden University, The Netherlands) programi ortaminda gergeklestirilmistir. Bibliyometrik
analiz, 6zellikle hizli gelismekte olan galisma konularinin takip edilmesini kolaylastirdigindan son derece
faydali bir yontem olarak kullaniimaktadir. Bu baglamda, tip alaninda yapay zeka kullanilarak yapilan
klinik calismalarin bibliyometrik analizle ele alinmasi konu ile ilgili yapilmasi planlanan galismalara yol
gostermek, yapilan c¢alismalarin nasil ve ne yonde ilerlediklerini gostermek ve heniz ¢alisma
ylratdlmemis alanlarin ortaya konmasi agisindan énemlidir.

Bu calismada, makine 6grenmesi algoritmalari ile bagirsak mikrobiyota kompozisyonu konusunda
yayinlanmis olan makalelerin, yayinlandiklari dergilere, yayinlandiklari yillara, konu alanlarina,
yapildiklari Ulkelere, ¢alismalara yapilan atif sayilarina dair veriler incelenmistir. Konu ile ilgili yeni
planlanacak calismalara isik tutulmasi amaclanmistir.

2. GEREC VE YONTEM
2.1. Veri Seti

Makine 0Ogrenmesi algoritmalari ile mikrobiyota konusunda alanyazindaki makalelerin cesitli
degiskenler agisindan incelenmesinin amaclandigi bu c¢alisma, nitel arastirma modeline gore
ylritilmus olan bir durum calismasi 6rnegidir. Bu arastirmanin evreni, 2019-2024 yillari arasinda, WOS
(Web of Science) veri tabaninda yer alan makine 6grenmesi algoritmalari ve mikrobiyota konusundaki
yayinlardan olusmaktadir. Arastirmanin érneklemi ise veri tabanlarinda yayinlanmis olan toplam 5.802
makaleden olusmaktadir.

96



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zIU Bildiriler (Tam Metin)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

n u

Calismaya “article”, “ review article” tlirinde ve SCl expanded indeksinde yayinlanan ¢alismalar dahil
edilmistir. ingilizce dili disinda yayinlanan ¢alismalar, bildiri ve kitap bolimleri ile insan mikrobiyotasi
lizerine yapilmayan c¢alismalar bu calismanin disinda birakilmistir.

Veri tabaninda arama yapilirken kullanilan sorgu operatori TS=(("*machine learning*" OR "ML" OR
"artificial intelligence" OR "metagenomics") AND ( "gut microbiota" OR "microbiota" )) seklindedir
(Query link :https://www.webofscience.com/wos/woscc/summary/a3562a75-09b0-40ba-b67f-c72dc25fd01b-
010c6f5fcd/relevance/1)

2.2. Bibliyometrik analiz ve haritalama

Bibliyometrik analiz, bilimsel 6lgiim gostergelerine dayanir. Bilimsel bilginin haritalanmasi ve analizi,
belirli bir calisma alaninin dinamiklerinin belirlenmesine ve ¢esitli arastirma kurumlariyla ilgili stratejik
kararlarin desteklenmesine olanak tanir. Bibliyometrik analiz R, Python, VOSviewer vb. bir¢ok yazilim
ve program paketleri ile yapilabilmektedir [7-9]. Bu calismada, bibliyometrik analizler VOSviewer
(version 1.6.14 Center for Science and Technology Studies, Leiden University, The Netherlands)
programi ortaminda gergeklestirilmistir.

VOSviewer ozellikle biylk bibliyometrik haritalarin kolay bir sekilde goriintiilenmesi icin oldukca
kullanishdir [10]. VOSviewer yogunluk gorsellestirmesinde kullanilan renkler, agdaki digimlerin
yogunlugunu ve 6nemini belirlemek icin kritik bir rol oynar. Kirmizi ve sicak tonlar, bir anahtar
kelimenin gevresinde daha fazla baglanti oldugunu ve bu kelimenin haritanin daha merkezi bir 6gesi
oldugunu gosterir. Bu, o bolgedeki makalelerin daha siki sekilde iliskili oldugunu da ifade eder. Mavi ve
soguk tonlar ise disiik yogunlugu ve daha az baglantiyi simgeler, bu da o anahtar kelimenin daha az
merkezi bir rol oynadigini isaret eder. Renk gegisi, haritanin belirli alanlarinin ne kadar 6nemli veya
yaygin oldugunu anlamak icin kullanilir. Soguk renklerden sicak renklere dogru gecis, konularin
¢ahsilma sikligini ve baglanirhgini gorsellestirir [10]. Ag haritalar gorsellerinde noktalar anahtar
kelimeleri gdstermektedir. Noktalarin buyukliigi arttikca ilgili anahtar kelimenin daha sik kullanildig
anlamina gelmektedir. Kimeler farkli renkler kullanilarak etiketlenmistir ve baglantilar anahtar
kelimelerin bir arada bulunmasini temsil etmektedir.

3. BULGULAR

Yapilan calismada, 2019-2024 yillar arasindaki WOS’dan sorgu operatoérleri ile elde edilen toplam
5.743 yayini elde edilmistir. Mikrobiyota ve makine 6grenmesi ¢alismalarinin yillara gére dagilimi Sekil
1’de sunulmustur.

Yillara Gore Yayin Sayisi
1400

1210

1200

1000

800

500

400

200

2019 2020 2021 2022 2023 2024

Sekil 1. Mikrobiyota ve makine 6grenmesi calismalarinin yillara gore dagilimi
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Alanda en fazla yayinin 2022 yilinda yayinlandigi gériilmektedir. Yil bazinda yayin trendini incelemek
icin yapilan lineer regresyon analizinde yillar igerisinde yayin sayisinda bir artis oldugunu gorilmds (B=

46.7) fakat bu artis istatistiksel olarak anlamli gtkmamistir (p = 0.4329).

S6zIU Bildiriler (Tam Metin)

Yine bu alanda calisan llkeler incelendiginde ise en ¢ok yayin yapan ilk 10 tlke Tablo 1’de sunulmustur.

Tablo 1. En ¢ok yayin yapan ilk 10 Glke

Ulke Yayin Sayisi %
CIN 1960 23.41
ABD 1123 13.41
ITALYA 385 4.60
ISPANYA 333 3.98
FRANSA 263 3.14
ALMANYA 252 3.01
BREZILYA 245 2.93
INGILTERE 243 2.90
HINDISTAN 235 2.81
GUNEY KORE 210 2.51

Tablo 1’e bakildiginda, Cin 1960 yayin ve %23.41 yayin ylzdesi ile birinci siradadir. 131 (lke arasinda

Tirkiye’nin 116 yayin ve %1.70 yayin ylzdesi ile 17. sirada oldugu gorilmustar.

Calismalar kurum bazli incelendiginde ise en fazla yayin yapan kurumun Shanghai Medical University

oldugu goriilmustir. ilk 10 kurum Tablo 2’de sunulmustur.

Tablo 2. En ¢ok yayin yapan ilk 10 kurum

Kurum Adi Yayin Sayisi | %
SHANGHAI MEDICAL UNIVERSITY 51 1.78
UNIVERSITY OF CALIFORNIA SAN DIEGO HEALTH SCIENCES 49 1.71
UNIVERSITY OF CALIFORNIA SAN DIEGO SCHOOL OF MEDICINE 46 1.60
UNIVERSITY COLLEGE CORK APC MICROBIOME INSTITUTE 43 1.50
UNIVERSITY OF COPENHAGEN FACULTY OF HEALTH AND MEDICAL SCIENCES 41 1.43
ZHEJIANG UNIVERSITY SCHOOL OF MEDICINE 39 1.36
UNIVERSITY OF COPENHAGEN FACULTY OF SCIENCE 38 1.32
UNIVERSITY COLLEGE CORK COLLEGE OF SCIENCE ENGINEERING AND FOOD SCIENCE | 36 1.25
JIANGNAN UNIVERSITY SCHOOL OF FOOD SCIENCE AND TECHNOLOGY 35 1.22
UNIVERSITY COLLEGE CORK SCHOOL OF MICROBIOLOGY 35 1.22

Anahtar kelimeler analiz edildiginde elde edilen ag gorseli Sekil 2’de sunulmustur.

Calismada anahtar kelimelerin ortaya ¢ikisi ve atif patlamalari incelendiginde; “machine learning”, "gut

microbiota"”, "microbiome", "intestinal microbiota", "metagenomics" yiksek frekansli anahtar

kelimeler arasindadir.
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Sekil 2. Mikrobiyota ile makine 6grenmesi calismalarinda ilgili ortak anahtar kelimeler analizi
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Sekil 3. Dergi isbirlikleri

Calismada, dergilerinin analizi incelendiginde, en fazla yayinin “Frontiers in Microbiology”

, “Scientific

Reports” ve “Microbiome” dergilerinde yayinlandigi gorilmustir. Tum dergi isbirlikleri Sekil 3’te

gorsellestirilmistir.
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Sekil 4. Yazar isbirlikleri

Calismada, yazar isbirlikleri ve en fazla atif alan yazarlar incelendiginde “pasolli e.”, “bolyen e.”
“callahan, bj” nin en fazla atifalan yazarlar oldugu gorilmustir. Tim yazar isbirlikleri Sekil 4’te
sunulmustur.

Sekil 5. Ulke isbirlikleri

Ulkeler arasindaki akademik isbirliklerini, arastirma alanlarindaki benzerlikleri ve kiiresel bilimsel
egilimleri incelemek icin bibliyografik eslesme(Bibliographic Coupling ) yapilmistir. Bu analiz sonucuna
gdre ABD, italya ve Cin’in en yiiksek degerlere sahip olmasi, bu iilkelerin akademik calismalarinin
benzer kaynaklara dayandigini ve kiiresel bilimsel arastirmalarda merkezi bir rol oynadiklarini
gostermektedir. Tim Ulke isbirlikleri Sekil 5'te sunulmustur.
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Sekil 6. En fazla atif alan dergiler

Calismada atif alan dergilen incelendiginde ise en fazla atifin ise “Nature” ve “Plos one” dergilerine
oldugu gorilmastir. Sonuglar Sekil 6’da sunulmustur.

4. TARTISMA ve SONUC

Yapay zeka ¢aginda mikrobiyota c¢alismalari, verilerin blylik hacmi ve karmasikligi nedeniyle giderek
daha fazla 6nem kazanmaktadir. Bu ¢alismada, yliksek kalitede literatiir iceren WoSCC veritabanindan
elde edilen veriler 1s18inda; kiiresel egilimlerin ve heniiz incelenmemis konu basliklarinin belirlenmesi
amacliyla bibliyometrik analiz gerceklestirilmistir. WoSCC veritabani silrekli ve dinamik olarak
gincellenmekte; etkili ve givenilir bilgi sunmaktadir [12-14]. Son yillarda konu ile ilgili yapilan
calismalarda birgok hastaligin mikrobiyota ile iliskilendirilmesi; bu alanin 6nemini ortaya koymaktadir.
Bu calismada son bes yil icerisinde mikrobiyota ve makine 6grenmesi konularinda yapilan calismalar
incelenmistir. Saglikta yapay zeka algoritmalarinin kullanildigi ve basarili modellerin gelistirildigi
mikrobiyota alaninda yapilan yayinlarin glincel konulari icermesi bu calismanin Ustlinliklerindendir.
Yayinlar yalnizca WoSCC veritabaninin SCI-E ve SSCI kategorilerinde taranarak elde edilmistir.
Arastirmanin belirli sorgu operatorleri ile yapilmis olmasi ve ¢alismaya yalnizca ingilizce yayinlar dahil
edilmesi eksik literatlr taramasina yol acabileceginden ¢alismanin sinirliliklarindandir.

Yapay zeka ¢aginda mikrobiyota calismalari, bagirsak mikrobiyotasinin insan saghgi Gzerindeki etkilerini
daha derinlemesine anlamak ve kisisellestirilmis tibbi gelistirmek i¢in blylik veri setlerini Al ve makine
O0grenmesi algoritmalariyla analiz etmeyi kapsamaktadir [15]. Bu c¢alismalarla genetik dizilim,
metagenomik, transkriptomik ve metabolomik veriler, makine 6grenmesi algoritmalariyla incelenip
mikrobiyota ve hastaliklar arasindaki iliskiler netlestirilebilir. Yapay zeka ile mikrobiyota
kompozisyonundan yola ¢ikarak gelisebilecek hastalik riskleri tahmin edilebilir. Bu alanda depresyon,
otoimmiin hastaliklar, inflamatuvar bagirsak hastaligi, obezite, diyabet ve kanser gibi toplumun biylk
kesimini etkileyen hastaliklarin etyopatogenezinin daha net bir sekilde ortaya konmasinda makine
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o0grenmesi algoritmalari kullanilabilir. Ayrica, mikrobiyota profillerine gore kisisellestirilmis uygun diyet
ile probiyotik ve prebiyotik takviyelerinin diizenlenmesine yardimci olunabilir[16-19].

Sonug olarak, makine 6grenmesi ve mikrobiyota ile ilgili arastirmalarin son bes yilda ivme kazandig
gorilmektedir. Cin bu arastirma alaninda lider ilke olup ABD’ nin de bu alaninin gelisimini tesvik
etmede belirli bir rol oynadigi goriilmektedir. Bu galismanin llkemizin Diinya siralamasindaki yerinin
iyilestirilmesine 1sik tutacagi distintlmektedir.
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Objective: The aim of this study was to investigate the potential effects of Beta vulgaris (beetroot) in
the treatment of Type 2 Diabetes Mellitus (T2DM), to identify novel antidiabetic compounds from this
plant and to contribute to the elucidation of the molecular mechanisms of these compounds.

Method: The interaction between the phytochemicals of Beta vulgaris and the target protein target,
PDB id: 3DH4 was analyzed by molecular docking. Phytochemicals of Beta vulgaris were identified
using the IMPPAT database. Molecular docking analysis was performed using Autodock Vina. 3D
structures of the identified phytochemicals were downloaded from IMPPAT and PubChem databases
in sdf format and prepared for docking analysis using OpenBabel. The 3D structure of the target protein
was obtained from RCSB PDB (3DH5) and and prepared using Chimera. BIOVIA Discovery Studio was
used to determine the active binding site of the protein and to examine and visualise the interactions
of protein-ligand complex structures.

Results: Using the IMPPAT database identified 29 phytochemicals for Beta vulgaris. A molecular
docking analysis was performed between the 3DH5 protein and this phytochemicals. The analysis
yielded binding energies for the phytochemicals that ranged from -10.4 kcal/mol to -4.5 kcal/mol. In
the evaluation of the results of molecular docking analysis, the binding energy (-7.5 kcal/mol) of the
ligand (GAL) in the protein was taken as a reference. This binding energy was employed as a pivotal
criterion for determining the interaction strength of phytochemicals with the target protein and their
antidiabetic potential. A comparison of the binding energies of the phytochemicals with the (GAL: -7.5
kcal/mol) binding energy of the reference ligand revealed that 12 molecules exhibited lower binding
energies. Protein-ligand interactions showed that they had similar interactions with the reference
ligand.

Conclusion and Discussion: Of the 29 phytochemicals, 12 were found to exhibit binding energies that
were lower than that of the reference ligand. These 12 ligand molecules demonstrated a better binding
affinity relative to the reference ligand. Upon analysis of the protein-ligand interactions, it was
observed that the ligands exhibited binding at analogous sites and exhibited similar interactions with
the reference ligand. This study investigated the effects of Beta vulgaris on T2DM at the molecular
level. According to the results of the analysis, Silibinin, Rutin, alpha-Spinasterol glucoside, Oleanolic
acid, Chlorogenic acid, Vitexin, Betanine, Betanidin, Miraxanthin IIIS, Ajmalicine, Gibberellic acid,
Caffeic acid are suggested as potential antidiabetic candidates. These compounds are predicted to
reduce blood glucose levels by inhibiting glucagon release, similar to SGLT-2 inhibitors. Using modern
techniques, it is thought that these molecules could be used to develop an effective antidiabetic drug
from a natural source. However, in vitro and in vivo studies are required to better understand the
antidiabetic properties of these compounds. This study can be considered as a reference for further
research.
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Introduction

Type 2 diabetes mellitus (T2DM) is defined as a disease characterized by elevated blood glucose levels
resulting from insufficient insulin production by pancreatic cells and insulin resistance (Ojo et al.,
2024). The primary pathogenic mechanism of the disease is characterized by insufficient insulin
secretion and insulin resistance (Wu et al., 2022). A variety of pharmaceutical agents, including
sulfonylureas, biguanides, thiazolidinediones, and glycosidase inhibitors, which target the distinct
mechanisms of action associated with the disease, are commonly utilized in clinical practice to manage
the symptoms of hyperglycemia and insulin resistance in patients with T2DM (Guo et al., 2018).
However, the efficacy of these drugs in the treatment of T2DM is limited and is associated with adverse
effects, including increased appetite and weight gain (Wu et al., 2022). In light of these considerations,
the search for more effective drugs derived from medicinal plants has recently been identified as a
priority area of research.

SGLT2 (Sodium-Glucose Cotransporter 2) is a class of pharmaceutical agents utilized in the
management of T2DM. SGLT-2 is primarily responsible for the reabsorption of 90% of filtered glucose,
amino acids, and vitamins in the kidney (Sharma et al., 2020). By inhibiting the reabsorption process,
these inhibitors reduce blood glucose levels by increasing the excretion of glucose in the urine. This
mechanism of action is of significant importance in the treatment of the disease (Bhattacharya et al.,
2020). The mechanism of action of these inhibitor drugs facilitates a reduction in blood glucose levels
by enabling the kidneys to perform their function more effectively. SGLT2 have a distinctive site of
action (Opie, 2014).

Plants are employed in a variety of ways in the treatment of diseases. The extensive application of
molecular docking analysis has led to a surge in research exploring the potential of plant
phytochemicals in disease treatment and as novel drug candidates (Wu et al., 2022). It is established
that a variety of plants are employed in the treatment of disease (Guo et al., 2018).

Natural products are generally less toxic than synthetic drugs, which makes the isolation and
identification of phytochemicals with beneficial effects an area of great interest (Thiruvengadam et al.,
2024). Beta vulgaris, or beetroot, represents a significant economic crop. Additionally, Beta vulgaris is
employed in the management of conditions such as diabetes, obesity, digestive disorders, and kidney
health. A considerable number of naturally occurring plant chemicals have been identified as having
significant potential for the treatment of diabetes and its associated complications (Jiao et al., 2021).
As scientific knowledge grows and the field of science advances, so too does interest in herbal
medicines. In this context, as scientific knowledge progresses, herbal medicines are receiving increased
attention, and numerous natural plant chemicals demonstrate considerable clinical potential for
combating diabetes and its complications (Jiao et al., 2021).

The objective of the present study is to ascertain the molecular mechanisms of novel antidiabetic
compounds with a reduced incidence of adverse effects and enhanced efficacy in the prevention and
management of T2DM. This will facilitate the identification of novel therapeutic targets. In this context,
the study identified compounds derived from Beta vulgaris and investigated their potential for treating
the disease through molecular docking analysis.

Material and Method

Protein Preparation for Molekular Docking
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In the present study, the SGLT-2 receptor (PDB ID: 3DH4) was selected as the target protein. The
protein structure with PDB ID 3DH4 was utilized as the target protein for in silico screening via
molecular docking. The three-dimensional crystallographic structure of the protein was obtained from
the Protein Data Bank (www.rcsb.org) and saved in PDB format (Berman et al., 2002). It is advisable to
remove all water and solvent molecules from the PDB file prior to docking, as they do not play a
significant role in the protein. In this context, prior to undertaking molecular docking analysis, non-
protein structures (water, ions, etc.) within the protein were removed using UCSF Chimera (Pettersen
et al., 2004) and checked for any missing hydrogen atoms. Subsequently, the prepared protein was
saved in PDBQT format for docking analysis.

Preparation of Ligands for Molecular Docking

A search of the Indian Medicinal Plants, Phytochemistry and Therapeutics (IMPPAT)
(https://ch.imsc.res.in/imppat/) database (Mohanraj et al., 2018) revealed the presence of 29 distinct
phytochemicals in Beta vulgaris. The three-dimensional structures of these phytochemicals were
obtained in structure data format (sdf) from the IMPPAT and PubChem databases
(https://pubchem.ncbi.nim.nih.gov/). The downloaded phytochemicals were optimized to achieve the
most stable structure using the General Amber Force Field (GAFF) method. Subsequently, the
compounds were converted to pdbgt format using OpenBabel and prepared for molecular docking
analysis.

Determination of Active Site

The binding site residues critical for ligand interaction need to be identified. In this context, the binding
site was determined with reference to the GAL ligand molecule in complex with the protein. The
coordinates of the active site were determined using Discovery Studio Client (Studio 2008) and the grid
box parameters were defined as 20x20x20 A (Angstrom) on the x, y and z axes and the center
coordinates were defined as x:-6.94, y:3.99, z:85.54.

Molecular Docking

Molecular docking studies are a fundamental tool in the field of drug design. This method facilitates
the development of new drugs by enabling the assessment of the compatibility of a ligand with a
specific target protein. The method is founded upon the examination of protein-ligand interactions
and binding conformations, with the objective of identifying the most stable conformation between
protein and ligand. In this study, molecular docking analysis was conducted using a prepared protein
(protein.pdbqt) and ligands (ligand.pdbqt) molecules. The analysis was conducted using the AutoDock
Vina 1.1.2 software (Trott & Olson, 2010). This method enables the identification of potentially
biologically active compounds that interact with the target protein. The binding energy of the
reference ligand was employed to assess the results of the analysis.

Results
Molecular Docking

In order to investigate the antidiabetic properties of phytochemicals, an in silico molecular docking
analysis was conducted on 29 compounds against the SGLT-2 target using AutoDock Vina. All 29
phytochemicals were subjected to molecular docking analysis with the protein with PDB ID 3DH4. The
analysis yielded binding energies for the identified phytochemicals against SGLT-2 inhibitors that
ranged from -10.4 kcal/mol to -4.5 kcal/mol. In comparison to the binding energy of the reference
ligand (GAL) (-7.5 kcal/mol), the 12 phytochemicals demonstrated a lower binding energy than that of
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the reference ligand, indicating a superior binding affinity. The 12 ligands were selected based on their

binding affinity, as detailed in Table 1.

Table 1. Molecular docking analysis results

S6zIU Bildiriler (Tam Metin)

S.NO Phytochemical name PubChem Compound CID Binding energy
0 Referans (GAL) 439353 -7.5 kcal/mol
1 Miraxanthin 31553 -10.4 kcal/mol
2 Chlorogenic acid 5280805 -9.6 kcal/mol
3 Rutin 12960505 -9.4 kcal/mol
4 Vitamin E 10494 -9.1 kcal/mol
5 Betanine 1794427 -9 kcal/mol

6 Betanidin 5280441 -8.7 kcal/mol
7 Ajmalicine 6540685 -8.6 kcal/mol
8 Silibinin 135449343 -8.5 kcal/mol
9 Vitexin 135438594 -8.4 kcal/mol
10 Isobetanin 441975 -8.2 kcal/mol
11 Gibberellic acid 6466 -8 kcal/mol

12 Caffeic acid 689043 -7.6 kcal/mol

The phytochemicals exhibiting the lowest binding energies against SGLT-2 inhibitors are presented in
the table above (Table 1). A comparison of the 29 phytochemicals with the reference ligand revealed
that 12 of them exhibited a superior binding energy. It is postulated that these phytochemicals can be
identified as anti-diabetic chemical components derived from Beta vulgaris.

Investigation of Protein-Ligand Interaction

A greater success rate in drug discovery can be achieved by studying the interactions between ligand
and receptor proteins, thereby enabling the identification of the most suitable molecules. In this study,
the visualization of the interactions of protein-ligand complex structures of 12 of the 29
phytochemicals identified with the target with PDB ID 3DH4 was examined using Discovery Studio 2021
Client. The figure below illustrates the three-dimensional and two-dimensional visualization of the
interaction between the reference ligand and the protein (Fig 1). It is evident that van der Waals and
hydrogen bond interactions are present between the 3DH4 protein and the reference ligand (GAL).
The results of the classical hydrogen bonding analysis demonstrate that there is a robust binding
interaction between the protein and the ligand. Furthermore, the amino acids present within the
active site of the 3DH4 protein are as follows: The amino acids present within the active site of the
3DH4 protein include ASN64, GLN69, SER91, ASN260, LYS294, GLN428, TYR87, GLU88, and TRP264.

Interactions

[ van der waals Conventional Hydrogen Bond

Figure. 1. 3D and 2D representation of reference ligand (GAL) interaction with 3DH4 protein
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The stability of the investigated ligands within the binding pocket of proteins is contingent upon the
presence of appropriate hydrophobic, hydrogen bonding, and pi-interaction properties. During the
course of our research, protein-ligand complexes of 12 molecules with a lower binding affinity than
that of the reference ligand were formed. The complexes were subjected to visualization of hydrogen
bonds and non-covalent interactions. The two-dimensional schematic structures of these molecules
are provided in the table below (Table 2). It was observed that these molecules exhibited comparable
interactions with the reference ligand. It is hypothesized that these ligands possess anti-diabetic
potential through their ability to bind to residues of the SGLT-2 receptor.

Table 2. The protein-ligand interaction 2D interactions diagrams (3DH4_Ligand_2D_Interactions).
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The bond information of the protein-ligand complexes presented in Table 2 is as follows: conventional
hydrogen bond, carbon hydrogen bond, pi-pi stacked, pi-pi T-shaped, amide-pi stacked, pi-alkyl, pi-
sigma, alkyl, unfavorable donor-donor, unfavorable acceptor-acceptor. These interactions, as
observed in our study, are of significant importance in understanding the mechanism of ligand binding
to the protein. The presence of positive interactions, including conventional hydrogen bonds, pi-pi
stacked interactions, pi-alkyl interactions, and amide-pi stacked interactions, indicates that ligand-
protein binding can be robust and selective. In contrast, negative interactions, such as unfavorable
donor-donor and unfavorable acceptor-acceptor, suggest the potential destabilization of the binding
site. In general, the paucity of negative interactions and the prevalence of positive interactions indicate
that the ligand interacts with the protein in a robust manner and that these ligand molecules may
function as effective inhibitors.

Conclusion and Discussion

The present study investigated the antidiabetic activity of compounds derived from Beta vulgaris.
Molecular docking analysis was conducted to assess their potential as therapeutic agents for T2DM,
targeting the SGLT-2. The results of the molecular docking analysis indicated that twelve of the twenty-
nine compounds exhibited a superior binding affinity compared to the control group.

In light of the binding affinity data and interactions observed, 12 compounds derived from Beta
vulgaris, namely silibinin, rutin, alpha-spinasterol glucoside, oleanolic acid, chlorogenic acid, vitexin,
betanine, betanidin, miraxanthin Ill, ajmalicine, gibberellic acid, and caffeic acid, have been identified
as potential antidiabetic candidates. The antidiabetic activity of these compounds can be tested in
vitro and in vivo, allowing for their evaluation as potential new lead drug candidates. Nevertheless, we
posit that these compounds should be subjected to further in vitro and in vivo studies to investigate
their potential as antidiabetic agents.

In light of the findings of our study, we posit that the identified compounds have the potential to serve
as a valuable resource for the development of novel antidiabetic drugs. Furthermore, it is believed to
be a valuable resource for researchers engaged in the ongoing pursuit of novel and efficacious
formulations for the management of T2DM patients. Furthermore, we propose that the findings
presented here serve as a foundation for future research endeavors. Nevertheless, further validation
is required through molecular dynamics studies, in vitro and in vivo evaluations.

A review of the literature reveals that the effects of Beta vulgaris on T2DM have been the subject of
investigation in a number of studies. For example, a study conducted by M. Aliahmadi and colleagues
examined the effects of raw Beta vulgaris consumption on metabolic markers and cognitive function
in patients with T2DM. In another study, the functional properties of non-traditional parts of Beta
vulgaris such as stems and leaves were investigated (Lorizola et al., 2020). The objective of this study
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was to examine the molecular mechanisms of the phytochemicals present in Beta vulgaris in order to
ascertain their effect on diabetes.
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KOAH Hastalarinda Yagam Kalitesinin Degerlendirilmesi: Bilissel Tani Modeli Analizlerinin Web
Tabanli Bir Arayiize Donlistirilmesi
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TURKIYE
* Sorumlu Yazar: pervin.demr@gmail.com

Amag: Bu calismanin amaci, Kronik Obstriktif Akciger Hastahg (KOAH) hastalarinin saglikla iliskili
yasam kalitesini (HRQoL) belirlemede kullanilan St. George Solunum Olcegi (SGRQ)’ nin Bilissel Tani
Modeli (BTM) ile degerlendirilmesini saglayan kullanici dostu bir web tabanli platform gelistirmektir.
Gelistirilen bu arayiiz, SGRQ'den elde edilen sonuglarin hasta bazli analizini kolaylastirmakta ve olgek
maddelerinin gizli yetkinliklerle iliskilerini BTM araciligiyla detayh bir sekilde inceleme olanagi
sunmaktadir. Bu arayliz, saglk profesyonelleri ve arastirmacilara, BTM' nin sundugu verileri daha etkin
ve erisilebilir bir bigimde kullanma imkani saglayacaktir.

Yontem: Calisma kapsaminda, ardisik Genellestirilmis Deterministik Girdi, Guriltila ve Gegit Modeli
(G-DINA) analizleri, interaktif bir web arayliziine entegre edilmistir. Bu arayliz, semptomlar, aktivite
kisitlamalari ve genel etki gibi saglikla ilgili boyutlari kolayca analiz edebilme ve hasta bazinda sonuglari
detayl inceleme imkani sunmaktadir. Arayliz, verilerin BTM ile analizini, tahmin edilen gizli 6zelliklerin
olasiliklarinin hesaplanmasini ve “guessing” ile “slipping” gibi parametrelerin gorsellestirilmesini
saglamaktadir. Arayliz, R programlama dilinde Shiny kuttphanesi kullanilarak gelistirilmistir ve
kullanicilarin, 6lcek maddelerine verilen yanitlar ile Q matrisini iceren iki ".csv" dosyasini sisteme
yliklemelerine imkan tanimaktadir. Yiklenen veriler, BTM ile analiz edilmekte ve sonugclar, grafiksel
olarak gorsellestiriimektedir.

Bulgular: Gelistirilen araytiz, kullanicilarin SGRQ 6l¢ek maddelerine verilen yanitlari ve bu maddelerin
gizli ozelliklerle iliskisini tanimlayip analiz etmelerini saglamaktadir. Kullanicilar, ilgili arayize
"https://spapp.shinyapps.io/SGROsegGDINA/ " linki lzerinden ulasabilir ve analiz igin iki farkli ".csv"
dosyasini yikleyebilirler. Arayiiz, analiz sonuglarini dort ana sekmede sunmaktadir: Her bir sekme,
kullanicilara verinin farkli analiz duzeylerinde detayh bilgileri, tablo ve grafiklerle sunmaktadir.
Sonuglar, genel ve hasta bazinda ayrintili bir sekilde incelenebilmektedir.

Sonug¢ ve Tartisma: Bu calisma, BTM analizlerini web tabanli bir platforma entegre ederek saglhk
profesyonellerine  KOAH hastalarinin saglikla iliskili yasam kalitesini daha etkili bir sekilde
degerlendirme imkani sunmaktadir. BTM' nin bu vyenilik¢i kullanimi, kisisellestirilmis saglik
hizmetlerinin gelistiriimesine ©6nemli katkilar saglayarak, KOAH hastalarina ydnelik mudahale
yaklasimlarini daha hedeflenebilir hale getirecektir. Platform, saglk profesyonellerinin ve
arastirmacilarin hasta odakli verileri daha hizli ve dogru bir sekilde analiz etmelerine yardimci olmayi
hedeflemektedir. Gelecekte daha kapsamli bir yazilim olarak gelistirilmesi planlanan bu araytiz, saglik
profesyonelleri ve arastirmacilara BTM' nin sundugu verileri daha etkin ve pratik bir sekilde kullanma
olanagi taniyacaktir. Ayrica, ilerleyen zamanlarda baska hastalik gruplari icin de uyarlanarak, saghk
hizmetlerinde daha genis bir yelpazede kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: GDINA model, SGRQ, KOAH, R Shiny
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Giris

Saglikla ilgili yasam kalitesi (HRQoL), bir bireyin saglk durumu, fiziksel, psikolojik ve sosyal islevselligi
ile hastaliklarin ve tedavilerin yasam kalitesine etkilerini 6lcen énemli bir kavramdir [1]. Bu kavram,
sadece fiziksel saghk durumunu degil, ayni zamanda duygusal ve psikolojik faktorleri de kapsayan genis
bir perspektifle bireylerin yasam kalitesini degerlendirir. HRQolL, hastaliklarin bireylerin ginlik
yasamlarina etkisini anlamak igin kullanilir ve genellikle hastalarin semptomlarla basa ¢ikma
becerilerine odaklanir.

Solunum yolu hastaliklari, 6zellikle Kronik Obstruktif Akciger Hastaligi (KOAH) gibi kronik hastaliklarin
yonetimi, bireylerin yasam kalitesini dnemli 6lgiide etkileyebilir. St. George’s Respiratory Olgegi
(SGRQ), bu hastaliklarin yasam kalitesine olan etkilerini 6lgmek icin yaygin olarak kullanilan bir
degerlendirme aracidir [2,3]. 50 maddeden olusan bu 6lcek, hastalarin semptomlari, fiziksel saglik
durumlari ve ginlik aktiviteleri Uzerindeki etkileri degerlendirmektedir. Ancak mevcut hesaplama
yontemleri yalnizca ham skorlar lizerinden genel sonuglar sunmakta olup, bireysel farkliliklari detayli
bir sekilde inceleme imkani saglamamaktadir.

Son yillarda, klinik uygulamalarda kisisellestirilmis tedavi yaklasimlarinin gelistiriimesi giderek daha
fazla 6nem kazanmaktadir. Bireylerin islevsel beceri dizeylerine goére kisisellestirilmis tedavi
yaklasimlarinin olusturulmasi igin klinik alanda yeni ve farkh yontemlere duyulan ihtiyag artmistir. Bu
baglamda, egitim alaninda yaygin olarak kullanilan Bilissel Tani Modelleri (BTM), saglik alanina entegre
edilmeye baslanmistir [4]. BTM'ler, bireylerin ham skorlari yerine, her bir maddenin altinda yatan
bilissel stiregleri analiz ederek, hastalarin semptomlarla nasil basa ciktiklarini ve tedaviye nasil yanit
verdiklerini daha dogru bir sekilde ortaya koymaktadir. Bu yaklasim, bireylerin glicli ve zayif yonlerini
anlamamiza yardimci olarak, kisiye 6zel tedavi planlarinin gelistirilmesine olanak tanimaktadir.

Bu calismanin amaci, KOAH hastalarinin saglikla iliskili yasam kalitesini degerlendirmek icin kullanilan
SGRQ’yi BTM ile analiz eden kullanici dostu bir web tabanh platform gelistirmektir. Bu platform, saghk
profesyonellerine hastalarin semptomlarini ve yasam kalitesi ile iliskili 6zelliklerini daha dogru bir
sekilde analiz etme imkani sunacak ve klinik karar verme siireclerini optimize edecektir. Gelistirilen
araylz, ardisik GDINA modelinin avantajlarindan faydalanarak saglik profesyonellerinin verilerini daha
kolay bir sekilde analiz etmelerine olanak taniyacaktir.

Yontem

Calismada kullanilan SGRQ, 50 maddeden olusan ve yasam kalitesini U¢ boyutta Olgen bir
degerlendirme aracidir [2,3]. Olcekteki bazi maddeler 5'li Likert tipi, bazilari ise ikili yanit kategorilerine
sahiptir. Bireyler, semptomlar, aktiviteler ve hastaligin etkisi yoninden degerlendirilmektedir.

Model

BTM, bireylerin test veya 6l¢lim aracina verdikleri yanitlardan, sahip olduklari gizli 6zellikleri anlamayi
amaclayan istatistiksel bir yaklasimdir [4-6]. Bu modeller, bireylerin bilissel ya da islevsel becerilerini
tanimlamaya yonelik olup, genellikle gizli 6zelliklerin (nitelikler) varligina dayanir ve bu 6zelliklerin
kombinasyonlari araciligiyla bireylerin bilissel profillerini olusturur. BTM'ler, DINA ve DINO gibi daha
basit ikili yanitlar tizerinde ¢alisan modellerin 6tesine gecerek, GDINA gibi daha esnek yapilarla ¢oklu
becerilerin etkilerini detayli bir sekilde inceleyebilme imkani sunar [6]. Bu modellerin temel amaci,
bireylerin hangi becerilerle basarili olduklarini ve hangi becerilerde zayif kaldiklarini belirleyerek, klinik
degerlendirmelerde daha hedeflenmis ve kisiye 6zel stratejiler gelistirmektir.

113



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zIU Bildiriler (Tam Metin)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

BTM'ler, yanitlama matrisi yapisi, gizli 6zelliklerin tanimlanmasi, Q-matrix ve model se¢imi gibi unsurlar
dogrultusunda gelistirilirken, her bir test maddesinin hangi becerilerle iliskili oldugunu belirten bir yapi
olusturulur. Q-matrix, bu iligskileri gostermek igin kullanilan kritik bir aragtir. Ayrica, yanitlarin
dogrulugunu etkileyebilecek hata tirleri, 6zellikle kayma (slip) ve tahmin (guessing) parametreleri de
modele dahil edilir. Bu parametreler, bireylerin gercek becerilerine ragmen yanlis secimler yapmalarini
modelleyerek, test sonuglarinin daha gergekgi bir sekilde yorumlanmasini saglar. Model segiminde ise,
veri yapisi ve arastirma sorusunun gereksinimlerine gére yapilmali, uygun modelin belirlenmesi kritik
Oneme sahiptir. Calismamizda, yanitlarda sirali iliskilerin dikkate alinmasi gerektigi icin ardisik GDINA
modeli tercih edilmistir [6]. Bu model, 6zellikle ¢oklu yanit kategorileri iceren maddelerde, yanit
kategorileri arasindaki sirali yapiyi modelleme yetenegine sahiptir.

Yanit matrisi: i. (i: 1, 2, ..., 1) hastanin j. (j: 1, 2, ..., J) maddeye verdigi ikili/goklu yanit X ile gosterilir. X
matrisinin i. satiri, i. hastanin yanit desenini temsil etmektedir.

X1 o Xy
X=|: : (1)
X XI] ix)
Kabul edilebilir gizli siniflar: Bireylerin sahip oldugu "nitelikler" veya "gizli 6zellikler", genellikle bir dizi
beceri ya da yetenek olarak tanimlanir. Semptom, Aktivite ve Etki gizli niteliklerinin bireyde gbzlenmesi
durumu 1 iken gozlenmemesi 0 olarak kodlanir.

Q-Matrisi: Maddeler ile nitelikler (6rnegin, beceriler veya bilgi alanlari) arasindaki iligkiyi sistematik
olarak temsil eden bir matristir.

d11 ik
Q —matrix = [ oo ] (2)
d11 " 4k IxK
burada j: 1, 2, ..., ) madde sayisini (ikili yanit kategorisiyle) ve k: 1, 2, ..., K nitelik/beceri sayisini ifade
etmektedir. Eger j. madde, k. nitelik/beceriyi gerektiriyorsa, Q matrisindeki gjc elemani 1 olarak
kodlanir, aksi takdirde O olarak kodlanir. Dereceli yanitlar igin, j. maddenin H; + 1 kategorisi oldugu
varsayilir (0, 1, ..., H;). Eger j. maddenin kategorisi, k. nitelik/beceriyi gerektiriyorsa, Q matrisinde 1
olarak kodlanir, aksi takdirde O olarak kodlanir. Her H; satiri, madde kategorisinin hangi nitelikleri
gerektirdigini belirten K 6ge icerir. Kategori dizeyindeki Q-matrix, Z;leij diizeyinde ikili

matristir.

Kayma (slipping) ve tahmin (guessing) parametreleri: Bir birey, gerekli becerilere sahip olmadigi halde
dogru cevabi segebilir (tahmin), ya da gerekli becerilere sahip olmasina ragmen yanlis cevabi segebilir
(kayma). Bu durumlar, psikometrik literatiirde sirasiyla kayma ve tahmin parametreleri olarak
tanimlanir.

Kullanilan kiitiiphaneler

Bu etkilesimli web uygulamasi, R programlama dilinde [7] shiny paketi kullanilarak olusturulmustur.
Kullanilan paketler: “GDINA” [8], “DT” [9], “dplyr” [10], “shiny” [11], “shinythemes” [12], “ggplot2”
[13], “rsconnect” [14] wve “tidyr” [15]. Araylize su link Uzerinden erisilebilir:
https://spapp.shinyapps.io/SGROseqGDINA/.

Bulgular

Kullanicilar, araylz baglantisina tikladiklarinda veri yikleyebilir ve gerekli sablonlari indirerek kendi
dosyalarini olusturup ilgili bolimlere vyikleyebilirler (Sekil 1). Veri dosyalari (response.csv ve
gMatrix.csv) yuklendikten sonra, 'Run SeqGDINA Model' butonuna tiklayarak modeli galistirabilir ve
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analiz sonuglarini alabilirler. Sonuclar, dort ana baslik altinda sunulmakta ve her sayfada 'Download’
butonuile kullanicilarin sonuglariindirmelerine olanak saglanmaktadir. Kullanicilar, analiz edilen veriler
lizerinde inceleme yaparak her hasta icin 6zgiin degerlendirmeler gerceklestirebilirler. Ornek veri seti
ile cikt1 ekranlari asagida tanitiimaktadir.

Respiratory Skill Assessment based on the SGRQ scale

. Model summary statistics Attribute results Patient level results Item level results
Upload response data file (.csv):

S Discover an innovative approach to understanding patient health with the
Cognitive Diagnostic Model.!
Upload gMatrix file (.csv):
The Sequential Generalized DINA (seqGDINA) model is an advanced tool for analyzing patient responses using the St. George's
Browse... Respiratory Questionnaire (SGRQ). This model effectively identifies latent attributes related to respiratory health and assess how
these attributes contribute to overall quality of life as measured by the SGRQ.

Our user-friendly interface enables patient-based analysis of SGRQ results, allowing for a detailed examination of the relationships
Run SeqGDINA Model between item responses and latent attributes through the Cognitive Diagnostic Model (CDM). This user-friendly platform enhances

the understanding of patient data, supporting healthcare professionals in making informed decisions regarding respiratory health
Please u

interventions.
imple

es for the

After uploading the CSV files containing the SGRQ response patterns for your sample, you can run the model. Once the model has

required
been executed, please follow these steps:
& response.csv &k qMatrix.csv
& Download SGRQ Form

« Click on 'Model Summary Statistics' to view overall model fit statistics.

« Select 'Attribute Results’ for results related to latent attributes.

* Access 'Patient Level Results' for individual evaluations.

« Referto 'ltem Level Results' for item-specific outcomes.

* Finally, in each tab, click on '"Download’ to download results specific to that section in PDF format.

Sekil 1. Araylize erisim linki ve arayuziin ekran goriintlsu

“Model Summary Statistics” ekrani

Uyum istatistikleri, klinik degerlendirme igin dogrudan yorumlanabilir veriler olmasa da, farkli veri
setlerinde modeller arasindaki uyumu degerlendirirken verinin modele ne kadar uyum sagladigini
kiyaslama imkani sunar. Bu bolimde, 6zellikle nitelik sikliklarinin olasiliklarinin yorumu énemlidir. Level
0 ve Level 1, bir bireyin saglk durumunu belirleyen semptom, aktivite ve etki seviyelerini ifade eder.
Calisma ornekleminde, semptomlarin belirgin oldugu, ancak aktivite ve etki acisindan saghk
durumunun daha iyi oldugu gorilmektedir.

Overview Model summary statistics Attribute results Patient level results Item level results

This section provides an overview of the fit statistics associated with the developed SeqGDINA madel.

Fit statistics are essential indicators for evaluating how well the model aligns with the observed data. These values offer
insights into the model's validity and reliability, helping to assess its overall performance. Below, you will find various statistics
that contribute to a comprehensive understanding of the model's efficacy in capturing the underlying patterns in the data.

Test Fit Statistics

Loglik = -14688.75

AIC = 29695.50 | penalty [2 * p] = 318.60
BIC = 30376.68 | penalty [log(n) * p] = 999.18
CAIC = 30535.68 | penalty [(log(n) + 1) * p] = 1158.18

SABIC = 29871.96 | penalty [log((n + 2)/24) * p] = 494.46
No. of parameters (p) = 159
No. of estimated item parameters = 152
No. of fixed item parameters = 8
No. of distribution parameters = 7
Attribute Prevalence
Levele Levell
Al ©.2892 ©.7168
A2 ©.5667 0.4333
A3 ©.5541 @.4459

Test-level Model Fit Evaluation

Relative fit statistics:

“Attribute Results” ekrani

Bu sekmede, gizli sinif kategorileri ve bu kategorilere ait iliskili olasiliklar sunulmaktadir. Burada 8 olasi
sinif kategorisi yer almaktadir. Ornegin, bir hasta semptom, aktivite ve etki agisindan sorun
yasamiyorsa, bu hastanin 1. profile sahip oldugu degerlendirilir.
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In this section, a comprehensive overview of latent attribute profiles is presented, including test accuracy and latent attribute level

accuracy values

A graphical representation summarizing class probabilities and pattern-level accuracy for all latent attribute profiles is included.
This analysis elucidates the proficiency levels of different attributes and highlights the overall performance of the assessment
framework, providing essential insights into the effectiveness of the diagnostic model used in the study.

Latent Attribute Profiles
ProfilelD  Symptom  Activity Impacts

1 o 0 o

I T R S RN
k(o |k | x| o o
W M B O = o o

W B O B O = O

Bu boliime eklenen bir diger 6nemli ¢ikti, modelin performansini degerlendirirken kullaniciya bilgi
saglayan test ve nitelik diizeyinde dogruluk oranlaridir. Grafige gore, semptomlarin tanimlanmasinda
modelin mikemmel bir performans sergiledigi gérilmektedir.

Test and Latent Attribute Level Accuracy
Test level accuracy: 95.9 %
100 100% 98,119 97.59%
Fyd 75
=
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Latent Attribute

Bir diger grafikte, her bir gizli 6zellik profili (sinif) icin tahmin edilen olasiliklar ve dogruluk oranlari
sunulmaktadir. Bu grafik, sinif tahmin olasiliklari, 6rneklemdeki bireylerin belirli bir sinifa ait olma
olasihgini gésterir. Ornegin; 6rneklemdeki bireylerin %32'sinin tiim gizli dzellikleri tasiyan bir profile
sahip oldugu gozlemlenmistir. Profil seviyesinde dogruluk ise, her bir gizli sinifin tanimlanmasinda
modelin dogruluk oranini ifade eder.

All latent attribute profiles, their estimated probability and pattern level accuracy
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Latent Attribute Profiles

“Patient Level Results” ekrani

Her bir hastanin semptom, aktivite ve etki islevsel becerilerine ait marjinal olasiliklari ve toplam skorlari
bulunmaktadir. Ornegin, 1. hastanin semptom, aktivite ve etkide sorun yasamadigi, 2. hastanin ise
semptomda problem yasadigi gézlemlenebilir. Bu béliimde, uzmanlar, tani modeline ait olasiliklarin
yani sira, literatirde belirtilen ham skorlari da gorintileyebilirler. Toplam skorlarin farklihk
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S6zIi Bildiriler (Tam Metin)

gbstermesinin nedeni, BTM modelinin nitelikler/beceriler ile maddeler arasindaki iliskiyi dikkate
almasidir. Ayrica, uzmanlar, belirli bir hasta icin modelin sagladigi olasiliklari inceleyebilecegi gibi, tim
hastalarin sonuglarini da bilgisayarlarina indirebilirler.

nitrivate st | e vt resuits

In this section, the marginal mastery probabilities determined by the model results for sach patient are presented.

Overview Madel summary statistics

These ndicata the extant to which each patient has f thesa

tered a spacific graphical for one or mora selacted patiants

se graphs facilitate a better and of mastery at the patient level.
Marginal Mastery Probability and Raw Total Score
Search: Show| 10 ~  entries
D Symptom Activity Impacts Symptom_Score Activity_Score Impact_Score

H 0.000 0.000 0.000 37.8 29.82 235

2 1.000 0.060 0234 79.53 53.53 36.05

3 1,000 1.000 1.000 100 100 47.24

a 0.000 0.000 0.000 32.51 35.6 9.55

s 1,000 0.007 0.000 75.2 61.20 284

[ 1,000 0.991 0.994 777 74.82 418

7 1.000 0.995 1.000 88.24 7477 46.94

8 1.000 1.000 1.000 97.48 87.16 3.78

9 1,000 0.996 0.016 82.29 7282 2692

10 1.000 1.000 1.000 84.26 92.51 47.89
Showing 1 to 10 of 536 entries. Previous [1]=2 = « s 54 Next

& Download Patient Results

Bu sekmede, ilgili olasiliklar gorsellestirilmis olup, ayni anda birden fazla hastanin sonuglari
karsilastirilabilmektedir.

Please enter the patient(s) ID:

‘ 2,56
Enter one patient ID for a single patient or multiple IDs separated by commas for up to more patients.
Mastery Probability
for Patient(s) 2, 56

1.00
F—
=

0.75
=2
2
=
= person
£  os0 . =
E =
=
5 o025
s
=

0.00

Symptom Activity impacts
Latent Attribute

“Item Level Results” ekrani

Bu bolimde, her bir madde ve kategori icin parametre tahminleri sunulmaktadir. Kullanicilar,
boyutlarin hangi maddelerinde ve yanit kategorilerinde ayirt ediciligin daha yuksek ya da distk
oldugunu degerlendirilebilirler. Sunulan grafik, her bir maddeye ait tahminlerin gorsellestirilmesine
imkani saglar.

Please enter the item ID(s):

IBE ]

Enter the ID(s) corresponding to the item and category for which the plot is to be generated. The IDs are provided in the 1D’ column of the table
above
G and P for each gory
g6 asd o
o I as1 o
osmm a8 ae
076 ool % a7s 07
a

z = et

= i Categary

3

8 o050 [l ovessien
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117



25. ULUSAL ve 8. ULUSLARARASI BiYOISTATISTiK KONGRESI S6zIU Bildiriler (Tam Metin)
18 — 20 Kasim 2024, Sakarya, TURKIYE

Sonug ve Tartisma

Klinik uygulamalarda, saglik profesyonellerinin daha derinlemesine bir degerlendirme yapabilmesi ve
kisiye 6zel bakim stratejileri gelistirebilmesi icin hastalarin bilissel stireclerine odaklanmak énemlidir.
BTM kullanimi, hastalarin genel saglik durumunu daha ayrintili bir sekilde anlamayi saglar [5]. BTM' ler,
bireylerin bilissel yeteneklerini ya da becerilerini anlamamiza yardimci olur ve solunum saghigi gibi
karmasik saghk yapilarini degerlendirme konusunda 6nemli bir potansiyele sahiptir.

Bu ¢alisma, BTM’ nin saglikla ilgili yasam kalitesini degerlendirme alanindaki etkinligini gdstermektedir.
Egitim alaninda yaygin olarak kullanilan bu modellerin saglk alanindaki uygulamalari sinirhdir [5,16] ve
bu calisma, bu alandaki yenilik¢i bir yaklasimi temsil etmektedir. Gelistirilen web tabanh platform,
SGRQ maddelerinin gizli yetkinliklerle iliskilerini analiz ederek, KOAH hastalarinin yasam kalitesine dair
daha hassas ve detayl bilgiler sunmaktadir. Modelin ¢iktilarindan elde edilen yiiksek dogruluk oranina
sahip siniflar, klinisyenlere glivenilir bilgiler saglayarak tedavi tahminlerinin dogrulugunu artirmaktadir.
Ayrica, gizli sinif oranlarinin yorumlanmasi, tedavi planlamasinda belirleyici bir rol oynamakta ve belirli
bir profil oraninin yiiksek oldugu durumlarda, o yonde tedavi gelistirme ihtiyacini vurgulamaktadir.

Araylz, madde bazinda sonuclar sunarak hem maddelerin iyilestirilmesi gereken noktalarina isaret
etmekte hem de hasta bazinda hangi profillerde hangi maddelerin gzlenmesinin daha olasi oldugunu
ortaya koymaktadir. Bu yoniyle BTM, klinik verilerdeki karmasik ve cok boyutlu yapilari analiz etmek
icin etkili bir yontem sunmaktadir. Saghk profesyonelleri, bu platform sayesinde hastalarin
semptomlarini daha ayrintili bir sekilde analiz edebilir, kisiye 6zel bakim stratejileri gelistirebilir ve
saglk hizmetlerini optimize edebilir.

Sonug olarak, bu yenilik¢i yaklasim, kisisellestirilmis saglik hizmetlerinin gelistirilmesine dnemli katkilar
saglayarak saglik degerlendirme sireglerini daha etkin hale getirmektedir. Egitimde yaygin olarak
kullanilan BTM' lerin saglik alanindaki uygulamalari, bu calisma ile 6Gnemli bir boslugu doldurmakta ve
saghk profesyonelleri ile arastirmacilar icin degerli bir kaynak olusturmaktadir. Gelecekte, bu
platformun daha kapsamli yazilimlar haline getirilerek farkli Olceklerde ve saglk alanlarinda
uygulanabilir hale gelmesi planlanmaktadir. Bu tir bir arag, saglik profesyonelleri ve arastirmacilar igin
onemli bir kaynak olmaya devam edecektir.
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Tibbi Goriintii Analizinde Derin Ogrenme Modellerinin Mamografi Goriintiileri Uzerinde
Performanslarinin Karsilastirmasi

Jale Karakaya'’, Biisra Kurt?, Hanife Avci?

! Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 06230, Ankara, Tiirkiye
* Jale Karakaya: jalek@hacettepe.edu.tr

Amag: Bu calismanin amaci, meme kanseri tespitinde g farkli evrisimli sinir ag1 modelinin (ChexNet,
DenseNet121 ve DenseNet201) performanslarini karsilastirmaktir. Literatlrde yapilan galismalar, derin
0grenme tabanli evrisimli sinir aglarinin (CNN) tibbi gorintileme alaninda ylksek dogruluk ve
givenilirlik sagladigini gdstermektedir. Ozellikle, meme kanseri tespiti icin baska veri setleri lizerine
yapilan ¢alismalar, CNN modellerinin farkli mimari yapilari ile basarili sonuglar elde edildigini ortaya
koymustur. Bu calisma, onceki arastirmalara dayanarak ChexNet, DenseNet121, DenseNet201
modellerinin performanslarini karsilastirarak mevcut yaklasimlari genisletmeyi amaglamaktadir.

Yontem: Calismada acik erisimli bir veri tabanindan elde edilen mamografi goriintileri kullanilarak g
CNN modeli egitilecektir. CNN modellerinin mamografi gériintilerini normal ve anormal (iyi huylu ve
kot huylu) olarak siniflandirma performanslari dogruluk, duyarlilik, secicilik ve AUC gibi performans
metrikleri ile degerlendirilecektir.

Bulgular: Mamografi gorintiileri lizerinde ChexNet, Densenetl21l, DenseNet201 modellerinin
performanslari elde edilecektir. Daha sonra elde edilen sonuglar literatiirdeki CNN modellerinin
performanslari ile karsilastirilacaktir.

Sonug¢ ve Tartisma: Calisma tibbi gorintileme alaninda derin 6grenme modellerinin potansiyelini
vurgulayarak gelecekteki arastirmalar icin bir temel olusturacaktir.

Anahtar Kelimeler: Mamografi, Derin 6grenme, Evrisimsel sinir aglari, Siniflandirma.

Kaynaklar
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[2] Arevalo, J., Gonzalez, F. A., Ramos-Pollan, R., Oliveira, J. L., & Lopez, M. A. (2016).
Representation learning for mammography mass lesion classification with convolutional neural
networks. Computer Methods and Programs in Biomedicine, (127), 248-257.

[3] Levy, D., & Jain, A. (2016). Breast mass classification from mammograms using deep
convolutional neural networks, Computer Vision and Pattern Recognition, 2016, 1-6.
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Klinik Uygulamalarda Baglanti Analizi ve Ag Grafikleri: Veri Setlerinde Ortiilii iliskilerin
Aydinlatilmasi

Damla Hazal SUCU*, Bahar TASDELEN

Mersin Universitesi, Tip Fakiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, 33343, Mersin, Tiirkiye
* Sorumlu yazar: dmlhzl5@gmail.com

Amag: Bu calisma, tipta baglanti analizi ve ag grafiklerinin kullanimini ve bu yéntemlerin hastaliklarin
teshisinde ve yonetiminde sagladigi avantajlari vurgulamaylr amacglamaktadir. Baglanti analizi,
degiskenler arasindaki iliskileri gorsellestirerek, karmasik etkilesimleri ortaya ¢ikarmada énemli bir rol
oynamaktadir.

Yontem: Baglanti analizi, verilerin grafiksel temsili yoluyla hastaliklarin etiyolojisinin daha iyi
anlasilmasina olanak tanir. Ag grafikleri, digiimler (degiskenler) ve kenarlar (iliskiler) aracihgiyla, belirli
hastaliklar ve belirtiler arasindaki korelasyonlari gorsellestirir. Bu yontem, hastalarin tetikleyici
faktorleri ve tedavi yontemleri arasindaki baglantilari belirlemek icin kullanilabilir. Ayrica belirli bir
hastalikta, komplikasyonlarin ve eslik eden hastaliklarin iliskisini aydinlatmak icin de etkili bir aragtir.

Bulgular: Baglanti analizi ve ag grafikleri, saglik verilerinin analizi sirasinda 6nemli bilgiler sunmaktadir.
Ornegin, migren, ila¢ asir kullanim bas agrisi ve irritabl bagirsak sendromu arasindaki tetikleyici ve
kacinilmasi gereken yiyeceklerin arasindaki iliskinin ortaya konmasinda link analizi ile oldukca carpici
sonuglar bulunmustur. ikinci calismamizda, kadin ve erkek migren hastalari arasinda tedavi ydntemleri
ve tetikleyiciler arasindaki farkliliklari belirlemek icin cinsiyete dayali ag grafikleri olusturulmus ve bu
durumun migren yonetiminde cinsiyet farkliliklarini gézler &niine serdigi gosterilmistir. Uglincii
¢alismamizda, Pankreas ekzokrin yetmezligi olan hastalar arasindaki semptomlarin varligi ag grafikleri
kullanilarak net bir sekilde ortaya konmustur. Ve bir baska calismamizda migren hastalarinda uyarici
semptomlarin, isgdrmezlik, kognitif fonksiyonlar ve yasam kalitesi ile iliskisi link analizi ile gdsterilmistir.

Sonu¢ ve Tartisma: Baglanti analizi ve ag grafikleri, tipta karmasik iliskilerin ve etkilesimlerin
anlasilmasinda oldukga basarilidir. Bu yontemler, hastaliklarin teshisinde ve tedavisinde daha
hedeflenmis yaklagsimlarin gelistirilmesine katkida bulunur. Ayrica, kisisellestirilmis tedavi planlarinin
olusturulmasinda 6nemli bir arag¢ haline gelmektedir. Boylece, tipta daha etkili ve yenilik¢i ¢ozlimler
Uretilmesine zemin hazirlar.

Anahtar Kelimeler: Baglanti analizi, Ag grafikleri, Korelasyon
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Beslenme Aliskanliklarinin Zaman igindeki Degisimi: NHANES Verilerine Dayali Bir Analiz
Serhat Erdem

istanbul Universitesi Saglik Biilimleri Enstitiisi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi, istanbul
erdemserhat1994@gmail.com

Amag: Diyabet, diinya genelinde hizla artan bir halk saghgi sorunu olup, 2021 yili itibariyla 500
milyondan fazla insani etkilemektedir (1). Diyabetin baslica risk faktorleri arasinda genetik yatkinlik,
yas, obezite ve Ozellikle beslenme aliskanliklari bulunmaktadir (2). NHANES (National Health and
Nutrition Examination Survey), Amerika Birlesik Devletleri genelinde beslenme aliskanliklari,
biyokimyasal veriler ve saglik durumunu izleyen bir arastirmadir. Bu ¢alisma, NHANES'in 2007-2008,
2011-2012 ve 2017-2018 yillarinda elde edilen verilerle, beslenme aliskanliklarinin zaman igindeki
degisimini ve bu degisikliklerin diyabet prevalansi izerindeki etkisini analiz etmektedir.

Bu analizin amaci, NHANES verilerini kullanarak 2007-2018 vyillari arasinda beslenme aliskanliklarinin
nasil degistigini ve bu degisikliklerin diyabet prevalansi tizerindeki etkilerini incelemektir. Ozellikle
karbonhidrat, seker, yag ve lif alimindaki egilimler ve bu besinlerin diyabet prevalansi ile olan iliskisi
degerlendirilecektir. Zaman icindeki egilimleri goz 6niinde bulundurarak, halk saghgr midahalelerine
dair 6nemli bulgular sunulacaktir.

Yontem: NHANES 2007-2008, 2011-2012 ve 2017-2018 vyillarinda elde edilen verilerle
gerceklestirilmistir. NHANES, ABD'nin genel popiilasyonunu temsil eden capraz kesitli bir calisma olup,
katilimcilardan biyokimyasal veriler, diyet aliskanliklari, demografik vb. bilgiler toplamaktadir.

Kullanilan Veri Setleri:
Diyet Verileri: 24 saatlik diyet hatirlama verileri, karbonhidrat, seker, yag ve lif alimlarini icermektedir.

Biyokimya Verileri: Aglik plazma glukoz seviyeleri ve HbA1lc seviyeleri, diyabet teshisi icin kullaniimistir

(3).
Demografik Veriler: Yas, cinsiyet, etnik koken ve sosyoekonomik durum bilgilerini icermektedir.

Veri setleri birlestirilmis ve analizlerde 24 saatlik diyet hatirlama verileri (karbonhidrat, seker, yag ve lif
alimi) bagimsiz degiskenler olarak kullaniimistir. Diyabet teshisi bagimli degisken olarak kullaniimistir
(HbAlc > %6.5 veya aglik glukozu > 126 mg/dL). Lojistik regresyon modeli ve zaman serisi analizi
kullanilarak, beslenme aliskanliklarinin yillar icindeki degisimi ve diyabet riski lzerindeki etkisi
incelenmistir.

Bulgular: 2007-2008 donemine kiyasla, 2017-2018 vyillarinda karbonhidrat ve seker tiiketiminde
%12’lik bir artis gozlemlenmistir. Seker tiiketimindeki bu artisin 6zellikle islenmis gidalarin ve sekerli
iceceklerin tiiketimiyle baglantili oldugu disinilmektedir (4).

Diyabet prevalansi ile karbonhidrat ve seker tiketimi arasinda pozitif bir iliski bulunmustur. Seker
tiketimi arttikca diyabet prevalansinda da artis gézlemlenmistir (p < 0.01) (5). Seker ve rafine
karbonhidratlar, instlin direncine yol acarak uzun vadede diyabet riskini artirmaktadir.

Doymus yag tiiketimi 2007-2012 yillari arasinda sabit kalmis ancak 2017-2018 doneminde %8’lik bir
diisis yasanmistir. Bu durum, doymus yaglarin saglk (zerindeki olumsuz etkilerine dair artan
farkindaligin bir sonucu olarak degerlendirilebilir (6).
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Doymus yag tlketiminin yiksek oldugu katilimcilarda diyabet prevalansinin daha ylksek oldugu
gorilmastir (p < 0.05). Doymus yaglar, hicresel diizeyde insilin duyarliigini azaltarak glukoz
metabolizmasini olumsuz etkileyebilir (7).

Lif tiketiminde hafif bir artis gézlemlenmistir. 2017-2018 doneminde katilimcilarin lif aliminda %10'luk
bir artis goriilmis ve bu artisin, saglikl beslenme kampanyalari ile baglantili oldugu diisiiniiimektedir.

Yiksek lif alimi, diyabet riskini dnemli 6l¢lide azaltan bir faktor olarak bulunmustur (p < 0.001). Lif,
glukoz emilimini yavaslatarak kan sekerini dengede tutar ve insiilin duyarliligini artirir (8).

Diyabet prevalansi 2007-2008 dénemine kiyasla 2017-2018 doneminde %18 oraninda artis
gdstermistir. Bu artisin, seker tiiketimi ile iliskili oldugu tespit edilmistir. Ozellikle sekerli icecek
tiketiminin artmasi, diyabet gelisiminde kritik bir faktor olarak éne ¢ikmistir (9).

Sonug ve Tartisma: Bu calisma, 2007-2018 yillari arasinda beslenme aliskanliklarindaki degisimlerin
diyabet prevalansi lzerindeki etkilerini kapsamli bir sekilde incelemistir. Bulgular, karbonhidrat ve
seker tiketimindeki artisin diyabet riskini artirdigini ve lif tiiketiminin diyabet gelisimini 6nleyici bir rol
oynadigini géstermektedir.

Diyabet prevalansindaki artis, 6zellikle islenmis sekerli gidalar ve igeceklerin yayginlagsmasi ile yakindan
iliskilidir. Bu sonuclar, sekerli iceceklerin azaltilmasi gerektigini savunan halk saghg politikalarinin
dnemini desteklemektedir. Ozellikle cocuklar ve gencler arasinda seker tiiketiminin artmasi, uzun
vadede daha fazla diyabet vakasi ile sonuglanabilir (10).

Doymus vyaglarin tliketimindeki azalmanin diyabet prevalansi Gzerindeki olumlu etkileri
gozlemlenmistir. Doymus yaglar, insilin direncini artirarak glukoz metabolizmasini bozabilir. Bu durum,
doymus yaglarin yerine bitkisel yaglar veya coklu doymamis yaglarin tercih edilmesinin halk sagligi icin
onemli oldugunu vurgulamaktadir (11).

Lif tlketimindeki artisin, diyabet riskini azaltma lzerindeki etkisi belirgin olarak gérilmustir. Lif, hem
glukoz metabolizmasini diizenler hem de tokluk hissini artirarak asiri gida tiketimini engeller. Bu
bulgular, lif agisindan zengin diyetlerin tesvik edilmesinin diyabeti 6nlemede 6nemli bir rol
oynayabilecegini gostermektedir (12).

Bu calisma capraz kesitli NHANES verilerine dayandigindan, nedensel ¢ikarimlar sinirhdir. Ayrica, 6z
bildirime dayali beslenme verileri yanlilik icerebilir. Gelecekte yapilacak uzunlamasina g¢alismalar, bu
iliskilerin zaman icerisindeki degisimini daha ayrintili sekilde arastirabilir.

Bu calismada, NHANES 2007-2008, 2011-2012 ve 2017-2018 dongileri kullanilarak beslenme
aliskanliklarindaki degisimlerin diyabet prevalansi lizerindeki etkileri analiz edilmistir. Karbonhidrat ve
seker tiiketiminde gorilen artis, diyabet riskinin artmasina neden olurken, lif ahmindaki artis bu riski
azaltmistir. Halk saghg stratejileri, 6zellikle islenmis gidalar ve sekerli iceceklerin tiiketimini azaltmaya
yonelik politikalar gelistirmelidir. Lif acisindan zengin diyetlerin tesvik edilmesi, diyabetin
onlenmesinde 6nemli bir adim olabilir.

Anahtar Kelimeler: Diyabet, beslenme aliskanliklari, lojistik regresyon, zaman serisi.

Kaynaklar
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RNA Modifikasyonlarinin Biyoinformatik Analizi: Motif Kesfi ve Sinif Tahmini
Kevser Kiibra Kirboga

Bilecik Seyh Edebali Universitesi, Miihendislik Fakiiltesi, Biyomiihendislik Anabilim Dal, Bilecik, 11100, Tiirkiye
kubra.kirboga@bilecik.edu.tr

Amag: Bu calismanin temel amaci, farkli RNA modifikasyonlarinin motiflerini ve bu motiflerin biyolojik
islevlerini detayli bir sekilde incelemektir. Ozellikle, m6A, m1A, m5C, m6Am, m7G ve W (Pseudouridine)
gibi RNA modifikasyonlari igin karakteristik motiflerin belirlenmesi, bu motiflerin biyolojik sistemlerde
nasil islev gordigiini anlamaya katki saglamayr hedeflemektedir. RNA modifikasyonlari, gen
ekspresyonunun diizenlenmesi, RNA stabilitesinin korunmasi ve hiicresel yanitlarin modiilasyonunda
onemli roller oynar [1]. Bu ¢alismada, blylik 6lgekli biyoinformatik analizlerle, farkli modifikasyon
siniflarindaki motiflerin, baz kompozisyonlarinin, sikliklarinin ve diizenlerinin analizi yapilmistir. Motif
kesfi ile elde edilen veriler, RNA'nin yapisal ve islevsel diizenlemelerinde kritik rol oynayabilecek
bolgeleri tanimlayarak, modifikasyonlarin transkripsiyonel regiilasyon, RNA-protein etkilesimleri ve
RNA'nin yapisal stabilitesi gibi biyolojik streclerdeki olasi etkilerini aydinlatmayi amacglamaktadir. Bu
bulgularin, RNA temelli hastaliklarin molekiiler mekanizmalarinin anlasilmasina ve potansiyel terapotik
hedeflerin belirlenmesine katki saglayacagi dngorilmektedir.

Yontem: Calismada, RNA modifikasyon siniflarinin motiflerini ve trintkleotid frekans dagilimlarini
incelemek icin biyoinformatik analizler uygulanmustir. Veriler, m6A Atlas [2, 3] veri tabanindan elde
edilen insan kaynakli RNA modifikasyonlarina ait niikleotid dizilerinden olusmaktadir. Motif kesfi igin
MEME Suite [4] kullanilmis ve RNA dizilerinde sik tekrar eden biyolojik olarak anlamli motifler
belirlenmistir. Trintkleotid frekanslari AAA, AAC, AAG, AAT, ACA ve ACT gibi triniikleotidlerin her bir
modifikasyon sinifinda analiz edilmistir. RNA modifikasyonlarinin tahmini ve siniflandiriimasi igin, TF-
IDF [5] kullanilarak karakter dilizeyinde n-gram ozellikleri c¢ikarilmis ve ardindan 7 cesitli ML
algoritmalari ile siniflandiriimistir. Modellerin performanslari dogruluk, F1 skoru, hassasiyet, 6zglillik
ve ROC-AUC metrikleri ile degerlendirilmistir. Hiperparametre optimizasyonu ve ¢apraz dogrulama ile
en iyi modeller belirlenmistir. Ayrica, siniflandirma modelleri icin 6znitelik 6nemini anlamak amaciyla
Gradient Boosting modeli ile 6zellik Gnemi analiz edilmistir.

Bulgular: Motif ve trintkleotid frekans analizleri, RNA modifikasyonlarinin biyolojik islevlerini
anlamada o6nemli bulgular sunmustur. MEME Suite analizi G¢ 6nemli motif tespit etmistir: (1)
"AATCCCAGCWMYTTGGGAGGC" motifinin transkripsiyonel regilasyonla iliskili olabilecegi; (2)
"WWWAADRRACWWWWRAAAARAVAWWDWD" motifinin DNA yapi stabilizasyonunda rol
oynayabilecegi; (3) "GGSSSSSSYGGSSGSGGSGGC" motifinin protein-DNA etkilesimlerinde etkili
olabilecegi 0One surualmustir. Trinlikleotid frekanslari acgisindan, m6A sinifinda AAA ve ACA
trinlikleotidlerinin ylksek frekansi, m7G sinifinda ise AAG triniikleotidinin belirgin bir artis gostermesi
onemli bulunmustur. ML modelleriyle yapilan siniflandirmalarda, Gradient Boosting algoritmasi 0.7884
test dogrulugu ve 0.8308 ROC AUC skoru ile en iyi performansi gostermistir. KNN ve Random Forest
modelleri de basarili sonuglar elde ederken, Logistic Regression, SVM, Decision Tree ve Naive Bayes
gibi diger modeller nispeten daha disik performans sergilemistir. Ayrica, Gradient Boosting
modelinde 6znitelik 6Gnemine gére GAC, AAC, ACT ve ACA ozniteliklerinin siniflandirma tzerinde en
yuksek etkiye sahip oldugu belirlenmistir. Bu Ozellikler, RNA modifikasyonlarinin farkh biyolojik
islevlerde kritik roller oynayabilecegini gbstermektedir.
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Sonug¢ ve Tartisma: Bu c¢alismanin en 6nemli sonucu, RNA modifikasyonlari arasindaki motif ve
trinlikleotid frekanslarinin biyolojik olarak anlamli farkliliklar gosterdigini ve 6zellikle m6A ve m7G
modifikasyonlarinin 6zgiin biyolojik roller oynayabilecegini ortaya koymasidir. Tespit edilen motiflerin
ve trintkleotidlerin frekanslari, RNA'nin yapisal stabilitesi ve gen ekspresyonu gibi biyolojik stireclerde
onemli roller (Ustlenebilecegini gostermektedir. Bu bulgular, RNA modifikasyonlarinin
epitranskriptomik diizenleme ve hiicresel mekanizmalarda kritik dizenleyici unsurlar oldugunu
dogrulamakta ve RNA temelli hastaliklarin molekiiler mekanizmalarini anlamada yeni yaklasimlar
sunmaktadir. Ozellikle m6A modifikasyonundaki AAA ve ACA triniikleotidlerinin yiiksek frekansi,
RNA'nin fonksiyonel gesitliligini artirarak potansiyel tedavi hedefleri igin yeni arastirma yollari agabilir.

Anahtar Kelimeler: RNA Modifikasyonu, Motif Analizi, Trinlkleotid Frekans Dagilimi, Epitranskriptomik

Dizenleme, Makine 6grenimi.
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