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ONSOZ

Sayin Hocalarim ve Sevgili Meslektaslarim,

Tip ve diger saglik bilimleri alanlarinda ¢alisan arastirmacilarin, yapmis olduklari ¢alismalari
etkin ve uygun bicimde planlayabilmesi, yaptigi arastirmalar1 bilimsel temele oturtabilmesi,
basarili bir bicimde ytiriitebilmesi, giivenirligi yiiksek kararlar verebilmesi icin giivenilir
verilere, giivenilir istatistiksel yontemlere ve alaninda uzman giivenilir biyoistatistikcilere
gereksinimi vardir. Genelde tip ve diger saglik bilimleri gibi énemli ¢alisma alanlarinda
kendisine yer bulmus olan biyoistatistigin 6nemi 1920’lerden bu yana her gecen giin
artmistir. Giinlimiizde biyoistatistik, tip ve diger saglik bilimleri ile ilgili bilimsel calismalarin
vazgecilmez bir 68esi olmus ve bu alanda ¢alisan bilim insanlarinin gérmesine, duymasina,
sezmesine ve karar vermesine dnemli derecede katkida bulunan ¢ok énemli bir bilim alan
konumuna ulagmistir.

Ginimiizde, tip ve diger saglik bilimleri alanindaki gozlemsel ve deneysel (klinik)
arastirmalarin tasarim asamasindan, ¢6ziimleme ve karar verme asamasina kadarki siirecte
donanimli biyoistatistik bilgisine sahip biyoistatistik uzmanina duyulan gereksinim
eskisinden ¢ok daha fazladir. Bu gergevede, tip fakiiltelerinin temel tip bilimleri boliimi
icerisinde “temel tip alami olarak” 1980’li Yillarin basindan giiniimiize dek ¢alismalarin
strdiiren Biyoistatistik Anabilim Dallarinin sorumlulugu kat kat artmistir.

25-28 Ekim 2017 tarihleri arasinda Antalya’da yapilacak olan ve bu y1l Biyoistatistik Dernegi
tarafindan diizenlenen "XIX. Ulusal ve II. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi" de bu
sorumlulugun bir parcgasidir (kongrenin ilk giini kurslara ayrilmistir). Bu kongreden
beklentimiz; ulusal katilimli bir kongre olmanin yani sira uluslararasi katilimhi bir kongre
konumuna gelerek, Biyoistatistik alanindaki ulusal ve uluslararasi bilimsel gelismeleri
gormek, mesleki birikimlerimizi paylasmak, tartismak ve bilimsel yayin kalitemizi
ylkseltmektir.

Uyesi olmaktan her zaman biiyiik bir mutluluk ve gurur duydugum Biyoistatistik toplulugunu
ve arastiricilart bu kongrede bir arada gérmek en biiylik dilegimdir. Dolayisiyla,
Biyoistatistige goniil vermis gerek lilke icinden gerekse tilke disindan tiim bilim insanlarini
kongremize davet ederken, diizenleme komitesi adina hepinize en icten sevgi ve saygilarimi

sunarim.

Kongre Diizenleme Kurulu Adina,
Prof. Dr. Reha ALPAR
Kongre Baskani
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PREFACE

Dear Colleagues,

The researchers working in the field of medicine & health sciences need reliable biostatistical
solutions and biostatisticians in order to carry on their studies. Biostatistics which has been
usually featured in the fields of medicine and health sciences increased its popularity since the
1920's and it has become a very important field. This importance has been very valuable for the
scientists to hear, feel and understand this field better in every aspect. In this regard,
responsibility of Biostatistics and biostatisticians has been increased rapidly, especially since the

beginning of the 1980s.

XIX. Biostatistics Congress which will be held in Antalya from October 25 to October 28 is also a
part of responsibility. Our expectation from this congress is to be recognized internationally by
our attendants from all around the world. Our purpose is to gather all Biostatisticians to discuss

and analyze the new trends, and to exchange our experience and scientific knowledge.

As a member and temporary chairman of Association of Biostatistics of Turkey, our only wish is
to see all the respected biostatisticians and researchers from Turkey and all around the world
together in this important congress. We are inviting you to join us in Antalya with all the love and

respect.

On behalf of organization board,
Prof. Reha ALPAR

Congress Chair

Vi
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BILIMSEL PROGRAM / SCIENTIFIC PROGRAM

25.10.2016 Carsamba

9.00-17:00

Kongre Kayit / Registration

14:00-17:30

Kurs 1. R ile Kestirime Yonelik Istatistiksel Modellerin Olusturulmasi
G. ZARARSIZ, S. KORKMAZ, D. GOKSULUK
Kurs 2. Yapisal Esitlik Modellemesi, Lisrel ve Amos Uygulamalari
K. 0OZDAMAR
Kurs 3. Kiime Randomize Denemeler ve Cok Diizeyli Modelleme

S. KUL

26.10.2016 Persembe

9:15-9:35

Acilis

Saygi Durusu

istiklal Mars1

Acilis Konusmalari:

Prof. Dr. Reha ALPAR, Biyoistatistik Dernegi Baskani

Prof. Dr. Kadir SUMBULOGLU, Biyoistatistik Dernegi Onursal Baskani

9:35-10:10

Konferans I: Kanonik Korelasyon ve iliskili Modeller

Prof. Dr. Siddik KESKIN, Van Yiiziincii Y1l Universitesi

10:10 -
10:40

Microsoft Azure Uzerinde Bilimsel Arastirma Senaryolari
Semih ESKIN, Bulut Céziimleri Mimari - Veri ve Yapay Zeka, Microsoft Tiirkiye
Dr. Erdal COSGUN, Veri Bilimci, Microsoft Research Genetik Ekibi

10:40-10:50

Cay-Kahve Arasi

Salon I (Sunum Dili: Tiirkce)

10:50-12:20

Sozlii Bildiriler -1. Oturum
Oturum Bagkanlari:
Prof. Dr. Z. Nazan ALPARSLAN, Dog. Dr. Ertugrul Colak

10:50-11:05

Ortak Kontrol Grubunun Bulundugu Faktériyel Denemelerin Istatistiksel
Analizleri: Monte Carlo Simulasyon Calismasi

Soner YIGIT, Mehmet MENDES

11:05-11:20

Bootstrap Gliven Aralig1 Yontemlerinin Karsilastirilmasi
Merve BASOL, Dinger GOKSULUK, A. Ergun KARAAGAOGLU

11:20-11:35

Tedavi-Biyomarker Etkilesiminin BATE Egrisi ile incelenmesi

Biisra EMIR, Ertugrul COLAK

Vi
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11:35-11:50

GAMLSS Modellerinin Model Yeterliliginin Belirlenmesinde Worm Egrileri

Meryem CAVUSOGLU, Gokmen ZARARSIZ, Gozde Ertiirk ZARARSIZ, Selcuk
KORKMAZ, Dinger GOKSULUK, Miimtaz MAZICIOGLU, Ahmet OZTURK

11:50-12:05

Veri Flizyon Yontemleri ile Coklu Sensor Gortintiilerinden Bilgi Cikarimi
Adem DOGANER, Cemil COLAK

12:05-12:20

Kohonen Oz Orgiitlemeli Haritalama Yontemi Ile Psikotik Hastaliklarin
Kiimelenmesi

Asli BOZER, Osman DAG, Sevilay KARAHAN

12.20-13.45

Ogle Yemegi

13:45-15:15

Sozlii Bildiriler -1I. Oturum
Oturum Baskanlar:

Prof. Dr. Vildan SUMBULOGLU, Dog. Dr. Ferhan ELMALI,
Yrd. Dog. Dr. Pinar GUREL KARADENIZ

13:45-14:00

Yasam Coziimlemesinde Egilim Skoru
Durdu KARASOQY, Hatice ISIK, Nihal ATA TUTKUN

14:00-14:15

Tekrarli Gozlem ve Sagkalim Verilerinin Birlesik Model Performans
Degerlendirmesi: Bir Simiilasyon Calismasi

Ebru TURGAL, Beyza DOGANAY ERDOGAN, S. Kenan KOSE

14:15-14:30

Orantil Hazard Durumunun [hlalinde Log-Rank Testinin Giiciiniin incelenmesi
Hiilya OZEN, Cengiz BAL

14:30-14:45

Yasam Siiresi Verilerinin Cok Degiskenli Uyumlu Regresyon Analizinde
Kullanimi

Merve TURKEGUN, Giilhan OREKICI TEMEL, irem ERSOZ KAYA

14:45-15:00

Zamana Bagl Bir Belirteg i¢cin Optimal Kesim Noktas1 Belirleme

Ilker UNAL, Yagsar SERTDEMIR, Ceren EFE

15:00-15:15

Zamana Bagli ROC Analizi Yontemlerinin Alan Tahminlerinin Karsilastirilmasi
Ceren EFE, ilker UNAL

15:15-15:30

Cay-Kahve Arasi

15:30-16:45

Kisa Sézlii Bildiriler - III. Oturum

Oturum Bagkanlart:
Prof. Dr. Bahar TASDELEN, Yrd. Doc. Dr. Cengiz BAL,
Yrd. Dog. Dr. Alev BAKIR

15:30-15:35

Okudugumuz Meta-analizin Giiciini Biliyor muyuz?
Zeliha Nazan ALPARSLAN, Nazh TOTIK

15:35-15:40

Tiirkiye’de Solunum Hastaliklar1 Oliimlerinin Zaman Serisi Analizi
Erkut BOLAT, Sedat ALTIN

15:40-15:45

Zaman Serileri Analiz Yontemlerinin Saglik Alaninda Kullanilmasi
Vedia Bennu GILAN, Semra ERDOGAN, Seyran BOZKURT BABUS

15:45-15:50

Guvenilirligi Anlamak ve Cronbach’in Alfa Katsayisini Yorumlamak
Yunus Emre KUYUCU, Osman DEMIR

viii
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15:50-15:55

Yasam Analizlerinde Esnek Parametrik Bir Yaklasim: Royston-Parmar Modelleri

Dogukan OZEN, Hiilya OZEN, Pinar AMBARCIOGLU, Ufuk KAYA, Erman
GULENDAG, 1. Safa GURCAN

15:55-16:00

Kirillganlik indeksi Kullanilarak Randomize Kontrollii Calisma Sonuglarinin
Giivenilirliginin Degerlendirilmesi

Didem DERICI YILDIRIM, Bahar TASDELEN

16:00-16:05

Lineer Regresyonda Degisen Varyansin Belirlenmesi ve Giderilmesi
Betiil DAGOGLU, Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN

16:05-16:10

Kalitim i¢in Istatistiksel Olgiiler
Ismet DOGAN, Nurhan DOGAN

16:10-16:15

Fiber Optik Yansima Spektroskopi Sistemi ile Tlimor Teshisi Bir Meta Analiz
Calismasi

Pinar GUNEL KARADENIZ, Tuba DENKCEKEN

16:15-16:20

Kronik Obstruktif Akciger Hastaliginin Cesitli Makine Ogrenmesi Yontemleri
Kullanilarak Siniflandirilmasi

Ahmet Kadir ARSLAN, Songiil CUCLAN, Evren KOSE, Cemil COLAK

16:20-16:25

Istatistiksel Modellemeden Gorsele Gegis: Nonogram
Zeynel Abidin OZTURK, Seval KUL, Ibrahim TURKBEYLER, Azer ABIYEV

16:25-16:30

Genellestirilmis Additive Poisson Regresyon Modeli Yardimiyla Cevre kirliligi ve
Meteorolojik Degiskenlerin Hastane Basvurulari ile liskilendirilmesi: Astim
Nedenli Acil Basvurularinin Modellenmesi

Seval KUL, Mehmet KARADAG, Saim YOLOGLU, Mustafa BOGAN

16:30-16:35

Network Meta Analizi ve Saglik Bilimleri Alaninda Kullanimi

Pinar AMBARCIOGLU, Mehtap AKCIL OK, Ufuk KAYA, Dogukan OZEN, Erman
GULENDAG, I. Safa GURCAN

16:35-16:40

Radyoloji Dergilerinde Yayinlanan Makalelerin Istatistiksel Hatalar Bakimindan
Incelenmesi

Pinar GUNEL KARADENIZ, Ender UZABACI, Sema ATIS, Fisun Kaskir KESIN,
Fatma Ezgi CAN, Ilker ERCAN

16:40-16:45

K-Ortalama Kiimeleme Yonteminde Baslangic Merkezlerinin Kiimeleme
Sonuglarina Etkisi

Meryem GORAL YILDIZLI, Zeliha Nazan ALPARSLAN

16:50-17:15

MICROSOFT WORKSHOP
Microsoft Azure Uzerinde Bilimsel Arastirma Senaryolari

17:15-17:35

Bulut Tabanh istatistik Analiz Yazilimi

Moderator: Dog. Dr. Ahmet OZTURK
Yrd. Dog. Dr. Gokmen ZARARSIZ, Yrd. Dog. Dr. Selcuk KORKMAZ, Aras. Gor.
Dinger GOKSULUK
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Salon II (Sunum Dili: Tiirkce/ingilizce)

10:50-12:20

Sozlii Bildiriler - I. Oturum

Oturum Baskanlari
Prof. Dr. Yavuz SANISOGLU, Dog. Dr. Derya GOKMEN,
Yrd. Dog. Dr. Selcuk KORKMAZ

10:50-11:05

Novel Method for Epidemiological Information of Dental Clinics by Spatial
Regression

Adnan KARAIBRAHIMOGLU, Arslan TERLEMEZ

11:05-11:20

Covariance Patterns for Linear Mixed Models
Hatice Tiil Kiibra AKDUR, Deniz OZONUR, Hiilya BAYRAK

11:20-11:35

Dealing with the Unknown: Handling Missing Data in Longitudinal Studies
Oya KALAYCIOGLU

11:35-11:50

Assessment and Comparison of Two Source Capture Recapture Methods’
Performance

Musa Bashir ALBISHIR, Ilker ERCAN

11:50-12:05

Exploring Mutation Profiles of Colon Adenocarcinoma to Infer Potential
Ancestral History with Bayesian Networks

Ugur TOPRAK, Kemal TURHAN

12:05-12:20

Chronological Age Classifier Enables Evaluation of Pro-Aging Factors at Single
Cell Resolution

Sumeet Pal SINGH, G6kmen ZARARSIZ, Sharan Kaur JANJUHA, Nikolay NINOV

12.20-13.45

Ogle Yemegi

13:45-15:15

Sozlii Bildiriler - II. Oturum

Oturum Baskanlart:
Prof. Dr. Nural BEKIROGLU, Yrd. Dog¢. Dr. Leman TOMAK

13:45-14:00

A Glimse at Long-read Sequencing and Megabase-sized Scaffolding Approaches

Vahap ELDEM, Gékmen ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Dincer GOKSULUK,Gozde
ERTURK ZARARSIZ, Halil BILGIN, Ahmet OZTURK

14:00-14:15

MLSeq 2.0: Machine Learning Interface for RNA Sequencing Data

Gokmen ZARARSIZ, Dinger GOKSULUK, Selcuk KORKMAZ, Vahap ELDEM, Bernd
KLAUS, Ahmet OZTURK

14:15-14:30

Machine Learning Based Virtual Screening in Drug Discovery
Selcuk KORKMAZ, Gokmen ZARARSIZ, Dinger GOKSULUK, Necdet SUT

14:30-14:45

Improved Estimation of Body Fat Percentage via Machine-Learning Approaches

Halil BILGIN, Gokmen ZARARSIZ, Volkan OZKAYA, Betiil CICEK, Gézde ERTURK
ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Dinger GOKSULUK, Ahmet OZTURK

14:45-15:00

One-Way Tests in Independent Groups Designs: the onewaytests Web Interface
Osman DAG, Anil DOLGUN, N. Meric KONAR

15:00-15:15

EVALUATING TIME-DEPENDENT CUT-OFF VALUES FOR LONGITUDINAL DATA
N. Meric KONAR, Eda KARAISMAILOGLU, A. Ergun KARAAGAOGLU
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15:15-15:30

Cay-Kahve Arasi

15:30-16:50

Kisa Sozlii Bildiriler - III. Oturum

Oturum Baskanlar:
Prof. Dr. C. Reha ALPAR, Dog. Dr. Giilhan OZEKiCI TEMEL,
Yrd. Doc. Dr. Adem DOGANER

15:30-15:35

2x2 Tablolar i¢cin Kapsamli Bir Web Yazilimi

Ahu DURMUSCELEBI, G6kmen ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Halil

BILGIN, Dinger GOKSULUK, Gézde ERTURK ZARARSIZ, Ferhan ELMALI, Ahmet
OZTURK

15:35-15:40

Boylamsal Veri Setinde Cok Diizeyli Analiz Yontem Secimi ve Bazi Ozel
Durumlar, Kisithiklar
Alev BAKIR, Mustafa S. SENOCAK

15:40-15:45

Siniflama ve Regresyon Modellerinin Performanslarinin Degerlendirilmesi. Bir
Veri Seti Uzerine Uygulama
Hiilya BINOKAY, Yasar SERTDEMIR

15:50-15:55

Isgiiciine Dahil Olma Durumunu Etkileyen Faktérlerin Kategorik Regresyon
Analizi ile Incelenmesi
Sarp SAKLIYAN, Mehmet KIVRAK, Cemil COLAK

15:55-16:00

Tip Fakiiltesi Ogrencilerine Verilen Biyoistatistik Egitiminde Yeni Yaklagimlar
Ferhan ELMALI

16:00-16:05

Adolesan Donemde Alkol Tiiketimi Risk Faktorlerinin Belirlenmesi ve Risk Tani
Sistemi Modeli
Zeliha AYDIN KASAP, Burcin KURT, Kemal TURHAN

16:05-16:10

Bulanik Cikarsama Sistemleri ile Lojistik Regresyon Siniflandiricilarinin
Performanslarinin Apandisit Verisinde Karsilastirilmasi
S. Kenan KOSE, irem KAR, Batuhan BAKIRARAR

16:10-16:15

Bagimli Degisken ile Ortak Degisken Arasindaki Korelasyona Gére Kovaryans
Analizinin Giicii
Emre DEMIR, Yasemin YAVUZ, Serdal Kenan KOSE

16:15-16:20

Gozlemsel Calismalarda Olgiilemeyen Karistiric1 Degiskenlerin Etkisi;Propensity
Skor ve Duyarlilik Analizleri

Emre DEMIR, Serhat HAYME, Derya GOKMEN, Atilla Halil ELHAN, Serdal Kenan
KOSE

16:20-16:25

Ayiricilligin giic oldugu bir klinik durumda farkh karar algoritmalarinin
performansi

Ahmet KESKINOGLU, Suriye OZGUR, Burak ORDIN, Onder YAVASCAN, Caner
ALPARSLAN, Timur KOSE, Pembe KESKINOGLU

16:25-16:30

Tip Fakiiltelerinde Ilk Biyoistatistik Dersi: Biyoistatistigin Onemini A¢iklama
Fatma Ezgi CAN, [lker ERCAN, Deniz SIGIRLI, Guven OZKAYA, Zuleyha ALPER

16:30-16:35

Coklu Uyum Analizi (MCA): Universite Ogrencilerinde Yeme Aliskanliklar
Emrah G. 0ZGUR, Nural BEKIROGLU

16:35-16:40

Bland Altman Istatistiksel Yontemi ve Prostat Kanserinde Bir Uygulama
Seyma YASAR, Bulut DURAL, Leyla KARACA, Zeynep TUNC, Harika G. BAG, Saim
YOLOGLU

16:40-16:45

Tip Egitiminde Sinavlarin Degerlendirilmesinde i¢ Tutarhlik Katsayilar
Kullanilabilir mi?
Tanyeli KAZAZ, Seval KUL

16:45-16:50

Toplam Prostat Spesifik Antijen Degerlerinin Yapay Zekd Modellemesi ile
Tahmini
Seyma YASAR, Ali BEYTUR, Cemil COLAK
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27.10.2017 Cuma

Salon I (Sunum Dili: Tiirkce)

9:00-10:30

Sozlii Bildiriler - IV. Oturum

Oturum Baskanlart:
Prof. Dr. Giilsah SEYDAOGLU-Dog. Dr. Nurhan DOGAN

9:00-9:40

Konferans II: Biyoistatistik Literatiiriiniin Gelisimi ve Trend Konular; Bir
Bibliyometrik Analiz
Dog. Dr. Serdal Kenan KOSE

9:45-10:00

Sinif Dengeleyici: Iki Sinifh Verilerde Simif Dengesizligi Problemini Gidermek
Icin Web Tabanh Bir Yazihim
Ahmet Kadir ARSLAN, Cemil COLAK

10:00-10:15

Giivenirlik Calismalarinda Ornek Biiyiikliigii Hesaplama Yaklagimlari
Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN

10:15-10:30

Coklu Regresyon Modellerinde Orneklem Biiyiikliigii ve Gii¢ Hesab:Bir
Benzetim Uygulamasi.
Ayhan PARMAKSIZ, Reha ALPAR

10:30-10:45

Cay-Kahve Arasi

10:45-12:15

Sozlii Bildiriler - V. Oturum

Oturum Baskanlart:
Prof. Dr. ismet DOGAN-Dog. Dr. Timur KOSE

10:45-11:00

Karsilastirilacak Grup Sayisinin Cok Fazla Oldugu Durumlarda Coklu
Karsilastirma Problemi icin Alternatif Bir C6ziim Yolu: ANOM Teknigi
Mehmet MENDES, Soner YiGIT

11:00-11:15

Nokta Iki Serili Korelasyon (Poin Biserial Correlation) Katsayisi ve Iki Ornek t-
testinin Performanslar1 Bakimindan Karsilastirilmasi
Soner YIGIT, Mehmet MENDES

11:15-11:30

Bagimli Degiskenin Siirekli ve Tekrarli Oldugu Denemelerde Ozet Istatistikler
Kullanilarak Orneklem Biiyiikliigiiniin Hesaplanmasi
Duygu SIDDIKOGLU, Funda Seher OZALP ATES, Emre DEMIR, Yasemin YAVUZ

11:30-11:45

Cay-Kahve Arasi

11:45-12:00

Yanik Gortintiilerinin Kiimelenmesinde Bulanik Kiimeleme Yaklasimlarinin
Basarimlarimin Olgiilmesi
Yesim AKBAS, Tolga BERBER

12:00-12:15

Kategorik Kiimelenmis Veri Analizi ve Bir Uygulama
Kiibra Elif AKBAS, Harika Gozde GOZUKARA BAG

12:15-12:30

Karar Modelleri icin Olasiliksal Duyarlilik Analizi ve Uygulamasi
Can ATES, Yasemin YAVUZ

12:30-13:00

Kisa Sozlii Bildiriler - VI. Oturum

Oturum Bagkanlart:
Prof. Dr. Fezan MUTLU, Yrd. Do¢. Dr. Mesut AKYOL,
Yrd. Dog. Dr. Ismail YILDIZ

12:30-12:35

Geometrik Morfometri Analizi ile Uyku Apneli Olgularda Kraniyofasial Seklinin
3 Boyutlu Analizi

Fatma Ezgi CAN, Ilker ERCAN, Gokhan OCAKOGLU, Senem TURAN OZDEMIR,
Ezgi DEMIRDOGEN CETINOGLU, Ahmet URSAVAS
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Akut Koroner Sendromlular i¢in Web Tabanli Yazilim Gelistirilmesi ve Tibbi
Veri Madenciligi Uygulamasi
Emek GULDOGAN, Julide YAGMUR, Cemil COLAK

12:40-12:45

Genetik Iliski Calismalarinda Veri Kalite Kontroliiniin Yanhlik Uzerindeki
Etkileri
Bahar TASDELEN

12:45-12:50

Ridge Regresyon icin Ayar Parametresi Secimi
Betiil DAGOGLU, Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN

12:50-12:55

Iki Farkli Zaman Dgerlendirici iki farkli Zamanda Stlyoid Processlerinin ii¢
boyutlu bilgisayarli tomografi 6l¢limlerinin uyumunun test edilmesinde
alternatif uyum yaklasimlari

Semra ERDOGAN, Kaan ESEN, Yiiksel BALCI, Sermin TOK, Giilhan TEMEL, Anil
0ZGUR

12:55-13:00

LMS Yénteminin Uyum lyiliginin Ol¢iilmesinde Kullanilan Yéntemlerin
Karsilastirilmasi
Batuhan BAKIRARAR, Irem KAR, Atilla Halil ELHAN

13:00- 13:05

Suda Coziintr N-heterosiklik Karben Komplekslerinin Kanser Hiicrelerine Karsi
Ilag Potansiyellerinin Egri Uydurma Yéntemlerinden Inhibe Eden
Konsantrasyon (IC50) Degeriyle incelenmesi

Seyma YASAR, Mitat AKKOC, Tugba KUL KOPRULU, Saban TEKIN, Saim
YOLOGLU, Sedat YASAR

13:05-14:00

Ogle Yemegi

Salon II (Sunum Dili: Tiirkce/ingilizce)

9:00-10:30

Sozlii Bildiriler - IV. Oturum

Oturum Baskanlar:: Prof. Dr. Atilla Halil ELHAN-Dog. Dr. Seval KUL

9:45-10:00

Measuring Degree of Distinguishability and Agreement in Ordinal Rating Scales
Ayfer Ezgi YILMAZ, Serpil AKTAS

10:00-10:15

Cok Degiskenli Varyans Analizi Coziimlemesi icin Normal Olmayan ve Dengesiz
Orneklemlerin Test istatistiklerinin I. Tip Hata Oranlar1 Bakimindan
Karsilagtirilmasi

Mustafa Agah TEKINDAL, Ozlem KAYMAZ, H. Emre KALE, Can ATES

10:15-10:30

Veri Madenciligi Siniflama Yontemlerinin Acil Servis Verilerinde Uygulamasi

Ozlem ARIK, Erdem KARABULUT, Emine KADIOGLU

10:30-10:45

Cay-Kahve Arasi

10:45-12:15

Sozlii Bildiriler - V. Oturum

Oturum Bagkanlart:
Prof. Dr. Erdem KARABULUT, Yrd. Dog. Dr. Semra ERDOGAN

10:45-11:00

RServe ile Veri Madenciligi Algoritmalarinin Web Uygulamasi
Batuhan BAKIRARAR, irem KAR, Atilla Halil ELHAN

11:00-11:15

Coklu Uyum Analizi ve Bir Uygulamasi
Nihat Burak ZIHNI, Ozlem UZUN, Giilay YEGINOGLU, Sahi Nur KALKISIM, Canan
ERTEMOGLU OKSUZ

11:30-11:45

Cay-Kahve Arasi

11:30-11:45

Kayip Landmark Tahmininde Yaklasim Onerilmesi ve Diger
Yontemlerle Performansinin Karsilastirilmasi
Fatma Ezgi CAN, Ilker ERCAN
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11:45-12:00

Kategori Sayisi Ikiden Fazla Olan Bagimsiz Degiskenlerde Johnson-Neyman
Prosediirii
Tugce SENCELIKEL, H. Yagmur ZENGIN, Ersin OGUS, K. Setenay ONER

12:00-12:15

[0,1] Kapali Araliginda Taniml Stirekli Bir Bagimli Degiskenin Modellenmesinde
Kullanilan Farkli Modelleme Stratejilerinin incelenmesi
Hatice Yagmur ZENGIN, Ersin OGUS, Erdem KARABULUT

12:30-13:00

Kisa Sozlii Bildiriler - VI. Oturum

Oturum Baskanlart:
Prof. Dr. Mehtap AKCIL OK, Dog. Dr. Biilent CELIK,
Yrd. Dog. Dr. ilker UNAL

12:30-12:35

Siiriicii Davranislar1 Olgeginin Gegerlik Giivenirlik Analizi ve Faktor Yapisi
Erkut BOLAT

12:35-12:40

Cokmerkezli Arastirmalarda Tasarim Etkisi
ismet DOGAN, Nurhan DOGAN

12:40-12:45

Afyon Kocatepe Universitesi Tip Fakiiltesi Ogrencilerinin Toplumsal Cinsiyet
Rolleri

Nurhan DOGAN, Bilal YILMAZ, Abdullah Oguz TASBAS, Berat Niyazi OLMEZ,
Riimeysa KILING, Saliha Nur SEZGIN, Tarik Alp SAHINOGLU, Omer Faruk BALLI

12:45-12:50

Akciger Kanseri Insidans ve Mortalitesinin Kiiresel Dagilimi
Nurhan DOGAN, Ismet DOGAN

12:50-12:55

Panel Veri Analizi ve Beyin Gocii Verilerinde Uygulama
Asena Ayca OZDEMIR, Giilhan OREKICI TEMEL

12:55-13:00

Biyoesdegerlik Calismalarinda Birey i¢i Degiskenlik Katsayisinin Biilyiik Oldugu
veya Bilinmedigi Durumlarda Orneklem Genislikleri Hesaplama Adimlari
Asena Ayca OZDEMIR, Elif ERTAS, Emine Arzu KANIK

13:00- 13:05

Farkhi Sayida Gozlem Iceren Veri Setleri I¢in En Kiigiikk Kareler Ve Temel
Bilesenler Regresyonu Sonuclarinin Karsilastirilmasi
Zeynep TUNC, Seyma YASAR, Harika Gozde GOZUKARA BAG, Saim YOLOGLU

13:05-14:00

Ogle Yemegi

28.10.2017 Cumartesi

Salon I (Sunum Dili: Tiirkge)

9:00-10:30

Sozlii Bildiriler - VII. Oturum

Oturum Bagkanlart:
Dog. Dr. S. Kenan KOSE, Dog. Dr. Jale KARAKAYA

9:00-9:15

Deep Learning ile Yeni Nesil Sekanslama Verilerinde Okuma Kalitelerinin
Tahminlenmesi
Erdal COSGUN

9:15-9:30

Akademik Istatistiksel Danismanlik Merkezleri Uzerine Bir Inceleme ve Model
Onerisi
Biilent g_}ELiK, M. Akif BAKIR, M. Yavuz ATA

9:30-9:45

Internet Tabanh Sagkalim Olasilig1 Hesaplayicilarin Giivenilirligi
Sinan UZUN, Duygu SACAR, M. Akif OZTURK, P.Fulden YUMUK, Nural
BEKIROGLU

9:45-10:00

ikili Sonuglu Bagimsiz Kappa Istatistiklerinin Homojenlik Testleri Icin Bir R
Paketi
Muammer ALBAYRAK, Kemal TURHAN, Yasemin YAVUZ, Zeliha AYDIN KASAP
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Bulanik Cikarsama Sistemleri ile Veri Madenciligi Yontemlerinin Siniflama

10:00-10:15 | Performansinin Benzetim Calismasi ile Karsilastirilmasi
Irem KAR, Batuhan BAKIRARAR, S. Kenan KOSE
10:15-10:30 Olceklerde Yapi Gegerliliginin Degerlendirilmesi: Faktor Analizi ve Rasch Analizi
’ ' Funda Seher OZALP ATES, Derya GOKMEN, Atilla Halil ELHAN, Sehim KUTLAY
10:30-10:45 | Cay-Kahve Arasi
10:45-12:00 | Sozlii Bildiriler - VIII. Oturum
Oturum Bagskanlart:
Prof. Dr. Siddik KESKIN, Dog. Dr. Unal ERKORKMAZ,
Yrd. Dog. Dr. Sevilay KARAHAN
. . ikiden Fazla Bagimsiz Oran Karsilastirilmasi
L MENDES$
. . Meta-Analizde Gii¢ Degerlendirmesi
LRl Nazli TOTIK, Zeliha Nazan ALPARSLAN
11:15-11:30 Multipl Sklerozlu Hastalarin El Yazilarinin istatistiksel Sekil Analizi.
' ' Fatma Ezgi CAN, ilker ERCAN, Giiven OZKAYA, Ozlem TASKAPILIOGLU
Meta Analizinde Aykir1 Degerlerin Tespiti ve Farkli Varyans Tahmin Yontemleri
11:30-11:45 | ile Degerlendirilmesi
Mutlu UMAROGLU, Pinar OZDEMIR
Konvoliisyonel Sinir Aglar ile 3 Boyutlu Ortamda Olusturulan Oriintiilerin Metin
11:45-12:00 | Olarak Taninmasi
Adem DOGANER, Cemil COLAK
12:00-12:30 |Kapanis
Salon II (Sunum Dili: Tiirkge)
9:00-10:30 Sozlii Bildiriler - VII. Oturum
Oturum Baskanlar::
Yrd. Do¢. Dr. Gokmen ZARARSIZ
Lojistik Regresyon ve Karar Agaci Tabanli Yontemlerinin Siniflama
9:00-9:15 Performanslarinin Karsilastirilmasi.
Yasar SERTDEMIR, ilker UNAL
Dayanikli regresyon yontemi (M): Saglik verisinde bir uygulama
9:15-9:30 Suriye OZGUR, Ozge CAPKAN, S. Biisra MERT, Mert ISERI, Timur KOSE, Pembe
KESKINOGLU, Mehmet ORMAN
Logaritmik Dogrusal Modeller ve Uyum Analizinin Birlikte Kullanimi: Lise
9:30-9:45 Ogrencilerinin Sigara Icme Aliskanliklarina Uygulanmasi
Fisun KASKIR KESIN, Veysel YILMAZ
) ) Yar1 En Kii¢iik Kareler Regresyonu
IR Erdogan ASAR, Erdem KARABULUT
Siirekli Yapidaki Coklu Tan Testleri Icin Birlestirme Yéntemlerinin ROC Egrisi
10:00-10:15 | Analizi Kullanarak Karsilastirilmasi
Muzaffer BILGIN, Ertugrul COLAK
Bayesian Yéntemi Kullanilarak Tekrarlanan Ol¢iimlerde Kovaryans Yapisinin
10:15-10:30 | Modellenmesi
Mehmet Ziya FIRAT
10:30-10:45 | Cay-Kahve Arasi
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10:45-11:45

Sozli Bildiriler - VIII. Oturum

Oturum Baskanlar:
Prof. Dr. ilker ERCAN, Dog. Dr. Yasar SERTDEMIR,
Yrd. Dog. Dr. Osman DEMiR

10:45-11:00

Diyabetik Retinopati Hastaliginda, Eksuda Lezyonlarinin Tespiti ve
Siniflandirilmasi

Ugur SEVIK

11:00-11:15

Kismi En Kiigiik Kareler Yontemi ile iki Asamali En Kiigiik Kareler Yéntemlerinin
Incelenmesi: Saglik Alaninda Bir Uygulama
Siddik KESKIN

11:15-11:30

Metabolomik Verilerin Siiflandirilmasinda Kismi En Kiiciik Kareler Ayirma
Analizi Yaklasimi

Meltem UNLUSAVURAN, Gokmen ZARARSIZ, Funda IPEKTEN, Gézde ERTURK
ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Dincer GOKSULUK, Halef Okan DOGAN, Vahap
ELDEM, Ahmet OZTURK

11:30-11:45

Metabolomik biyobelirteclerinin tespitinde ANOVA-PCA yaklasimi

Funda IPEKTEN, Gékmen ZARARSIZ, Meltem UNLUSAVURAN,Gozde ERTURK
ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Dincer GOKSULUK, Halef Okan DOGAN, Vahap
ELDEM, Ahmet OZTURK

Meta-Analizinde Odds Oranlarinin Asir1 Yayilim Sorununa Beta-Binomiyal
Model yaklasimi
Mehtap AKCIL OK

12:00-12:30

Kapanis
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SOZLU BILDIiRiLER / ORAL PRESENTATIONS

Soner YiGIT, Mehmet MENDES. Ortak Kontrol Grubunun Bulundugu Faktériyel
Denemelerin Istatistiksel Analizleri: Monte Carlo Simulasyon Calismasi

Merve BASOL, Dincer GOKSULUK, A. Ergun KARAAGAOGLU. Bootstrap Giiven Aralig
Yontemlerinin Karsilastirilmasi

Biisra EMIR, Ertugrul COLAK. Tedavi-Biyomarker Etkilesiminin BATE Egrisi ile
Incelenmesi

Meryem CAVUSOGLU, Gokmen ZARARSIZ, Gozde Ertiirk ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ,
Dincer GOKSULUK, Miimtaz MAZICIOGLU, Ahmet OZTURK. GAMLSS Modellerinin Model
Yeterliliginin Belirlenmesinde Worm Egrileri

Adem DOGANER, Cemil COLAK. Veri Fiizyon Yontemleri ile Coklu Sensor
Gortntiilerinden Bilgi Cikarimi

Asli BOZER, Osman DAG, Sevilay KARAHAN. Kohonen 0z (")rgl'itlemeli Haritalama
Yontemi ile Psikotik Hastaliklarin Kiimelenmesi

Durdu KARASOQY, Hatice ISIK, Nihal ATA TUTKUN. Yasam Coziimlemesinde Egilim
Skoru

Ebru TURGAL, Beyza DOGANAY ERDOGAN, S. Kenan KOSE. Tekrarli Gozlem ve Sagkalim
Verilerinin Birlesik Model Performans Degerlendirmesi: Bir Simiilasyon Calismasi

Hiilya OZEN, Cengiz BAL. Orantili Hazard Durumunun Ihlalinde Log-Rank Testinin
Giiciiniin incelenmesi

Merve TURKEGUN, Giilhan OREKICI TEMEL, irem ERSOZ KAYA. Yasam Siiresi
Verilerinin Cok Degiskenli Uyumlu Regresyon Analizinde Kullanimi

Ilker UNAL, Yasar SERTDEMIR, Ceren EFE. Zamana Bagli Bir Belirtec icin Optimal Kesim
Noktasi1 Belirleme

Ceren EFE, ilker UNAL. Zamana Bagh ROC Analizi Yontemlerinin Alan Tahminlerinin
Karsilastirilmasi

Ahmet Kadir ARSLAN, Cemil COLAK. Simif Dengeleyici: Iki Simifli Verilerde Sinif
Dengesizligi Problemini Gidermek I¢cin Web Tabanh Bir Yazilim

Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN. Giivenirlik Calismalarinda Ornek
Biiytikliigi Hesaplama Yaklasimlari

Ayhan PARMAKSIZ, Reha ALPAR. Coklu Regresyon Modellerinde Orneklem Biiyiikligii
ve Gli¢ Hesab1:Bir Benzetim Uygulamasi.

Mehmet MENDES, Soner YiGiT. Karsilagtirilacak Grup Sayisinin Cok Fazla Oldugu
Durumlarda Goklu Karsilastirma Problemi I¢in Alternatif Bir Céziim Yolu: ANOM
Teknigi

Soner YiGIT, Mehmet MENDES. Nokta Iki Serili Korelasyon (Poin Biserial Correlation)
Katsayisi ve Iki Ornek t-testinin Performanslar1 Bakimindan Karsilastirilmasi

Duygu SIDDIKOGLU, Funda Seher OZALP ATES, Emre DEMIR, Yasemin YAVUZ. Bagimli

Degiskenin Siirekli ve Tekrarli Oldugu Denemelerde Ozet Istatistikler Kullanilarak
Orneklem Biiyiikliglintiin Hesaplanmasi

Yesim AKBAS, Tolga BERBER. Yanik Goriintiilerinin Kiimelenmesinde Bulanik
Kiimeleme Yaklasimlarinin Bagarimlarinin Olgiilmesi

Kiibra Elif AKBAS, Harika Gézde GOZUKARA BAG. Kategorik Kiimelenmis Veri Analizi ve
Bir Uygulama

Sayfa
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Can ATES, Yasemin YAVUZ. Karar Modelleri i¢in Olasiliksal Duyarlilik Analizi ve
Uygulamasi

Erdal COSGUN. Deep Learning ile Yeni Nesil Sekanslama Verilerinde Okuma
Kalitelerinin Tahminlenmesi

Biilent CELIK, M. Akif BAKIR, M. Yavuz ATA. Akademik Istatistiksel Danismanlik
Merkezleri Uzerine Bir inceleme ve Model Onerisi

Sinan UZUN, Duygu SACAR, M. Akif OZTURK, P. Fulden YUMUK, Nural BEKIROGLU.
Internet Tabanh Sagkalim Olasilig1 Hesaplayicilarin Giivenilirligi

Muammer ALBAYRAK, Kemal TURHAN, Yasemin YAVUZ, Zeliha AYDIN KASAP. ikili
Sonuclu Bagimsiz Kappa istatistiklerinin Homojenlik Testleri i¢in Bir R Paketi

Irem KAR, Batuhan BAKIRARAR, S. Kenan KOSE. Bulanik Cikarsama Sistemleri ile Veri
Madenciligi Yontemlerinin Siniflama Performansinin Benzetim Calismasi ile
Karsilastirilmasi

Funda Seher OZALP ATES, Derya GOKMEN, Atilla Halil ELHAN, Sehim KUTLAY.
Olgeklerde Yap1 Gegerliliginin Degerlendirilmesi: Faktor Analizi ve Rasch Analizi
Soner YiGIT, Mehmet MENDES. ikiden Fazla Bagimsiz Oran Karsilastirilmasi

Nazli TOTIK, Zeliha Nazan ALPARSLAN. Meta-Analizde Gii¢ Degerlendirmesi

Fatma Ezgi CAN, flker ERCAN, Giiven OZKAYA, Ozlem TASKAPILIOCLU. Multipl
Sklerozlu Hastalarin El Yazilarinin Istatistiksel Sekil Analizi.

Mutlu UMAROGLU, Pinar OZDEMIR. Meta Analizinde Aykir1 Degerlerin Tespiti ve Farkl
Varyans Tahmin Yéntemleri Ile Degerlendirilmesi

Adem DOGANER, Cemil COLAK. Konvoliisyonel Sinir Aglari ile 3 Boyutlu Ortamda
Olusturulan Oriintiilerin Metin Olarak Taninmasi

Adnan KARAIBRAHIMOGLU, Arslan TERLEMEZ. Novel Method for Epidemiological
Information of Dental Clinics by Spatial Regression

Hatice Tiil Kiibra AKDUR, Deniz OZONUR, Hiilya BAYRAK. Covariance Patterns for
Linear Mixed Models

Oya KALAYCIOGLU. Dealing with the Unknown: Handling Missing Data in Longitudinal
Studies

Musa Bashir ALBISHIR, Ilker ERCAN. Assessment and Comparison of Two Source
Capture Recapture Methods’ Performance

Ugur TOPRAK, Kemal TURHAN. Exploring Mutation Profiles of Colon Adenocarcinoma
to Infer Potential Ancestral History with Bayesian Networks

Sumeet Pal SINGH, Gokmen ZARARSIZ, Sharan Kaur JANJUHA, Nikolay NINOV.
Chronological Age Classifier Enables Evaluation of Pro-Aging Factors at Single Cell
Resolution

Vahap ELDEM, Gokmen ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ, Dincer GOKSULUK,Gozde
ERTURK ZARARSIZ, Halil BILGIN, Ahmet OZTURK. A Glimse at Long-read Sequencing
and Megabase-sized Scaffolding Approaches

Gokmen ZARARSIZ, Dincer GOKSULUK, Selguk KORKMAZ, Vahap ELDEM, Bernd KLAUS,
Ahmet OZTURK. MLSeq 2.0: Machine Learning Interface for RNA Sequencing Data
Selcuk KORKMAZ, Gékmen ZARARSIZ, Dinger GOKSULUK, Necdet SUT. Machine
Learning Based Virtual Screening in Drug Discovery

Halil BILGIN, Gékmen ZARARSIZ, Volkan OZKAYA, Betiil CICEK, G6zde ERTURK
ZARARSIZ,Selcuk KORKMAZ, Dinger GOKSULUK, Ahmet OZTURK. Improved Estimation
of Body Fat Percentage via Machine-Learning Approaches
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KONFERANS -1

Kanonik korelasyon analizi ve iliskili modeller
Siddik KESKIN

Van Yiiziincii Yil Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Tusba-Van

Amacg: Bu calismada, Kanonik korelasyon analizi ve bununla iliskili modellerden olan Redundancy
analizi ile Kanonik uyum analizi incelenerek saglik alaninda bir uygulama yapilmistir.

Yontem: Kanonik korelasyon analizi: Kanonik korelasyon analizi, X ve Y degisken kiimeleri
arasindaki korelasyonu maksimum yapacak sekilde, orijinal degiskenlerin dogrusal
kombinasyonlarindan olusan yeni degiskenler elde etmeyi amaglar. Orijinal degiskenlerin
dogrusal kombinasyonlarindan olusan yeni degiskenlere kanonik degisken adi verilir. Bu kanonik
degisken ciftleri arasindaki hesaplanan korelasyonlara ise kanonik korelasyon denir. Kanonik
korelasyon analizi, boyut indirgeme amach kullanilabilir.

Redundancy analizi: Redundancy analizi, X ve Y gibi iki degisken kiimesini iceren tablolar veya
veri setleri arasindaki iligskiyi analiz etmeye yarayan yontemlerden birisidir. Kanonik korelasyon
analizi simetrik bir yontem, Redundancy analizi ise simetrik olmayan bir yontemdir. Kanonik
korelasyon analizinde bilesenler yada yeni degiskenler, veri setleri arasindaki korelasyonu
maksimum yapacak sekilde olusturulurken, Redundancy analizinde, Y degisken seti ile miimkiin
oldugunca yiiksek korelasyonlu olacak sekilde, X degisken setinden bilesenler veya yeni
degiskenler olusturulur. Sonraki adimda, Y degisken setinden bilesenler elde edilir. Boylece,
bunlar daha 6nce X degisken setinden elde edilmis olan bilesenler ile olabildigince yiiksek
korelasyonlu olur.

Kanonik uyum analizi: Kanonik uyum analizi, bir yérede bulunan topluluklar (Y veri seti) ile
cevresel degiskenler (Z veri seti) arasi iliskiyi incelemek tzere gelistirilmistir. Kanonik uyum
analizi, uyum analizinin ag¢iklayici veya tahmin edici degiskenler ile genisletilmis hali olup, uyum
analizi ile regresyon analizinin birlesimi olarak diisiiniilebilir.

Calismada, yontemler ile ilgili uygulama yapmak tzere; saglik alaninda, 72 bireye ait, 7
degiskenden olusan veri seti kullanilmistir. Degiskenlerden BKI, Yas, ALT ve AST X degisken seti,
TPSA, SPSA ve GLEASON skalas1 Y degisken seti olarak alinmistir.

Bulgular: Kanonik korelasyon analizinde birinci kanonik degisken ¢ifti arasindaki kanonik
korelasyon % 61.1olarak bulunmustur. Redundancy analizinde, constrained ve unconstrained
varyans oranlari sirasi ile % 40.246 ve %59.74 olarak bulunmustur. Kanonik uyum analizinde ise
birinci ve ikinci boyuta ait varyans agiklama oranlari sirasi ile % 64.02 ve %15.57 olarak
bulunmustur.

Sonuc¢: Sonuc olarak, yontemlerin birbirine benzer oldugu; Redundancy analizinin, Temel
bilesenler analizinin kanonik versiyonu ve constrained formu oldugu, Kanonik uyum analizinin
ise uyum analizinin kanonik versiyonu oldugu belirtilerek, ii¢ yontemin de temelde
agirhiklandirilmis tekil deger ayrisimi olarak, matrislerin satir ve siitunlari icin yeni koordinatlarin
bulunmasini amagladigi vurgulanmistir.

Anahtar Sozciikler: Kanonik degisken, uyum, redundancy, constrained
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KONFERANS - 11

Biyoistatistik Literatiiriiniin Gelisimi ve Trend Konular; Bir Bibliyometrik Analiz
Dog¢.Dr. Serdal Kenan KOSE

Ankara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Ozet

Amag: Her gecen giin artan Biyoistatistik arastirmalari izerine yayinlanan yayinlarda bircok yeni
yontem Onerilmektedir. Arastirmacilarin bir¢ok dergide yayinlanan yeni ydntemleri takip
etmeleri zorlasmaktadir. Bu calismada Diinyadaki Biyoistatistik lizerine yapilan ¢alismalarin
genis bir literatiir taramasim yapmak, trend konular1 belirlemek, Ulkeler arasi yayin ve atif
iliskilerini ortaya koymak ve Ulkemizdeki Biyoistatistik arastirmacilarina yon gosterecek ve
literatiirti 6zetleyecek bilgiler sunmak amac¢lanmistir.

Yontem: Bibliyometri, akademik literattir icerisindeki makale veya kitap gibi yazili yayinlarin
istatistiksel analizleridir. Bir¢ok arastirma alani, kendi alanlarinin etkisini, bir yazarin etkisini
veya belirli bir bilimsel ¢alismanin uluslararasi etkisini kesfetmek icin bibliyometrik yontemler
kullanir. Atif analizi ise bilimsel dokiimanlar, yazarlar veya makaleler arasindaki iliskileri
gosteren bir bibliyometrik yontemdir. Arastirmamizda 1984-2016 yillarinda etki faktori ytiksek
Biyoistatistik dergilerinde yayimlanan tiim yayimlar Thomson Reuters Web of Science (WoS;
Thomson Reuters, New York, NY, USA) veri tabanindan indirilerek analiz edilmistir. WoS
veritabaninda arama yapmak i¢in Anahtar Sozciikler olarak belirlenen dergi isimleri ("statistics
in medicine", "international journal of biostatistics” vb.) kullanilmistir. 1984 ve 2016 yillan
arasinda yayimnlanan belgeler calismaya dahil edilirken, 2017 yilinda yayinlananlar harig
tutulmustur. Bibliyometrik Ag Gorsellestirmeleri VOSviewer (Versiyon 1.6.5) kullanilarak
olusturulmustur. Bibliyometrik analizler kullanilarak biyoistatistik yayinlarinda aktif olan
yazarlar, iilkeler, bilimsel dergiler ve tlniversiteler belirlenmis, ortak yazarlik, atif, ortak-atif
analizleri ve en ¢ok kullanilan anahtar kelimler arasindaki iligkiler arastirilmigtir.

Bulgular: Biyoistatistik Literatiiriine en ¢ok katki yapan ilk ii¢ yazarin Zhou XH (65; %0,64),
White IR (61; %0,60) ve Senn S (58; %0,57), en ¢ok katki saglayan ilk ii¢ lilkenin USA (5766;
%57,06), Ingiltere (1505; %14,89) ve Kanada (631; %6,24), en ¢ok katki saglayan iiniversitenin
Harvard Universitesi (658; %6,51) oldugu belirlenmistir. En ¢ok yayin 2016 yilinda (683; %6,76)
yapilmistir. Toplam 9351 ve yillik ortalama 584 atif ile en ¢ok atif alan calismanin “statistics in
medicine” dergisinde Higgins, JPT ve Thompson, SG (2002) tarafindan yayinlanan “Quantifying
heterogeneity in a meta-analysis” baslikli makale oldugu belirlenmistir. En popiiler Anahtar
Sozciikler Sekil 1'de gosterilmistir. Grafigin sag alt kismindaki renkler maviden kirmiziya dogru
son yillarda daha yaygin kullanilan Anahtar Sézciikleri gostermektedir.
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Sekil 1. Yillara gore Biyoistatistikte kullanilan popiiler Anahtar S6zciikler

Sonug: Bu calismada 1984 ve 2016 yillar1 arasinda biyoistatistik arastirma alaninda WoS veri
tabaninda indekslenen yayinlar iizerine bibliyometrik analizler yapilarak, Ulkemizdeki
Biyoistatistik arastirmacilarina yon gosterecek 6nemli bilgiler ortaya konulmustur.

Anahtar Soézciikler: Biyoistatistik, bibliyometrik analiz, trend konular, ag gorsellestirme, atif
analizi
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Ortak Kontrol Grubunun Bulundugu Faktériyel Denemelerin istatistiksel Analizleri:
Monte Carlo Simulasyon Calismasi

Mehmet MENDES, Soner YiGiT

Canakkale Onsekiz Mart Universitesi Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Béliimii, Biyometri ve Genetik ABD-
Canakkale

Amag: Arastiricilar denemelerini kurarken bir¢cok durumda ‘uygulanan muamelelerin (deneme
gruplarinin) ne kadar etkili olup olmadiklarin1 ya da mevcut duruma gore iizerinde durulan
ozelligi onemli diizeylerde etkileyip etkilemediklerini belirleyebilmek amaciyla’ denemelerine bir
kontrol grubu da koyarlar. Ciinkii boylece etkisi arastirilan muamelelerin mevcut duruma gore
etkilerini daha gilivenilir bir sekilde arastirma ya da ortaya koyma imkanina kavusabilirler.
Kontrol grubunun bulundugu denemelerden (6zellikle faktoriyel denemelerde) elde edilen
verilerin istatistik analizlerinde dikkatli olmasi1 gerekir. Ozellikle uygulamada kurulan
denemelerin olduk¢a 6nemli bir kisminin faktériyel diizende oldugu gercegi dikkate alindiginda,
bu tiir denemelerde bir tek kontrol grubunun (ortak kontrol grubu) bulundugu durumlarda elde
edilen verilerin istatistiksel analizlerinde bilinen Kklasik faktoriyel denemelere iliskin
hesaplamalarin uygun olmayacagi ortadadir. Ancak, uygulamada bir¢ok durumda arastiricilarin
bu tiir denemelerden elde ettikleri veri setlerinin istatistiksel analizlerinde hala klasik faktoriyel
denemelerdeki hesaplamalar1 yaptiklar1 dikkati cekmektedir. Dogal olarak bdyle bir yola
basvurulmasi sonucunda da elde edilecek sonuglar giivenilir olmayacaktir. Clinkii boyle bir ¢dziim
yoluna gidilmesi, deneme basinda kararlastirilan 1.Tip hata olasiliginin deneme basinda
kararlastirilan diizeyde korunamamasina ve testin giliclinde olumsuz degismelerin meydana
gelmesine sebep olacaktir. Bunun sonucunda da ‘gercekte istatistiksel olarak 6nemli olan
farkliliklar 6nemli bulunamayacak ya da istatistiksel olarak 6énemli olmayan farkliliklar 6nemli’
bulunabilecektir. Boyle durumlarda; Winer ve ark. (1991) farkh bir ¢6ziim yolu 6nermislerdir. Bu
noktadan hareketle yiiriitiilen bu simiilasyon ¢alismasinda faktoriyel denemelerden elde edilen
veri setlerinin hem bilinen klasik faktériyel denemelerin analizi gibi hem de Winer ve ark. (1991)
tarafindan onerilen ¢6ziim yolu ile istatistiksel analizleri yapilarak bu iki yaklasimin bir¢ok
deneme kosulundaki performanslar1 ortaya konulmustur. S6z konusu yaklasimlarin birgok
deneme kosulundaki performanslarinin ortaya konulmus olmasi ise; elde edilen sonugclarin
genellestirilebilmesi bakimindan olduk¢a 6nemlidir.

Yoéntem: S6z konusu yontemlerin performanslarinin karsilastirilmasi amaciyla Monte Carlo
Simulasyon Tekniginden yararlanilarak farkli deneme kosullarinda iiretilen tesadiif sayilari
tretilmistir.

Bulgular: Yapilan Monte Carlo Simulasyon calismasi sonucunda; dikkate alinan deneme kosullari
ne olursa olsun Winer ve ark. (1991) tarafindan 6nerilen ¢éziim yolunun olduk¢a gilivenilir
sonuglar verdigi goruliirmustiir.

Sonug: Ortak bir kontrol grubunun bulundugu faktoriyel denemelerde dikkate alinan deneme
kosullar1 ne olursa olsun istatistiksel analizlerin Winer ve ark. (1991) tarafindan 6nerilen ¢6ziim
yoluna gore yapilmasi gerektigi bildirilmistir.

Anahtar Sézciikler: Kontrol grubu, faktoriyel diizen, 1.tip hata, Testin giicii
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Bootstrap Giiven Aralig1 Yontemlerinin Karsilastirilmasi

Merve BASOL1, Dincer GOKSULUK?, A. Ergun KARAAGAOGLU!

1 Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik,06100, Ankara, TURKIYE

merve.basol@hacettepe.edu.tr, dincer.goksuluk@hacettepe.edu.tr, ekaraaga@hacettepe.edu.tr

Amag: Bootstrap yontemi, parametre tahminlerinin yanliliginin él¢iilmesi, standart hata kestirimi
ve benzeri amaglar ile kullanilan bilgisayar tabanli bir yeniden 6rnekleme yontemidir. Ortalama
gibi bazi istatistiklerin standart hata degeri bir formiil yardimai ile kolaylikla tahmin edilebilirken
daha karmasik istatistikler icin bu durum olas1 olmayabilir [1]. Bootstrap yontemi, bu karmasik
istatistiklerin standart hatasini tahmin etmede giiniimiizde de siklikla kullanilan bir yontemdir.
Bu yontem, ayn1 zamanda giiven araligl ve yanllik miktarin1 tahmin etmede de siklikla tercih
edilmektedir. Bu ¢alismada bootstrap 6rnekleme yontemi ile giiven araligl hesabi lizerinde
durulacaktir. Bootstrap yontemi ile giiven araligi tahmin etmek icin gelistirilmis bircok yontem
vardir. Bu yontemler birbirlerinin eksiklerinden yola ¢ikilarak gelistirilmis yontemlerdir. Bu
calisma kapsaminda bootstrap giiven aralig1 yontemlerinden standart normal bootstrap, yiizdelik
(percentile), BCa (bias corrected and acceleration), Bootstrap - t ve ABC (approximation bias
corrected) yontemleri [1-5] kullanilacaktir. Bu calismanin amaci, bootstrap giiven araligi
yontemlerini tanitmak, yontemlerin hangi eksikliklerden yola ¢ikilarak gelistirildigini, olumlu ve
olumsuz yanlarini géstermek ve yontemleri karsilastirmaktir.

Yontem: Bootstrap giiven aralig1 yontemlerinin performansini degerlendirmek ve birbirleri ile
karsilastirmak i¢in bir benzetim ¢alismasi yapilmistir. Benzetim calismasi ile yontemler farkl
dagilimlarda (normal dagilim, ki-kare dagilimi vb.), farkl istatistiklerde (ortalama, korelasyon
vb.) ve farkli 6rneklem biyiikliiklerinde (20,100) incelenmistir. Ayrica, yontemler harcadiklari
slire bakimindan da incelenmistir. Elde edilen sonuglara gére yontemlerin kapsama yiizdeleri ve
gliven araliklarinin genislikleri hesaplanmistir. Benzetim calismasina ek olarak yodntemlerin
sonuclar1 gercek bir veri seti kullanilarak da incelenmistir. Analizler, R 3.3.2 programinda
“bootstrap” ve “boot” paketleri kullanilarak yapilmistir.

Bulgular: Benzetim ¢alismasi ile ortalama, varyans, korelasyon gibi istatistiklerin gliven araliklari
her bir yontem ile tahmin edilmistir. Elde edilen sonugclara bakildiginda yontemlerin kullanilan
istatistik tliriine, dagilim tiirtine, 6rneklem biiyiikliigiine gore farklilik gosterdigi goriilmustiir.
Dagilim carpik oldugu durumda, standart ve yiizdelik giiven araligi yontemlerinin kapsama
yuzdeleri diger yontemlere gore daha disiiktir. En yliksek kapsama ylizdesi ise bootstrap-t
yonteminde elde edilmistir. Ancak, gliven aralifli genislikleri incelendiginde bootstrap-t
yonteminin oldukga genis araliklar verdigi goriilmiistiir. Dagilim normal oldugu durumda ise,
yontemler hem kapsama yiizdesi hem de giiven araligi genisligi acisindan benzer sonuglar
vermistir. Ayrica, orneklem biiytkliginin artmasi da yontemlerin benzer sonuglar vermesini
saglamistir. Bu sonuglar, literatiir taramasinda elde edilen bilgiye de uymaktadir. Hesaplama
stireleri incelendiginde ise bootstrap -t yontemi diger yontemlere gore daha uzun siirede
analizleri bitirmektedir. Bunun nedeni, bu yontemin i¢ ige li¢ bootstrap kullanmasindan
kaynaklanmaktadir.

Sonug ve degerlendirme: Bootstrap giiven aralif1 yontemleri birbirlerinin eksikliklerinden yola
cikilarak gelistirilmis yontemlerdir. Bu nedenle, aslinda birbirini giincelleyen yontemlerdir. Yine

2
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de farkl 6zelliklere ve varsayimlara sahiptirler. Bu nedenle, bir ¢calismada hangi bootstrap giiven
araliginin kullanilmasi gerektigi, hangi varsayimlarin saglanip saglanmadigi iyi belirlenmelidir.
Uygun yonteme karar vermede yalnizca kapsama yiizdelerinin dikkate alinmasi yanli sonuglar
elde edilmesine neden olabilir. Genis giiven araliklarinin kapsama yiizdelerini yaniltici bir sekilde
artiracagl gorilmektedir. Bu nedenle, kapsama yiizdeleri ile birlikte gliven araliklarinin
genisliklerinin de dikkate alinmasi 6nerilmektedir.

Anahtar Sézciikler: bootstrap, gliven araligi, BCa, ABC
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Tedavi-Biyomarker Etkilesiminin BATE Egrisi ile Incelenmesi

Biisra EMIR?, Ertugrul COLAK!

1 Eskisehir Osmangazi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Temel Tip Bilimleri Béliimii, Biyoistatistik AD,
Eskisehir

Amag: Klinik arastirmalarda, farkl biyomarker degerlerine sahip hastalar, yeni tedavilere veya
ilaclara farkli tepkiler verebilir. Kisisellestirilmis tipta, tedaviden fayda goérebilecek hastalari acik
bir sekilde tanimlamada tedavi ile biyomarker degerleri arasindaki etkilesimi incelemek
o6nemlidir. Bu calismanin amaci, biyomarker degerinin bir fonksiyonu olarak tedavi etkisinin
grafiksel gosterimi olan Biyomarker’a gore diizeltilmis Tedavi Etkisi (Biomarker Adjusted
Treatment Effect; BATE) egrisinin kullanimini 6rnek bir veri seti kullanarak tanitmaktir.
Yontem:BATE egrisi, yasam stirelerini iceren bir veri setinde biyomarker degerinin klinik
faydasini degerlendirmede ve belirli bir hasta i¢in optimal tedaviyi se¢mede kullanilmasi 6nerilen
yeni bir yontemdir. Biyomarker’a gore bir deger aralig1 belirleyerek ayni amaca yoénelik kullanilan
farkl tedavi yontemlerinin se¢iminde karar vermeyi saglar. Belirlenen bu deger araligina goére
hangi tedavi yonteminin daha etkili olabilecegini 6nerir. Biyomarker'a goére deger araliginin
belirlenebilmesi i¢in tedavi-biyomarker etkilesiminin 6nemli olmasi gerekmektedir. Bu ¢alismada
etkilesimin 6nemliligi, Fan ], Lin H, Zhou Y. tarafindan 6nerilen yerel kismi olabilirlik tahmin (local
partial likelihood estimation) yontemi kullanilarak belirlendi. Bu yontemde gaussian kernel
diizeltmesi kullanildi. Calismada kullanilan uygulama veri seti, 1974 ve 1984 yillar1 arasinda Mayo
Clinic tarafindan yiiriitiilen klinik bir ¢calismadan elde edilmistir. Karaciger primer biliyer siroz
(PBC) hastalig1 tanis1 almis 424 hastadan 312’si randomize olarak 2 tedavi grubuna ayrilmis.
Birinci gruba D-penisilamin ila¢ tedavisi uygulanmis diger gruba ise plasebo verilmistir. Bu
hastalara ait degiskenlerden yasam siireleri, sansiir durumlari, tedavi gruplari, aspartat
aminotransferaz (AST) ve alkalin fosfataz (ALP) degerleri BATE egrisi ile incelendi. Bu ¢alismada,
ALP degeri PBC hastaliginin belirlenmesinde biyomarker olarak kullanildi. AST, ortak degisken
olarak modele dahil edildi.

Bulgular: Yerel kismi olabilirlik tahmin yontemi kullanilarak tedavi gruplar ile biyomarker
olarak belirlenen ALP degerleri arasinda 6nemli bir etkilesim belirlendi (Q:1=34.27558, p=0.002).
Sonraki asamada olusturulan BATE egrisine gore ALP icin belirlenen deger araligi yaklasik olarak
900-2100 (U/litre) hesapland.

Sonuglar: ALP degeri 900-2100 (U/litre) arasinda olan PBC hastalar icin D-penisilamin ila¢
tedavisi uygulanmasi onerilebilir. ALP’si bu aralik disinda olan hastalar D-penisilamin ilag¢
tedavisine duyarli olmadigindan farkli tedavi yontemlerinin uygulanmasi gerekebilir. BATE egrisi,
tedavi etkinligine gore biyomarker aralig1 belirlemesi sayesinde kisisellestirilmis tip alaninda
kullanilabilecek 6nemli bir yontemdir.

Anahtar Sozciikler: BATE egrisi, Tedavi-Biyomarker Etkilesimi, Yerel kismi olabilirlik tahmin
yontemi
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GAMLSS Modellerinin Model Yeterliliginin Belirlenmesinde Worm Egrileri
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Ozet

Blyiume egrileri, boy, kilo gibi antropometrik 6l¢timlerin yasa bagh degisimini izlemede siklikla
kullanilan toplum standartlaridir. Bu egriler ile toplumlarin genel saglik durumlari hakkinda bilgi
elde edilebilir, bireylerin farkli zaman noktalarindaki 6l¢iimleri incelenerek biiylimenin saglikli
olarak gerceklesip gerceklesmedigi izlenebilir, biiytime ile iligkili saglik problemleri agisindan alt
ve Ust risk limitleri belirlenebilir ve saglikli toplum verileri ile kiyaslama yapilarak olagan disi
Olctimlere sahip bireyler tespit edilebilir. Biiylime egrilerini olusturma da ¢ok sayida istatistiksel
yontem gelistirilmistir. GAMLSS modelleri bu ydntemlerin bircogunu kapsayan, ¢ok sayida olasilik
dagihmini ve diizlestirme yontemlerini iceren bir regresyon yaklagimidir. Ornegin, biiyiime
egrileri olustururken LMS yontemi Box-Cox normal dagilimini, LMSP y6ntemi ise Box-Cox power
iistel dagilimlarindan faydalanmaktadir. Her iki yontemde de diizlestirme yontemi olarak kiibik
egriler tercih edilmektedir. Bu yontemler ile biiylime egrileri olustururken 6nemli bir problem
referans dagilimin yasa gore uygun bicimde diizgiinlestirilmesidir. Yontemlerin icerisinde yer
alan farkli dagilim parametrelerinin kullanimi, sonuclarin farklilasmasina, farkli toplum
referanslart elde edilmesine yol agmaktadir. Bu nedenle olusturulan modellerin model
yeterliliklerinin incelenmesi ve elde edilen sonuglar tizerinde dikkatli bir denetim yapilmasi
gerekmektedir. Worm egrileri bu amagla gelistirilmis basit ve esnek bir grafiksel yaklasimdir. Bu
egriler, referans dagilimin gozlenen ve beklenen farkhiliklarini yasa bagh olarak
gorsellestirmektedir. Bu sayede kullanicilar, grafikteki egrilerin bigimine gore olusturduklari
modellerin yeterli olup olmadigina karar verebilmekte, yeterli degilse ne gibi degisiklikler
yapmalar1 gerektigine iliskin yorumlar elde edebilmektedir. Bu ¢alismada, worm egrilerinin
gercek bir antropometrik biiyiime egrisi verisinde kullanimi gésterilecektir. Ayrica, kullanicilara
bu egrileri basit olarak olusturabilmelerine yonelik kullanici-dostu bir web uygulamasi
sunulacaktir.

Anahtar Sézciikler: Biiyliime egrileri, GAMLSS, LMS, LMSP, worm egrileri
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Veri Fiizyon Yontemleri ile Coklu Sensor Goriintiilerinden Bilgi Cikarimi
Adem DOGANER!, Cemil COLAK?
1Kahramanmaras Stit¢ii Imam Univ., Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, K.Marag

2fnénii Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi AD, Malatya

Amag: Verilerden bilgi ¢ikarimi gerceklestirebilecek ¢ok sayida model ve yontem gelistirilmistir.
Niceliksel veri yiginlarindan makine 6grenme algoritmalari veya farkli istatistiksel teknikler ile
bilgi cikarimi gerceklestirmek miimkiindiir. Niceliksel veri yiginlarinda basarili sonuclar
tiretebilen bu yontemler, goriintii gibi veri kaynaklarinda basarili sonugclar liretememektedir.
Mevcut yontemlerin goriintiilerden bilgi ¢ikariminda kisith ¢6ziim iiretmesi ve insan goziiniin
sadece belirli bir dalga boyu araligindaki goriintiileri gorebilmesi goriinttilerden bilgi ¢ikarimini
zorlastirmaktadir. Bu c¢alismada 3 farkl dalga boyutunda calisan kameralardan elde edilen
gorintiilerin veri filizyon yontemleri ile birlestirilerek ¢coklu gézlem dizisine sahip Sakli Markov
Modeli ile bilgi cikarimi yapilmasi amag¢lanmaktadir.

Yoéntem: Calismanin uygulama asamasinda, goriintiilerden bilgi ¢ikariminmi gercgeklestirecek
modelin gelistirilmesi icin farkli dalga boylarinda goriintiiler alabilen sensoérlere sahip
kameralardan yararlanarak goriintiiler alinmistir. insan gézii sadece goriiniir 151k dalga boyu
araligindaki goriintiileri gorebilmektedir. Ozel sensérlere sahip kameralar 1s181in farkli dalga
boylarinda insan goziiniin dogrudan géremedigi goriintiiler elde edilebilmektedir. Uygulamada
kizilotesi, ultraviyole ve goriniir 151k dalga boyunda goriintiller alabilen kameralar ile t
zamaninda ayni agidan ve ayni cilt dokusundan gorintiiler alinmistir. Bu goriintiiler veri fiizyon
yontemleri ile birlestirilmistir. Sakli Markov Modeli (SMM) durumlar arasi gecislerin gézlemler
dizisi aracilig ile tahmin edildigi iki stokastik siirecten olusan modellerdir. Uygulamada ise 3
farkli kameradan elde edilen gozlem dizileri ve bu gozlemlerden tahmin edilmek istenen bir
durum dizisi bulundugu i¢in klasik SMM ile modellemek yerine Sakli Markov Modeli tabanli yeni
bir model iizerine ¢alisilmistir. Modelin uygulanmasi sonucu elde edilen goriintiilere gore cildin
risk degerlendirmesi gerceklestirilmistir.

Bulgular: 3 farkli kameradan elde edilen goriintiiler veri fiizyon yontemleri ile birlestirilmistir.
Birlestirme sonucunda gortntiilerde ve cilt dokulari lizerinde farkli renk tonlari ortaya ¢ikmistir.
Gortintillerde piksel kiimeleri elde edilmistir. Bu goriintiiler ile cilde iliskin cilt kalinlig, 1s1
gecirgenligi, melanin yogunlugu, pigmentasyon problemleri ve giinese hassasiyet konusunda bilgi
cikarimi gerceklestirilmistir.

Sonug: Farkli kameralardan elde edilen goriintiilerin veri fiizyonu ile birlestirilmesi ve yeni
gelistirilen SMM tabanli model basarili bir sekilde uygulanmistir. Cilt lizerinde risk teskil eden
bolgelerde farki renkte ve yogunlukta piksel kiimelerinin olustugu gézlemlenmistir. Goriintiideki
bu kiimelere gore bilgi cikarimi gergeklestirilmistir.

Anahtar Sozciikler: Markov Modelleri, Oriintii Birlestirme, Bilgi Cikarimi
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Kohonen Oz Orgiitlemeli Haritalama Yéntemi ile Psikotik Hastaliklarin Kiimelenmesi

Asli BOZER, Osman DAG, Sevilay KARAHAN

Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali

Ozet: Veri madenciligi; biiyiik miktarda veri icerisinden, gizli kalmis, degerli, kullanilabilir
bilgileri aciga ¢ikaran ve stratejik karar destek saglamak amaciyla kullanilan; verilerin analizini
temel alarak karar verme modelleri yaratan bir yontemdir (1). Veri madenciligi, 6ngoriilen
modelleri uygulayarak gelecekteki olaylara daha iyi kararlar verilmesini, eylemde bulunulmasin
saglamaktadir (2). Veri madenciligi, veri tabaninda beklenmeyen iliskilerin bulunmasina yardim
etmesi acisindan geleneksel istatistiksel analizlerden farklilik gdstermektedir. Yiiksek boyutluluk
ve biiylik hacimli verilerden otiirii, veri madenciliginde geleneksel istatistiksel yontemlerin
kullanimi sinirhdir. Dolayisiyla veri madenciliginde, yapay zeka ve veri gorsellestirme alanindaki
calismalar gerekli hale gelmektedir. Yapay sinir aglari; insan beyninin 6zelliklerinden olan
6grenme yolu ile yeni bilgiler tiiretebilme, yeni bilgiler olusturabilme ve kesfedebilme gibi
yetenekleri gerceklestiren bilgisayar sistemleridir. Yapay sinir aglari arasinda; Hebb Net,
Perceptron, Kohonen Map (Kohonen Oz Orgiitlemeli Haritalama Yéntemi) Backpropagation Net,
Hopfield Yapay Sinir Modeli yer almaktadir (1). Bu calismada Tuevo Kohonen tarafindan
gelistirilmis Kohonen Oz Orgiitlemeli Haritalama yontemi kullanilacaktir. Kohonen Oz
Orgiitlemeli Haritalama Yontemi; n-boyutlu uzaydaki girdi verilerini, orjinal topolojik iligkilerini
koruyarak daha diisiik boyutlu cizimle (genellikle 2 boyutlu) haritalastirmaktadir. Verideki
benzer oriintiileri ortaya ¢ikaran bir yontemdir. Bu yontem, denetimsiz 6grenme algoritmalarini
kullanan, yani 6grenmeyi kendi kendine gerceklestiren, ileri beslemeli bir yapay sinir agidir (3,
4).

Calismanin amaci; veri madenciliginde, kiimeleme amaci ile kullanilan Kohonen Oz Orgﬁtlemeli
Haritalama y6ntemini kuramsal olarak tanitmak, bu yontemin 6zelliklerini incelenmek, saglik
alaninda smiflama gereksinimi oldugu durumlarda bu yontemin kullanilabilirligini géstermek, bu
yontem sonucunda elde edilen siniflamanin performansinin (dogruluk oraninin vb.) diger klasik
siniflama yontemlerine gore daha yiiksek olacagini gostermektir.

Yontem: Calismada Kohonen 6z orgilitlemeli haritalama yontemi kullanilacaktir. Bu ¢alisma;
psikiyatrik hastaliklardan biri olan sizofreni hastalarinin verileri kullanilarak uygulanacaktir.
Sizofreni, hezeyanlar ve halliisinasyonlar olarak bilinen psikotik semptomlardan, fonksiyonel
bozulmalara kadar genis bir semptom spektrumunda, degisik sekillerde goriilen, kronik ve
siklikla relapslarla seyreden bir akil hastaligidir. Sizofreni tiim psikiyatrik rahatsizliklar icinde,
tanimlanmasi, betimlenmesi en zor olanlardan biridir (5). Sizofreninin tanilamasi ile ilgili olarak
cesitli siniflandirma sistemleri gelistirilmistir. Bu siniflandirma sistemleri ile sizofreni tanilamasi
icin cesitli alt tipler olusturulmustur. Alt tiplerin siniflandirilmasinda kullanilan belirtilerin ve
semptomlarin kohonen map yontemi kiimelendirilmesiyle, siniflandirmanin ve teshisin
istatistiksel olarak analiz edilmesi hedeflenmektedir. Calismanin verileri toplanmis olup, analiz
sonrasinda Kohonen map 6z orgiitlemeli haritalama yontemi ile klasik kiimeleme yontemlerinin
sonuglari karsilastirilacaktir.

Anahtar Sozciikler: Veri Madenciligi, Kohonen Oz Orgiitlemeli Haritalama Yéntemi, Sizofreni
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Yasam Coziimlemesinde Egilim Skoru
Durdu KARASOY?, Hatice ISIK?, Nihal ATA TUTKUN!

1Hacettepe Universitesi Fen Fakiiltesi Istatistik Béliimii, Ankara.

Ozet

Amag: Egilim skoru yontemleri gozlemsel calismalarin ¢éziimlemesi i¢in popiiler bir aractir. Bu
yontemlerin kullanimy, iki tedavi grubu arasindaki 6lciilen temel karakteristiklerdeki farkliliklar
nedeniyle meydana gelen bozulmalarin etkisini azaltmay1 saglar. Egilim skoru ydntemleri,
gozlemsel calismalarda tedavi etkilerini tahmin etmek i¢in kullanilir. Tibbi ve epidemiyolojik
calismalarda ¢iktilar, cogunlukla olay siiresi olmaktadir. Egilim skoru yontemleri ile ortalama
tedavi etkileri i¢in, tedavi lizerine ortalama tedavi etkileri i¢in ve potansiyel ¢ikti ortalamalari igcin
degisik tahmin ediciler elde edilir. Tedavi etkileri, regresyon diizeltmesi, ters olasilik agirhikliklari,
ters olasilik agirliklandirmali regresyon diizeltmesi ve agirliklandirilmis regresyon diizeltmesi
kullanilarak tahmin edilebilir. Bu calismada, mide kanseri i¢cin kemoterapi etkisi bu yontemler
kullanilarak incelenmigtir ve yorumlanmigtir.

Yontem: Bu calismada, yasam c¢o6zlimlemesinde tedavi etkilerini tahmin etmede kullanilan
regresyon diizeltmesi, ters olasilik agirlikliklari, ters olasilik agirliklandirmali regresyon
diizeltmesi ve agirliklandirilmis regresyon diizeltmesi yontemleri kullanilmistir.

Bulgular: Kullanilan yéntemler sonucunda, tiim hastalar kemoterapi aldiginda ortalama yasam
suresi, kemoterapi almayan hastalardan yaklasik 30 ay daha uzun olarak tahmin edilmistir.
Hastalar kemoterapi almadiginda tahmin edilen ortalama yasam siiresi ise yaklasik 35 ay olarak
bulunmustur Tim hastalar kemoterapi aldiginda yasam siiresi, hastalarin hi¢ biri kemoterapi
almadigindaki duruma gore yaklasik %83 artmaktadir.

Sonug: Egilim skorlari, grup farkhiliklarim diizeltmek i¢in degerli fakat kullanilmayan bir
yaklasimdir. iki grubun karsilagtirilabilir hale getirilmesi i¢in kullanilir. Bu yéntemle, tedavi
etkilerini ortaya ¢ikarmak ve bireysel faktorleri kontrol etmek miimkiindiir. Bu calismada, ¢iktis
olay siiresi olan yasam ¢ozliimlemesinde egilim skoru yontemlerinin kullanilmasi ele alinmis ve
gercek bir veri seti olan mide kanseri verileri icin kemoterapinin etkisi incelenmis ve elde edilen
sonuglar yorumlanmistir.

Anahtar Sézciikler: Yasam ¢oéziimlemesi, Egilim skoru, tedavi etkisi
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Tekrarl Gozlem ve Sagkalim Verilerinin Birlesik Model Performans Degerlendirmesi: Bir
Simiilasyon Calismasi

Ebru TURGAL Y S. Kenan KOSE 2
1 Hitit Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum.
2 Ankara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara.
ebruturgal @hitit.edu.tr
OZET

Amag: Birlesik modelleme sagkalim verileri ile farkli zaman noktalarinda o6lciilmiis tekrarh
gozlemleri analiz eden bir teknik olarak yayginlasmaya baslamistir. Ortak rastgele etkiler ile
boylamsal siire¢ ve sagkalim siirecinin birbirine baglandig1 birlesik modelleme, bu iki alt model
icin es zamanli kestirim yapma olanagi saglar. Ancak ¢ogu zaman birlesik modellemenin
matematiksel hesaplama zorlugu 6n plana ¢ikmakta ve olabilirlik kestiriminde bazi paketler
integral ¢oziimlemede sik¢a basarisiz olmaktadir. Bu galismanin amaci, simiilasyon teknigi ile
zamana bagh degiskenlerin cesitli 6rneklem biyiikliikleri ve varyans-kovaryans yapisi icin
performanslarinin degerlendirilmesidir.

Yontem: Calisma R’da joineR, JM paketleri kullanilarak gerceklestirilmistir. ]M paketine ait
birlesik model icin uyarlayici ve yalanci uyarlayici (pseudo-adaptive) Guass-Hermite kare yapma
yontemi kullanilmis, sonuglar performans bakimindan kiyaslanirken yanlilik esas alinmistir.

Bulgular: Ibrahim, J. G., Chu, H., Chen, L. M. (2010) Rastgele Kesim Noktasi ve Rastgele Egim ile
tedavi etkisine sahip dogrusal karisik etkili modelden iiretilmis tekrarl gézlem verisinin birlesik
modellenmesine ait sagkalim iizerindeki zamana bagl tahmin edici etkisinin daha kii¢iik standart
hataya sahip oldugunu simiilasyon ¢alismalarinda gostermistir. Paralel olarak, hazard oranindaki
tedavi etkisi, oransal hazard modeli ile birlesik modelde birbirine ¢ok yakin ve neredeyse yansiz
bulunmakla birlikte tahmine iliskin standart hatalarin da hemen hemen ayni oldugunu
soyleyebiliriz. Bununla beraber, sagkalim ilizerindeki tedavi (grup) etkisi sifir alinmadiginda
simiilasyon siiresi olduk¢a uzamakta ve elde edilen benzetim sonuglari performans agisindan
kabaca bu ¢alisma ile benzer bulunmustur.

Sonug: Sabit ve rasgele etkiler ile hata terimleri lizerine gesitli senaryolar iiretilerek simiilasyon
yapilmistir. Orneklem sayisi (n) 150, 200 alindiginda sagkalim iizerindeki zamana bagh tahmin
edici etkisi genisletilmis Cox regresyon icin simiilasyon c¢alismalarinin g¢ogunda giiven
araliklarinin disina ¢ikmistir. JM, joineR paketine gore daha iyi sonug gostermistir. hy(t) temel
risk fonksiyonlarindan parcali sabit ve yiv(spline) fonksiyonlar sagkalim itizerindeki zamana bagh
tahmin edici etkisini kapsama acisindan birbirlerine yakin performans gostermislerdir.
Simiilasyon c¢alismalar1 devam etmektedir. Sunuma kadar olan siire zarfinda c¢alismalar
tamamlanacaktir.

Anahtar Sézciikler: Birlesik Modelleme, Boylamsal Veri Analizi, Sagkalim Analizi, Simiilasyon
Kaynaklar:
Cox D. (1972). Regression models and life-tables (with discussion). J Roy Stat Soc B.; 34: 187-220.

Ibrahim, J. G., Chu, H., Chen, L. M. (2010). Basic concepts and methods for joint models of
longitudinal and survival data. Journal of Clinical Oncology, 28(16), 2796-2801.
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Orantili Hazard Durumunun ihlalinde Log-Rank Testinin Giiciiniin incelenmesi
Hiilya OZEN?, Cengiz BAL!
1Eskisehir Osmangazi Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD., 26480 Eskisehir

Amag: Yasam analizinin temel amaglarindan biri farkli gruplara ait yasam fonksiyonlarinin
homojen olup olmadigini degerlendirmektir. Bu amacla literatiirde kullanilan ydntemler
genellikle log-rank ve agirliklandirilmis log-rank testleridir. Log-rank testi, orantili hazard
durumunda giicii oldukca yiiksek karsilastirma sonuglar1 vermektedir. Bu ¢alismada orantili
hazard durumu ihlal edildiginde log-rank ve agirliklandirilmis log-rank testlerinin giiciiniin
arastirilmasi amaglanmaktadir.

Yoéntem: Monte Carlo benzetim yontemi kullanilarak orantili hazard durumu ve bu durumun
ihlaline ait cesitli senaryolar olusturuldu. Orantili hazard varsayimi ihlaline ait senaryolar kesisen
iki yasam fonksiyonunu karsilagtirma iizerine kuruldu. Karsilastirmalar log-rank ve
agirliklandirilmis log-rank (Wilcoxon, Tarone-Ware, Peto, Modified Peto, Fleming-Harrington)
testleri kullanilarak gerceklestirildi. Yasam siirelerinin tiliretilmesinde farkli parametreli {istel
dagilimlardan ve sagdan sansiirli mekanizma olusturmak icin ise tekdiize dagilimdan
faydalanildi. Benzetim calismalarinda tekrar sayis1 1000 kabul edildi. Gruplarin 6érnek hacimleri
birbirine esit ve 20, 50 ve 100 olarak belirlendi. Sansiir oranlari ise her iki grupta birbirine esit ve
%0, %10, %20 ve %30 olarak secildi. Anlamlilik diizeyi ise a=0.05 kabul edildi. Testlerin giict;
anlaml fark bulunan benzetim sonuglarinin tekrar sayisina oranti ile elde edildi.

Bulgular: Orantili hazard yaklasimi altinda tiim testlerin giicii 6rnek hacmi arttikca %100’e
yakinsamaktadir. Ozellikle 6rnek hacmi 50 ve 100 oldugunda, gii¢ degerleri sansiir oranlarindaki
artistan oldukga az etkilenmektedir.

Kesisen yasam fonksiyonlarinin yer aldigi orantili hazard durumunun ihlalinde testlerin giicii
oldukca diismektedir. Agirliklandirilmis log-rank testlerinden sadece Fleming-Harrington’'in
diger testlere gore daha gli¢lii sonuclar vermektedir. Sansiir oranindaki artis tiim testlerin giiciinii
olumsuz yonde etkilerken, 6rnek hacmindeki artis giiciin artmasini saglamaktadir.

Sonug¢: Orantili hazard durumunda giiclerinin yiiksek olmasindan dolay1 log-rank testlerinin
kullanilmasi uygundur. Ancak, orantili hazard durumu ihlalinde 6zellikle kii¢iik 6rnek hacmi ve
ylksek sansiir oraninda log-rank ve agirliklandirilmis log-rank testlerinin giicli azalmaktadir. Bu
nedenle bu testlere alternatif 6nerilen diger testlerin kullanilmasi 6nerilmektedir.

Anahtar Sézciikler: kesisen yasam fonksiyonlari, log-rank, orantili hazard durumu
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Yasam Siiresi Verilerinin Cok Degiskenli Uyumlu Regresyon Analizinde Kullanimi

Merve TURKEGUN?Y Giilhan OREKICI TEMEL?, irem ERSOZ KAYA?

IMersin Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Mersin

2Mersin Universitesi Tarsus Teknoloji Fakiiltesi, Yazilm Miihendisligi Béliimii, Mersin

Amag: Bu calismanin amaci; Survival MARS tekniginin teorik ¢ercevelerini anlatma ve yaygin
kullanilan artik tiirlerinin modeldeki performansini degerlendirmektir.

Yoéntem: Bir canlinin yasam siiresinin tahmin edilmesi icin gelistirilen yontemler veri yapisinin
sanslirlii olmasindan kaynakli olarak klasik regresyon yontemlerinden farkhidir. Sansiirlii
verilerin bulundugu regresyon yontemlerinde Cox regresyon analizi kullanilmaktadir. Ayrica
regresyon yontemlerine alternatif olarak gelistirilen Cok Degiskenli Uyumlu Regresyon Analizi
(MARS) mevcuttur. MARS yonteminin bagimsiz degiskenler arasindaki coklu baglanti sorunundan
ve u¢ degerlerden etkilenmemesi bakimindan klasik regresyon modellerine gore istiinliik
gostermektedir. Fakat ama¢ hem yasam siiresinin tahmin edilmesi hem de bu iistiinliikleri bir
arada kullanabilmek oldugunda her iki yontem de tek basina kullanilamamaktadir. Son yillarda
MARS yontemi ile birlikte Cox regresyon yontemini bir arada analiz eden Survival MARS yontemi
kullanilmaktadir. Bu analizin ilk asamasinda Cox regresyon analizi uygulanmakta, ikinci
asamasinda ise MARS analizi yapilmaktadir. Cox regresyon modelinde yaygin olarak Cox-Snell,
Martingale ve Sapma (Deviance) artiklari kullanilmaktadir. En yaygin kullanilan artik tiri ise
Cox-Snell artiklaridir. Cox-Snell ve Martingale artiklary; aciklayici degiskenlerin Cox orantisal
hazard modeli lizerindeki en iyi etkisinin a¢iklanmasinda kullanilmakta ve Martingale artiklar
izerinden doniistiirme uygulanarak Sapma artiklar1 elde edilmektedir. Ancak bu artiklarin,
agirlikli olarak gozlenen yasam siirelerine bagl olmasi ve kiimiilatif hazard fonksiyonunun
tahminine ihtiyac duymasi birer dezavantajdir. Bu ¢alismada; Cox-Snell, Martingale ve Sapma
artiklar kullanilarak Survival MARS yaklasimi sonuglari elde edilmistir. Verilerin analizinde
Matlab 6.0 paket programi kullanilmistir. Survival MARS analiz performanslar1 Genellestirilmis
Capraz Gegerlilik (GCV) ve Aciklayicilik Katsay1 (R?) degerlerine bakilarak karsilastirilmistir.
Ayrica Cox Regresyon ve Survival MARS analizinden elde edilen model katsayilarina ait standart
hata degerleri karsilastirilmistuir.

Bulgular: Cox regresyon modeli istatistiksel olarak anlamli bulunmustur (p=0,005 Ki-
Kare=12.57). Survival MARS sonuglara gore; Cox-Snell, Sapma ve Martingale artikli modellerde
GCV ve R2degerleri sirasiyla (GCV,_g= 0.622 R2_g =0.48), (GCV5=0.990, R2=0.20), (GCV},=0,658,
R%=0.05) olarak elde edilmistir.

Sonug: Yasam verilerinin analizinde sonug¢ degiskeni ile agiklayic1 degiskenler arasindaki lineer
ve lineer olmayan iliski yapilar1 ve aciklayict degiskenler arasindaki interaksiyonlarin
yorumlanmasinda Cox regsreyon analizi yetersiz kalmaktadir. Cox regresyon modelinden elde
edilen artiklar1 kullanan Survival MARS yaklasimi; bu iliskilerin kolaylikla yorumlanabilmesini
saglamaktadir. Survival MARS modeli; Cox regresyon modeline karsi gliclii ve uygulanabilir
alternatif bir yontemdir ve Cox-Snell artikli Survival MARS modeli diger artikli modellere gore en
uygun yaklasimdir.

Anahtar Sozciikler: Cok Degiskenli Uyumlu Regresyon, Cox Regresyon, Cox-Snell, Martingale,
Sapma (Deviance)
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Zamana Bagh Bir Belirtec icin Optimal Kesim Noktas1 Belirleme

ilker UNAL, Yasar SERTDEMIR, Ceren EFE

Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali Adana

ilkerun@cu.edu.tr

Sayisal bir belirtecin siniflama basaris1 ROC analizi ile 6l¢iiliir Bu analizde belirtecin tiim bireyler
icin ayni olan tek bir zamanda 6l¢iildiigii varsayilir. Belirtecin zamana baglh olmasi halinde zaman
etkisini dikkate alan zamana bagli ROC analizine basvurulur. Bu durumda da bireylerin
Olctimlerinin farkli zamanlarda olmasi nedeniyle tiim bireyler i¢in gecerli tek bir kesim noktasi
vermek dogru olmaz. Zamana bagh belirtecin 6l¢iimii zamani dikkate alan bir kesim noktasina
gore degerlendirilmesi gerekir. Bu ¢alismada literatiirde sik kullanilan optimal kesim noktasi
belirleme yontemlerini zamana baglh ROC analizine adaptasyonu yapilarak uygun kesim noktasi
belirlenmeye calisilacaktir. Calismada literatiirde verilen gercek veri setleri tizerinde uygulamalar
yapilarak yontemlerin sonuglar tartisilacaktir.

Anahtar Sézciikler: Zamana bagl belirteg, ROC analizi, optimal kesim noktasi
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Zamana Bagli ROC Analizi Yontemlerinin Alan Tahminlerinin Karsilastirilmasi
Ceren EFE!, ilker UNAL!
1Cukurova Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana

cefe@cu.edu.tr

ROC analizi, hastalik tanisinda kullanilan niceliksel tam testlerinin veya biyolojik belirteclerin
siniflama basarisini 6lgmeye yarayan popiiler bir yontemdir. Ancak sagkalim verilerinde veya
boylamsal verilerde oldugu gibi, ilgilenilen olay ile 6l¢iim yapilan belirte¢ arasinda bir zamana
baghlik s6z konusu ise, klasik ROC analizi belirtecin gercek performansini tahmin edemeyebilir.
Bu nedenle, sonuclar1 zamana bagl olarak degiskenlik gdsteren bir biyolojik belirtecin tani
performansini degerlendirirken zaman kavramini da hesaba katarak islem yapan “zamana bagh
ROC analizi” yontemi gelistirilmistir. Takip gerektiren calismalarda her hastanin 6l¢iim bilgisi
diizenli olarak kaydedilemeyebilir. Boyle bir durum s6z konusu oldugunda, herhangi bir zaman
noktasina ait 6l¢iimi eksik olan bireylerin belirteg bilgisi, ayn1 zaman noktasina ait 6l¢timleri tam
olan bireylerin verisinden faydalanilarak modellenebilir. Belirtecin ilgilenilen zamandaki
siniflama basaris1 bu modellenmis veriden elde edilen zamana bagli ROC egrisi altinda kalan alan
yoluyla belirlenir. Bu ¢alismada, liretilen genis boylamsal veriden her birey icin rastgele zaman
noktalari secilerek zamana bagh 6l¢ciim iceren sagkalim verisi olusturulacaktir. Elde edilen yeni
veride belirtecin siniflama basarisi zamana bagli ROC yontemleri ile elde edilecek ve sonug,
orijinal veriden elde edilen siniflama basarisi ile karsilastirilarak yontemlerin tahminlerinin ne
kadar iyi oldugu arastirilacaktir.

Anahtar Soézciikler: Zamana Bagli ROC, Biyolojik Belirtegler, En Yakin Komsu Kestirimi, Kaplan-
Meier Kestirimi
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Siif Dengeleyici: iki Stmfl1 Verilerde Sinif Dengesizligi Problemini Gidermek icin Web
Tabanh Bir Yazilim

Ahmet Kadir ARSLAN?, Cemil COLAK!

1fnénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya

Amag: Sinif dengesizligi problemi, makine dgrenmesi alanindaki énemli konulardan biridir.
Uzerinde calgilan veri setinde, 6rneklerin olusturdugu simiflardan birinin diger érneklerin
olusturdugu simif veya siniflara gore sayica yiiksek derecede fazla olmasi dengesiz smif
problemini ortaya ¢ikarir. Ornegin, tibbi veri setlerinde hasta simifina iliskin érnek sayisi, hasta
olmayan (kontrol) sinifina gore azdir (6zellikle nadir goriilen hastaliklarda). Bu durumda hasta
ve hasta olmayan bireylerin siniflandirilmasinda yanlilik (bias) sorunu ortaya ¢cikmaktadir. Ciinkii
siniflandirma problemlerinde kullanilan standart makine 6grenmesi modelleri biiyiik sinif(lar)in
etkisi altinda kalmaktadir ve kiiclik siniflarin varligl ortadan kaybolmaktadir. Literatiirde bu
problemin ¢éziimiine yonelik bircok yaklasim dnerilmistir. Genel olarak bu yaklasimlar icsel ve
dissal yaklasimlar olmak tizere ikiye ayrilabilir. Digsal yaklasimlara SMOTE, Borderline SMOTE,
LN-SMOTE, SMOTE-RSB, Safe-Level-SMOTE ve SMOTE-IPF vb. algoritmalari, icsel yaklasimlara ise
SMOTEBoost, SMOTEBagging, RAMOBoost, UnderBagging, Roughly Balanced Bagging ve
RUSBoost vb. algoritmalari 6rnek verilebilir. Fakat bu algoritmalar ¢esitli programlama dillerinde
kod olarak ¢alistirildig1 ve kullanici arayiiziine sahip olmadiklari i¢in kullanici dostu degillerdir.
Bu sebeple dengesiz sinif probleminin giderilmesi icin dili Tiirkce olan kullanici dostu bir yazilim
gelistirilmistir.

Yontem: Bu yazilimda, simif dengesizligi probleminin giderilmesi i¢in dissal yaklasimlar
kullanilacaktir. Dissal yaklasimlarda, azinlik sinif verilerinden yeniden 6rnekleme yontemleri
yardimiyla sentetik veriler tiiretilerek ¢ogunluk sinifin sayisina esit veya hemen hemen esit
duruma getirilir. Azinlik smif kullanilarak yapilan bu yeniden 6rnekleme yodntemine iist
ornekleme (oversampling) denir. Diger yandan ¢ogunluk sinif verilerinin sayisi alt 6rnekleme
(undersampling) yontemi kullanilarak azinlik sinifin sayisina ¢ekilebilmekte ve veri seti dengeli
hale getirilebilmektedir.

Yazilimin arka planint R programlama dilinde yazilmis paketler olusturmaktadir. Kullanici
arayiizii ise Shiny paketi ile olusturulmustur. Shiny, R dilinde olusturulan uygulamalarin birer
web uygulamasina donlismesini saglayan bir RStudio projesidir. Yazilimda, veri yilikleme,
ylklenen veri setinin degisken tipinin belirlenmesi, asiri/aykiri deger ve kayip deger analizleri,
tanimlayic1 istatistikler, dagilm tanilama, alt-list Ornekleme ve modelleme asamalarn
bulunmaktadir.

Bulgular: Yazilimda; yiiklenen veri setinin degisken tipleri belirlendikten sonra, asiri/aykiri
deger ve kayip deger analizleri yapilarak cesitli veri alt-iist drnekleme analizine hazir hale getirilir.
Tanimlayic1 istatistikler asamasinda, degiskenlerin grup bazinda bazi temel istatistikleri
hesaplanir ve tablo olarak sunulur. Dagilim tanilama asamasinda, sayisal degiskenlerin bazi teorik
olasilik dagilimlarina uygunluklarina bakilir ve degisken bazinda olasilik yogunluk grafikleri
verilir. Alt-list 6rnekleme asamasinda veri cesitli algoritmalar kullanilarak dengeli hale getirilir.
Modelleme asamasinda ise sinif dengesizligi giderilen verinin, ¢esitli makine 6grenmesi modelleri
kullanilarak siniflandirma performansi incelenir.
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Sonug: Gelistirilen bu yazilim ile arastiricilar, veri madenciligi ve makine O6grenmesi
disiplinlerindeki onemli problemlerden biri olan sinif dengesizligi sorununu gidermek icin
yayginlikla kullanilan yontemleri bir arada bulabilecekler ve bu yontemlerin teorik arka planini
O6grenmeye gerek kalmaksizin alt-list 6rnekleme analizlerini uygulayabileceklerdir.

Anahtar Sozciikler: Alt-Ust Ornekleme, Shiny, Web Tabanl Yazilim
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Giivenirlik Calismalarinda Ornek Biiyiikliigii Hesaplama Yaklasimlari
Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana

sevincpurenyucel@gmail.com

Giris: Glivenirlik calismalarinda, 6lgeklerin giivenirligini belirlemek adina bir¢ok yontem vardir.
Burada Onemli olan nokta, bu giivenirlik ¢alismalarinin planlama asamasinda, “bir 6l¢cegin
giivenirlik katsayisini dogru olarak belirleyebilmek icin ne kadar érnek biytkligi almamiz
gerektigi” sorusuna cevap bulmaktir. Cronbach alfa glivenirlik katsayisi, saglik bilimlerinde en ¢ok
kullanilan giivenirlik 6l¢iitlerinden biridir. Cronbach alfa giivenirlik katsayisina bagh olarak
istenilen dogruluk (desired precision) ve istenilen gii¢ (desired power) i¢in olmak tizere iki farkl
ornek biiytkligi hesaplama yaklasimi gelistirilmistir.

Amag: Giivenirlik ¢alismalarinin planlanmasi asamasinda, Cronbach’in alfasina bagh 6rnek
biiyiikliigii yaklasimlarinin; beklenen farkli Cronbach alfa katsayilarina, 6lceklerin icerdigi madde
sayisinag, farkli giiven aralig1 genisliklerine ve farkli gii¢ seviyelerine bagh olarak degisimlerinin
incelenmesi amaglanmistir.

Yéntem: istenilen dogruluk icin o6rnek biiyiikliigii elde etme f{izerine kurulu simiilasyon
calismasinda, paralel 6l¢iim varsayimi goz oniine alinarak, beklenen farkli Cronbach alfa deger
araliklari (0,60-0,69 ve 0,70-0,79 “orta glivenirlik”, 0,80-0,89 ve 0,90-0,99 “yiiksek glivenirlik”),
6lcekte bulunabilecek farkli madde sayilari(5, 10, 20, 30, 40, 50, 75, 100) ve istenen farkl gliven
araligl genislikleri (0.05, 0.1 ve 0.15) alinarak 1000 tekrarli simiilasyonla 6rnek biytkligu
yaklasimi degerlendirilmistir.

Istenilen gii¢ icin 6rnek biiyiikliigii elde etme iizerine kurulu simiilasyon calismasinda ise,
planlanan farkh Cronbach alfa deger araliklari ve bu araliklara bagh olarak Ho:a=h hipotezini test
etmek adina farkh h degerleri dikkate alinmigtir. Olgekte bulunan madde sayilar1 istenilen
dogruluk icin yapilan ¢calisma ile ayni iken gii¢c degerleri 0.80, 0.85 ve 0.90 olarak alinmistir.

Bulgular ve Sonug: Simiilasyon ¢alismalarindan elde edilen genel bulgular:

e Glven aralig1 genisligi arttikca 6rnek biiytikliigiiniin azalmasi,

e Beklenen Cronbach alfa diizeyi arttik¢a 6rnek biiyiikliigliniin azalmas,
e Istenilen giic diizeyi arttikca 6rnek biiyiikligiiniin artmasi,

e Madde sayisi arttikca drnek biiyiikliigiiniin azalmasidir.

Sonug olarak, herhangi bir bilimsel arastirmada oldugu gibi giivenirlik ¢alismasi yaparken de,
calismanin amacina uygun minimum o6rnek biiyiikliigiiniin hesaplanmasi 6nemlidir. Sonuglar
kullanimi kolaylastirmak i¢in miimkiin oldugunca genellenerek verilecektir.

Anahtar Sézciikler: Cronbach alfa, glivenirlik, gii¢, 6rnek biiyiikliigi, giiven araligi genisligi.

18



XIX. Ulusal ve Il. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi S6zllG Sunumlar
XIX. National and Il. International Biostatistics Congress Oral Presentations
25-28 Ekim 2017 Belek / ANTALYA

Coklu Regresyon Modellerinde Orneklem Biiyiikliigii ve Gii¢ Hesabi: Bir Benzetim
Uygulamasi.

Ayhan PARMAKSIZ?, Reha ALPAR?

1 Hacettepe Univeristesi Biyoistatistik AD Doktora Ogrencisi, ANKARA
2 Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD, ANKARA
aparmaksiz@gmail.com

Amag: Bu c¢alismanin amaci, c¢oklu regresyon modellerinde Orneklem biiyiikliigiiniin
belirlenmesine iliskin kural ve yontemleri tartismak, bagimli ve bagimsiz degiskenler arasi
korelasyon yapilarinin drneklem biiyiikliigii iizerine etkisini (Maxwell,2001) bir benzetim
calismasi ile degisik 6rneklem biiyiikliiklerinde Rz ve katsay1 kestirimlerine iligskin gili¢c degerlerini
hesaplamak suretiyle gostermektir.

Yontem: Coklu regresyon modellerinde, 6rneklem genisligi genellikle pratik bir yaklasimla
parmak hesabi (rules of thumb) dedigimiz bagimsiz degisken sayisi ile iliskili olarak énerilen
kurallarla kabaca, gii¢ hesab1 dikkate alinmadan belirlenmektedir. Gili¢ hesab1 prosediirlerini
dikkate alarak o6rneklem biiyiikligiiniin belirlenmesine yonelik calismalar da yapilmistir
(Green,1991). Maxwell'in (2001), Green’in ¢alismasini bir adim Oteye tasiyarak bagiml ve
bagimsiz degiskenler arasindaki korelasyon yapilarini da dikkate alan bir hesaplama yontemi
gelistirmistir. Bu calismada 1 bagimli, 5 bagimsiz degiskenli, bagimsiz degiskenler arasi
korelasyon %40, bagimli degisken ile bagimsiz degiskenler arasi korelasyon ise %30 ve R2 %17,5
olacak sekilde iiretilen 1000000 gozlemlik bir popiilasyondan, 100, 250, 500 ve 700
biiytikliklerinde rastgele orneklemler cektik. Her bir 6rneklem biuyiikligi icin 10000 tekrar
yapilmistir. Her 6rneklem i¢in regresyon modeli kurulmus, R? ve katsay1 kestirimleri yapilmistir.
Orneklem dagilisinin istatistikleri (Ortalama, SS(SH), Minimum, Maksimum, Coverage Probability,
Average Width, Gii¢, RMSE) hesaplanmistir.

Bulgular: Orneklem dagilislar1 parametre etrafinda normal dagilim géstermesine ragmen
standart hata degerleri kii¢iikten biiytige 6rneklem biiyiikliikleri icin sirasiyla 11,7,5 ve 4 seklinde
bulunmustur. Kestirimlere iliskin % 95 giiven araliklar1 ve gii¢c hesaplari yapilmistir. Yine sirasiyla
giic degerleri yaklasik olarak %18, %40, %65 ve %80 olarak bulunmustur. Sonuclar Maxwell'in
bulgulariyla uyumlu ¢ikmistir.

Sonug: Regresyon modellerinde elde edilen katsayilarin yokluk hipotezi yanlis iken yani evren
parametresinin 0 ‘dan farkli oldugu durumlarda elde edilen kestirim icin yapilan hatanin diisiik
(vani giiciin yiiksek) olmasi Kkestirimin glivenirligi icin gereklidir. Benzetim g¢alismamiz
gostermistir ki degiskenler arasi korelasyon iliskisi goz 6nlinde bulundurularak yeterli 6rneklem
biiyiikliigii hesaplanmalidir. Bunun i¢in ise ya 6nceki ¢alismalardan yararlanarak ya da bir pilot
calisma ile degiskenler arasi korelasyon bilgilerine ulasilarak o6rneklem biiytkliiklerinin
belirlenmesi gerekmektedir. Giliniimiize kadar yapilan regresyon c¢oziimlemelerine iliskin
calismalarin bircogunun giiciiniin diisiik oldugu rahatlikla sdylenebilir. Bu calismalardan elde
edilen katsay1 kestirimlerine giivenilemeyeceginden ancak bir meta analiz ¢calismasi ile daha
anlamli hale gelebilir. Ayrica sunu da belirtmek gerekir ki ayni korelasyon yapisinda gerekli
orneklem biiytikligli G Power paket programiyla hesaplandiginda 250 civar1 bir 6rneklem
biiytikligii hesap etmektedir ki bu sayinin katsay: kestirimleri icin yeterli glicii saglamayacagi
aciktir.
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Anahtar Sozciikler: Coklu Regresyon Modelleri, Gii¢ hesabi, Orneklem Biiyiikliigii, Benzetim
Uygulamasi
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Karsilastirilacak Grup Sayisinin Cok Fazla Oldugu Durumlarda Coklu Karsilastirma
Problemi icin Alternatif Bir Coziim Yolu: ANOM Teknigi

Mehmet MENDES, Soner YiGiT

Canakkale Onsekiz Mart Universitesi Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Béliimii, Biyometri ve Genetik ABD-
17100-Canakkale

Amag: Bu ¢calismanin amaci; grup ortalamalarinin, varyanslarin, oranlarin ve diger yer ve degisim
Olcllerinin karsilastirilmasinda etkin bir sekilde kullanilabilen Ortalamalarin Analizi
Yonteminden (Analysis of Means (ANOM)) ozellikle karsilastirilacak grup sayisinin ¢ok fazla
oldugu durumlarda (k>30) bir c¢oklu karsilastirma yoéntemi olarak kullanilabilecegini
gostermektir. Ciinkd, ANOM grafiksel bir yontem oldugu icin sonuglarin yorumlanmasi ¢ok kolay
olmakta, gozlenen farkin istatistiksel 6nemliligin yaninda Pratik ya da klinik 6nemliligin
degerlendirilmesine de imkan verebilmekte ve karsilagtirilan muamele gruplarindan hangilerinin
daha iistiin hangilerinin de daha koétii oldugu oldukga kolay bir sekilde belirlenebilmektedir.

Yontem: Bu calismada Monte Carlo Simulasyon Tekniginden yararlanilarak ANOM ydnteminin
bircok deneme kosulundaki performansi ortaya konulmustur. Ayni zamanda karsilastirilacak
grup sayisinin oldukea fazla oldugu durumlarda (k=80) ANOM yonteminden bir c¢oklu
karsilastirma testi olarak nasil etkin bir sekilde yararlanilabilecegini gostermek amaciyla gercek
bir very seti lizerinden ANOM yontemi ile Tukey coklu karsilastirma testi karsilastirilmistir.

Bulgular: Simulasyon sonuclari, ANOM yonteminin 6zellikle karsilastirilacak grup sayisinin cok
fazla oldugu durumlarda oldukg¢a iyi bir performans sergiledigini ve dikkate alinan deneme
kosullar1 ne olursa olsun toplam dogruluk seviyesinin %60’1n altina dismedigini gostermistir.
Ayni zamanda ANOM yonteminin performansinin etkileyen major faktoriin 6rnek hacmi ve etki
biiytikligii oldugu belirlenmistir

Sonug: Simulasyon sonuglari ve gercek veri seti iizerinden yapilan degerlendirmeler sonucunda
ANOM yonteminin 6zellikle karsilastirilacak muamele grup sayisinin fazla oldugu durumlarda
klasik coklu karsilastirma yontemlerine gore olduk¢a avantajli oldugu ve bu yontemden
karsilastirilacak grup sayisinin cok fazla oldugu durumlarda grup ortalamalar1 arasindaki
farklarin, varyanslarin, oranlarin karsilagtirilmasi yaninda bir ¢oklu karsilastirma yontemi olarak
ta etkin bir sekilde yararlanilabilecegi sonucuna varilmistir.

Anahtar Soézciikler: ANOM, Coklu karsilastirma yontemleri, Duyarlilik, Toplam dogruluk
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Nokta IKi Serili Korelasyon (Poin Biserial Correlation) Katsayisi ve Iki Ornek t-testinin
Performanslar1 Bakimindan Karsilastirilmasi

Soner YiGIiT, Mehmet MENDES

Canakkale Onsekiz Mart Universitesi Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Béliimii, Biyometri ve Genetik ABD-
17100-Canakkale

Amag: Bu calismanin amaci, degisik deneme kosullarinda Nokta iki Serili korelasyon katsayisi ve
iki Ornek t-testininin Monte Carlo Simiilasyon teknigi kullanilarak degisik deneme kosullar
altinda 1. Tip Hata ve Testin Giicii bakimindan karsilastirilmasidir.

Yontem: Bu calismanin materyalini Fortran Power Station Developer Studio’'nun IMSL
kiitiiphanesinin RNNOA, RNBET ve RNSTT fonsiyonlarindan iiretilmis tesadif sayilari
olusturmaktadir. Calismada Monte Carlo Simulasyon Teknigi kullanilarak farkh etki biiytkliigi
(0.0, 0.75 ve 1.50), istenen olayin populasyondaki olus ihtimali (p=0.20, 0.40, 0.50, ve 0.80) ve
farkli 6rnek genisligi kombinasyonlar1 (n=10, 20, 30, 50, 100 ve 200) dikkate alinarak N(0,1)
$(10,10) ve t(10) dagiimlarindan tesadiif sayilar1 tretilmistir. S6z konusu testlerin herbir
deneme kosulundaki performanslar1 100.000 simulasyon denemesi sonucunda belirlenmistir.

Bulgular: Varyanslar homojen oldugu siirece deneme kosullar1 ne olursa olsun Nokta iki Serili
korelasyon katsayisinin 1.tip hata olasiliklar1 neredeyse %5.00 seviyesine esittir. Diger taraftan
Iki Ornek t-testinin 1. tip hata olasiliklarida %5.00 seviyesine oldukca yakin olmasina ragmen
n=10 oldugunda istenen olayin olus ihtimali ve dagilimin seklinden etkilenmistir. Varyanslarin
heterojen olmasi durumunda ise her iki test i¢in gerceklesen 1. tip hata olasiliklar1 %5.00
seviyesinden ciddi sapmalar géstermistir. Bu durum 6zellikle n<30 oldugunda belirgin olarak
goriilmektedir. Testin glicli degerleri incelendiginde her iki testin de benzer sonugclar verdigi
gorilmiistir. Varyanslarin heterojen olmasi durumunda her iki testinde varyanslarin homojen
oldugu durumlara gore testin giicii degerlerinin belirgin sekilde diistiigii goriilmiistir. Tim
sonuglar incelendiginde ise 6rnek hacmi, etki biiytikligli ve istenen olayin olus ihtimalinin testin
giicii degerlerini etkileyen en 6nemli faktorler oldugu gorilmiistr.

Sonug: Nokta iki Serili korelasyon katsayisi ve Iki Ornek t-testi neredeyse tiim deneme
kosullarinda (6zellikle varyanslar esit oldugunda) benzer sonuglar vermislerdir. Ancak t-testi
strekli bir degisken ile ikili (binary) bir degisken arasindaki iliskinin derecesini vermez. Sadece
ikili (binary) degiskenin seviyelerinin arasinda stirekli degisken bakimindan fark olup olmadigini
belirler. Buna karsin Nokta Iki Serili korelasyon katsayis1 ise hem ikili degiskenin seviyeleri
arasinda fark olup olmadigin1 hem de siirekli ve ikili (binary) degisken arasindaki iliskinin
derecesini vermektedir. Bu nedenle bagimsiz iki grup ortalamasinin karsilastirilmasinda Nokta
iki Serili korelasyon katsayisinin tercih edilmesi arastiricilara daha detayl bilgi saglayacaktir.

Anahtar Sézciikler: Point Biserial Korelasyon, t-testi, 1. Tip hata, Testin giicii
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Bagimlh Degiskenin Siirekli ve Tekrarlh Oldugu Denemelerde Ozet istatistikler
Kullanilarak Orneklem Biiyiikliigiiniin Hesaplanmasi

Duygu SIDDIKOGLU?, Funda Seher OZALP ATES?, Emre DEMIR?, Yasemin YAVUZ!

1Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
2Hitit Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum

duygu.sddk@gmail.com

Amag: Bu ¢alismada iki gruplu siirekli yanit degiskenine sahip tekrarl veri tasarimlarinda 6zet
istatistikler kullanilarak o6rneklem biyiikligl belirleme ilkeleri sunulacak, o6zet istatistik
seciminden ve kovaryans yapisindan orneklem buyiikligliniin nasil etkilendigini gosteren
simiilasyon sonuglari dogrusal karma modeller yaklasimiyla bulunan érneklem biiyiikliikleri ile
karsilastirilacaktir.

Yoéntem: Analizin birincil hipotezi genellikle izlem boyunca gruplar arasinda degisim oranlarinin
ayni olup olmadiginin veya zaman*grup etkilesimin test edilmesidir. Birim profillerin paterni
dogrusal veya monoton oldugunda en kiiciik kareler yontemi ile elde edilen regresyon
dogrusunun egimi, her birimin yanit ve zaman degiskeni arasindaki iliskiyi 6zetlemek tlizere
uygulanmistir. Anlamli bir etkilesim etkisinin olmadigi hipotez dogru varsayildiginda,
birimlerdeki egimler 6nemli 6lciide farkli olmamalidir. Bu amagla, her birim i¢in egimler elde
edildiginde, gruplardaki egimlerin benzerligi tek yonlii ANOVA testi ile degerlendirilmistir.
Monoton ve dogrusal birim profillerinde calismanin son zaman noktasindaki ortalamalar
kullanilarak bagimsiz gruplarda t testi yontemi ile, baslangi¢c noktasinda meydana ¢ikabilecek
profil farkhiliklar1 oldugunda ANCOVA yontemi ile drneklem biiytkligii hesaplanmistir. Bu
yaklasimlardan yararlanarak hesaplanan 6rnek genislikleri simule verilerle karsilastirmali olarak
incelenmistir.

Sonu¢: Her iki yaklasimin da literatiirde kullanilan yaklasimlar oldugu g6z oOnilinde
bulundurularak, grup i¢i regresyon dogrusunun egimi, son Olglimlerin ortalamasi1 gibi 6zet
istatistikler orijinal olciimler yerine kullanilarak veriler kolay, etkili ve glivenilir bir sekilde
ozetlenebilir ve 6rneklem biiytikligiiniin kullanilmasinda 6zet istatistikler kullanilabilir. Ancak
orneklem biiytkligiiniin 6zet istatistikler yardimiyla belirlenmesi sirasinda trendin lineer olmas;,
kovaryans yapisinin ve birim-i¢i korelasyonun dogru belirlenmesi gibi varsayimlarin 6nemi goz
o6ntnde bulundurulmalidir.

Anahtar Sézciikler: tekrarh 6lciim, 6rneklem biiyiikliigl, 6zet istatistikler

23



So6zIlt Sunumlar
Oral Presentations

XIX. Ulusal ve Il. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
XIX. National and Il. International Biostatistics Congress
25-28 Ekim 2017 Belek / ANTALYA

Yanik Goriintiilerinin Kiimelenmesinde Bulanik Kiimeleme Yaklasimlarinin
Basarimlarinin Olgiilmesi

Yesim AKBAS!?, Tolga BERBER?
1 Karadeniz Teknik Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisi, Istatistik ve Bilgisayar Bilimleri ABD
2 Karadeniz Teknik Universitesi, Fen Fakiiltesi, Bilgisayar Bilimleri Anabilim Dali, Trabzon

Amag: : Glinlimizde bir¢ok tip alaninda oldugu gibi yanik alaninda da hastalik teshisinde karar
destek sistemleri kullanilmaktadir. Diinya Saghik Orgiitii her yil yanik nedeni ile 6liim sayisim
265.000 olarak belirlemistir ve bu say1 yanik tedavisinin ne denli dnemli oldugunu goézler 6niine
sermektedir.

Tedavinin gerceklesmesinde g6z dniine alinmasi gereken bircok parametre vardir. Yanik yiizdesi bu parametrelerin en
onemlilerindendir. Bu c¢alismada s6z konusu parametrenin belirlenebilmesi adina yanik/normal deri bélgeleri

belirlemek amaciyla kiimeleme yontemleri denenmistir.

Yéntem: Calismada Karadeniz Teknik Universitesi Tip Fakiiltesi Farabi Hastanesi yanik iinitesine
basvuran hastalarin hi¢bir standart gézetmeksizin ¢ekilen goriintiilerini iceren veri kiimesinden
10 adet 6rnek goriintii secilmistir. Secilen 6rnek goriintiiler araciligiyla en uygun kiime sayisinin
belirlenmesi ve en uygun bulanik kiimeleme yaklasiminin secilmesi hedeflenmektedir. Bu amagla,
RGB uzayinda FCM (Fuzzy C Means), LAB uzayinda FCM ve PCM (Possibilistic C Means)
yaklasimlari denenerek hangi ydntemin daha iyi sonuclar verdigi arastirilmistir. En uygun kiime
sayisinin belirlenebilmesi icin, yontemler farkli kiime sayilar ile tekrar tekrar denenerek her
deneme icin “Ayirt Edicilik” ve “Baglilik” degerleri hesaplanmistir.

Bulgular: Her bir yanik goriintiisit RGB uzayinda FCM, LAB uzayinda FCM ve PCM olmak iizere 3
farkli yontem kullanilarak dncelikle 2 kiimeye ayirilarak “Ayirt Edicilik” ve “Baglilik” degerleri
hesaplanmistir. Bu islem kiime sayis1 20 oluncaya kadar tekrarlanmistir. Tiim goriintiiler icin elde
edilen ayirt edicilik ve baglhlik degerlerinin ortalamalar1 alinarak, “Ortalama Baghlik” ve
“Ortalama Ayirt Edicilik” degerleri elde edilmistir.

Ortalama Baghlik Degerleri Ortalama Ayirt Edicilik Degerleri
Goriintiiler FCM-RGB FCM-LAB PCM FCM-RGB FCM-LAB PCM
Goriintii 1 60.465,90 7.747,84 441.413,00 453.654,00 25.022,70 32.503,70
Goriintii 2 41.336,10 3.731,27 2.809.680,00 490.962,00 32.663,90 5,00
Goriintii 3 22.761,60 2.628,82 408.399,00 261.636,00 16.510,60 710,43
Goriintii 4 29.904,60 4.761,40 788.916,00 334.462,00 24.117,50 145,88
Gorilintli 5 33.350,60 3.610,85 358.089,00 229.613,00 17.867,30 8.616,99
Goriintii 6 457,16 1.063,97 86.969,60 3.821,30 4.910,16 1,31
Gorilintl 7 667,18 1.222,22 152.443,00 5.569,70 9.160,16 26.975,80
Gorilintli 8 36.344,70 4.472,17 528.977,00 321.068,00 27.224,60 42.183,90
Goriinti 9 55.987,30 8.153,59 861.332,00 512.347,00 52.753,40 87.663,00
Gorlintii 10 58.136,80 8.305,80 339.421,00 373.296,00 52.710,50 81.648,60

Tablo 1. Ortalama baglilik ve ortalama ayirt edicilik degerleri (108)

Sonug: Gergeklestirilen deneyler sonucunda, secilen 6rneklem icin en uygun yontemin LAB
uzayinda ¢alistirilmis olan FCM oldugu gozlemlenmis ve secilen 6érneklem icin en uygun kiime
sayisinin da 13 oldugu tespit edilmistir. Ayrica, goriintiilerin farklh renk uzaylari ile denenmesiyle
kullanilan yontemin basarimlarinin artacag 6ngortlmektedir.

Anahtar Sozciikler: Yanik, Kiimeleme, FCM, PCM
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Kategorik Kiimelenmis Veri Analizi ve Bir Uygulama

Kiibra Elif AKBAS1, Harika Goézde GOZUKARA BAG!

1fnénii Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya

Amag: Saglik alaninda yapilan ¢alismalarda siklikla kiimelenmis veri yapisi karsimiza
cikabilmektedir. Kiimelenmis verileri diger verilerden ayiran en énemli 6zelligi ayni kiimeden
elde edilen sonuclarin birbiriyle iliskili olmasidir. Bu korelasyon yapisinin goz ardi edilmesi ise
istatistiksel cikarimda yanliliga neden olabilir. Bu calismanin amaci, kiimelenmis kategorik
veriler icin korelasyon yapisini dikkate alan alternatif yontemleri tanitmak ve bir veri lizerinde
uygulamasini gostermektir. Boylece kiimelenmis kategorik verilere uygulanan standart
istatistiksel analiz yontemlerinin yanl sonug verebilecegi ve dogru analiz yontemi ile gecerli
bulgular elde edilebilecegi 6rneklenecektir.

Yontem: Standart ki-kare testi ile onerilen diizeltilmis testlerin karsilastirilmasi ve
orneklenmesi amaciyla hipotetik bir saglik verisi kullanilmistir. Bu verinin analiz edilmesinde
ise standart Pearson ki-kare testi ve kiimelenmis kategorik veriler i¢in 6nerilen Rosner (1982)
diizeltilmis ki-kare, Dallal (1988) diizeltilmis ki-kare, Donner (1989) diizeltilmis ki-kare ve Rao
ve Scott (1992) diizeltilmis ki-kare testleri kullanilmistir.

Bulgular: Her bir hastanin iki g6zii tizerinde yapilan 6l¢lim sonucunda katarakt varligi
degerlendirilmistir. Yas gruplarina gore pozitiflik oranlari karsilastirilmak istenmektedir.
Rosner diizeltilmis ki-kare test istatistigi T=9.04; p=0.010, Dallal diizeltilmis ki-kare test
istatistigi D=8.27; p=0.040, Donner diizeltilmis ki-kare istatistigi X,2=9.12; p=0.010 ve Rao ve
Scott diizeltilmis ki-kare test istatistigi X2=8.9; p=0.011 olarak elde edilmistir. Ayrica standart
ki-kare test istatistigi X2=9.2; p=0.055 olarak bulunmustur.

Sonug: Kiimelenmis veri yapisini dikkate alan diizeltilmis test istatistikleri ile Ho hipotezi
reddedilirken, standart ki-kare testi ile Ho hipotezi kabul edilmistir. Veri yapisina uygun
olmayan istatistiksel yontemlerin kullanilmasi yanlis sonuclara ulasilmasina neden olabilir.

Anahtar Sézciikler: Kiimelenmis veri, kiime-i¢i korelasyon, yanlilik, diizeltilmis ki-kare, iki
durumlu veri.
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Karar Modelleri i¢in Olasiliksal Duyarlilik Analizi ve Uygulamasi
Can ATES?, Yasemin YAVUZ2

1 Van Yiiziincti Yil Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD.

2 Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD.

Amag: Gliniimiizde, bilim ve teknoloji alanindaki hizl1 gelisime paralel olarak “kolay, kullanisl,
hizl, daha az maliyetli, girisimsel olmayan, ucuz” gibi avantajlariyla karsimiza ¢ikan yeni
yontemlerin eskilerinin yerini alip alamayacaklari konusunda daha objektif ve net
degerlendirmelere olan ihtiya¢ artmaktadir.

Klinik karar problemlerinin ¢6ziimii i¢cin kullanilan karar analizi modellerinde, bazi degiskenlerin
verilen karar lizerinde etkili oldugu bilinmektedir. Bu degiskenlerin degisen degerleri i¢cin, model
sonucu da degisiklik gosterebilmektedir. Bu nedenle, ilgili degiskenlerin model sonucunda verilen
karar iizerinde ne diizeyde etkili oldugu, diger bir deyisle modelin degiskenlere ne diizeyde
duyarli oldugu incelenmelidir.

Bu calismanin amaci, klinik karar modellerinde karsilasilabilecek belirsizliklerin, varilacak karara
olan etkilerini belirlemek amaciyla kullanilan Olasiliksal Duyarlilik Analizi yontemini tanitmak ve
klinikte karsilasilan bir karar probleminin incelendigi analizler ile varilan kararin hangi
faktorlerin ne seviyedeki etkileri ile farklilik gosterebilecegini ortaya koymaktir.

Yontem: Bu amag¢ dogrultusunda, Eriskin Omurga Bozuklugu tanis1 almis hastalar i¢in etkin
tedavi yonteminin se¢ilmesi amaciyla klinik bir karar analizi modeli olusturulmus ve bu modelle
varilacak karar etkili oldugu diisiiniilen yas ve viicut kitle indeksi (VKI) parametreleri, Olasiliksal
Duyarlilik analizleri ile incelenmisgtir.

Bulgular: Temel karar modeli olarak tanimlanan baslangic modelimizde cerrahi strateji daha iyi
bulunurken, modele duyarli bulunan yas ve VKI degiskenlerinin etkilerini iceren final
modelimizde konservatif tedaviye iliskin beklenen fayda degerinin cerrahi tedaviye gore daha
ylksek oldugu gozlenmistir (sirasiyla beklenen faydalar; 0,84 ve 0,82).

Sonu¢: Bu anlamda zor ve karmasik yapidaki klinik karar analizleri i¢in Duyarlilik Analizleri
gerceklestirilmeden verilmis bir kararin giivenirliginin ¢ok diisiik oldugu ve bu yanlis karara
iliskin geri doniisii olmayan klinik sikintilar yasanabilecegi gz ardi edilmemelidir.

Anahtar Sézciikler: Duyarlilik Analizi, Karar Analizi, Karar Agaci, Olasiliksal Duyarlilik Analizi.
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Deep Learning ile Yeni Nesil Sekanslama Verilerinde Okuma Kalitelerinin Tahminlenmesi

Erdal COSGUN

Data Scientist, Genomics Team, Microsoft Research, Redmond, WA, US

ercosgun@microsoft.com

Amag: Genetik arastirmalar 3 asama ile ifade edilebilir: 1. Biyolojik 6rneklerin elde edilmesi ve
sekanslanmasi 2. Variant Calling (VC-referans genom ile 6rnek genom eslendikten sonra
varyasyonlarin bulunmasi), 3. Biyoinformatik Analizler (Tertiary Analysis). Bu asamalardan
birincisi ilk olarak 1953’te Watson ve Crick tarafindan DNA’nin 3 boyutlu yapisinin ¢éziilmesi ile
baslamistir. Ancak bu ¢alismalar hazir ve goreli olarak daha basit RNA yapisina sahip tiirlerde
tRNA veya mikrobiyal ribozomal’a odaklanmistir. ikinci nesil sekanlama daha fazla sayida paralel
sekanslama yapan (daha sonradan Roche tarafindan satin alinan) 454 tarafindan baslatildig
kabul edilir. Bu sistem ¢ok sayida okuma yapabilen énemli bir teknoloji getirmisti. Yeni Nesil
Sekanslama (NGS)’'nin 6nceki yontemlere gore en 6nemli farkliligi ise: Tek Molekiil Sekanslama,
anlik sekanslama olarak aciklanabilir. Biyoinformatik analizler ise Biyoistatistik bilimini
bilgisayar bilimi ile birlestiren 6nemli bir asamadir. Bu calismada temel amac: NGS deney

diizenlerinin ikincil analizleri sonrasi elde edilen variant calling format (VCF) verisinden kalite

skolarini deep learning ile tahminlemektir. Kalite skorlar1 o6zellikle “kisisellestirilmis tip”

calismalari icin cok 6nemli olmakla birlikte sekanslama cihazinin ve VC calismalarinin etkinligini
belirlemede kullanilan bir belirtectir.

Yoéntem: Variant Calling icin en sik kullanilan ardisik diizen olan (pipeline) Broad’s Enstitiistiniin
BWA+ GATK teknigi Microsoft Genomics Servis araciligiyla kullanmilmistir. Tiim genom sekanslama
icin ‘Genome In the Bottle’ veri setlerinden NA12877,NA12878, NA12879 hastalarina ait veriler
kullanilmistir. Her hastanin verisi icin VC islemi 20 kez tekrarlanmistir. Bliyiik boyuttaki verinin
analizi icin Microsoft Cognitive Toolkit (CNTK) Neural Network ve kontrol olarak Random Forest,

klasik Neural Network kullanilmistir. VCF veri setindeki DP:Toplam Okuma derinligi, AF: Allel

frekansi, Read Depth: Okuma derinligi, HQ: Haplotip Kalitesi degiskenligi ile QS: Kalite Skoru

tahmini (Phred-scaled quality score <10) yapilmistir.

Bulgular: Sekanslama sonucu beklenen kalite diizeyini tahminlemek icin 3 farkli model
kurulmustur. (Tablo 1)

Tablo 1. Tahminleme modellerinin karsilastirmali sonuclari

NA-12877 NA-12878 NA-12879
%320Buntrtalamasi)
CNTK RF Nnet CNTK RF Nnet CNTK RF Nnet
Dogruluk 18.75 7.1 79.45 51.15 5148 53.15 68.59 62.71 59.14
Recall/Duyarliik 74.86 716 7137 56.24 4957 549 69.45 62.54 57.19
Precision 75.36 .1 80.54 59.14 53.49 51.58 67.25 63.14 60.17

Sonug¢: Bu calisma o6zellikle giderek ucuzlayan NGS calismalarinin analizi i¢in deep learning
tekniklerinin uygulanabilir oldugunu gostermek icin 6nemlidir. Her bir 6érnek icin (30x coverage,
tliim genom) buyiikliigli 100 GB olan NGS verilerinden elde edilen VC verileri (~ 2 GB) deep
learning teknikleri ile GPU bazinda yaklasik 45 dakikada analiz edilmistir. Random Forest ve
Neural Network ile analiz stiresi 440 dakika olarak kaydedilmistir. Hem hiz hem de tutarlilik

27



XIX. Ulusal ve Il. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi S6zllG Sunumlar
XIX. National and Il. International Biostatistics Congress Oral Presentations
25-28 Ekim 2017 Belek / ANTALYA

bakimindan deep learning arastiricilara avantaj saglamaktadir. NA-12877 kodlu hasta disinda
CNTK daha ytiksek dogruluk ile tahminleme yapmistir. Bu hastadaki kotii performansin temel
nedeni hastada ortaya cikan varyantlarin ‘nadir’ goériillen hastaliklarla iliskili olmasi olarak
ongorilmistir. Bu sonu¢ da heniiz deep learning’in bu tip hastalarda ¢alismak icin yeterli
olmadigini gostermektedir (olasi neden:multi-threading). Ancak yine de bu hastada dahi Random
Forest gibi ¢ok tercih edilen bir yonteme gore daha giivenilir sonuclar vermistir. Sonug¢ olarak
yakin gelecekte bulut sistemlerinde Graphics Processing Unit (GPU) tabanli analizlerin
biyoistatistik uzmanlari tarafindan kullaniminin bir zorunluluk haline gelecegi aciktir.

Anahtar Sozciikler: Deep learning, Yeni Nesil Sekanslama, Variant Calling Format,
Microsoft Cognitive Toolkit

Kaynaklar:

1. Heather, ]. M., & Chain, B. (2016). The sequence of sequencers: The history of sequencing
DNA. Genomics, 107(1), 1-8. http://doi.org/10.1016/j.ygeno.2015.11.003

2. Yu,]. etal. A unified mixed-model method for association mapping that accounts for
multiple levels of relatedness. Nat. Genet. 38, 203-8 (2006)

3. Lippert, C. et al. FaST linear mixed models for genome-wide association studies. Nat.
Methods 8, 833-5 (2011).

4. https://www.microsoft.com/en-us/cognitive-toolkit/ - Erisim tarihi 3 Temmuz 2017
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Akademik Istatistiksel Danismanlik Merkezleri Uzerine Bir inceleme ve Model Onerisi
Biilent CELIK, M. Akif BAKIR, M. Yavuz ATA
Gazi Universitesi Fen Fakiiltesi Istatistik Béliimii, Ankara
Ozet

Amag: Bu calismada, Amerika Birlesik Devletleri'nin bazi iiniversitelerindeki Akademik Istatistik
Danisma Merkezleri hakkinda yapilan inceleme sonuclari verilerek yeni bir model onerisi
gelistirilmistir.

Yontem: Birinci asamada akademik calismalar istatistiksel yeterlilik a¢isindan degerlendiren
yaymnlar incelenmistir. Ikinci asamada istatistiksel damismanhk ve akademik istatistiksel
danismanlik merkezleri hakkinda yazilan bilimsel makaleler incelenmistir. Ugiincii asamada
Universitelerimizde faaliyet gOsteren istatistiksel danismanlik merkezleri incelenmistir. Son
asamada ise arastirmacinin bizzat goérev yaptigi veya goriisme yaptig1 diinyadaki ve tilkemizdeki
istatistiksel danisma merkezlerinin ¢alismalar1 incelenmistir.

Bulgular: Bu calismada, lilkemizde ve diger iilkelerde yapilan akademik ¢calismalarin istatistiksel
acidan degerlendirmesi ile ilgili ¢esitli yayinlar incelenmistir. Bu incelemeler neticesinde diger
disiplinlerdeki bilimsel calismalarin istatistiksel analizlerinde yontem ve sonuc¢ degerlendirmeleri
bakimindan dikkate deger yogunlukta yanhshiklarin yapildigi gorilmiistiir. Ayrica
uiniversitemizde yapilan tezlerin istatistiksel acidan incelenmesi neticesinde benzer sonuca
ulasilmistir. Yapilan bu calismalar akademisyenler igin istatistiksel danismanlik hizmetinin
gerekliligini ortaya c¢ikarmistir. Bu nedenle Universitemizde istatistiksel danismanlik merkezi
kurma fikri ortaya c¢ikmistir. Bu merkezin faaliyetinin en iyi sekilde ytritilebilmesi icin
diisiincelerimizi uygulamaya gecirmeden once yerinde incelemeler yapmak amaciyla diinyadaki
ornekler incelenerek, Michigan State University, Center for Statistical Training and Consulting’de
yerinde li¢ aylik arastirma yapilmis ve bu merkezin ¢alismalar1 da érnek alinarak yeni bir model
gelistirilmistir.

Sonug: Sayisal olarak gittikce artan akademik yayinlarin kalitesinin artirilmasinda ve bu
yayinlarda yer alan istatistiksel siireclerin dogru ve yeterli kullanilmasinda istatistiksel
Danismanlik faaliyeti 6nemli bir yer tutmaktadir. Arastirmacilar iiniversitelerin istatistik,
biyoistatistik ve bazen diger boliimlerinden istatistiksel danismanlik hizmeti almakta ancak
basvurulan bu béliimlerin artan bu talebi karsilamada yetersiz kaldiklar1 dikkat cekmektedir.
Istatistik ile ilgili disiplinlerde 6grenim goren lisans ve lisansiistii o6grencilerin gercek
uygulamalardan uzak olduklar;, yapilan bilimsel ¢alismalardaki istatistik ydntemlerin
kullaniminda hatalar oldugu da gozlenen énemli hususlardir. Universitelerde iyi bir yapiyla ve
destekle kurulan veya kurulacak Istatistiksel Danismanlik Merkezleri talepleri karsilamada ve
akademik yayin kalitesinin artirilmasinda bir ¢o6ziim olabilir. Ayrica kurulan akademik
istatistiksel danisma merkezlerinin kalite denetim prosesine sahip olmadiklar1 da tespit
edilmistir. Gorilen aksakliklardan hareketle arastirmacilar tarafindan geri beslemeli kalite
denetim sistemi prosesine sahip bir model 6nerilmistir.

Anahtar Sézciikler: istatistiksel danismanlik, [statistiksel danisma merkezleri, Akademik
yayinlar
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Internet Tabanlh Sagkalim Olasilig1 Hesaplayicilarin Giivenilirligi
Uzun S.!, Sacar D.2, Oztiirk MA.2, Yumuk PF.2, Bekiroglu N.1
1Marmara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Istanbul.

2Marmara Universitesi, Tip Fakiiltesi, [¢ Hastaliklar1 Anabilim Dali, Istanbul.

Amag: Sagkalim ¢dziimlemesinde; son giinlerde oldukca popiiler olan internet tabanlh kisisel
sagkalim olasiligi hesaplayicilarinin, biyoistatistik alanindaki Kaplan- Meier yontemi ile
sonuglarinin karsilastirilmasi yapilmis ve bu karsilastirma sonucunda Kaplan- Meier yonteminin,
kisisel sagkalim hesaplayicilarina gore, daha yliksek sagkalim olasiliklari verdigi goriilmiistiir.

Yoéntemler: Veriler, Marmara Universitesi Hastanesi’nin Medikal Onkoloji servisinde, 1994 yih
ile 2009 yillar1 arasinda meme kanseri tanisi konulan hastalardan olugsmaktadir. Veri temizleme
isleminden sonra, 698 adet hasta ¢alismaya katilmistir.

Bu arastirmda internet tabanli sagkalim olasilig1 hesaplayicilarindan ‘PREDICT’ programindan
yararlanilmis olup, meme kanseri tanisi konulan hastalarin herbiri icin 5 yillik ve 10 yillik olmak
lizere, sagkalim olasiliklar1 elde edilmistir. Ancak PREDICT programinda sagkalim olasiliklarini
hesaplamak icin, yas, tani tespit yontemi, MetLN, tiimor boyutu, tiimér derecesi, ER, Her2, Ki67
ve tedavi tlrii gibi degisken bilgilerinin girilmesi gerekmektedir. 698 kisiye ait sagkalim
olasiliklarinin ortalamasi hem 5 yillik hemde 10 yillik i¢in hesaplanmistir.

Ayni hasta grubuna Kaplan- Meier yontemi uygulanarak, 5 ve 10 yillik sagkalim olasiliklar1 elde
edilmistir. 7 degisken icin, tekdegiskenli analiz yapilmis ve kategorik verilerde Logrank testi,
stirekli degiskenlerde ise Cox Regresyon analizi yapilarak, anlaml degiskenler elde edilmistir.
Sonrasinda bu anlamli degiskenlere cokdegiskenli Cox regresyon analizi yapilmistir.

Sonuglar: Predict programi ile 698 hasta i¢in 7 degisken kullanarak elde edilen ile 5 ve 10 y1llik
ortalama sagkalim olasiliklari sirasiyla %84 ve %72 olarak hesaplanmistir.

Ayni hasta grubu i¢in Kaplan- Meier yontemi ile sagkalim olasiliklari, 5 yillik icin % 93,7
bulunurken, 10 yil icin ise %80,2 olarak hesaplanmistir.

Predict programinda sagkalim olasiliklar1 hesaplanirken kullanilan degiskenlerin Kaplan-Meier
yontemi ile anlamli degiskenler olup olmadigini arastirmak iizere yapilan tekdegiskenli analizdeki
Logrank testi ve Cox regresyon sonuglarina gore soz konusu 7 degiskenden; yas, MetLN, timor
boyutu ve tiimor derecesi anlamli cikmistir. Yapilan cokdegikenli Cox regresyon ¢éziimlemesinde
ise hastanin sagkalim siiresine etki eden degiskenler oncelik sirasina gore; MetLN ve yas olarak
saptanmigtir.

Tartisma ve Sonug: Son zamanlarda kullanim ve ulasim kolayligi acisindan internet ortaminda
¢cok hizla yayillan PREDICT gibi sagkalim olasiliklarini hesaplayan yazilimlar oldukga
kullanilmaktadir.

Oysa bu tiir sagkalim olasiliklar1 hesaplayan yazilimlarda, anlamli olup olmadig test edilmeden
bazi degiskenler dikkate alinarak hesaplanan sagkalim olasiliklari, Kaplan -Meier yontemiyle
hesaplanan sagkalim olasiliklarindan ¢ogu zaman beklendigi gibi daha diisiik cikmaktadir. Ancak
bu degiskenlerin istatististiksel olarak anlamliliklari tartisma konusu olabilir ve sagkalim
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olasiliklar1 hesaplanirken kullanilan degiskenler uygulamamizda oldugu gibi anlaml degiskenler
cikmayabilir.

Sonug olarak, bu tiir hazir paketlerden yararlanan medikal onkoloji doktorlarinin hastalarini
bilgilendirme ve tedavilerine karar verme asamasinda bu tip hesaplayicilara ne o6lciide
giivenebilecekleri, hala tartisma konusu olmaktadir.

Anahtar Sézciikler: internet Tabanh Sagkalim Olasiligi Hesaplayici, Kaplan Meier Yontemi, Cox
Regresyon, PREDICT.
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ikili Sonuclu Bagimsiz Kappa istatistiklerinin Homojenlik Testleri icin Bir R Paketi
Muammer ALBAYRAK!, Kemal TURHAN?, Yasemin YAVUZ2, Zeliha AYDIN KASAP1
1Karadeniz Teknik Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Trabzon

2Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amag: Bu calisma, ikili sonuclu bagimsiz birden fazla calismada ya da tabakalara ayrilmis tek bir
calismada gozlemciler arasi uyumun degerlendirilmesi amaciyla elde edilen kappa
istatistiklerinin homojen olup olmadiginin test edilmesinde kullanilmasi onerilen bes farkl
homojenlik testinin kolaylikla gerceklestirilmesini i¢in bir R uygulamasi gelistirilmesini
amaclamistir.

Yoéntem: Bu calismada, R yazilimi ile gelistirilen algoritma kappa uyum tablosunu temel
almaktadir. Her bir test i¢in hazirlanan fonksiyonlarin tiimii i¢ parametre ile calismaktadir.
Bunlar sirasiyla, ] tane ¢alisma ya da tabaka i¢in pozitif uyumlu degerlendirmelerin sayisini iceren
vektor, uyumsuz degerlendirmelerin sayisini iceren vektor ve negatif uyumlu degerlendirmelerin
sayisini iceren vektordiir. Her bir homojenlik testi fonksiyonu, aldig1 bu parametreleri kullanarak
bir ki-kare istatistigi hesaplamakta ve hipotez testi ile farkli ¢calisma veya tabakalara ait kappa
istatistikleri arasindaki farkin istatistiksel olarak anlaml olup olmadigina karar vermektedir. ilgili
R paketi https://cran.r-project.org/web/packages/ kaphom/ adresinde yayinlanmistir.

Bulgular: Kappa katsayisi, bir durumun varligi ya da yoklugu iizerine yapilmis iki degerlendirme
arasindaki uyumun degerlendirilmesinde kullanilmasi yaygin olarak kabul gérmiis bir él¢iidr.
Cohen’in kappa katsayisi ve sinif i¢ci kappa katsayisi olmak tizere iki tiir kappa katsayisi vardir. Bu
calismanin kapsami kappa katsayisinin sinif igi tiirii ile ilgilidir. Cok merkezli calismalarda ya da
tabakalanmis tek bir calismada, elde edilen kappa istatistikleri karsilastirilmak ve eldeki tiim bilgi
kullanilarak ortak ya da 6zet bir kappa uyumu verilmek istenir. Eger elde edilen bu ] tane kappa
istatistiginin homojenlik testi reddedilmezse, biitiin ¢alismalar1 6zetleyen tek bir kappa istatistigi
tizerinden c¢ikarimlar yapilabilir. Literatiirde iki sonuglu bagimsiz kappa istatistiklerinin
homojenlik testi icin 6nerilen bes yéntem bulunmaktadir. Bunlar; Fleiss, Donner Uyum lyiligi,
Olabilirlik Skor, Modifiye Edilmis Skor ve Pearson homojenlik testleridir.

Sonug: Gelistirilen uygulama, her biri farkli sartlar altinda daha iyi performans gosteren beg farkl
homojenlik testini de igerdiginden kullaniciya istedigi testi kullanma se¢eneginin yaninda tiim
testleri uygulayarak karsilastirma yapma olanagl vermesi bakimindan olduk¢a kullamishdir.
Ayrica bu paket, calisma ya da tabaka sayis1 bakimindan herhangi bir sinir olmadigindan teoride
istenen sayida kappa istatistiginin homojenlik testini gerceklestirmek amaciyla kullanilabilir.
Ancak, calisma ya da tabaka sayisinin artmasinin pratikte performans ve dogrulugu nasil
etkileyeceginin ileri simtilasyon ve testlerle incelenmesi bir gerekliliktir.

Anahtar Sézciikler: Kappa istatistigi; Homojenlik; Sinif-ici kappa
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Bulanik Cikarsama Sistemleri ile Veri Madenciligi Yontemlerinin Siniflama
Performansinin Benzetim Calismasi ile Karsilastirilmasi

irem KAR, Batuhan BAKIRARAR, S. Kenan KOSE,
Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
Ozet

Siniflandirma, veri setinde her gozlem icin hedef sinifi dogru tahmin etmeyi amacglayan veri
madenciliginin en 6énemli arastirma konularindan birisidir. Siniflandirma isleminde sistemin
egitim verisi lizerinden 6grenmesi ve benzer bir veri seti ile karsilasmasi halinde o verinin ait
olacag: sinifi tahmin etmesi saglanir. Bilgisayar sistemlerinde 6grenme iki sekilde yapilabilir.
Bunlardan birisi makine 6grenmesi bilim dalinda da temel kabul edilen veri ile 6grenme; digeri
ise uzman gorisiine dayali 6grenmedir. Herhangi bir problemin ¢éziimiinde elde veri olmasi
halinde makine 6grenmesi teknikleri ile gerekli cikarsama islemlerini yapmak miimkiin iken,
mevcutta veri olmadigi durumlarda, problemin ¢o6ziimiine ulasmada uzman gorisiinden
yararlanan 6grenme teknikleri kullanilmaktadir. Bu calismada, uzmandan 6grenen bulanik
cikarsama sistemleri ile veriden Ogrenen veri madenciligi yontemlerinin farkli 6rnek
biiyiikliiklerinde (100, 250, 500, 1000) siniflandirma performanslar1 karsilastirilmistir.
Karsilastirmada kullanilan veri madenciligi algoritmalar1 literatiirde siklikla karsilasilan
siniflandiricilar olan, Yapay Sinir Aglari, Random Forest ve Destek Vektér Makinesi'dir.
Siniflandirma performans o6l¢iitleri olarak dogruluk, kesinlik, duyarlilik ve F-6l¢iitii kullanilmistir.

Bu ¢alismada, University of California Irvine (UCI) makine 6grenmesi veritabaninda yer alan kalp
hastalig1 verisinin 6zellikleri korunarak degisken 6nemine gore belirlenen 6 bagimsiz degisken
(cinsiyet, gogiis agri tipi, maksimum kalp atim hizi, egzersizin neden oldugu anjin, oldpeak ve ana
damar sayisi) icin tiiretilen veriler kullanilmistir. Calisma sonucunda, veri madenciligi
yontemlerinden biri olan Yapay Sinir Aglar1 ve Bulanik Cikarsama Sistemleri benzer sonuglar
vermistir ve Random Forest ile Destek Vektor Makinesi yontemlerine goére daha iyi siniflama
performansi gostermislerdir. Verilerin analizi R 3.3.2 programlama dili kullanilarak yapilmistir.

Anahtar Sézciikler: Bulanik Cikarsama Sistemleri, Siniflama, Veri Madenciligi
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Olgeklerde Yap: Gegerliliginin Degerlendirilmesi: Faktor Analizi ve Rasch Analizi
Funda Seher OZALP ATES!, Derya GOKMEN?, Atilla Halil ELHANY, Sehim KUTLAY?
1Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, ANKARA
2Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Fiziksel Tip ve Rehabilitasyon Anabilim Dali, ANKARA

Amag: Saglk alaninda daha duyarlh gozlemler yaparak objektif ve standart olciimler elde
edilebilmesi icin 6lgme aracinin gecerli olmasi gereklidir. Gegerlilik, 6l¢gme aracinin 6lgiilecek
6zelligi, tam ve dogru olarak, baska 6zelliklerle karistirmadan 6lcebilmesidir. Bir 6l¢ek gelistirme
slirecinde analitik olarak degerlendirilen ve belki de en 6nemli gecerlilik tiirli, (igsel) yap1
gecerliligidir. Olceklerin icsel yapi gecerliliklerinin degerlendirilmesinde, faktér analizi
yaklasimlarindan “Agiklayici Faktor Analizi (AFA)” ve “Dogrulayici Faktor Analizi (DFA)”, modern
test teorisi yaklasimlarindan “Rasch Analizi” en yaygin kullanilan yaklasimlar arasindadir.
Calismanin amaci, romatoid artritli hastalar i¢in “kendine bakim-hareket-ev isleri” alanlarinda
ozurlilik diizeylerinin degerlendirilmesi icin gelistirilen 6lcme araclarinin yapi gecerliliginin
degerlendirilmesinde AFA, DFA ve Rasch Analizi uygulanmasi ve sonuglarinin incelenmesidir.

Yontem: Toplamda 32 madde ile gerceklestirilen AFA sonuclarina gore, maddelerin iki boyutta
toplandigi belirlenmis, faktor ytikleri ve klinik siniflamalari da géz 6niinde bulunduruldugunda ilk
boyut “Alt ekstremite ile iliskili kendine bakim-hareket-ev isleri”, ikinci boyut “Ust ekstremite ile
iliskili kendine bakim-hareket-ev isleri” olarak adlandirilmistir. Rasch Analizi uygulamasinda,
yukarida bahsedilen iki boyut icin ayr1 ayr ve klinik yap1 géz ardi edilip her ikisinin birlikte ele
alindigr durumlarda, 6lgme araclar1 Rasch analizi asamalar1 (modele uyum géstermeyen, yas
grubu, cinsiyet ve/veya hastalik siiresi bakimindan madde islev farklihgi (MIF) gosteren ve tek
boyutluluk varsayimini bozan maddelerin ¢ikarilmasi) dikkate alinarak degerlendirilmistir.

Bulgular: AFA’dan elde edilen sonuglar, klinisyen goriisiiyle karsilastirildiginda sadece bir
maddede uyumsuzluk belirlenmis; bu maddenin klinik yapinin uygun gordigi yerde
degerlendirilmesine karar verilmistir. Klinik olarak belirlenen yap1 DFA ile test edildiginde, uyum
iyiligi istatistiklerine gore, elde edilen sonuglarin klinik yapi ile uyumlu oldugu sonucuna
ulasilmistir. Rasch analizi'nden elde edilen sonuglarda, “alt ekstremite ile iliskili kendine bakim-
hareket-evisleri” boyutu icin 18 madde icerisinden modele uyumsuzluk gésteren maddeler 6lgme
aracindan cikarildiktan sonra model uyumunun yeterli oldugu belirlenmistir. “Ust ekstremite ile
iligkili kendine bakim-hareket-ev isleri” boyutu i¢in 14 maddenin tiimii modele uyum gostermis;
tek boyutluluk varsayimini bozan maddeler analizden ¢ikarilmis; yas grubuna goére bir maddenin
tekdiize MIF gosterdigi belirlenmistir. Klinik yap1 gézard: edilerek yapilan degerlendirmede
toplam 32 madde analize dahil edilmistir. Tek boyutluluk yapisinin saglanmadig1 goriilmisttr.
Elde edilen iki boyut, klinik yapi ile benzerdir.

Sonug: Olceklerde yapr gecerliliginin incelenmesinde, élgegin sadece boyut yapisini inceleyen
faktor analizi yontemlerine kiyasla, i¢sel yapi gecerliliginin madde uyumu, birey uyumu, madde

yanliligr gibi farklh oOzellikler bakimindan da degerlendirildigi Rasch Analizi'nin beraber
kullanilmasi 6nerilmektedir.

Anahtar Sozciikler: Acgiklayicr Faktor Analizi, Dogrulayic1 Faktor Analizi, Olcek, Rasch Analizi,
Yapi Gegerliligi
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ikiden Fazla Bagimsiz Oran Karsilastirilmasi
Soner YiGiT, Mehmet MENDES

Canakkale Onsekiz Mart Universitesi Ziraat Fakiiltesi, Zootekni Béliimii, Biyometri ve Genetik ABD-
17100-Canakkale

Ozet

Amag: Uygulamada arastirmacilarin ilgilendikleri konulardan bir tanesi de binomiyal dagilim
gosteren populasyonlardan elde edilmis oranlarin karsilastirilmasidir. Bu amagla Z-testinden
oldukga sik yararlanilmaktadir. Ancak Z-testi sadece iki bagimsiz oranin karsilastirilmasinda
kullanilabilmektedir. ikiden fazla oranin karsilastirilmasinda ANOM Teknigi ve Ki-Kare temelli
oran testlerinden yararlanilabilmektedir. Ancak s6z konusu testlerin performanslarina iliskin (1.
Tip hata ve Testin giicii) herhangi bir ¢alismaya rastlanilmamis olmas1 bir eksiklik olarak
degerlendirilmektedir. Bu noktadan hareketle yiiriitiilen bu ¢alismada k-tane bagimsiz oranin
karsilastirilmasinda kullanilan ANOM ve Ki-Kare temelli testlerin degisik deneme kosullarindaki
performanslarinin ortaya konulmasi amag¢lanmistir.

Yontem: Bu amagla Monte Carlo simulasyon tekniginden yararlanilarak farkh grup sayisi (k=3, 4
ve 5), istenen olayin populasyondaki olus ihtimali (p=0.10, 0.25, 0.50 ve 0.75), etki buytikligii
(0.20,0.40 ve 0.60) ve drnek genisligi (n=10, 20, 50, 100 ve 300) kombinasyonlar1 dikkate alinarak
Bernoulli dagilimi gésteren populasyonlardan tesadiif sayilari tiretilmistir.

Bulgular: Yapilan 100000 simulasyon denemesi sonucunda dikkate alinan deneme kosullar1 ne
olursa olsun en giivenilir sonuglarin ANOM testinin kullanilmasi durumunda elde edildigi
gorilmiistiir. Genel olarak ANOM testi n>10 oldugunda %5 civarinda 1. Tip hata olasiligl
gerceklestirirken, Ki-Kare temelli testin olduk¢a sapmali sonuglar verdigi goriilmustiir. Benzer
durum testin gii¢ degerleri bakimindan da gecerlidir.

Sonuglar: ANOM Teknigi grafiksel bir yontem olmasi nedeniyle sonuglarin yorumlanmasi
oldukga kolay olmaktadir. Gerek simulasyon sonuglari degerlendirildiginde gerekse de sonuglarin
yorumlanmasinda sagladig1 kolaylik nedeniyle ikiden fazla bagimsiz oranin karsilastirilmasinda
ANOM Tekniginin kullanilmasinin uygun oldugu gorilmustiir.

Anahtar Sézciikler: ANOM, Ki-Kare, Oran, 1. Tip hata, Testin giicii
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Meta-Analizde Gii¢ Degerlendirmesi

Nazh TOTIK, Zeliha Nazan ALPARSLAN

Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana

nazlitotik.biostat@gmail.com

Giris: Meta-analiz ¢alismalari, birbirinden bagimsiz ¢alismalardan elde edilmesi miimkiin farkl
sonuglari bir araya getirmek, bu sonuglardaki cesitliligi agciklamak, daha giivenilir ve daha dogru
sonuclar elde etmek amaciyla kullanilirlar. Yapilan calismalarin genellenebilirligi icin kullanilan
giic analizi, sifir hipotezinin reddedildigi durumlarda kabul edilmemesi olasilig1 olarak tanimlanir.
Istatistiksel giiciin hesaplanmasi, bircok arastirma tasariminda oldugu gibi meta-analiz
calismalarinin planlanmasinda ve yorumlanmasinda da 6nemlidir. Ancak literatiirde meta-analiz
calismalar icin glic hesaplamalarina yonelik ¢calisma sayis1 azdir. Bir meta-analiz ¢alismasi icin
gilic analizi yapildiginda, genel etkinin beklenen biiyiikliigli, dahil edilen calisma sayis1 ve
calismalarin 6rnek biiyiikliigii g6z 6niine alinarak arastiricilya, istatistiksel acidan anlamli bir
sonu¢ bulma ihtimali saglanabilmekte ayni zamanda da buldugu sonucun giictinti degerlendirme
imkani verilebilmektedir.

Amag: Meta-analizlerde sonuglarin birlestirilmesi asamasinda kullanilan sabit etki ve rastgele
etki istatistiksel modelleri altinda, belirli bir etki biiytikliigiinde kabul edilebilir (%80 ve {istii) gii¢
icin makalelerdeki minimum 6rnek biiyiikliigiiniin (MMOB) ve ¢alisma sayilarinin ne olacagini
belirleyerek giiciin farkli durumlardaki degisimini analiz etmektir.

Yéntem: llgilenilen meta-analizin ¢alisma sayilarinin (k) 2, 5, 7, 10, 15, 18 ve etki biiyiikliiklerinin
(d) 0.1-0.2, 0.20001-0.3, 0.30001-0.4, 0.40001-0.5 ve 0.50001-0.7 degerleri arasinda ve hasta
kontrol oranlarinin 1:1, 1:2 ve 1:3 olmasi durumunda, 1000 tekrarlh simiilasyon ¢alismasi ile gii¢
degerleri elde edilmistir. Simiilasyon senaryosuna heterojenligin tli¢ seviyede (0.33, 0.67 ve 1)
eklenmesiyle giic degerlendirmeleri farkli heterojenlik durumlarinda, farkli etki biyiikliikleri,
farkli calisma sayilar ve farkli hasta kontrol oranlari ile de yapilmistir.

Bulgular ve Sonug: Meta-analiz calismalarinda, sabit etki ve rastgele etki modeli olmak tizere
kullanilan iki yaklasim altinda yapilmis olan simiilasyon calismalari ile farkli etki biiyiikliigi,
calisma sayis1 ve MMOB ile gii¢ hesaplamalari yapilmistir. Bu sonuglarin yorumlanmasi ile
homojen ve heterojen yapi kiyaslanmasinin yani sira incelenen senaryolarda en uygun gig
¢ikarsamalari elde edilmis, sonuclar uygulanabilirlik agisindan da incelenmistir. Meta analizlerin
kanit piramidindeki yeri goéz 6niline alindiginda, gii¢ degerlendirmelerinin de bilingli olarak
yapilmasi geregi aciktir.

Anahtar Sézciikler: Sabit etki modeli, rastgele etki modeli, meta-analizde giic.
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Multipl Sklerozlu Hastalarin El Yazilarinin istatistiksel Sekil Analizi
Fatma Ezgi CAN'?, ilker ERCANS, Giiven 0ZKAYAS3, Ozlem TASKAPILIOGLU*
1Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Tip Fakiiltesi, Izmir Katip Celebi Universitesi, [zmir
2Biyoistatistik Anabilim Dali, Saghik Bilimleri Enstitiisti, Uludag Universitesi, Bursa
3Biyoistatistik Anabilim Dali, Tip Fakiiltesi, Uludag Universitesi, Bursa

#Néroloji Anabilim Dali, Tip Fakiiltesi, Uludag Universitesi, Bursa

Ozet

Amag: Istatistiksel sekil analizi ile 5 yildir takip edilen multipl skleroz hastalarimin el yazisi
karakteristiklerinin degisimi incelenmek istenmektedir.

Yontem: Multipl skleroz hastalarinin el yazi 6rnekleri ¢calisma baslangicinda, 6 ve 12. aylarda ve
5 yil sonra olmak iizere dort farkli zaman diliminde alinmistir. El yazi karakteristiklerine
istatistiksel sekil analizi uygulanmigtir. Istatistiksel sekil analizi procrustes analizi yapilarak
uygulanmis ve hastalarin grafik iizerinde dagilimini degerlendirmek i¢in de temel koordinat
analizi uygulanmistur.

Bulgular: Hasta gruplarina ait dagilim grafiklerinde her bir hastanin ilk dl¢tim, 6. ay, 12. ay ve 5.
yildaki Expanded Disability Status Scala skorlar1 dikkate alinarak, hastalarin farkl yazi érnekleri
incelendiginde temel koordinat analizi sonucunda elde edilen grafiklerinde hastalarin sistematik
bir konumlanma gostermedigi gérilmiistiir.

Sonug: Calismamizda 5 y1l sonunda MS hastalarinin ve kontrollerin farkli yazi formatlarinda,
ornek alinan zamanlara gore bir farklilik gostermedigi gorillmustiir.

Anahtar Sézciikler: El yazisi; [statistiksel sekil analizi; Temel koordinat analizi
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Meta Analizinde Aykiri Degerlerin Tespiti ve Farkli Varyans Tahmin Yontemleri ile
Degerlendirilmesi

Mutlu UMAROGLUY, Pinar OZDEMIR!

1Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali
Ozet

Meta analizi aym1 konuda yapilmis benzer calismalarin birlestirilip ortak bir sonuca varilmasi
yontemidir. Meta analizinde ¢alismalar birlestirilirken genellikle ¢alismalarin etki biiytikliikleri
birlestirilir. Bu nedenle calismalar birlestirilmeden o6nce calismalarin etki biiyikliiklerinin
hesaplanmasi ve etki biiytikliigiiniin dagilim yapisinin incelenmesi gerekir. Etki biiytkliiklerinin
dagilim yapisindaki benzerlik ¢alismalarin homojen oldugunu, farklilik ise calismalarin heterojen
oldugunu gostermektedir. Bazi durumlarda ise bir yada birkag ¢alisma diger calismalarin dagilim
yapisindan tamamen farkli olabilmektedir. Eger bir calismaya ait etki biyiikligi diger
calismalardan farkli olacak sekilde bir deger aliyorsa bu ¢alisma meta analizindeki aykir1 deger
olarak adlandirilmaktadir.

Bir meta analizinde aykir1 deger olup olmadigi hakkinda forest plot, radial plot, labbe plot gibi
grafiksel yontemlerle fikir sahibi olunabilir. Ancak aykir1 degerlerin tespit edilmesi i¢in artiklarin
incelenmesi gerekmektedir.

Bir meta analizinde aykir1 deger olmasi etki buyiikligiiniin dagilim yapisini oldugundan daha
heterojen gosterme egilimindedir ve heterojen yapiya sahip meta analizi ¢alismalarinda rasgele
etki modeli kullanilmasi 6nerilmistir. Rasgele etki modelleri icerisinde DerSimonian-Laird, en ¢ok
olabilirlik yontemi, kisitlanmis en ¢ok olabilirlik yontemi, Sidik-Jonkman yontemi, deneysel Bayes
yontemi gibi farkli varyans tahmin yontemleri bulunmaktadir.

Bu calismada aykir1 deger bulunan meta analizleri bu bes yontem agisindan degerlendirilmistir.
Birlestirilmis etki buyiikliigii DerSimonian-Laird ve kisitlanmis en ¢ok olabilirlik yonteminde
aykir1 degerden en az etkilenmis deneysel Bayes yontemi ise en ¢ok etkilenmistir. Gliven araligi
deneysel Bayes yonteminde en dar cikarken kisitlanmis en ¢ok olabilirlik yonteminde en genis
cikmistir. Caligmalar arasi varyans tahminleri (t?) karsilastirildiginda DerSimonian-Laird
yontemi en dusiik varyansa sahip cikmistir.

Anahtar Sézciikler: Meta-analizi, aykir1 deger, heterojenlik, rasgele etki modeli
Kaynaklar:

1. W. Viechtbauer, M.W.L. Cheung, 2010, Wiley, Outlier and influence diagnostics for meta-
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2. F.N.Gumedze, D. Jackson, BMC, 2011, A random effects variance shift model for detecting and
accommodating outliers in meta-analysis
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Meta-Analysis: Reducing the Impact of Outlying Studies, Biometrics
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Konvoliisyonel Sinir Aglar ile 3 Boyutlu Ortamda Olusturulan Oriintiilerin Metin Olarak
Tanimmmasi

Adem DOGANER!, Cemil COLAK?

1Kahramanmaras Siitcti Imam Univ. Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, K.Maras

2[nénii Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi AD, Malatya

Amag: Sinir aglar1 uzun yillar boyunca siniflandirma ve tahmin islemlerinde basarili sonuclar
iiretse de, modelin 6grenmesini saglayacak yeterli veri bulunamamasi ve bilgisayar islemcilerin
performansinin diisiik olmasi nedeniyle biiyiik boyuttaki verilerde tahmin ve siniflandirma
basaris1 belirli bir diizeyi asamamistir. Biiyiik veri yiginlarinin hizla artmasi ve bilgisayar
islemcilerinin ¢ok gliclii hale gelmesi ile derin 6grenme ve makine 6grenme sistemleri, tanima ve
siniflandirma islemlerinde biiylik basarilar saglamistir. Derin 6grenme mimarilerinde ortntii
tanima islevini Konvoliisyonel sinir aglar1 (CNN) yerine getirmektedir. ileri beslemeli bir ag
modeline sahip olan Konvoliisyonel sinir aglar1 goriintii tanimada oldukc¢a basarilidir. Bu
calismada el ve parmak ucu hareketleri ile ti¢ boyutlu ortamda yazilan el yazilarinin sensorler ile
takip edilerek bilgisayar ortamina aktarilmasi ve bu el yazilarinin konvoliisyonel sinir aglar ile
taninmasi amaglanmaktadir.

Yontem: Calismada ilk olarak parmak ucu ile el yazilari yazilarak 3 boyutlu ortamda el ve parmak
hareketlerini takip eden sensorler aracilig ile el yazilarinin bilgisayara islenmesi saglanmistir.
Ikinci asamada el yazilarinin Konvoliisyonel sinir aglari ile taminmasi gerceklesmektedir.
Konvoliisyonel sinir aglar1 gériintii boyutunu her katmanda daha az sayida piksel iceren boyutlara
dontstirerek 6znitelik saglamaktadir. Konvoliisyon katmanlari ve pooling katmanlari ile goriintii
icerisindeki daha kiigiik boyutlu goriintilere filtreler uygulanarak yeni matrisler elde
edilmektedir. Bu sekilde her katmanda yeni 0znitelikler elde edilerek 6grenme saglanmaktadir.
Ogrenmenin saglanmas1 agamasinda CNN icin ¢ok sayida ornege ihtiyac duyulmaktadir.
Calismada el yazisi ile olusturulan harflerin taninmasi icin 28*28 boyutunda ¢ok sayida érnegin
model tarafindan 6grenilmesi saglanmistir. Bu islemler i¢in Python dili ve konvoliisyonel sinir
aglarini model alan derin 6grenme kiitiiphanelerinden yararlanilmistir.

Bulgular: Uygulamada el ve parmak ucu hareketleri ile 3 boyutlu ortamdan elde edilen sinyaller
bilgisayar ortamina aktarilarak 2 boyutlu el yazis1 formlarina doniistiiriilmiistiir. Olusturulan el
yazilar1 daha once egitilen konvoliisyonel sinir aglari modeline tanitilmis ve Python dili ve
kiitiiphanelerinde islenmistir. Modelin ilk asamalarinda tanima islemlerinde basarili sonuclar
elde edilmistir.

Sonug: El ve parmak ucu hareketleri ile olusturulan ériinttilerin 2 boyutlu ortamda el yazisi olarak
tanimlanmasi ve konvoliisyonel sinir aglar ile el yazilarinin tanimlanmasinda model basaril
sekilde uygulanmis ve sonuclar alinabilmistir. Bu modelin ileriki asamada isitme engelli bireylerin
diger insanlar ile daha rahat iletisim kurabilmesine olanak saglamasi 6ngoriilmektedir.

Anahtar Soézciikler: Oriintii tanima, Konvoliisyonel Sinir Aglari, Python Dili
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Novel Method for Epidemiological Information of Dental Clinics by Spatial Regression
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Aim: Oral health, separated generally into two parts: self-care and clinical care, is very important
and affects many aspects of our life. In recent years, the number of patients in dental clinics is
increasing dramatically. The aim of this study is to find the effects of some demographic
characteristics on dental clinics by spatial regression taking into account the districts in central
Konya.

Methods: There were totally 113,411 electronic records and since we want to analyze the data in
municipality level, data consisted of 16,054 records of patients. The variables were dental clinics,
age, gender, year and month of the application and district names of residence. The noisy terms
in dataset were cleaned at first due to some misediting data entry in the application procedure.
Next, 180 district names were matched with longitude and latitude coordinate values of districts
by related shapefile in a GIS media. A spatial multinomial logistic regression model was conducted
considering the dental clinics as DV and other attributes as IV. There were eight clinics in the
Faculty: oral and maxillofacial surgery, oral diagnosis and imaging, restorative dentistry,
endodontics, orthodontics, prostodontics, pedodontics and periodontics & preventive dentistry.
Since the number of patients for this clinic doesn’t indicate the real spatial dependency, it was
considered that the oral diagnosis & imaging clinic was taken as a reference category in the model.
The code was run and density maps for each dental clinic were plotted.

Results: According to the results, R2=0.456, AIC=27606.7 and Pearson GOF test was significant.
Likelihood ratio test results were significant for age, gender and the month of application, but not
for the year of application. Advanced age, male gender and frequently March and November
months were significant for majority of clinics. Regions with higher income were prominently
correlated with orthodontics and prosthodontics. The districts having easy urban transport
facility to the Faculty were associated with all clinics.

Conclusion: This study showed that the spatial analysis is useful if there is a spatial dependency
and gives more detailed information. Categorical spatial data can be analyzed by semi- or non-
parametric methods as well as continuous data is analyzed easily by spatial lag or spatial error
models. It is obvious that epidemiological results of this study should be examined carefully by
dentistry clinics to make more accurate decisions for oral health.

Key words: Epidemiology, dentistry, geographical information system (GIS), spatial multinomial
logistics regression
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Covariance Patterns for Linear Mixed Models
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Objective: Linear mixed model is very useful tool for analyzing extensive variety of data
structures which statisticians usually encounter. Despite this extensive applicability, the results
of such analyses are not very frequent in the applied research literature. Even though commercial
and open source soft wares are limited in the past, now many statistical soft wares such as R, SPSS,
and SAS are allowed to analyze linear mixed models. Material and Methods: Longitudinal and
repeated measures datasets require elaborative attention especially on the step of choosing the
right covariance pattern. This types of datasets include correlated data because subjects
contribute multiple observations to the dataset. To illustrate analyzing longitudinal data by linear
mixed model, lung function growth data (Dockery et al., 1983) is taken into consideration. The
dataset consists of children from six cities in US and is analyzed by Ime4 R package. Discussion:
Main aim of the study is to provide sufficient information for selecting accurate covariance pattern
to practitioners of statistics before the analyzing the dataset. Furthermore, we attempted to
demonstrate important features of linear mixed model and its analysis to applied statisticians.
Some of the hybrid covariance patterns are introduced and the use of importance is discussed. We
also give a detailed case study with longitudinal follow-up.

Keywords: Linear mixed models; longitudinal data, hybrid covariance patterns
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Dealing with the Unknown: Handling Missing Data in Longitudinal Studies
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Abstract

Aim: Missing data is a common problem in medical research even in well-controlled situations,
especially in longitudinal studies. A recent review of randomised controlled trials with
longitudinal measurements found that the majority of the publications failed to make any attempt
to explain the reasons for their choice of missing data handling method. Ad-hoc techniques such
as complete case analysis, mean imputation, last observation carried forward, etc. have fallen out
of favour in methodological literature in recent years, as they are subject to serious bias under
most of the missing data settings. Alternatively, multiple imputation (MI) method which is based
on the statistical theory is increasingly being used as a sophisticated tool to alleviate the problem
of bias and efficiency of the parameter estimates, however using MI is not straightforward with
longitudinal data especially when non-normally distributed variables are incomplete. The aim of
this talk is to discuss various missing data handling methods for longitudinal studies and make
some suggestions on how to choose the optimal missing data handling technique.

Methods: Different MI strategies that can be used with longitudinal data are compared
qualitatively in terms of the imputation model that they use and the incomplete variable types
that they can handle. In order to make matters concrete, a longitudinal case study where, data on
both outcome and explanatory variables are collected repeatedly at several time points is
considered which concerns the continuity of care among cancer patients. The regression
coefficient estimates obtained with simple methods and MI techniques are compared. In addition,
a simulation study has been carried out to compare the methods regarding the bias and efficiency
of the regression coefficient estimates.

Results: Various missing data methods produced substantially different estimates of the
regression coefficients and their standard errors. When the results of the simulations are
considered, MI technique which uses multivariate normal imputation model produces the least
bias in most situations. The only exception is the regression coefficient estimates of the
incomplete categorical variables with extreme prevalences.

Conclusion: When missing data occurs in repeatedly measured variables, the choice of
appropriate missing data handling methods depends on various factors such as the distribution
of the incomplete variables, missingness pattern and the number of incomplete variables. The
simulation studies showed that, these factors should be considered with care before applying any
imputation method in order to improve estimation.

Keywords: Missing data, multiple imputation, longitudinal data, repeated measurements
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Abstract

The aims of this study were to assess the performance of some Capture Recapture methods
with simulation studies on data obtained from survey to estimate the population size of
families with at least one disabled individual in Turkey with small, medium and large sample |
and II, and to compare the performance of these estimators with different sample sizes by
Mean Squared Error (MSE) measure.

From the comparison part of the mentioned capture recapture methods, the Lincoln - Petersen
method provides more reliable results than Chapman and Bailey methods in small sample size
[ and II, but undefined when there were no element recaptured. In respect to big sample I and
small sample II Chapman and Bailey methods provides better estimates than Lincoln -
Petersen method. When working with big sample size I and II are all the three estimates
provides better estimates with least error.

Keywords: Capture Recapture, Assessment and Comparison, Lincoln - Petersen method,
Chapman method, Bailey method.
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with Bayesian Networks
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Introduction: Recent studies in genome sequencing have shown that the somatic mutations that
drive cancer development are distributed across a large number of genes. This mutational
heterogeneity complicates efforts to distinguish interactions between driver genes. It is known
that mutations are the reason of cancer but it is still not clear that which mutation(s) are acting
together and how they trigger each other.

Aim: This study aims to reveal some hidden mutation dependencies and order during the early
stages of colon adenocarcinoma progression.

Methods: In this paper, we compared several methods to infer mutation relations and order
underlying somatic mutations by utilizing evolutionary information. Genetic data gathered from
GDC (Genomic Data Commons) data portal and important genes selected from OMIM (Online
Mendelian Inheritance in Man) database. Ancestral history had been interpreted as a structure
learning problem in the presence or absence of data. Unnecessary and redundant information was
pruned from data with the association rules. Remaining data sorted into pairs in terms of to their
prevalence. These pairs are scored according to Akaike Information Criterion, Bayesian
Information Criterion, Bayesian Dirichlet equivalent, and K2 scoring methods. Bayesian network
was built by using mutation data analyzed from colon adenocarcinoma patient samples which
could be found in GDC. Associated mutations were evaluated and Hill Climbing and Tabu structure
learning algorithms were applied on data set. Finally, a simulated test dataset generated from
negative binomial distribution also known as a Poisson-Gamma mixture according literature to
manually create ancestral trees. Produced dataset is used to build, compare and validate inferred
network structure.

Results: Bayesian networks are formed by different local search and learning algorithms gave
similar results according to the scoring methods. DAGs (Directed Acyclic Graphs) formed with AIC
and BIC scores gave more linear results and generally one mutation does not effected from other
mutations. However, BDe and K2 methods gave us more complex DAG structures and not only
gene to gene but also genes to gene interactions were observed.

Conclusion: We anticipate that our method demonstrates that interactivity and evolutionary
histories of mutations are crucial information for treatment of this disease. These techniques can
be applied to different cancer types or genetic data to understand better about genetic material
changing during life span of the living.

Keywords: Bayesian Networks, Mutation Dependency, Structural Learning

44



XIX. Ulusal ve Il. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi S6zllG Sunumlar
XIX. National and Il. International Biostatistics Congress Oral Presentations
25-28 Ekim 2017 Belek / ANTALYA

Chronological Age Classifier Enables Evaluation of Pro-Aging Factors at Single Cell
Resolution

Sumeet Pal SINGH?, Gokmen ZARARSIZ?, Sharan Kaur JANJUHA13, Nikolay NINOV134

1DFG-Center for Regenerative Therapies Dresden, Cluster of Excellence, Technische Universitdt
Dresden, Dresden, Germany
2Erciyes University, Faculty of Medicine, Dept. of Biostatistics, Melikgazi/Kayseri
3Paul Langerhans Institute Dresden of the Helmholtz Zentrum Miinchen at the University Hospital
and Faculty of Medicine Carl Gustav Carus of Technische Universitdit Dresden, Dresden, Germany
4German Center for Diabetes Research (DZD e.V.), Neuherberg, Neuherberg, Germany.

Abstract

Aim: Everyone grows old, but at different rates. Why does the rate of aging differ between
individuals? The answer lies in identifying factors that trigger premature aging. We propose
identifying pro-aging factors via an unbiased, data-driven approach that models aging of single
beta-cells. The model, called GERAS* (Genetic Reference for Age of Single-cell), uses artificial
intelligence (AI) to ‘learn’ transcriptional changes that cells naturally undergo with age. With this
training, GERAS utilizes age-specific biomarkers for detecting premature cellular aging: young
cells attaining the genetic signature of old cells.

* Geras was the Greek God of old age.

Method: Using zebrafish beta-cells, we developed a chronological age classifier that categorizes
individual beta-cells solely from their genetic profile. To obtain the temporal dynamics of beta-
cells, we profiled 460 zebrafish beta-cells from five ages: juvenile (1 month), young (3 and 6
months) and old (10 and 14 months). 70% of these cells were then randomly chosen to train an
Al algorithm (three-layer neural network) to predict the cell’s chronological age. The remaining
30% cells were used to test the accuracy of the model. An accuracy of 97.5% was obtained for our
dataset, demonstrating that our Al model, GERAS, successfully categorizes individual beta-cells
into the five ages.

Results: We utilized GERAS to evaluate the impact of pro-aging factors. High-calorie diet, a
condition known to accelerate aging, was used as a model of accelerated aging. We separated 3
months-old zebrafish siblings into two groups. One group was put on low-calorie diet (single
feeding on alternative days), while the other group was put on high-calorie diet (three times
feeding per day). After one month of treatment, the beta-cells were isolated and the age of
individual beta-cells evaluated using GERAS. The analysis showed a striking difference in age
between the two set of beta-cells obtained from young zebrafish. While 90% of the beta-cells from
low-calorie fed animals were classified as young, only 20% of the beta-cells from high-calorie fed
animals were similarly classified; the rest 80% were categorized as old. This suggests that high-
calorie diet shifts the transcriptional profile of young beta-cells towards an older population,
causing premature aging.

Conclusion: Our study provides the first-ever age classifier for individual beta-cells. Additionally,
it provides proof-of-principle of the utility of age classifier by evaluating the impact of high-calorie
diet on the age of beta-cells. The project allows rapid evaluation of beta-cell aging, a key
phenomenon underlying development of diabetes.

Keywords: Single-cell Sequencing, Aging, Neural Network
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A Glimse at Long-read Sequencing and Megabase-sized Scaffolding Approaches
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Background: Generating high-quality finished genomes is considered as an essential prerequisite
for understanding genome function, organization and evolution. Despite a significant progress in
genome researches achieved over the last decades using a variety of second-generation platforms,
they have often failed in resolving the repeat structure of highly-complex repeat genome,
structural variation detection, complex genomic rearrangements, haplotype phasing and genome
assembly contiguity due to mainly their short read length (<300 bp). With advent of long-read
Sequencing or “third-generation DNA sequencing technologies”, above-mentioned issues in
genome analysis have been partly ameliorated by increasing average read lengths up to 10,000-
100,000 bp. Moreover, third-generation mapping technologies such as; optical mapping, “Hi-C”
chromatin interaction and linked-reads systems are recently introduced and seems to pave the
way for chromosome-scale assembly. In this study, we aim to compare and assess the
effectiveness of long-read sequencing and scaffolding approaches on diploid and complex genome
analysis.

Method: We systematically investigated the influence of single-molecule real-time sequencing
(Pasific BioScience SMRT) or nanopore-based (Oxford Nanopore, MinION, GridlON) sequencing
approaches on previously sequenced genome assemblies using 3C method (Correctness,
Continuity and Completeness) with the help of basic genome assembly metrics and the lineage-
specific sets of Benchmarking Universal Single-Copy Orthologs analysis. We also surveyed three
mapping technologies; optical mapping system (BioNano Genomics), “Hi-C” chromatin interaction
system (Dovetail Genomics) and linked-reads system (10X Genomics) to see whether they
contribute significantly on de novo genome assembly by measuring sequence based basic
assembly metrics such as N50, NG50, L50, contig and scaffold numbers, largest scaffold lengths as
well as sequence alignment success ratio.

Results: It is clear that the long-read informations at least 80-100X genome depth can
considerably improve the continuity of draft genome assemblies at least 100 fold by spanning
tandem repeats. In addition, long reads enable to discover numerous misassemblies, missing
sequences in gaps and repeat structure errors in draft genome assemblies. The main contributions
of state-of-art mapping methods (10X Genomics, Dovetail and Bionano Genomics) scaffolding
approaches regardless of technology used are (i) the correct orientation of scaffolds and
enhancing continuity, (ii) reducing the number of contigs in initial assemblies by closing gaps,
enabiling full chromosome-length scaffolding.
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Conclusion: We prospected that long-read sequencing technologies and true full chromosome-
length scaffolding procedure will replace over NGS-based approaches alone and be accepted as
standard methods for de novo genome studies.

Keywords: Long read sequencing, state-of-art scaffolding approaches, de novo, genome assembly.
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Abstract

During the last half decade, MLSeq R/BIOCONDUCTOR package has become the de facto tool for
application of machine-learning algorithms in classification of next-generation RNA-Sequencing
(RNA-Seq) data. Researchers have appealed to MLSeq for various purposes, which include
prediction of disease outcomes, identification of best subset of features (genes, transcripts, other
isoforms), and sorting the features based on their predictive importances. Along with the
innovations in the RNA-Seq based machine-learning literature, we now release MLSeq 2.0, the
second version of the software. Previous version of the software included five machine-learning
algorithms as well as several preprocessing approaches. This version of this software has come
with significant updates. Using this package, researchers can upload their raw RNA-seq count
data, preprocess their data and perform a wide range of machine-learning algorithms.
Preprocessing approaches include deseq median ratio and trimmed mean of M means (TMM)
normalization methods, as well as the logarithm of counts per million reads (log-cpm), variance
stabilizing transformation (vst), regularized logarithmic transformation (rlog) and variance
modeling at observational level (voom) transformation approaches. Normalization approaches
can be used to correct systematic variations. Transformation approaches can be used to bring
discrete RNA-seq data hierarchically closer to microarrays and conduct microarray-based
classification algorithms. Currently, MLSeq package contains 90 microarray-based classifiers
including the recently developed voom-based discriminant analysis classifiers. Besides these
classifiers, MLSeq package also includes discrete-based classifiers, such as Poisson linear
discriminant analysis (PLDA) and negative binomial linear discriminant analysis (NBLDA). Over
the preprocessed data, researchers can build classification models, apply parameter optimization
on these models, evaluate the model performances and compare the performances of different
classification models. Moreover, the class labels of test samples can be predicted with the built
models. MLSeq is a user friendly, simple and currently the most comprehensive package
developed in the literature for RNA-Seq classification. Researchers can access this tool through
https://github.com/gokmenzararsiz/MLSeq/ .

Keywords: Classification, genomics, machine-learning, next-generation sequencing, RNA-
Sequencing, voom
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Abstract

Drug discovery and development studies are increasingly becoming time concuming, costly and
hard. This process can take more than 10 years and cost over one billion dollars. Virtual screening
is an important step in early-phase of drug discovery process. Since there are thousands of
compounds, this step should be both fast and effective in order to distinguish drug-like and
nondrug-like molecules. Statistical machine learning methods are widely used in drug discovery
studies for classification purpose. We aimed to develop a web-based tool, which can classify
molecules as drug-like and nondrug-like based on various machine learning methods, including
discriminant, tree-based, kernel-based, ensemble and other algorithms. To construct this tool,
first, performances of twenty-three different machine learning algorithms are compared by ten
different measures, then, ten best performing algorithms have been selected based on principal
component and hierarchical cluster analysis results. Besides classification, this application has
also ability to create heat map and dendrogram for visual inspection of the molecules through
hierarchical cluster analysis. Moreover, users can connect the PubChem database to download
molecular information and to create two-dimensional structures of compounds. This application
is freely available through www.biosoft.hacettepe.edu.tr/MLViS/. In recent years, deep learning
algorithms show successful performance in many applications, therefore they have started to be
used in the classification of drug molecules. As a further research, a deep neural network
algorithm with high predictive performance will be developed with a high dimensional training
data obtained from the PubChem database. The performance of deep learning algorithm will be
compared with Random Forests and Support Vector Machines. In addition, a web-based
application which contain a deep learning algorithm will be developed and offered to the
researchers in this field.

Keywords: Machine Learning, Deep Learning, Virtual Screening, Drug Discovery
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Abstract

Aim: Obesity is among the most common risk factors for cancer, hypertension, cardiovascular
disease and diabetes. Body fat percentage (BF%) is a commonly used measure to diagnose obesity.
Various methods are present to predict the BFP, which includes dual energy X-ray absorptiometry
(DEXA), bioelectric impedance analysis (BIA), anthropometric measurements such as skinfold
thickness and circumferences. DEXA is an accurate and precise method for predicting BF% and
reported as the gold standard method. However, its cost, portability, radiation exposure and
convenience limits the use of this method. BIA is less expensive than DEXA, but its cost is still high
and this method is not convenient for field studies. Anthropometric measures are simple, however
combining them in an accurate way is another challenging problem. Most of the combined
methods are based on the ordinary least squares regression method. To provide a simple and
accurate prediction of BF%, we designed a comprehensive study and applied numerous machine-
learning methods in order to find the optimal prediction model. We compared our results with
BIA and equations computed from the anthropometric measurements.

Methods: We collected the data of 131 healthy subjects. Each subject has the data of DEXA and
BIA measurements, as well as the anthropometric measurements such as waist and neck
circumference, height, weight and skinfold thicknesses obtained with calipers at various skinfold
sites on the body. The dataset is split into training (70%) and test (30%) sets. All model building
process is applied in training set, while the performances of each model are assessed in test sets.
At first, for each gender, we performed forward, backward, genetic algorithm and simulated
annealing algorithms for feature selection. Next, 40 different machine-learning models are built.
These models include least-square based models, additive models, regression trees, shrinkage
methods, Bayesian methods, kernel-based methods and ensemble methods. We applied 5 fold
cross-validation method with 10 repeats to identify the optimal parameters of each model. All
model building process is repeated 50 times to generalize the results. Root mean squared error,
mean absolute deviation, mean absolute percentage error, the coefficient of determination and
Spearman’s correlation coefficient are used as evaluation metrics. Hierarchical clustering analysis
is applied to identify the most accurate models.
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Results: The best-performed algorithms for both male and female groups were support vector
machines with the linear kernel, Bayesian regularized neural networks and Gaussian process
regression with the linear kernel. Obtained successful machine learning models were found to be
more accurate than BIA and other equations according to the performance metrics used.

Conclusion: The generalized performance of 40 different ML algorithms, BIA and equations based
on anthropometric measures in the literature for BFP prediction were compared. It is found that
ML algorithms were more accurate than the current methods for BFP prediction. A web
application for successful ML models was created and it is publicly available from
http://www.opensoft.turcosa.com.tr/BodyFatML

Keywords: Bioelectric impedance analysis, body fat percentage, dual-energy X-ray
absorptiometry, machine-learning, obesity, regression,
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One-Way Tests in Independent Groups Designs: the onewaytests Web Interface
Osman DAG!?, Anil DOLGUNZ and N. Meric KONAR3

1 Department of Biostatistics, Hacettepe University, Ankara, Turkey;
2School of Science, RMIT University, Melbourne, Australia.

Abstract: One-way tests in independent groups designs are the most commonly utilized statistical
methods with applications on the experiments in medical sciences, pharmaceutical research,
agriculture, biology, chemistry, engineering, and social sciences. In this study, especially for non-
R users, the onewaytests web interface is introduced to investigate treatment effects on the
dependent variable. This application is available at
http://www.biosoft.hacettepe.edu.tr/onewaytests.

Objective: In this study, our primary focus was to develop a shiny-based web interface where any
user can apply the aforementioned tests to their own datasets without R.

Methodology: The onewaytests web interface implements Welch’s heteroscedastic F test with
trimmed means and Winsorized variances, Alexander-Govern test and James second order test, in
addition to the ANOVA, Welch’s heteroscedastic F test, Kruskal-Wallis test, and Brown-Forsythe
test. Besides the omnibus tests, the tool provides pairwise comparisons to investigate which
groups create the difference providing that a statistically significant difference is obtained by the
omnibus test. Moreover, the tool offers several graphic types such as grouped box-and-whisker
plot and error bar graph. Also, it provides statistical tests and plots (i.e. Q-Q plot and histogram)
to assess variance homogeneity and normality.

Implementation of the onewaytests web interface: This onewaytests web interface provides
the users with one-way tests in independent groups designs, pairwise comparisons, graphical
approaches, and assess variance homogeneity and normality of data in each group via tests and
plots. At times, it is difficult for new R users or applied researchers to deal with R codes. Thus,
we have developed a web interface of onewaytests package (Dag et al., 2017) by using shiny
(Changetal., 2017).

Users can upload their data to the tool via Data upload tab (Figure 1a). There exist two demo
datasets on this tab for the users to test the tool. Basic descriptive statistics can be obtained
through Describe data tab (Figure 1b). Moreover, assumptions of variance homogeneity and
normality can be checked via this tab to decide on which one-way test is appropriate to test the
statistical difference. Variance homogeneity is checked by variance homogeneity tests (Levene’s
test, Bartlett’s test, Fligner-Killeen test). The normality of data in each group is assessed by
normality tests (Shapiro-Wilk, Cramer-von Mises, Lilliefors (Kolmogorov-Smirnov), Shapiro-
Francia, Anderson-Darling, Pearson Chi-Square tests) and plots (Q-Q plot and Histogram with
normal curve). After describing the data, users can test statistical difference between groups
through One-way tests tab (Figure 1c). In this tab, there exist one-way tests (ANOVA, Welch’s
heteroscedastic F, Welch'’s heteroscedastic F test with trimmed means and Winsorized variances,
Brown-Forsythe, Alexander-Govern, James second order test, Kruskal-Wallis tests) and pairwise
comparison methods (Bonferroni, Holm, Hochberg, Hommel, Benjamini-Hochberg, Benjamini-
Yekutieli, no corrections). Moreover, users can obtain the graphics of given groups through
Graphics tab (Figure 1d).
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Figure 1: The onewaytests web interface

Conclusion: In this study, a shiny-based web interface was developed for any non-R users to apply
the aforementioned tests to their own datasets without R. The detailed information and the R
codes running in the background of the tool can be found in Dag et al. (2017).

Keywords: Web Tool, ANOVA, Alexander-Govern Test.
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Evaluating Time-Dependent Cut-Off Values For Longitudinal Data
Naime Meric KONAR!, Eda KARAISMAILOGLU?, A.Ergun KARAAGAOGLU!
L:Hacettepe University, Faculty of Medicine, Department of Biostatistics, Ankara
2: Kastamonu University, Faculty of Medicine, Department of Biostatistics, Kastamonu

nmeric.konar@hacettepe.edu.tr

Aim: C-Reactive Protein (CRP) and Procalcitonin (PCT) are most commonly used biomarkers in
intensive care units. Both of the biomarkers are used in diagnosis and treatment of several types
of diseases including infectious disorders, cardiovascular diseases and so on. The aim of this
study is to determine and evaluate the time-dependent cut-off values of serial CRP and PCT
measurements in discriminating event and event-free individuals for 1, 2 and 3 days after the
follow-up period.

Method: Joint modeling approach is used to model serial biomarker measurements (CRP and
PCT) and survival times simultaneously. Data were collected from Hacettepe University Hospitals
Adult Intensive Care Units retrospectively. Serial CRP measurements of 457 individuals and serial
PCT measurements of 534 individuals were recorded along with demographic characteristics
such as age and gender. The follow - up period is taken as the first 30 days in any intensive care
unit and the event is defined as death in Intensive Care Units (ICU mortality). Different datasets
were created for women and men for both CRP and PCT. For each dataset, sub-groups were
formed for each internal care unit. For each sub - group, time - dependent ROC Curves are used
for evaluating the diagnostic performance and time-dependent cut-off values are utilized to
distinguish the event and event-free individuals for 1, 2 and 3 days after the the follow-up period.

Results: Results revealed that time-dependent diagnostic performance is better in men than
women for both CRP and PCT biomarkers. On the other hand time-dependent cut-off values

Tablel. Time-dependent AUC values and time-dependent cut-off values for women for CRP and
for men for PCT

Time - Dependent AUC Time - Dependent Cut - Off Values

Intensive Care Unit Intensive Care Unit

At=1 At=2 At=3 At=1 At=2 At=3
Emergency 0,564 0,562 0,561 |Emergency 3,396 3,396 3,396
Brain Surgery 0,56 0,558 0,557 |Brain Surgery 3,643 3,643 3,581

CRP for Women (n=223)

General Surgery 0,567 0,566 0,565 |General Surgery 4,814 4,752 4,752
Internal Diseases 0,549 0,548 0,546 [Internal Diseases 2,842 2,842 2,842
Cardiology 0,605 0,602 0,599 |[Cardiology 3,704 3,704 3,643
Neurology 0,558 0,556 0,556 |Neurology 2,472 2,472 2,472

Time - Dependent AUC Time - Dependent Cut - Off Values

Intensive Care Unit Intensive Care Unit

At=1 At=2 At=3 At=1 At=2 At=3

Emergency 0,718 0,713 0,709 |Emergency 0,64 0,586 0,586

PCT for Men (n=282) Brain Surgery 0,724 0,718 0,712 |Brain Surgery 0,316 0,262 0,208
General Surgery 0,719 0,714 0,709 |General Surgery 1,665 1,611 1,557

Internal Diseases 0,637 0,635 0,634 [Internal Diseases -0,115 -0,115 -0,115

Cardiology 0,718 0,712 0,707 |Cardiology 0,694 0,64 0,586

Neurology 0,626 0,625 0,624 |Neurology -1,032 -1,087 -1,087
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seems to decrease almost each unit in the 3rd day after the last measurement for both biomarkers.
Brief results are given as an example for CRP biomarker for women and PCT biomarker for men:

Conclusions: Changes in diagnostic performance show that PCT is better biomarker than CRP for
each intensive care unit in terms of predicting ICU mortality. On the other hand it’s revealed that
cut-off values either decrease or do not change through the 3rd day after the follow- up for CRP
and PCT. It shows that the risk of death in ICU seems to decrease after the end of follow-up period
for any intensive care unit.

Keywords: time-dependent ROC Curve, cut-off values, longitudinal data
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Measuring Degree of Distinguishability and Agreement in Ordinal Rating Scales
Ayfer Ezgi YILMAZ, Serpil AKTAS

Department of Statistics, Hacettepe University Faculty of Science, Ankara-Turkey

Aim: When the categories of a square contingency table is ordinal, weighted kappa or Gwet’s AC2
coefficients are used to summarize the degree of agreement between two raters. In addition to
investigate the agreement between raters, the term of category distinguishability should be
considered. The aim of this study is to assess the agreement coefficients and category
distinguishability in ordinal rating scales together.

Methods: Degree of distinguishability, average degree of distinguishability, weighted kappa, and
AC2 coefficients are applied to carcinoma in situ of the uterine cervix data. The results are
discussed over the pathologist pairs.

Results: AC2 coefficient indicates that the agreement is higher than weighted kappa coefficient.
Incorrect classification affects the level of the agreement in this respect. In that case, it will be
beneficial to use the degree of distinguishability to detect if the categories are distinguishable or
not.

Conclusion: It is proposed to use agreement coefficients and degree of distinguishability
simultaneously.

Keywords: ordinal rating scales; agreement; degree of distinguishability; weighted kappa; Gwet’s
AC2 coefficient.
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Cok Degiskenli Varyans Analizi Coziimlemesi icin Normal Olmayan ve Dengesiz
Orneklemlerin Test istatistiklerinin I. Tip Hata Oranlar1 Bakimindan Karsilastirilmasi

Mustafa Agah TEKINDAL !, Ozlem KAYMAZ2, H. Emre KALE3, Can ATES*

2 Ankara Universitesi, Istatistik Béliimii Uygulamal: Istatistik ABD, Ankara
3 Ankara Universitesi, Beyin Arastirmalar1 Merkezi, Disiplinleraras Sinirbilimi ABD, Ankara
4 Van Yiiziincii Y1l Universitesi, Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ABD, Van

Amag: Varyansin ¢ok degiskenli analizi, ayn1 zamanda MANOVA (Multivariate Analysis of
Variance) olarak da bilinen iki veya daha fazla bagiml degiskenin bulundugu verileri analiz etmek
icin kullanilan bir yontemdir. Tiim parametrik yontemlerde oldugu gibi MANOVA yonteminde
hatalarin normal dagilmasi, varyanslarin homojen olmasi ve hata terimlerinin birbirinden
bagimsiz olmasi varsayimlar1 vardir. Ancak uygulamada normal olmayan dagilimlar, normal
dagilima goére daha yaygindir. Bu calismada MANOVA y6nteminin normallik ve homojen varyans
varsayimlarinin saglanmadigl durumlarda Wilks Lamda istatistigi (Wilks’ Lambda), Pillai iz
istatistigi (Pillai’s Trace), Hotelling iz istatistigi (Hotelling’s Trace), Roy’'un en biiyiik 6zdeger
(Roy’s Largest Root) test istatistiklerinin nasil etkilenecegi arastirilmistir. Baska bir deyisle bu
durumlarda testlerin giivenilir olup olmadigi (dayanikliligi) incelenmistir.

Yontem: Bu amagla, farkli senaryolarda simiilasyon ¢alismasi yapilmistir. Farkli grup, degisken
sayilar1 ve farkli 6rneklem hacimlerinde, grup varyanslarinin sabit (612 = 022=...= 042) ve artan (012
<072...<04?) oldugu durumlar1 g6z 6nlinde bulundurularak Gamma(4-4-4; 0.5), Gamma(4-9-
36;0.5), Student’s t(2) ve Normal(0;1) dagilhimlardan rasgele sayilar iretilmistir. Ayrica
gruplardaki gozlem sayilarinin dengeli ve dengesiz oldugu durumlarda dikkate alinmistir..
Simiilasyon calismalarinda 10000 tekrar yapilarak o =0.05 iken her bir test icin birinci tip hata
degerleri hesaplanmistir. Simiilasyon ¢alismasi RStudio program dili (Mass (Modern Applied
Statistics with S$’-2017.04.21) ve lestat (A package for LEarning STATistics-20.02.2015) paketi)
kullanilarak yapilmistir.

Bulgular: Simitlasyon calismasi sonuglarina gore, Gamma Dagiliminda sabit varyans ve artan
varyans durumunda 2 degiskenli dengeli ve dengesiz 6rneklemlerde Pillai iz test istatistiginin I.
Tip hata oranlarinin a =0.05 degerine en yakin sonuglar verdigi goriilmiistiir. 3 degiskenli oldugu
durumda ise en yakin sonuglar1 dengeli 6rneklemlerde Roy’un en biiyiik 6zdeger test istatistigi,
dengesiz érneklemlerde Pillai iz test istatistigi gostermistir. Student’s t dagiliminda ise belirlenen
senaryolarda test istatistiklerinin I. Tip hata oranlarinin a =0.05 degerine olduk¢a uzak sonuglar
verdigi gorilmiistir. Normal dagilimin sabit varyans durumunda, 2 degisken i¢in dengeli ve
dengesiz 6rneklemlerde en yakin sonuglar Roy'un en biyiik 6zdeger test istatistigi, 3 degiskenli
dengeli ve dengesiz 6rneklemlerde ise en yakin sonuglar Wilks Lamda test istatistigi gostermistir.
Normal dagilimin artan varyans durumunda ise 2 ve 3 degiskenli dengeli ve dengesiz
orneklemlerde en yakin sonuglari Roy’un en biiyiik 6zdeger test istatistigi gostermistir.

Sonug: Calismada belirlenen senaryolar sonucunda Gamma Dagiliminin Student’s t dagilimina
gore daha tutarh sonuclar verdigi goriilmistiir. Normal dagilim ile karsilastirildiginda ise yine
Gamma dagilimi Student’s t dagilimina gore daha benzer sonuglar vermistir. Bu calisma, farkl
dagilim ve parametreler ile simiilasyon calismasi yapilarak genisletilebilir.

Anahtar Sozciikler: MANOVA, Wilks’ Lambda, Pillai’'s Trace, Hotelling’s Trace, Ltip hata,
Robustness
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Veri Madenciligi Siniflama Yontemlerinin Acil Servis Verilerinde Uygulamasi
Ozlem ARIK!, Erdem KARABULUT?, Emine KADIOGLU3
1Dumlupinar Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, KUTAHYA
2Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dall, ANKARA
3sDumlupinar Universitesi, Tip Fakiiltesi, Acil Tip Anabilim Dali, KUTAHYA

Amag: Veri madenciligi; cok biiylik miktardaki karmasik ve diizensiz veriler icinden karar verme
ve belli bir amaci gerceklestirmek icin uygun modellerin ortaya ¢ikarilmasidir. Siniflama, mevcut
verilerin belirlenen 6zelliklere gore siniflandirilmasi ve yeni bir veri eklendiginde bu verinin
siifimin tahmin edilmesi islemidir. Bu calismada temel amag, Dumlupinar Universitesi Kiitahya
Evliya Celebi Egitim ve Arastirma Hastanesinin acil servis birimine bagsvuran 444 hastaya ait bazi
bilgiler kullanilarak hastanin gercekten acil durum gerektirip gerektirmedigi yoniinde bir
siniflama yapmak ve siniflama yontemlerinin performansini 6l¢gmektir.

Yontem: Bu calismada, acil servise gelen 444 hastaya ait 6zgecmis, fizik muayene, ekg, wbc,
notrofil, hemoglobin, glukoz, iire, ast, potasyum, troponin, inr, tit 16kosit, akciger grafisi, ek
goriintiileme, konsiiltasyon, tedavi, kalis siiresi ve triaj sinifi bilgileri kullanildi. Veri ile ilgili 6n
islemeden sonra veri madenciligi siniflama yontemlerinden karar agaglari, random forest, 6rnek
tabanli yontemler: k en-yakin komsu, bayes siniflandirici: naive-bayes ve lojistik regresyon
kullanildi ve dogru siniflama orani, duyarlilik, segicilik, F1 6l¢lisii, pozitif kestirim degeri, Mathews
korelasyon katsayis1 (MKK) ve ROC egrisi altinda kalan alan 6lciileri araciligiyla yontemlerin
performanslari belirlendi.

Bulgular: Acil servis verisi icin kirmizi ve digerlerine (sari, yesil) gore hedef sinif kirmizi olacak
sekilde siniflama modellerine ait elde edilen bulgular;

Tablo 1: Performans Olciileri

Dogru Pozitif
Siiflama Modeli Smiflama Duyarlilik | Secicilik | F1 Kestirim MKK
Orani Degeri
kNN 0.79 0.36 0.92 0.45 0.60 0.34
Random Forest 0.80 0.36 0.93 0.46 0.62 0.36
Naive Bayes 0.74 0.30 0.88 0.40 0.44 0.21
Rclezli'iesst;l;n 0.75 0.20 0.92 0.27 0.45 0.17
Karar Agaclar 0.78 0.38 0.90 0.45 0.55 0.32

Siniflama yontemlerine ait ROC egrileri de Sekil 1'de verilmistir.
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Sekil 1: ROC Egrileri

Sonug: Orange 3.4 programi araciligiyla yapilan calismada, Tablo 1'de verilen degerlere gore gore
en iyi siniflama yontemi Random Forest'tir. KNN ve Karar Agaclar1 yontemleri de Naive-Bayes ve
Lojistik Regresyon yontemlerine gore daha iyi performansa sahiptir. Sekil 1 incelendiginde de
hastalar1 acil durumlarina gore siniflara ayirmak igin kullanilan yontemler igerisinde Random
Forest modelinin digerlerine gore daha iyi oldugu sonucuna varilmistir.

Anahtar sézciikler: Veri Madenciligi, Siniflama, Acil Servis
Kaynaklar

Hacettepe Universitesi, BIS786-Veri Madenciligi Dersi Notlar
http://yunus.hacettepe.edu.tr/~hcingi/ist376a/6Bolum.doc

Koktiirk, F., Ankarali, H. ve Stimbiiloglu, V., (2009), “Veri Madenciligi Yontemlerine Genel Bakis”,
Tirkiye Klinikleri ] Biostat,1(1):20-5.

Coskun, E., Karabulut, E. ve Karaagaoglu, E., (2009), “Random Forest ve Destek Vektoér Makinasi
Yontemleri ile Gen Secimi ve Siniflama”, 6. Istatistik Kongresi, Antalya, 29 Nisan-3 Mayis 20009.
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RServe ile Veri Madenciligi Algoritmalarinin Web Uygulamasi

Batuhan BAKIRARAR, irem KAR, Atilla Halil ELHAN

Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Ozet

Rserve, diger programlarin R programlama dilini baslatmasina veya R kiitiiphanelerine baglanti
yapmasina gerek olmadan R’nin sahip oldugu tiim imkanlar1 kullanmasini saglayan bir TCP/IP
sunucusudur. Her baglant1 ayr1 bir calisma alani ve ¢alisma dizinine sahiptir. C/C++, PHP ve Java
gibi popiiler diller icin istemci uygulamalari mevcuttur. Rserve uzaktan baglantiyi, kimlik
dogrulama ve dosya transferini destekler. Genellikle diger uygulamalardaki istatistiksel model
kurmada, grafik ¢iziminde, vs. R sunucusunu entegre etmek icin kullanilir.Java ise agik kaynak
kodlu, nesneye yonelik, platformdan bagimsiz, yiiksek performansli, cok islevli, yiiksek
seviye,adim adim isletilen (interpreted) bir programlama dilidir.

Calismadaki amacimiz, Java platformunda gelistirilen arayiiz ile web sitesi lizerinde veri
madenciliginin hi¢bir program/programlama dili gerekmeksizin yapilmasini saglamaktir. Bu
websitesi arka planda R programlama dilinde gelistirilen tiim veri madenciligi kiitiiphanelerini ve
algoritmalarini kullanmaktadir. Siirekli gelisen ve zenginlesen R kiitiiphaneleri sayesinde
websitesinin de gelistirilmesi ve giincel kalmasi amac¢lanmaktadir.

Anahtar Sézciikler: Java, R, RServe
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Coklu Uyum Analizi ve Bir Uygulamasi

Nihat Burak ZiHNi1, Ozlem UZUN?, Giilay YEGINOGLU2, Sahi Nur KALKISIMZ, Canan
ERTEMOGLU OKSUZ1

1 Saghk Hizmetleri Meslek Yiiksekokulu, Karadeniz Teknik Universitesi, Trabzon, Tiirkiye

2 Tip Fakiiltesi Temel Tip Béliimii, Karadeniz Teknik Universitesi, Trabzon, Tiirkiye
ygulay@ktu.edu.tr

nbzihni@ktu.edu.tr, ozlemuzun@ktu.edu.tr, skalkisim@ktu.edu.tr, certemoglu@ktu.edu.tr

Giris: Verileri negatif deger almayan, varsayimlardan bagimsiz olan ve parametrik olmayan bir
teknik olarak ifade edilen coklu uyum analizi, kategorik degiskenlerin yorumlanmasim
kolaylastiran, olumsallik tablolarinda (capraz tablo) satir ve siitun degiskenleri arasindaki
benzerlikleri, farkliliklari, iliskileri ve bu degiskenlerin birlikte degisimlerini daha az boyutlu bir
uzayda grafiksel olarak gosteren bir yontemdir. Bu yontemi diger geleneksel istatistik
yontemlerinden ayiran en dnemli 6zelligi, dogrulayic1 degil verinin icerigini ortaya ¢ikarmaya
calisan aciklayici bir analiz olmasidir. Bu nedenle ¢oklu uyum analizi ¢alismalarinda anlamlilik
testi eksikligi bulunmaktadir. Coklu uyum analizindeki anlamlilik testi eksikligi logaritmik
dogrusal modeller ile tamamlanmakta ve bu modeller kullanilarak ikili ya da daha yiiksek dereceli
iligkiler ve etkilesimler, uygun modelin anlamliliginin sinanmasi suretiyle belirlenebilmektedir.

Amag: Bu calismada Karadeniz Teknik Universitesi Saglik Hizmetleri Meslek Yiiksekokulu 1. ve 2.
sinifindaki 6grencilerin okuduklari program tercihleriyle fiziksel 6zellikleri (boy, kilo, cinsiyet)
arasindaki iliskileri “Logaritmik dogrusal Modeller ve Coklu Uyum Analizi” kullanilarak ortaya
koymak amag¢lanmistir.

Yéntem: Calismanin amacina ulasabilmek icin dncelikle incelenen degiskenler arasindaki iliski
logaritmik dogrusal analiz (LDA) ile bir model olarak ortaya konulmaya calisilmis ardindan da
incelenen degiskenler ile degisken diizeyleri arasindaki iliskiler grafiksel bir bicimde sunularak
uyum analizi uygulanmistir. Bu sekilde LDA ve uygunluk analizi birbirlerinin tamamlayicisi olarak
da kullanilmistir.

Bulgular: Calisma kapsaminda yer alan 6grencilerden 83’ tibbi laboratuvar, 89’u tibbi
dokiimantasyon ve sekreterlik, 120’si ilk ve acil yardim, 108’i ise tibbi goriintiileme programina
kayithdir. Ogrencilerin (n=400) okuduklar1 program tercihleriyle, kategorik hale cevrilmis fiziksel
ozellik (boy, kilo) degiskenlerine LDA uygulandiginda degiskenler arasindaki ana etkilerin, ikili
etkilesimlerin ve tli¢lii etkilesimin L.R.(Olabilirlik orani) Ki-kare degerine gére anlaml oldugu
gorulmistir. (p<a=0,05) LDA sonucunda elde edilen bir baska bulgu ise kismi iliskilerdir. Burada
ise tiim ana etkilerin ve ikili etkilesimlerden ise sadece tercih edilen program ile boy degiskeni
arasindaki etkilesimin anlamli oldugu ifade edilebilir. (p<a=0,05) S6z konusu degiskenler icin
¢coklu uyum analizi bulgular1 ise su sekildedir. Birinci ve ikinci temel hareketsizlik degerleri
sirasiyla 0,432 ve 0,408'dir. Birinci boyut toplam hareketsizligin %19’unu a¢iklamaktayken, ikinci
boyut %18’ini agiklamaktadir. Toplam hareketsizligin agiklanabilmesi icin gerekli boyut sayisi ise
7'dir.

Sonug: Calisma sonucunda “Ogrencilerin okuduklar1 program tercihi, boy ve kilo” degiskenlerine
coklu uyum analizi uygulanmis ve analiz sonucunda uzun boylu ve fazla kilolu 6grencilerin tibbi
goriintiileme programini, orta boylu ve zayif 6grencilerin ilk ve acil yardim programini, kisa boylu
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ve normal kilolu 6grencilerin ise tibbi laboratuvar ile tibbi dokiimantasyon ve sekreterlik
programlarini tercih ettikleri gorilmiistiir.

Anahtar Sézciikler: olumsallik tablolari, coklu uyum analizi, logaritmik dogrusal analiz
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Kayip Landmark Tahmininde Kullanilabilecek Yéontemlerin Performansinin
Karsilastirilmasi

Fatma Ezgi CAN12, ilker ERCAN3
1Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Tip Fakiiltesi, [zmir Katip Celebi Universitesi, [zmir
2Biyoistatistik Anabilim Dali, Saglik Bilimleri Enstitiisii, Uludag Universitesi, Bursa
3Biyoistatistik Anabilim Dali, Tip Fakiiltesi, Uludag Universitesi, Bursa
Ozet

Amag: Istatistiksel sekil analizi, benzer sekillerin ya da benzer sekillerden olusan farkli gruplarin
ozelliklerini tanimlamak amaciyla o6lciilen istatistiklere ait sekiller kiimesinin geometrik
analizidir. Sekil analizinde kullanilan landmarklar, anakiitle icinde veya anakiitleler arasinda
eslesen her nesneye karsilik gelen noktalardir. Sekil analizi ¢alismalarinda landmarklarda kayip
veri olmasi1 bilgi kaybina yol agmaktadir. Bu ¢alismada 2 boyutlu uzayda landmarklar ele
alinmustir. Iki boyutlu uzayda landmarklarda kayip verileri tahmin etmek i¢in F istatistigine dayal
bir yaklasim bu calismada 6nerilmistir.

Yontem: Normal dagilimdan n=30 birey icin 3 landmarkl veri tiiretilmistir. 30 birimlik 3
landmarkl veri setinde, kayip landmark olusturulmustur. Bu calismada onerilen F istatistigine
dayali yaklasimin performansini gormek amaciyla Coklu Regresyon Atama yontemi ile
karsilastirllmistir. Simiilasyon ¢alismasinda kafatasi lizerinde tanimlanan 3 landmarkl sekle
yonelik 500 tekrar yapilarak yontemler karsilagtirilmistir.

Bulgular: Simiilasyon calismasinda yapilan 500 tekrar sonucunda F istatistigine dayal
yaklasimdan elde edilen root mean square error (RMSE) sonuglar1 x koordinati i¢gin 155.22, y
koordinat1 i¢cin 6.40 ve x ile y birlikte 138.53 olarak bulunmusken; coklu regresyon atama
yonteminde ise x koordinati igin 349.54, y koordinati i¢in 13.29 ve x ile y birlikte 312.74 olarak
bulunmustur. Relatif bias (RB) sonuglari ise F istatistigine dayali yaklasimda x i¢in 19.10, y i¢in
0.55 ve x ile y birlikte 16.87 olarak elde edilmisken; ¢coklu regresyon atama yonteminde ise x i¢in
349.54, y icin 13.29 ve x ile y birlikte 35.63 olarak bulunmustur.

Sonug: Bu calismada onerilen F istatistigine dayali yontemin ¢oklu regresyon atama yontemine
gore X, y ve x ile y birlikte degerlendirildigi durumlarda RMSE ve RB bakimindan ¢ok daha iyi
sonuglar verdigi goriilmiistiir.

Anahtar Sézciikler: Kayip veri, Istatistiksel sekil analizi, Landmark
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Kategori Sayisi ikiden Fazla Olan Bagimsiz Degiskenlerde Johnson-Neyman Prosediirii

Tugce SENCELIKEL!, H. Yagmur ZENGINY, Ersin 0GUS?, K. Setenay ONER2
1Bagkent Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye
2Eskisehir Osmangazi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Eskisehir, Ttirkiye

Saghk alaninda iki degisken arasindaki iliski incelenirken iliskiyi etkileyen farkli degiskenler
vardir. Degiskenler arasindaki iliskide bu iliskinin yapisinda veya yonilinde degisiklige neden
olabilecek degisken Moderator (Diizenleyici) degisken olarak adlandirilir. Moderator, bagiml ve
bagimsiz degisken arasindaki iliskinin gilicline ve yoniine etki ederken moderatoriin etkisi
istatistiksel olarak etkilesim terimi ile karakterize edilir. Bu durumu test eden yontemler sadece
etkilesimin anlamli olup olmadigini1 gostermektedir. Test sonucunda, iliski lizerinde moderatoriin
varlig1 tespit edildiginde; iliskinin daha iyi analiz edilebilmesi ve yorumlanabilmesi i¢in etkilesim
hakkinda bilgi sahibi olmak gerekir. Bu amagla kullanilan en popiiler yontemlerden biri Johnson-
Neyman yontemidir. Bu yontem moderatoér degiskenin hangi noktalarinda bagimli ve bagimsiz
degisken arasindaki iliskinin anlamli ya da anlamsiz oldugunu belirleme amacina yonelik bir
yontemdir. Bagimsiz degisken, siirekli ya da 2 kategorili (k=2) oldugunda yontemin
uygulanmasinda sorunla karsilasilmaz iken, ¢ok kategorili oldugu durumda literatiirde yontemin
nasil uygulanacagina dair detayl bilgi bulunmamaktadir. Bu nedenle Amanda Kay Montoya,
bolgesel anlamlilik icin Johnson-Neyman prosediiriine dayali analitik hesaplamalar yapmistir.
Ancak bu prosediir, 2k! dereceden polinomiyal denklemlerin kéklerinin bulunmasina
dayandigindan k=5 oldugunda denklemlerin koékleri bulunamamistir. Bunun {izerine Montoya,
Omnibus Groups Region Siginificance (OGRS) adli araci gelistirmis ve kategorik bagimsiz degisken
ile siirekli bir moderator degisken arasindaki etkilesimi incelemistir.

Amag: Bu calismada, OGRS yontemi ile ¢ok kategorili bagimsiz degisken, siirekli moderator ve
bagimli degiskenin oldugu bir veri seti kullanilarak SAS paket programinda uygulanmasi
amaclanmistir.

Yéntem: Veri seti Bagkent Universitesi Adli Tip Anabilim Dal’'ndan alinan Trafik psikolojisi
verilerinin bir boéliimiinden olusmaktadir. Bagimh degisken riskli siiriis davranisi, bagimsiz
degisken anksiyete (Hafif-Orta-Siddetli), moderator (M) degisken ise tutumdur. Bireylerin
anksiyete durumlari ile riskli siiriis davranislari arasindaki iliskinin tutuma bagh olup olmadigi
OGRS yontemi ile test edilecektir. Siddetli anksiyete D1 ve orta anksiyete D2 olarak kodlanmis ve
referans kategori olarak hafif anksiyete alinmistir.

Bulgular: Regresyon modelinde, D1 ve D2 katsayilari 6nemli bulundugundan (p<0.001), tutum
skoru sifir iken sirasiyla hafif ve siddetli anksiyete arasinda; hafif ve orta anksiyete arasinda
onemli diizeyde iliski goriilmiistiir. D1 ve M etkilesimi 6nemli bulundugundan (p<0.001) hafif ve
siddetli anksiyete gruplari arasindaki; D2 ve M etkilesimi énemli bulundugundan (p<0.05) hafif
ve orta anksiyete gruplari arasindaki riskli siirtis davranisi agisindan farkliligin tutum degistikge
degismesi beklenmektedir.

Sonug: OGRS yontemi ile bagimli degisken ve cok kategorili bagimsiz degisken arasinda siirekli
bir moderator degiskenden etkilenen iliskinin detayl olarak analiz edilebilecegi ve dolayisi ile
arastirmacilarin iliski konusunda daha iyi ve anlasilir yorum yapabilecekleri belirlenmigtir.

Anahtar Sézciikler: Moderator, Johnson-Neyman, OGRS
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[0,1] Kapali1 Araliginda Tanimh Siirekli Bir Bagimlh Degiskenin Modellenmesinde
Kullamlan Farkli Modelleme Stratejilerinin incelenmesi

Hatice Yagmur ZENGIN®, Ersin 0GUS!, Erdem KARABULUT?

1 Baskent Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

2 Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Siirekli ve siirhi bir bagimh degisken ile bir ya da birden ¢ok bagimsiz degisken arasindaki
iliskinin dogasinin ortaya c¢ikartilmasi pek cok disiplinde siklikla karsilasilan yaygin bir
problemdir. Bu tiir degiskenler genellikle cevap olarak oran, olasilik veya hiz lireten siirecler
sonucunda dogal olarak ortaya ¢ikmaktadir. Literatiirde bu tiirden verilerin modellenmesinde
kullanilan farkl stratejiler s6z konusudur. Bu baglamda, 2000’li yillardan 6nce siklikla dogrusal
regresyon analizi uygulanmis olsa da bagimli degiskenin tanim aralig1 disinda tahminler tiretmesi
sonucunda Lojistik regresyon analizi gibi farkli modelleme segenekleri degerlendirilmeye
baslanmistir. Ornegin Lojistik regresyonun yani sira Tobit model baslarda tercih edilmis ancak
izlem yapilamamasindan dolay1 degil, bagimli degiskenin sinirli olmasindan dolay1 bazi degerlerin
gozlenememesi bu yaklasimin da verinin modellenmesi i¢in uygun olmadig1 goriisiini hakim
kilmistir. Bu nedenle son yillarda arastirmacilar bu tiir verilerin ortaya ¢ikmasina neden olan
stirecleri daha iyi temsil edebilecek farkli model arayislarina devam etmektedir. Ozellikle, Beta ve
Simpleks regresyon modeli gibi modeller son zamanlarda tercih edilmektedir. Ancak bu
modellerin altinda yatan olasilik yogunluk fonksiyonlarinin tanim bélgelerinin 0 ve 1 sinir
degerlerini kapsamamasi sebebiyle arastirmacilar siklikla kapali aralikta tanimlh oran, olasilik
veya hiz verilerinin modellenmesinde Beta ya da Simpleks regresyon analizi 6éncesi donilisiim
yontemlerinin veya dogrudan yigihimli, genisletilmis veya karma modellerin kullanimina
yonelmislerdir.

Amag: Sifir-ve-Bir-Yigilimhi Beta regresyon, Lojistik Kuantil regresyon ile farkli dontisiim
yontemleri sonrasi uygulanan Lojistik, Beta ve Simpleks regresyon analizlerinin [0,1] araliginda
tanimli siirekli bagimh degisken tahmin performanslarinin R'da gercek veri seti kullanilarak
karsilastirilmas1 amaglanmistir.

Yoéntem: Calisma kapsaminda orijinal bir mikrobiyolojik veri seti [21 lzerinde dogrusal
(polinomiyal), Sifir-ve-Bir-Yigihimh Beta, Lojistik Kuantil, farkli déniisiim y6ntemleri sonrasi
Lojistik, Beta, Simpleks regresyon yaklasimlari uygulanarak bagimh degisken tahmin
performanslari ortalama karesel hatanin karekokii (Root Mean Square Error -RMSE) kullanilarak
karsilastirilmistir.

Bulgular: Farkli donlisiim yontemleri sonrasi Beta regresyon analizi, alternatiflerine gére daha
iyi bir bagiml degisken tahmin performansi sergilemistir. Sifir-ve-Bir-Yigilimli Beta regresyon
modeli umulan performans1 kiiciik 6rnek genisliinde verememistir. En diisiik tahmin
performansi ise Lojistik Kuantil regresyon ile elde edilmistir.

Sonug: Arastirmacilar bu tiir verilerin modellenmesi sirasinda birden fazla yontem uygulayip elde
edilen sonuglari karsilastirarak ilgili veriye en uygun modeli tercih edebilir.

Anahtar Soézciikler: Sinirli ve Siirekli Bagimhi Degisken, Doniisiim, Beta Regresyon, Simpleks
Regresyon, Lojistik Kuantil Regresyon
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Logistik Regresyon ve Karar Agaci Tabanh Yontemlerinin Siniflama
Performanslarinin Karsilastirilmasi.

Yasar SERTDEMIR, ilker UNAL

Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali /ADANA

Giris: Vaka kontrol calismalarinda genel amag, risk faktorlerinin belirlenmesi veya bir tahmin
modelinin elde edilmesidir. Bu amag icin lojistik regresyon (LR), K en yakin komsu, diskriminant
analizi ve karar agaci tabanl yontemler (karar agaci (KA) ve topluluk yontemleri (random forest
RF)) kullanilabilmektedir. LR yéntemi uzun yillardir kullanimda olmasi nedeniyle daha iyi
bilinmekte ve analizde elde edilen katsayilarin (risk artisi) kolay yorumlanmasi nedeniyle daha
cok tercih edilebilmektedir. Son yillarda saglik alaninda siniflama ve tahmin amagh karar agaci
tabanl yontemlerin popiilaritesi artmaktadir. Karar agaclari, karar verecek kisiye, aldig1 kararin
nasil ve neye dayanarak alindigini anlamada ve yorumlamada kolaylik saglamasi nedeniyle
kullanish bir ydontemdir. Topluluk tabanli karar agaglarinin avantaji ise, tek bir karar agaci yerine
birden ¢ok karar agacinin topluca degerlendirilmesidir. Pubmed de yapilan taramada son 10 yilda
saglik alaninda 50200 vaka kontrol calismasinda lojistik regresyon analizinin uygulanmasina
karsin, sadece 2180 karar agc1 ve 250 topluluk tabanl karar agaci uygulamasi gézlenmektedir. Bu
250 yayinin da 193 tanesi son 5 yilda yapilmistir.

Amag: Lojistik regresyon ve karar agaci tabanl yontemlerinin, literatiirde verilen veri setleri
kullanarak elde edilecek performans 6l¢iitlerinin karsilastirilmasi amaglanmaktadir.

Material Yontem: Literatiirde verilen veri setleri kullanacak ve her veri seti 6nce %70 lik egitim
ve %30’luk test veri seti olmak lizere boliinecektir. Egitim veri setlerine LR, KA ve RF yontemleri
uygulandiktan sonra elde edilen modeller test veri seterine uygulanarak duyarhlik, 6zgiillik,
pozitif prediktif deger(PPD), negatif prediktif deger(NPD), genel dogruluk(GD) ve Egri altinda
kalan alan(EAKA) performans OoOlgiitleri hesaplanacaktir. Bu ii¢ yontem igin performans
Olciitlerinin siralar elde edilecektir ve bu sira istatistikleri karsilastirilacaktir.

Anahtar kelime: Lojistik regresyon, Siniflama, Karar agaci, Performans.
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Dayanikli Regresyon Yontemi (M): Saglik Verisinde Bir Uygulama

Suriye 0ZGUR!, Ozge CAPKAN?, S. Biisra MERT?, Mert ISERI2, Timur KOSE?, Pembe
KESKINOGLU3, Mehmet ORMAN!

1Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD
2Dokuz Eyliil Universitesi Fen Fakiiltesi, Istatistik Boliimii

3 Dokuz Eyliil Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD

Ozet

Giris: Coklu dogrusal regresyon analizindeki en biiylik problemlerden biri, regresyon
parametreleri icin en diisiik kareler yontemi ile givenilmez tahminlere yol acan aykirn
degerlerdir. Ayrica, artiklarin normal dagilima uymamasi ve ¢oklu dogrusal baglanti durumunda,
saglam tahmin ediciler tizerine dayali yontemlerin kullanilmasi énerilmektedir.

Amag: Verilerdeki genel karakteristik yapiya uymayan gozlemlerin varligi, EKK (En Kiigtlik
Kareler) tahmin sonuclarini, bu tahminlere ait standart hatalar1 ve giiven araliklarin1 olumsuz
sekilde etkilemektedir. Bu ¢alismanin amaci, EKK'ye alternatif olarak dayanikli yontemlerin
kullanilmasi ile aykir1 degerlerin verideki etkinligi azaltilarak, tahminciler tzerine etkilerini
arastirmaktir.

Materyal ve Metot: Bu calismada kullanilan veri seti, 65 ve lizeri yastaki 247 hastanin demans
tanisi icin bilissel islevlerinin belirlendigi bir ¢calismanin gergek verilerinden alinmistir. Bilissel
islevleri temsil eden Y bagiml degiskeni, standartlastirilmis mini mental test skoru kullanilarak
tanimlanmistir. Modellerde bagimsiz degiskenler olarak (Xi) yas (yil), cinsiyet (kadin-erkek),
egitim (okur-yazar olma durumu) degiskenleri kullanilmistir. Demans ve kognitif durum
bozuklugu icin modelde yer alan aciklayici degiskenler literatiirdeki ongoriilen sekildedir.
Arastirmanin analizi, R yazilimi ve NCSS 11 Veri Deneme siirtimii kullanilarak gergeklestirilmistir.
Degerlendirmeler, artiklarin normalligi ve ¢oklu dogrusal baglanti kontrolii yapildiktan sonra
coklu dogrusal regresyon ve Huber tarafindan ortaya atilan M tahmincisi ile degerlendirilmistir.

Bulgular: Regresyon modelinde artiklarin normal dagilmadig gortlmiistiir (p<0,001). Veri seti
aykirt gézlemleri de icermektedir. Coklu lineer regresyon modelinin aciklayicilik katsayisi 0,30
olarak hesaplanirken, dayanikli yontemin aciklayiciligr 0,46 olarak bulunmustur. Bu modelde
mini mental test skoru, yas, cinsiyet ve egitim durumu ile agiklanmaya ¢alisiimistir.

Sonuglar: Aykir1 ve u¢ degerlerin oldugu veri setlerinde EKK yontemi ile elde edilen tahmin
sonuglari, standart hatalar ve giiven araliklar1 olumsuz sekilde etkilenmistir. Diger yandan,
dayanikl tahmincilerle aykir1 degerler belirlenerek, giivenilir tahminler elde edilebilir.

Anahtar Sézciikler: Coklu lineer regresyon, Dayanikli regresyon, Aykiri degerler, Mini mental test
skoru
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Logaritmik Dogrusal Modeller ve Uyum Analizinin Birlikte Kullanimu: Lise Ogrencilerinin
Sigara igme Aligkanliklarina Uygulanmasi

Fisun KASKIR KESIN b, Veysel YILMAZ ¢,

a Diizce Universitesi, Sosyal Bilimler Meslek Yiiksekolulu, Sosyal Giivenlik Béliimii, Diizce, Tiirkiye
bUludag Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiist, Biyoistatistik AD, Bursa, Tiirkiye

¢ Eskisehir Osmangazi Universitesi, Fen-Edebiyat Fakiiltesi, Istatistik Boliimii, Eskisehir, Tiirkiye

Amag: Bu calismada amag, ¢ok degiskenli Kontenjans Tablosu ile 6zetlenen sigara igcme
aliskanligina sahip lise 68rencisinin anne-baba egitim durumu, okul tiirii, giinliik icilen sigara
miktari, okuldaki basar1 durumu gibi kategorik degiskenlerine, geriye dogru asamali Logaritmik
Dogrusal Modelleri uygulamak, anlaml bulunan etkilesimleri belirlemek, ilgili degiskenlerin alt
kategorileri arasindaki iliskinin net bir sekilde goriilebilmesi icin en uygun modelin bilesenlerine
Uyum Analizi uygulamak ve bilesenlerin alt kategorilerinin birbirleri ile olan etkilesimlerini
grafiksel olarak yorumlamaktir. Logaritmik Dogrusal Modeller ile Uyum Analizinin birbirlerini
biitlinleyen analiz yontemleri oldugunu sergilemektir.

Yontem: Bu kapsamda, 2010 yilinda Eskisehir’de il merkezindeki liselerde okuyan 662 6grenciye
ait, sigara igme aliskanliklarina iliskin veri derlenmistir. Degiskenlere 6nce geriye dogru asamali
Logaritmik Dogrusal Model, elde edilen modelin bilesenlerine de Uyum Analizi uygulamistir.

Bulgular: Geriye dogru asamali Logaritmik Dogrusal Modeller sonucunda en fazla tgli
etkilesimler istatistiksel olarak anlamli bulunmustur. Geriye dogru asamali Logaritmik Dogrusal
analiz sonucunda gelecek 5 yil icinde sigara igme durumu*okuldaki basar1 durumu*sigaranin
saghiga zararll oldugu diisiincesi ve giinlik icilen sigara miktari*sigara icildiginden ailenin
haberdar olup olmamasi*Okul tiirii ii¢lii etkilesimleri anlamli bulunmustur. Uyum Analizi ile
gelecek 5 yil icinde sigara kullanimini arttirma niyetinde olan égrencilerin sigaranin saghga
zararsiz oldugu diistincesinde olduklar1 ve okuldaki basari durumlarinin ¢ok basarisiz oldugu;
gelecek 5 yil icinde sigaray1 birakma niyetinde olan 6grencilerde ise sigaranin saghiga zararl
diistincesi etkilidir ve bu o6grencilerin basari durumlarinin basarili ve basarisiz oldugu
gorilmektedir. Ayrica, sigara ictiginden ailesinin haberi olan diiz lise ve meslek lisesi
Ogrencilerinin giinliik sigara icme miktarinin 21 ve iizeri, 11-20 ve 6-10 gibi ¢cok sayida oldugu;
sigara i¢tiginden ailesinin haberi olmayan Anadolu ve fen lisesi 6grencilerinin ise giinliik 1-5 adet
sigara ictigi sOylenebilir.

Sonug¢: Logaritmik Dogrusal Modeller ve Uyum Analizi, kategorik degiskenler arasindaki
iliskilerin yorumunu kolaylastiran istatistiksel birer tekniktir. Kontenjans Tablosu analizinde ki-
kare analizi 6zellikle satir ve siitun degiskenlerine ait kategori sayisinin cok olmasi durumunda
kullanilamaz hale gelebilmektedir, etkilesimler ve birlikte degisimler analiz edilememektedir. Bu
nedenle degiskenler arasindaki etkilesimi ortaya koymak icin Uyum Analizi ve Logaritmik
Dogrusal Modeller gibi tekniklere ihtiya¢ vardir. Uyum Analizinde anlamlilik testi destegi
olmadigindan, Logaritmik Dogrusal Modeller gibi bir analiz ile kontrol edilmelidir.

Anahtar Sézciikler: Logaritmik Dogrusal Model; Uyum Analizi; Coklu Uyum Analizi; Kontenjans
Tablolar:
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Yar En Kiiciik Kareler Regresyonu
Erdogan ASAR?, Erdem KARABULUT?

1Hacettepe Universitesi Saghk Bilimleri Enstitiisti Biyoistatistik Anabilim Dali Doktora Ogrencisi,
Ankara

2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali Ogretim Uyesi, Ankara

Ozet

Amag: GEE yaklasimi cercevesinde gelistirilen bir iliskili veri analiz yontemi olan QLS tanitilacak,
elde edilecek gercek verilerle GEE ve QLS sonuclar1 degerlendirilecektir.

Genellestirilmis Kestirim Esitlikleri (The Generalized Estimating Equation - GEE) veri analizinde
sagladigr yararlardan dolay1 o6zellikle biyoistatistik alaninda, boylamsal (panel) verilerin
modellenmesinde yaygin kullanilan yontemlerden birisidir.

GEE'nin c¢ikis noktasi, GEE'nin Genellestirilmis Dogrusal Modelleri (The Generalized Linear
Models - GLM) iliskili verilere uygun bir bicimde uyarlayarak genisletilmesidir.

Yar1 En Kii¢lik Kareler (Quasi-Least Squares - QLS) ise Liang ve Zeger (1986) tarafindan tanitilan
GEE yaklasimi cercevesinde, Shults ve Chaganty (1996-1999) tarafindan gelistirilen iliskili bir veri
analiz yontemidir.

Kesitsel veriler; gozlemlerin bir zaman dilimindeki 6l¢timleri icerir ve sadece gozlemler arasi
degisimlerin analizinin yapilmasina olanak saglar. Boylamsal veriler ise ayni birimlere ait
ozelliklerin zaman i¢inde tekrarlh olarak dlciilmesi ile elde edilen verilerdir ve gézlemlerin zaman
icerisindeki degisimleri incelenebilir. Verilerin kiimelenmis (bir gozlemin farkli zamanlardaki
Olgtimleri) olmasindan dolay1 kiime icindeki korelasyonun da goz dniine alinarak modellerin
kurulmasi ve analizlerin yapilmasi gerekmektedir. Bu tiir durumlarda klasik regresyon modelleri
ile analizler yapilamadigindan 6zel regresyon modelleri gelistirilmistir.

GLM, geleneksel regresyon modelinin bir uzantisidir ve bu tiir modellerde hatalarin dagiliminin
normal olmasi ve bagiml degiskenin varyansinin sabit olmasi varsayimlar saglanmalidir. Fakat
boylamsal verilerin analizinde bu varsayimlar her zaman saglanamamaktadir. GEE ise GLM
yaklasimi ¢ercevesinde gelistirilmis olup, boylamsal verilerin GLM'de istenen varsayimlarin
saglanamadigl durumlarda da analiz edilmesine olanak saglamaktadir. Ayrica GEE, dengeli
olmayan (gozlemlere ait eksik Ol¢timler) verilerde de kullanilabilmektedir. Ayni gozleme ait
Olclimler arasindaki bagimlilig1 agiklamak icin “calisan korelasyon matrisi (working correlation
matrix)” belirlenir.

QLS, GEE cergevesinde korelasyon parametrelerinin tahmini icin asamali bir algoritmasi olan
bilgisayar hesaplamalarina dayali sayisal bir yaklasimdir. a korelasyon parametresi ve f3
regresyon parametresi olmak tizere bu kestirimleri sirayla hesaplar:

e [ degerinin a=0 varsayarak bir baslangi¢ degeri elde edilir. Sonra 'nin GEE kestirim esitligi
icin o= 0 degerlendirilerek bir ¢6ziim elde edilir. Bulunan degerler icin hesaplamalar
tekrarlanir.

e [3 kestiriminde yakinsama (convergence) oluncaya kadar belirli adimlar sira ile yapilir.
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Ayni gozleme ait olciimler arasindaki bagimliligi agiklamak igin siklikla kullanilan ¢alisan

korelasyon c¢esitlerinden bazilar1 asagida verilmistir.

Degistirilebilir Korelasyon (Exchangable, Equicorrelated): Aymi go6zlemin 6lciimleri
arasindaki korelasyonun ayni oldugunu varsaymaktadir. Tekrarh 6l¢limlerde zamana baglilik
olmadig1 durumlarda yaygin olarak kullanilan korelasyon yapilarindandir.

Otoregresif Korelasyon-AR-1 (The First-Order Autoregressive-AR-1): Saglhk alaninda
zamana bagh tekrarli 6l¢ciimler oldugunda siklikla kullanilmaktadir. Ozellikle yakin zaman
araliklariyla elde edilen verilerde en uygun korelasyon yapisidir.

Markov Korelasyon Yapisi (The Markov Correlation Structure): AR-1'1n esit zaman aralikli
olmayan 6lciimler icin genellestirilmis korelasyon yapisidir.

Yapilandirilmamis Korelasyon (Unstructured): Bu korelasyon yapisinda, birim ici
korelasyon icin varsayilan bir driintii yoktur. Bu yapi, tim gézlemler i¢in 6l¢lim zamanlarinin
ortak oldugu calismalar i¢in uygundur. Buradaki cekince, korelasyon parametresinin
boyutunun gézlem sayilarinin makul oldugunda bile biiytik olmasidir.

QLS, esit zaman aralikli olmayan boylamsal verinin analizine uygun olan Markov korelasyon
yapisinin kullanimina olanak tanimaktadir.

Anahtar sozciikler: Regresyon, Genellestirilmis Kestirim Esitlikleri, Yar1 En Kiigliik Kareler
Regresyonu, Markov Korelasyon Yapisi.
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Siirekli Yapidaki Coklu Tam Testleri i¢in Birlestirme Yontemlerinin ROC Egrisi Analizi
Kullanarak Karsilastirilmasi

Muzaffer BILGIN?, Ertugrul COLAK!

1 Eskisehir Osmangazi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Temel Tip Bilimleri Béliimii, Biyoistatistik AD,
Eskisehir

Amag: Bir hastaliga ait taninin belirlenmesinde birden fazla medikal tan1 testinden
yararlanilabilir. Bu testlerin birlestirilmesi ile daha hassas hasta saglam siniflamasi yapmak
miimkiindir. Bu ¢alismanin amaci, medikal tani testlerini dogrusal olarak birlestiren g¢oklu
Reciever Operator Characteristics (ROC) modelinde kullanilan en iyi dogrusal birlestirme yontemi
ile (Best Linear Combination Method) konvansiyonel yontemlerden olan ve medikal tan
testlerinin birlestirilmesinde yaygin olarak kullanilan lojistik regresyon ve ayirma analizi
yontemlerinin performanslarini karsilastirmaktir.

Yontem: En iyi dogrusal birlestirme yontemi ile konvansiyonel yontemlerin karsilastiriimasi
simiilasyon ¢alismasi ile yapildi. Simiilasyon ¢alismasi, karaciger yetmezligi tanisinin
belirlenmesinde kullanilan 6 farkli medikal test baz alinarak gerceklestirilmistir. Hasta ve saglam
bireyler icin bu testlere ortalama vektorleri ve varyans-kovaryans matrisleri i¢in parametre
degerleri literatiirde yer alan calismalardan elde edilmistir.

Belirlenen parametre degerleri kullanilarak medikal test degerleri hem hasta hem de saglam grup
icin cok degiskenli normal dagilimdan farkli 6rnek biiyiikliiklerinde tiiretildi. Tiiretilen bu veri
setleri ile en iyi dogrusal birlestirme ve konvansiyonel yontemler kullanilarak birlestirilmis ROC
egrisi analizi ile yontemlerin performanslar1 karsilastirildi. Karsilastirma kriterleri olarak egri
altinda kalan alan (AUC), optimum kesim noktasi ve bu kesim noktasina gore belirlenen duyarhlik,
ozgiilliik degerleri kullanildi. Simiilasyonlarda 10000 tekrar kullanildi. Simiilasyon ¢alismalarina
ek olarak, yontemlerin karsilastirilmasi gercek uygulama veri seti kullanilarak yapilmistir. Bu veri
seti over kanserli 60 hasta ile 70 saglikli kadin bireylere ait CA125, CA19.9, CA15.3 ve CEA medikal
tan1 test degerlerini iceren veri seti, izmir’de bulunan Saglik Bilimleri Universitesi Tepecik Egitim
ve Arastirma Hastanesi'nden elde edilmistir.

Bulgular: Simiilasyon ¢alismalari sonucunda degerlendirme kriterlerine gore varyans-kovaryans
matrislerinin homojenliginden etkilenmeyip, performansi en yiiksek yontem, en iyi dogrusal
birlestirme yontemi olarak bulunmustur. Ger¢ek uygulama veri setine gore karsilastirmalar
yapildiginda, en yiiksek AUC degerini veren birlestirme y6ntemi en iyi dogrusal birlestirme
yontemi olarak belirlenmigtir.

Sonucglar: En iyi dogrusal birlestirme yontemi konvansiyonel yontemlerden olan lojistik
regresyon analizi ve ayirma analizi yontemlerine gore daha basaril birlestirme yontemi olarak
belirlenmistir. Ayrica en iyi dogrusal birlestirme yontemi kullanilarak c¢oklu medikal tani
testlerinden tek bir optimum kesim noktasi hesaplamak miimkiindir. Bu yo6nu ile diger
konvansiyonel yontemlere gore avantajhidir.

Anahtar Sozciikler: Medikal Tani Testi, En lyi Dogrusal Birlestirme Yéntemi, Lojistik Regresyon
Yontemi, Ayirma Analizi Yontemi
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Modelling Covariance Structure for Repeated Measures Data Using Bayesian Method

Mehmet Ziya FIRAT

Akdeniz University, Faculty of Agriculture, Department of Animal Science, Biometry and Genetics
Unit, Antalya

Repeated measures data come from experiments in which observations are made on subjects at
regular, planned times. These experiments have two or more treatments and are set up using
familiar designs. Repeated measures designs are widely used throughout the life sciences. For
example, in most clinical trials, repeated measurements are taken on the same experimental
subject over time. It is usually plausible to assume that observations on the same unit are
correlated. Ignoring covariance structure may result in erroneous inference, and avoiding it may
result in inefficient inference. Therefore, to estimate the treatment effect, it is important to
adequately model the covariance structure of the repeated measurements. Recently available
mixed model methodology permits the covariance structure to be incorporated into the statistical
model. The General Linear Model (GLM) methodology was usually used to apply methods based
on the mixed model with special parametric structure on the covariance matrices. A mixed model
is a generalization of the standard model used in the GLM procedure, the generalization being that
the data are permitted to exhibit correlation and variability. However, recent advances in
statistical software made possible by the rapid development of computer technology in the past
decade have made many new methods available to data analysts, such as Bayesian method. This
method, which formally accounts for the uncertainty in the parameter values for a mixed model
which allows quadratic changes over time, circumvents many of the problems associated with
conventional procedures. The objective of this paper is to provide a background understanding of
mixed model methodology for modelling covariance structure of repeated measures data and to
use a real data set from a rheumatologic trial comparing disease groups in terms of the joint pain
scores to illustrate the use of Bayesian Method.

Keywords : Repeated measures, Bayesian, Covariance structure, Mixed model
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Diyabetik Retinopati Hastaliginda, Eksuda Lezyonlarinin Tespiti ve Siniflandirilmasi

Ugur SEVIK

Karadeniz Teknik Universitesi, Fen Fakiiltesi, Bilgisayar Bilimleri Anabilim Dali, Trabzon

Amag: Diyabetik Retinopati (DR), diyabet sonucu olusan ve erken teshis edilmedigi takdirde
korliige neden olan bir goz hastaligidir. Bu goz hastaliinin gérme kaybina yol agmamasi igin
diyabet hastalarinin diizenli olarak oftalmologlar tarafindan renkli retina goriintiileri alinip erken
teshis ve tedavi yontemlerinin uygulanmasi gerekmektedir. Bu amacla, DR hastalig1 sonucu olusan
parlak lezyonlardan eksuda lezyonu, istatistiksel goriintii analiz yontemleri ile tespit edilip,
hekimler icin bir karar destek sistemi (KDS) olusturulmustur. Eksuda, sert ve yumusak olmak
tizere iki farkli formda olusabilmektedir. Dolayisiyla bu iki lezyonunda ayr1 ayr1 siniflandirilmasi
yapilmistir.

Yéntem: Yapilan calismada, KTU Tip Fakiiltesi, Goz Hastaliklar1 AD retina polikliniginden Fundus
Kameralar ile alinan DR hastaligina sahip 125 retina gorintiisii kullanilmistir. Ayrica bu
gorintiiler DRIMDB ismiyle a¢ik erisimli olarak literatiire kazandirilmistir. DR lezyonlar1 koyu ve
parlak olmak tizere iki ana grupta toplanabilir. Calismada, parlak lezyonlarin tespiti icin arka plan
kestirim yontemleri uygulanmis ve koyu lezyonlar elimine edilmistir. Geriye kalan parlak
lezyonlar eksuda lezyonlari olup, KDS ile birlikte sert ve yumusak olarak iki sinifa ayrilmistir. KDS
icin retina goriinti veri tabaninin % 601 egitim %401 test verisi olarak kullanilmigtir. Calismada,
eksuda lezyonlarinin parlaklik degerleri kullanilarak medyan, standart sapma ve ortalama
oznitelikleri gikartilmistir. Bununla birlikte eksuda lezyonundan alan, agirlik merkezi, sinirlayici
cerceve, biiyliik eksen boyutu, dis merkezlilik, yonelme, disbiikey alan, dolu alan, euler sayisi,
esdeger cap, saglamlik, kapsam, ¢evre ve yuvarlaklik gibi sekilsel 6znitelikler de cikartilmistir.
Tim bu 6znitelikler k-En Yakin Komsu (k-EYK), Naive Bayes (NB), Yapay Sinir Aglar1 (YSA), Karar
Agaclar (KA), Rastgele Orman (RO) ve Adaboost siniflandiricilarina egitim verisi olarak verilmis
ve her yontem ayri ayri siniflandirma performanslart dlgiilmistiir. Siniflandiricilarin egitim
asamasinda ezberleme gibi yan etkilerinden kurtulmak icin veri seti 10-kere Capraz Dogrulama
yontemi kullanilmistir

Bulgular: Bu calismada, 527 adet sert eksuda lezyonu ile 9 adet yumusak eksuda lezyonu
siniflandiricilar tarafindan egitilip test edilmigtir.

Smiflandiner Smuf TP TN FP FN Hassasivet  Duvarhhk F1
DVM SE 526 _EI' 9 1 08.32% 90.81% 99.06%
. YE 0 326 1 9 0.00% 0.00% 0.00%
AdaBoost SE 524 2 7 3 98.65% 89.43% 99.05%
YE 2 524 3 7 40.,00% 22.22% 28.57%
YSA SE 523 _1 ) 4 9&49% 90.24% EJS:S?E'{:.
. YE 1 523 4 ] 20,00% 11,11% 14,29%
KA SE 522 1 ] 3 98.4%% 80.03% 98,77%
YE 1 522 3 5 16,67% 11,11% 13,33%
R0 SE 525 0 9 2 08.31% 90.62% 08.96%
YE 0 525 2 2 0.00% 0,00% 0,00%
NB SE 511 6 3 16 99 42% 96,96% 08,17%
YE 6 511 16 3 27.27% 66.67% 33,71%
1NN SE 521 1 ) 08.49% 08.86% 98.67%
) YE 1 521 ] 8 14,29% 11,11% 12,50%
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Tim 06znitelikler kullanildiginda parlak lezyonlarin siniflandirma performanslari (SE: Sert
Eksuda, YE: Yumusak Eksuda) asagidaki tabloda verilmistir. Tabloda performans 6lciitleri olarak
hassasiyet, duyarlilik ve F1 6l¢titii kullanilmistir.

Sonug: Yapilan calismalar sonucunda arka plan kestirimi sonucu ortaya cikan goriintiiler
tizerinde sert ve yumusak eksuda lezyonlarinin siniflandirilmasinda en basarili siniflandiric
Naive Bayes yontemi oldugu goriilmiistiir. Yumusak lezyonlarin basarisinin diisiik olmasi nadir
goriilen bir lezyon oldugundan yeterince egitim verisinin olmamasidir.

Anahtar Sozciikler: Diyabetik Retinopati, Istatistiksel Karar Destek Sistemi, Medikal Gériintii
Analizi
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Kismi En Kiiciik Kareler Yontemi ile iki Asamali En Kiiciik Kareler
Yéntemlerinin incelenmesi: Saghik Alaninda Bir Uygulama

Siddik KESKIN

Van Yiiziincii Yil Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Tusbha-Van

Amag: Bu calismada, standart regresyon analizi ydntemine benzerlik gosteren ancak,
varsayimlardan bazilarinin saglanamamasi durumunda kullanilabilecek analiz yontemlerinden
olan Kismi en kiigiik kareler regresyonu ile iki asamali en kiiciik kareler regresyonu incelenerek
saglik alaninda bir uygulama yapilmistir.

Yontem: Kismi En Kiiciik Kareler Regresyonu (PLS): Aciklayici degiskenler arasinda yliksek
korelasyonun (multicollinearity) olmasi veya agiklayic1 degisken sayisinin gézlem sayisindan
fazla olmasi durumunda, standart regresyon analizi yerine tercih edilebilen bir yontemdir. PLS,
orijinal degiskenlerin dogrusal kombinasyonu ile gizli (latent) degisken, faktor veya bilesen
olarak adlandirilan yeni degiskenler elde ederek, bu yeni degiskenleri standart regresyon analizi
modeline dahil eder. PLS birden fazla cevap degiskenini tek modelde o6zetleyebilir. Temel
bilesenler analizi ve ¢oklu regresyon analizi yontemlerini kombine eden bir yontemdir. Analizde
temel amag, X ve Y arasindaki iliskinin, t adet ortogonal gizli (latent) degisken olarak bilinen
bilesenler yardimiyla bulunmasidir. Birinci asamada agiklayici degiskenler arasindaki
kovaryansin maksimizasyonu yapilir. ikinci agamada ise t adet gizli degisken ya da bilesen
kullanilarak standart regresyon analizi uygulanir.

iki Asamali En Kiiciik Kareler Yontemi (2SLS): Standart regresyon analizinde, “X degiskenleri
hatasiz él¢iilmiistiir” varsayimi saglanmadiginda Iki Asamali En Kiiciik Kareler (2SLS) yoéntemi
kullanilabilir. Iki asamali en kiigiik kareler yéntemi, araci veya yardima (instrumental variable)
degiskenler kullanilarak, aciklayici i¢sel (endogenous) degiskenler ile yapilan 6zel bir regresyon
analizi yontemidir. iki asamali en kiiciik kareler regresyonu yaklasiminda genel ilke, model
parametrelerini tahmin etmek i¢in hata terimi ile iliskisiz olan yardimc1 ya da araci degiskenlerin
kullanilmasidir. Bu araci degiskenler, i¢csel degiskenler ile korelasyonludur. Ancak hata terimi ile
korelasyonlu degildir. Analizde iki asama vardir ve bu iki asama araci degiskenler kullanilarak es
zamanli olarak yapilabilir.

Calismada, yontemler ile ilgili uygulama yapmak flizere; saghk alaninda, 64 bireye ait, 7
degiskenden (Yas, SKB, BKI, PLT, AST, ALT, LDH) olusan veri seti kullanilmistir. Her iki yontemi
icin; LDH bagimh degisken olarak alinmustir. iki asamali en kiiciik kareler yonteminde; Yas, SKB
ve BKI araci degisken olarak; PLT, AST ve ALT ise i¢csel degisken olarak alinmistir.

Bulgular: Kismi en kiiciik kareler yontemi icin ALT disinda diger degiskenlerin modele katkilar
istatistik olarak dnemli bulunmustur. Modellere e ait Belirleme katsayilar1 (R?) ise PLS'de %54.2,
2SLS de ise %15.2 olarak bulunmustur.

Sonug: Sonug olarak, standart regresyon analizinin bazi varsayimlari saglanmadiginda, her iki
yontemin de kullanilabilecegi, ayrica PLS’ nin boyut indirgeme amach olarak da kullanilabilecegi
vurgulanmistir.

Anahtar Sozciikler: Coklu baglanty, gizli degisken, arac1 degisken, temel bilesen
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Metabolomik Verilerin Siniflandirilmasinda Kismi En Kiiciik Kareler Ayirma Analizi
Yaklasimi
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Ozet

Metabolomik, belirli bir zaman diliminde dokularda, hiicrelerde ve fizyolojik sivilarda lipid,
karbonhidratlar, vitaminler, hormonlar ve diger hiicre bilesenlerinden ortaya ¢ikan kiigiik
molekiil agirlikli metabolitlerin yiiksek kapasiteli teknolojiler kullanilarak saptanmasi, miktarinin
belirlenmesi ve tanimlanmasidir. Genomik ve proteomik gibi diger -omik bilimlerinde ne
olabileceginin bilgisine ulasilabilirken, metabolomik biliminde gercekte ne oldugunun bilgisine
ulasilabilir. Bu nedenle, tiim metabolitlerin ayrintih ve kantitatif o6lciimiinde, hastaliklarin
teshisinde veya toksik ajanlarin fenotip iizerindeki etkilerini arastirmada en ideal yontemler
arasinda yer almaktadir. Metabolomik verileri, diger -omik verileri gibi, yliksek boyutludur ve
degisken sayisi (p) gozlem sayisindan (n) oldukga fazladir. Bu tiir verilerde geleneksel istatistiksel
yontemler kullanilamamaktadir. Bu tiir veriler ile bas etmede bir ¢dziim veri boyutunu
indirgeyerek, p>n problemini agmaktir. Siklikla kullanilan boyut indirgeme yéntemlerinden biri
temel bilesenler analizidir. Bu yontem, siklikla kullanilan etkin bir istatistiksel yaklasim olmasina
ragmen, sinif degiskenini kullanmamasindan dolayi gruplar arasi degil 6rnekler arasindaki farka
odaklanmaktadir. Sinif degiskenini kullanarak ¢6ziimleme yapabilen bir yontem kismi en kii¢iik
kareler ayirma analizi yontemidir. Bu yontem, gruplar arasindaki farki daha iyi
vurgulayabilmekte, ayrica giiriltilii ve iliskili yapida olan metabolomik verileri ile bas
edebilmektedir. Ayrica, degisken 6nemini tanimlayan cesitli istatistikler sunabilmektedir. Bu
calismada kismi en kiicik kareler ayirma analizi yonteminin ger¢cek metabolomik verileri
tizerinde kullanimi gosterilecektir.

Anahtar Soézciikler: Boyut indirgeme, kismi en kiiciik kareler ayirma analizi, metabolomik,
siniflandirma
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Metabolomik biyobelirteclerinin tespitinde ANOVA-PCA yaklasimi

Funda IPEKTEN12, Gokmen ZARARSIZ!2, Meltem UNLUSAVURAN®2, Gozde ERTURK ZARARSIZ?,
Selcuk KORKMAZ23, Dinger GOKSULUK24, Halef Okan DOGANS, Vahap ELDEMS, Ahmet
OZTURK12

1Erciyes Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kayseri
2Turcosa Analitik Céziimlemeler Ltd. Sti., Erciyes Teknopark, Kayseri
3Trakya Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Edirne
“Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
sCumhuriyet Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyokimya Anabilim Dali, Sivas
s[stanbul Universitesi, Fen Fakiiltesi, Biyoloji Béliimii, Istanbul

fundaipekten@gmail.com

Ozet

Metabolomik, canli bir organizmada yer alan kii¢iik molekiillerin (metabolitlerin) tanimlanmasi
ve olciilmesi ile ilgilenen bir bilim dalidir. Ozellikle, hastaliklar ile ilgili biyobelirteclerin tespitine
yonelik etkin teknik ve yaklasimlari kapsamaktadir. Bireylerden alinan 6rnekler tlizerinden
viicuttaki cok sayida metabolit dlizeyi dlciilebilmekte ve hastaliklar ile iliskilendirilebilmektedir.
Tek yonlii varyans analizi yaklasimini kullanarak ilgilenilen bir durum acisindan istatistiksel
anlamli metabolitler tayin edilebilse de, bu yaklasim metabolitler arasindaki etkilesimi dikkate
almamaktadir. Cok degiskenli tek yonli varyans analizi (MANOVA), bu problemin ¢6ziimiinde
kullanilabilen ¢ok degiskenli bir yaklasim olsa da, metabolomik verileri gibi degisken sayisinin
(p), gozlem sayisindan (n) fazla oldugu durumlarda kullanimimi yitirmektedir. Ayrica ¢ok
degiskenli normal dagilim ve varyans-kovaryans matrislerinin homojenligi gibi varsayimlar
metabolomik verilerinde bu yontemin kullanimini kisitlamaktadir. ANOVA-PCA bu problemlerin
listesinden gelebilen bir yaklagimdir. Istatistikte siklikla kullanilan tek yonlii varyans analizi ve
temel bilesenler analizi yontemlerini bir araya getirmekte, deney tasarimindaki her bir faktoriin
diizeyine baglh olarak, verideki degiskenligi artiklardan elde edilen hata miktarn ile
karsilastirmaktadir. Bu ¢alismada ANOVA-PCA yonteminin gercek metabolomik verileri tizerinde
kullanimi gosterilecektir.

Anahtar Sézciikler: Biyobelirtec tespiti, metabolomik, tek yonlii varyans analizi, temel bilesenler
analizi
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Meta-Analizinde Odds Oranlarinin Asir: Yayllim Sorununa Beta-Binomiyal Model
Yaklasimi

Mehtap AKCIL OK

Bagkent Universitesi, Saghk Bilimleri Fakiiltesi, Beslenme ve Diyetetik Boliimii

Amag: Meta-Analizi (MA), ayni amacla yapilmis pek cok calismanin sonuglarini birlestirerek daha
kesin ve giivenilir tahminler yapilmasini amaglayan istatistiksel bir yontemdir. MA’lerinin cogu
etki Olciitii olarak odds oranlarini (OR) yada logaritmik OR’larini kullanmaktadir. Calismalarin
sonuglart homojen dagildiginda sonugclarin birlestirilmesinde herhangi bir problem yoktur ve
standart sabit etkiler modelinden (SEM) yararlanilmaktadir. Ancak heterojenlik s6z konusu
oldugunda genellikle toplamsal (additive) rasgele etki modeli (REM) kullanilarak sonuglar
birlestirilir. Asir1 yayilimin oldugu durumlarda alternatif olarak gelistirilen carpimsal
(multiplicative) REM ile tahmin yapmak daha giivenilir sonuglar vermektedir. Bu modeldeki
carpimsal faktor, daha dnce bildigimiz simif ici korelasyon katsayisi (Intra Class Correlation
Coefficient-ICCC) gibi yorumlanabilmektedir. Bu model genellikle klinik denemelerde
karsilastirma kollarinin birinde ya da birden fazlasinda ilgilenilen olay olasiliginin beta dagilimh
olmasindan kaynaklanmaktadir. Bu c¢alismanin amaci, OR’larin asir1 yayilim goéstermesi
durumunda ve ICCC'nin farkl kestiricilerinin kullanildig1 BB modellerini yapilmis uygulamalarla
tanitmaktir.

Yontem: SEM’de her bir calismanin tamamen ayni etkiyi kestirdigi varsayimi yapilmakta bireysel
(individual) ¢alisma sonucunun varyansinin tersiyle elde edilen agirliklar kullanilarak en kiigiik
varyansh agirlikli ortalama kesitimi yapilmaktadir. Varsayim saglanamadiginda ise toplamsal
REM kullanilir ve bu modelde hem g¢alisma i¢ci hem de ¢alismalar arasi varyansin tersiyle
agirliklandirilmis sonuglar elde edilir. Ancak varyans tersiyle elde edilmis kestirimlerin 6rneklem
sayisi kiiciik ve seyrek veri (sparse) oldugu durumlarda yanh sonuglar verdigi arastirmalarla
saptanmistir. OR’larin  asir1  yayillm durumunda Beta-Binomiyal (BB) yaklasimla
birlestirilmesinde yeni gelistirilen farkli kestiricilerden yararlanilmasi literatiirde ¢ok yeni
calisiimaktadir. BB dagilim, ilgilenilen bir olayin basari olasiliginin (p) Beta dagilimi ile binomiyal
dagilimin Binom (n,p) karmasindan olusmaktadir. Y~ Binom (n,p) ve p ~ Beta (a, ) dagilim
gosterdiginde, Y kosulsuz olarak «, 3 ve n parametreleriyle BB dagilim gosterir. Dolayisiyla asiri
yayilim gosteren bireysel ¢calismalarin bu modelle birlestirilmesinde iki asamali model yaklagimi
s6z konudur. a ve [ parametrelerinin kestirmek i¢cin momentler ya da en cok olabilirlik
yontemlerinden yararlanilmaktadir. Kestirilen parametreler aracilig ile agirliklar hesaplanarak
sonuglar birlestirilir. Elle hesaplanmasi miimkiin olmayip acik yazilim kaynakli olan R’da
eklenmis kodlardan yararlanilarak ya da c¢esitli arastirmacilarin yazdigt macrolar ile SAS
NLMIXED kullanilarak kestirimler yapilmaktadir.

Bulgular: BB modeli ile OR’larin birlestirilmesinde farkl arastirmacilarin yaptiklar1 uygulama
sonuglari incelenmistir. Bakbernuly ve Kulinskaya'nin Ocak 2017 yayinlanan ¢alismalarinda, Pre-
eklemsi’de ditiretiklerin etkisini inceleyen 9 c¢alismanin (toplam 6942 hasta) sonuglar1 SEM,
toplamsal REM ve farkli ICC kestirim yontemleri kullanilarak BB modellerini incelemislerdir. ICC
arttik¢a en dogru kestirimlerin BB modele dayandigi sonucuna varmislardir. Ayni seklide, Young-
Xuve Chan (2017) calismalarinda anti-mantar ajanlarina yonelik hem gozlemsel calismalarin hem
de klinik denemelerin %0.82’den %13.9’a degisen oranlari iizerinde BB modelleriyle kestirim
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sonuglari elde etmislerdir. Standart meta-analizi yontemlerine gére daha kesin kestirim sonuclari
ve daha dar giiven araliklar1 bulmuslardir.

Sonug¢: Farkli konularda uygulanmis meta-analizleri incelediginde, asir1 yayilimli binomiyal
verilerin birlestirilmesinde BB modellerini kullanmanin daha dogru o6zet kestirimler verecegi
sonucuna varilmistir.

Anahtar Sozciikler: Meta-Analizi; Beta-Binomiyal Model; Asir1 Yayiliml Veri; Odds Orani; Sinif
I¢i Korelasyon
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Okudugumuz Meta-analizin Giiciinii Biliyor muyuz?
Zeliha Nazan ALPARSLAN, Nazli TOTIK
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana
nazan@cu.edu.tr

Giris: Meta-analizler, 6zellikle de randomize kontrollii deneme ¢alismalarindan yapilanlar, kanit
degeri nedeni ile, son yillarda giderek popiilaritesi artan ¢alismalardir. Ancak yapimi asamasinda
biitiin gerekli sartlar saglansa bile, meta-analizin giicii g6z 6niine alinmadan varilacak her sonug
anlamli olmayabilir. Zira, glic hesaplanmasi bir¢cok arastirmada oldugu gibi meta-analiz
calismalarinin planlanmasinda ve yorumlanmasinda da énemlidir. Uzun siiredir meta-analiz ile
sonug cikarimi mevcut olsa da meta-analizde istatistiksel testlerin gliciinii hesaplama konusunda
¢ok az calisma vardir. Bir meta-analiz icin yapilan giic analizleri, genel etkinin beklenen
biiyiikliigii, dahil edilen makale sayis1 ve makalelerdeki minimum érnek biiyiikligii (MMOB) goz
ontline alindiginda, arastiriciya istatistiksel agidan anlaml bir sonu¢ bulma imkéani verir. Meta-
analizdeki gii¢c hesabi, sabit ve rastgele etki modelleri altinda incelenebilir.

Amag: Meta-analizlerin glici kavramini kuramsal olarak gézden gecirmenin yaninda, gii¢
konusunu siklikla olusan bazi ger¢ek durumlarda tartismaya agmaktir.

Yontem: Literatiirde meta-analizler genellikle konu alt bagliklarinin degerlendirilmesi ile
verilirler. Calismanin alt calismalarinda birincil ¢ikti degiskenin ayni olmasi (6rnegin VAS ve
azalmasi) yorumu kolaylastirir, ancak literatiirde alt basliklarinin farkh birincil degiskenlerle
olusturuldugu meta-analizler de vardir. Yapilan 6rnek bir ¢alismanin sonuclari incelenecektir.
Sonug: Giiniimiizde dergiler glicii %80’den kiiciik olan ¢alismalar1 6zendirmezler. Ama meta-
analiz ¢alismalarinda gii¢ konusu pek tartisilan bir konu degildir. Meta-analizlerin raporlanmasi
icin 6nerilen QUOROM (Quality of Reporting of Meta-Analyses) da bu konuda hic¢bir atif ya da
sorgulama yapmamaktadir. Icerdigi calismalarin miinferit giicleri ne olursa olsun, meta-
analizlerin giicli hesaplanabilir, hesaplanmaldir.

Orneklerle de anlatilan birlesik tip meta-analizlerde alt gruplarin farkh giiclerinin genel olarak
giice nasil katkida bulunacagi konusu tartisilmaya agiktir.

Anahtar Sozciikler: Gii¢ hesaplamasi, sabit etki modeli, rasgele etki modeli, meta-analizin giicii.
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Tiirkiye’de Solunum Hastaliklar1 Oliimlerinin Zaman Serisi Analizi
Erkut BOLAT!?, Sedat ALTIN?
1[stanbul Universitesi Cerrahpagsa Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim dali, Istanbul
2 Yedikule Gégiis Hastaliklar1 ve Gégiis Cerrahisi E.A. Hastanesi, Istanbul

Amag: Bilindigi tizere solunum sistemi hastaliklari, hem hava kirliliginin artis1 hem de sigarayla
iliskili hastaliklar1 olmasi nedeniyle iilkemizde de giderek artmaktadir. Bu artisin dogal yansimasi
O0lim oranlarindaki artistir. Biz de bu c¢alismada Tiirkiye'de solunum hastaliklarindaki
6liim sayilarinin yillara gore degisimini arastirmay1 amagladik.

Yoéntem: 2010-2015 yillar1 arasindaki TUIK 6liim verileri kullanilarak solunum sistemi éliimleri
cinsiyete gore karsilastirilarak analiz edildi. Oliim sayilarinin ¢alisilan zaman diliminde hangi
yillar arasinda istatistiksel olarak anlaml degisim gosterdigini saptamak i¢in Joinpoint Regresyon
Analizi kullanildi. Oliim sayilarindaki degisimin (azalma veya artma) oldugu en uygun nokta
belirlendi. Yillik yiizde degisim (APC: Annual Percent Change) her bir trend icin hesaplanmistir.
Bulgular: incelenen c¢alisma siiresince toplam solunum hastaliklar1 éliim sayis1 205.801 dir.
Bunlarin 123.022’si erkek(%60), 82.779'u kadinlardan(%40) olusmustur. Oliimlerin
40.644(%19.7)’ti. pnomoni, 124.960(%60.7)’1 kronik obstriiktif akciger hastalifi ve
bronsiektazi,10.569(%5.2)'u astim ve 29.628(%14.4)’li diger solunum hastaliklaridir.

2010 ve 2015 yillar1 arasinda toplam solunum hastaliklar1 6liim sayisinda ortalama yillik %11.4
(%95 Giiven Araligr: 7.3 ile 15.5 ) oraninda anlaml bir artis goriilmektedir (p<0.001). Erkeklerde
%10.1 (6.07-14.4)'lik 6nemli bir artis (p<0.001), kadinlarda ise %13.3(9.3 -17.4) oraninda
erkeklere gore biraz daha fazla artis degisimi goriilmektedir (p<0.001). Toplam pnomoni
olimlerinde %34.1 (24.9-43.9), erkek pnémoni 6liimlerinde %33.3(26.6-42.6) ve kadin pnémoni
olimlerinde %33.7(24.5-43.7) ile oldukca yiiksek yiizde ise artis olmustur (p<0.001). Toplam
KOAH ve bronsiektazi oliimlerinde %8(3.2-13.1), erkeklerde %7.1(2.4-12.1), kadinlarda ise
%9.1(4.0-14.5) artis goriilmiistiir(p<0.001). Astim déliimlerinde toplamda yillik %8.9(2.0-16.3) ve
kadinlarda %11.4(5.7-17.4) artis olmustur(p<0.001) ancak erkeklerde anlaml bir degisim
goriilmemistir. Diger solunum hastaliklari 6liimlerinde de anlamli bir degisim olmamistir.
Sonug: Solunum sistemi hastaliklarinda pnomoni, KOAH ve astima bagh 6limlerin son 5 yil
icerisinde anlamh derecede artis gosterdigi tesbit edilmistir. Ozellikle pnémoni ve KOAH ta iki
cinste de artis anlami olarak bulunmustur.

Anahtar Sozciikler: Zaman trendi, Joinpoint regresyon, Solunum hastaliklar1 61timi
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Zaman Serileri Analiz Yontemlerinin Saghik Alaninda Kullanilmasi
Vedia Bennu GILAN?, Semra ERDOGAN!, Seyran BOZKURT BABUS?
1Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Mersin
2Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi, Acil Tip Anabilim Dali, Mersin

OZET

Amag: Zaman serileri analiz yontemleri pek ¢ok alanda yaygin olarak kullanilmakta olup saglik
alaninda kullanimi yeni yeni ortaya cikmaktadir. Oysaki diger alanlarda oldugu gibi saglik
alaninda da karsimiza ¢ikan pek ¢ok veri icin zamansal degisimlerin gézlenmesi ve ileriye yonelik
tahminlere ihtiya¢ duyulmasi durumlarinda zaman serileri analiz yodntemlerinden
yararlanilabilir. Calismamizda ilk olarak, zaman serileri yontemleri icerisinden en basarili yontem
belirlenmeye calisilmistir. Ardindan, Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi Saglik Arastirma ve
Uygulama Merkezi Hastanesi Acil Servisine 2010-2016 yillar1 arasinda darp, keskin cisimle
yaralanma, atesli silah ile yaralanma vb durumlarla gelen 18 yas iistii kadinlarin verileri elde
edilmistir. Elde edilen bu verilere iistel diizlestirme yodntemi uygulanarak 2017 yilinda acil
poliklinigine ayni1 sikayetle gelecek olan kadinlarin sayisi tahmin edilmeye ¢alisiimistir.

Yontem: Calismamizda, hastaneden alinan orijinal verinin yapisina benzer olacak sekilde Minitab
16.0 paket programi kullanilarak veriler iretilmistir. Elde edilen verilere SPSS 17.0 paket
programi kullanilarak, zaman serisi analiz yéntemlerinden yaygin olarak kullanilan Ustel
diizlestirme ve Box-Jenkins (ARIMA) yontemleri uygulanmis ve sonucunda Ustel diizlestirme
yonteminin daha basarili sonuclar verdigi gézlenmistir. Ardindan, 2010-2016 yillar1 arasinda
darp, keskin cisimle yaralanma, atesli silah ile yaralanma vb durumlarla acil servise gelen 18 yas
tsti kadinlarin verilerine tistel diizlestirme yontemi uygulanilarak 2017 yilina ait tahminler
yapilmistir.

Bulgular: Ustel diizlestirme ve Box-Jenkins (ARIMA) yontemlerinden elde edilen tahminler
incelendiginde, iistel diizlestirme yonteminin daha ytliksek aciklama orani (0.792 > 0.638), daha
diisiik Normalized BIC (Bayes bilgi kriteri) (2.694 < 3.344) degerine sahip oldugu ve elde edilen
tahmin degerleri ile simiilasyon verileri arasinda istatistiksel olarak anlaml bir fark olmadig
(p=0.922) gozlenmistir. Hastaneden alinan orijinal veriye Tstel diizlestirme yontemi
uygulandiginda, 2017 yilinda hastanenin acil servisine gelecek kadin sayisi ise 597 olarak tahmin
edilmistir.

Sonug: Ustel diizlestirme yontemi hastaneden alinan orijinal veriye uygulandiginda 2010 yilindan
2016 yilina kadar artarak devam eden siddet vakalarinin 2017 yilinda da artarak devam edecegi
gorilmistir. Ayrica diger yillarda gozlendigi gibi 2017 yilinda da kadina uygulanan siddetin en
sik yaz mevsiminde yasanacagl sonucu ortaya ¢cikmaktadir. Calismamiz sadece hastanenin acil
servisine gelen siddet gormiis kadinlardan olustugu icin gercek rakamlari tam olarak
yansitmamaktadir. Siddet gérmiis ancak acil servise gelmemis pek cok kadinin daha var oldugu
da bilinmektedir.

Anahtar Sézciikler: Zaman serisi analizi, Kadina siddet, Ustel diizlestirme, Box-Jenkins
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Giivenilirligi Anlamak ve Cronbach’in Alfa Katsayisin1 Yorumlamak
Yunus Emre KUYUCU, Osman DEMIR
Gaziosmanpasa Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik A.D. , Tokat

Amag: Giivenirlik, genellikle yanlis anlasilmis bir kavram olmustur. Glivenirlik, kullanilan aracin
kendisine degil, bir 6l¢me araciyla elde edilmis dl¢glimlere (veya sonuglara) tanimlamada bulunur.
Giivenirlik testin kendisinin degil, eldeki veriler veya 6l¢limlerin bir 6zelligidir. Boylelikle, testin
giivenirligi veya aracin giivenirligi ya da test gilivenilirdir diye ifade etmek dogru degildir.
(Bademci, 2008) Zira olglimler giivenilir veya giivenilir degildir. Boylelikle, “test giivenirligi”
yerine, “Olciim glivenirligi” kavraminin kullanilmasi ¢ok daha uygundur. Gegerlik iddialari ise, test
Olgtimlerinin belirli kullanimlar1 ve yorumlarina iliskin yapilmalidir. Cronbach’in (1951) alfa
katsayis1 yontemi, ol¢lim giivenirligi kestirimi i¢in kullanilmaktadir. Alfa katsayisi degisik
faktorler tarafindan etkilenmektedir. Ornegin, toplam test 6l¢iim varyansi, alfa katsayisi tizerinde
en biyik etkiye sahiptir. Boylece, toplam test Olciimlerinin varyansi, madde varyanslari
toplamindan daha kii¢likse, sonrasinda Cronbach’in alfa katsayisi negatif olabilecektir.
Matematiksel olarak, Cronbach alfa, negatif kiiciik olabilir (Bademci, 2006). Calismada giivenilirlik
ile ilgili kavramalar incelenmis ve Cronbach alfanin negatif olma durumu 6rnek veri setleri
lizerinde incelenmistir.

Yontem: Test olclimlerinin giivenirligini kestirmenin yontemlerinden birisi de, Cronbach’in
(1951) alfa katsayis1 yontemidir (Linn ve Miller, 2005; Mehrens ve Lehmann, 1991). Alfa katsayis,
asagidaki formiil yoluyla hesaplanmaktadir (Reinhardt, 1996; Worthen, White, Fan ve Sudweeks,
1999).

[Alfa] a =k / (k-1)*[1- (202i / 62T )]

k = test tizerindeki madde sayis1

02i = i madde 6l¢lim varyansi [ya da bir madde lizerindeki bir grup

bireyden elde edilen 6l¢ciimlerin varyansi]

Y02 = i madde 6lgiim varyanslarinin toplami

02T = toplam test dl¢iimlerinin varyansi

Bulgular: 30 kisiden olusan homojen ve heterojen 6zellik gosteren iki ayr1 6rneklem grubuna
iliskin denencel veriler olusturulmustur. Buna goére bu 6rneklemlere 10 maddelik bir 6lcek
uygulanmis ve her madde (0) Katilmiyorum; (1) Kismen Katiliyorum; (2) Katiliyorum seklinde
Ol¢ciimlenmistir. Yapilan hesaplama sonucunda a katsayis1 homojen 6rneklem grubu i¢in negatif
(a=-0,275); heterojen 6rneklem grubu icin ise pozitif («=0,877) bulunmustur.

Sonug¢: Eger bir test, homojen bir gruba verilirse, toplam test olcimi icindeki degiskenlik
azalacak, dolayisiyla alfa katsayisi kiictlilecek, ayni test daha heterojen bir gruba verilirse toplam
test 6l¢limi icindeki degiskenlik artacak, dolayisiyla alfa katsayisi da biiyiiyecektir (Arnold, 1996;
Helms, 1999). Incelenen denencel érnekten de goriilecegi iizere, giivenirlik (alfa katsayisi)
orneklem 6zelliklerinden gliclii sekilde etkilenmektedir. Bu durumda ayni 6l¢cme araci [veya test],
daha ayrisik ya da daha bagdasik ogrencilerden olusan gruplara ya da orneklemlere
uygulandiginda, birbirlerini onamayan 6l¢iimler giivenirligi ortaya cikacaktir (Thompson, 1994).
Tiim bu bulgular, giivenirligin, 6rnekleme, dolayisiyla 6rneklemden elde edilen dlgiimlere bagh
oldugunu gostermektedir (Guthrie, 2000). Buradan, giivenirligin testlerin degil, eldeki verilerin
veya Olciimlerin bir 6zelligi oldugu (Thompson, 1999) ifade edilebilir. Buradan hareketle
gluvenilirligi olciimlerin degil de, testlerin bir o6zelligi olarak kabul etmek ve “test
givenilirdir” /”testin giivenirligi” ifadelerini kullanmak dogru olmayacaktir.

Anahtar Soézciikler: Giivenilirlik; Cronbach’in Alfa Katsayisini; Olgijm.
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Yasam Analizlerinde Esnek Parametrik Bir Yaklagim: Royston-Parmar Modelleri
Dogukan OZEN?, Hiilya 0ZENZ, Pinar AMBARCIOGLU?, Ufuk KAYA!, Erman GULENDAG?, 1. Safa
GURCAN!

1 Ankara Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 06110, Diskapi, Ankara
2 Eskisehir Osmangazi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 26480, Eskisehir

Sansiirlii veriler iceren sagkalim verilerinin modellenmesi i¢in siklikla Cox orantili hazard
regresyonundan yararlanilmaktadir. Bununla birlikte, bu tiir veriler i¢cin parametrik modellerin
kullanilmasinin da baz1 avantajlar1 bulunmaktadir. Ornegin, Cox modeli kurulurken orantil
olmayan hazard durumunun goriilmesi ile yasanabilecek potansiyel bir zorluk, parametrik
modeller yardimiyla daha kolay bir sekilde ele alinabilir. Ayrica hazard fonksiyonunun
gorsellestirilmesi de daha kolay olacaktir. Log kiimiilatif hazard ve log kiimiilatif odds temel
basarisizlik fonksiyonlarinin kiibik egriler kullanilarak diizgiinlestirilmesinde Weibull ve log-
lojistik modellerin uzantilar1 6nerilmektedir. Bu noktada, Weibull, log-lojistik ve log-normal
modellerin bir uzantisi niteligi tasiyan ve bir¢ok uygulama alanina sahip olan Royston-Parmar
model ailesinin kullanilmasi basarili sonuglar gézlemlemede 6nemli bir tercih olabilir. Modelde
kovariyetlerin etkisinin uygun olcekte (hazard orani, basarisizlik olasiligi veya basarisizlik
olasiliginin probiti gibi) orantili oldugu varsayilmaktadir. Bunun yani sira genellikle uygulamada
sinirlayicilik yaratabilen Int formunda yasam stiresi dontlisiimlerine ihtiya¢ duyulmamaktadir.
Model, dogrusallik iizerindeki sinirlamalari kaldirip dogrusal olmayan fonksiyonlarin kullanimina
da izin vermektedir. Bu calismada modellenebilen yasam fonksiyonlarinin dagilimlarinda
esneklik saglayan ve yasam analizleri icin parametrik bir yaklasim olan Royston-Parmar
modellerinin bir uygulama ile tanitilmasi amaclanmaktadir. Bu dogrultuda, Royston-Parmar
modellerinin pratik kullanishhigi ve uygulamaya yonelik kolayliklar1 6érnek bir veri seti de
kullanirlarak ele alinmistir.

Anahtar Sozciikler: Hazard fonksiyonu, Royston Parmar modelleri, sagkalim analizi
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Kirilganlik indeksi Kullanilarak Randomize Kontrollii Calisma Sonuglarinin
Giivenilirliginin Degerlendirilmesi
Didem DERICI YILDIRIM!, Bahar TASDELEN!
1 Mersin Universitesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, MERSIN

Giris: Randomize kontrollii calismalarda tedavinin etkinligini belirleyen bircok faktor vardir. Belli
bir kesim noktasina sahip p degerine bakilarak tedavinin etkili oldugunu séyleyebilmek yillardir
tartisilmakta olan bir konudur. Ciinkii p degeri calismanin 6rnek genisligine ve kac kiside
ilgilenilen durum gozlendigine bakmaksizin benzer degeri vermektedir. Bu durumu
orneklendirecek olursak, bir ¢calismada A tedavisi alan grupta 100, plasebo grubunda 100 birey
olmak iizere, gruplarda sirasiyla 1 ve 9 bireyde miyokard infarktiisii gézlenmistir. Bu bilgiler
dogrultusunda elde edilen ¢apraz tablo i¢in Fisher exact testi sonucunda p degeri 0,02 olarak
bulunmustur. Baska bir ¢alismada ise B tedavisi alan 4000 birey, plasebo grubunda 4000 birey
olmak tizere, tedavi grubunda 200 bireyde, plasebo grubunda 250 bireyde miyokard infarktiisti
gorilmiistir. Elde edilen capraz tabloda p degeri 0,02 olarak hesaplanmistir. Her iki ¢alisma
icinde ayn1 p degerleri elde edilmistir. Ancak ilk ¢alismada tedavi grubunda bir kiside daha
miyokard infarktiisti goriildiigii durumda p degeri 0,06 olmaktadir.

Boyle bir durumda, istatistiksel olarak anlamlilik gosteren bir ¢alismada (p<0,05), tedavi
grubundaki hasta olmayanlarin en az ka¢i daha hasta olsaydi istatistik anlamlilik ortadan kalkardi
sorusunun yaniti kirillganlik indeksidir. Bu indeks yardimiyla bir hasta ile degisen p degerlerine
giivenerek tedavi etkin demek dogru degildir.

Amag: Bu calismada amag, klasik bir yaklasim ve metrik bir 61¢iim olan p degerinden yararlanarak
degerlendirilen c¢apraz tablolar i¢in daha dogru bir yaklasim olan kirilganlik indeksinin
tanitilmasidir.

Yontem: Pubmed veri tabaninda son bes y1l igerisinde, “The New England journal of medicine”,
“JAMA”, "JAMA internal medicine”, "British medical journal”, "Lancet (London, England)", "Annals
of internal medicine", "Chest", "American journal of respiratory and critical care medicine"ve "The
Lancet. Respiratory medicine” gibi alaninda en iyi puana sahip dergilerde yayinlanmis, sonug
degiskeni mortalite olan, pediatrik olmayan, tam metni licretsiz olan, dili ingilizce ve istatistik
analiz olarak ki-kare veya Fisher exact test iceren randomize kontrollii calismalarin sistematik
olarak degerlendirilmesi planlanmistir.

Bulgular: Calismaya dahil edilen randomize kontrollii klinik ¢alisma 6rnek genisligi, sonuc
degiskeni, ilgilenilen durumun gozlendigi birey sayisi ve rapor edilen p degerleri bakimindan
incelenmistir. Sonu¢ degiskeni ile iliskisi arastirilan degiskenler icin p degerleri yani sira
kirilganlik indeksi elde edilmistir. P degeri anlamli olmasina karsin ¢ok dusiik cikan kirilganlhik
indeksine sahip ¢alismalarin orani tespit edilmeye calisiimistir.

Sonug: Randomize kontrollii ¢alismalarda capraz tablolar i¢in p degeri ile birlikte kirilganlhik
indeksinin de verilmesi gerektigi sonucuna varilmistir.

Anahtar Sozciikler: Randomize kontrollii ¢alisma, kirilganlik indeksi, capraz tablo.
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Lineer Regresyonda Degisen Varyansin Belirlenmesi ve Giderilmesi
Betiil DAGOGLU, Seving Piiren YUCEL, Zeliha Nazan ALPARSLAN
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana
sevincpurenyucel@gmail.com

Giris: Hata terimlerinin sifir ortalamali, sabit varyansh ve iliskisiz olmas1 lineer regresyon
varsayimlarindan biridir. Ancak bagiml degiskeninin ortalama ve varyansinin birbiri ile iliskili
olmasi durumunda sabit varyans varsayimi gozardi edilmis olur. Bu iliskililige bagh olarak ortaya
¢ikan degisen varyans problemi, En Kiiciik Kareler(EKK) tahmin edicisinin yansizlik varsayimini
etkilemez ancak tahmin parametrelerinin varyansinda sismeye neden olur. Bu problem, grafik
metotlar ve istatistiksel testler kullanilarak saptanabilir. Degisen varyans varliginda ise Box-Cox
Metodu kullanilarak model varsayimlari saglanabilir.

Amag: Lineer regresyonda, degisen varyansin belirlenmesi i¢in kullanilan yéntemlerin ve bu
problemin giderilmesi icin uygulanabilecek Box-Cox metodunun degerlendirilmesi
amagclanmistir.

Yontem: Cok degiskenli normal dagilim varsayimi altinda bes aciklayici degisken kendi
aralarinda iliskisiz ve hata terimlerinin varyanslari sabit olmayacak sekilde iiretilmistir. Box-Cox
metodu uygulanarak elde edilen tanimlayicilik katsayisi (R2) ve hata kareler ortalamasi (MSges)
EKK ile elde edilen degerlerle kiyaslanmaktadir.

Bulgular ve Sonugc: Lineer regresyon varsayimlarini bozdugundan degisen varyansin giderilmesi
onemlidir. Degisen varyansi gidermede en sik kullanilan Box-Cox y&nteminin uygulanmasi
sonucunda elde edilen regresyon parametrelerinin EKK ile elde edilen regresyon
parametrelerinden daha diistik varyansa sahip oldugu ve modelin tahmin performansinin daha
yliksek oldugu gorilmistiir.

Anahtar Soézciikler: Lineer regresyon, degisen varyans, Box-Cox yontemi, En Kii¢iik Kareler
Yontemi.
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Statistical Measures For Heritability
ismet DOGAN, Nurhan DOGAN
Afyon Kocatepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dal,
AFYONKARAHISAR

Heritability is an important concept in genetics and provides a quantitative measure for the
proportion of trait variation that is attributed to genetic variation. It is used in a variety of fields
including psychology, behavioral genetics, and breeding. How much phenotypic variation is
genetic; and how much of the genetic variation is additive and can be explained by fitting all
genetic variants simultaneously in one model? In order to give the answers of the questions were
given above, the degree of heritability must be estimated. The heritability coefficient is the
numeric index of heritability ranging from 0 (no genetic contribution) to 1 (complete heritability).
The estimation of the heritability from the regression of offspring on parents is comparatively
straightforward. The data are obtained in the form of measurements of parents - one or the mean
of both-and the mean of their offspring. When the mean values of a trait, derived from both
parents, is used the heritability is equivalent to the regression coefficient (b),

h* = b(offspring—midparent) €Y
but if the offspring are compared with just one parent the heritability,

h* =2« b(daughter—dam or full sibs) 2
Half-sibs share 25% of their genes. Therefore,

h% = 4 * bhair sivs) 3)

Among various proposed methods to estimate heritability, variance component methods are
advantageous when estimating heritability using markers. Broad sense heritability (h?) of a trait
is the ratio of genetic variability aj to phenotypic variability (agz + 0'62) and is given by

h? =02/(02 + o?) 4

The analysis is based on calculating variances, and the goal is to find out how much of the variance
in phenotype can be attributed to genetic variance. Generally, estimation of variance components
is based on analysis-of-variance estimates obtained as outlined in Table 1.

Table 1. Analysis of variance for half-sib data

Source Degrees of Freedom Mean Square Expected Mean Square
Between Bulls b—-1 M, 0% + bat
Within Bulls N-b M, ol

Total N-—-1

Estimates of o2 and o7 are 67 = M, and a7 = (M, — M,)/b

Interestingly, heritabilities are not constant. Heritability can change over time because the
variance in genetic values can change, the variation due to environmental factors can change, or
the correlation between genes and environment can change. Genetic variance can change if allele
frequencies change (e.g., due to selection or inbreeding), if new variants come into the population
(e.g., by migration or mutation), or if existing variants only contribute to genetic variance
following a change in genetic background or the environment.

Keywords: Population genetics, breeding, genetic variation
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Fiber Optik Yansima Spektroskopi Sistemi ile Tiimor Teshisi: Bir Meta Analiz Calismasi
Pinar GUNEL KARADENIZ1, Tuba DENKCEKEN?2
1SANKO Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Gaziantep, Tiirkiye
2SANKO Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyofizik AD, Gaziantep, Tiirkiye

Amag: Bu calismanin amaci, fiber optik yansima spektroskopi sisteminin timor dokusunu teshis
etmedeki duyarlilik ve segiciligini meta analiz ile degerlendirmektir.

Yontem: Bu calismada literatlir taramasi Agustos 2017 son tarih olmak ilizere “Pubmed” veri
tabani kullanilarak yapildi. “Kanser veya displazi veya hiperplazi”, “doku veya hasta”, “duyarlilik”,
“reflektans veya 151k sacilimi veya fiber optik prob” Anahtar Sozciikleri kullanilarak yapilan
tarama sonucunda 541 makaleye ulasildi. Bunlardan; vaka raporu, yorum, derleme, mektup
tiirinde olan, anahtar kelime ve 6zetinde nano, floresans, raman, nanoparcacik, plazmon, ilac,
lazer kelimelerini iceren, insan deneyleri olmayan ve gerekli istatistikleri icermeyen makaleler
calisma dis1 birakilarak toplam 29 adet makale meta analize dahil edildi. R programinda “mada”
paketi ile teshis yonteminin dogrulugunu degerlendirmek iizere meta analiz uygulandi. Uygulama
icin dogru pozitif, yanlis negatif, yanlis pozitif ve dogru negatif sayilar1 kullanilarak duyarlilik ve
secicilige ait “forest” grafikleri olusturuldu. Tanilayict odds orani hesaplandi ve tani testleri
dogrulugu meta analizi i¢in literatiirde 6nerildigi sekilde rasgele etkiler modeli kullanilarak genel
duyarhlik ve secicilik degerleri elde edildi.

Bulgular: 29 calisma i¢in rasgele etkiler modeli kullanilarak yapilan meta analiz sonucunda genel
duyarhlik ve secicilik degerleri sirasiyla 0,83 ve 0,84 olarak bulundu. Tanilayic1 odds orani ise
27,293 (%95 Giiven Aralig1:16,011-46,525) olarak elde edildi.

Sonug: Bu calisma ile fiber optik yansima spektroskopi sisteminin tiimor dokusunu tespit etme
potansiyelinin yiiksek oldugu sonucuna ulasildi. Bu ¢alisma sayesinde, literatiirdeki ¢alismalarin
sonuglarindan faydalanilarak 6zet istatistikler elde etmeyi saglayan meta analizin, tani testi
dogrulugu konusunda da uygulanabilecegi gosterilmistir.

Anahtar Sozciikler: Tani testi dogrulugu icin meta analiz, fiber optik, yansima, tlimor.
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Kronik Obstruktif Akciger Hastaliginin Cesitli Makine Ogrenmesi Yontemleri Kullanilarak
Siniflandirilmasi
Ahmet Kadir ARSLAN1, Songiil CUGLANZ, Evren KOSEZ, Cemil COLAK!
1: [nénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya
2: [n6nii Universitesi Tip Fakiiltesi Anatomi Anabilim Dali, Malatya

Ozet
Amag: Bu calismada ileri beslemeli tek katmanli yapay sinir aglari, topluluk 6grenme
yontemlerinden rastgele orman ve yeni gelistirilmekte olan derin 6grenme makinesi modelleri,
Kronik Obstruktif Akciger Hastaligini (KOAH) siniflandirma performanslar1 cesitli olgiitler
kullanilarak karsilastirilmistir.
Yontem: Calismada kullanilan veri seti, 40 yasin tizerinde 107 saglikli birey ile KOAH tanisi almis,
atak doneminde olan 107 hasta olmak iizere toplam 214 kisiyi kapsamaktadir. Ayrica hasta ve
kontrol gruplarinin simiflandirilmasinda grup degiskeni hari¢ toplam 39 (36’s1 nicel (sayisal), 3’
nitel (kategorik)) klinik degisken kullanilmistir. Bu degiskenler, deneklere iliskin demografik
degiskenler ile milimetre ve santimetre cinsinden bas ve boyun antropometrik 6l¢iimlerinden
olusmaktadir. Siniflandirma modelleri olarak rastgele orman, yapay sinir aglari ve derin 6grenme
makinesi kullanilmistir. Bu algoritmalarin yanli ve sansa bagl sonu¢ verme olasiliklarini en aza
indirgemek icin 5-katl capraz gecerlilik yontemi kullanilmistir. Ayrica ilgili modellerin
optimizasyon parametreleri 1zgara arama (grid search) teknigi kullanilarak optimize edilmistir.
En uygun parametrenin hangisi oldugunun belirlenmesinde dogruluk o6l¢iiti kullanilmistir.
Calismada kullanilan modellerin siniflandirma performanslarinin degerlendirilmesinde dogruluk,
duyarlilik, segicilik ve islem karakteristik egrisi altinda kalan alan (AUROC) olciitleri
kullanilmistir. Analizler, RapidMiner Studio 7.5.001 Free Edition yazilimi kullanilarak
gerceklestirilmistir.
Bulgular: Kullanilan siiflandirma modellerinin performans élciitleri bazinda sonuglar1 Tablo
1’de verilmistir.

Tablo 1: Siniflandirma modellerinin performans metrikleri bazinda sonuglari

Modeller
Performans fleri Beslemeli Tek el
I . . . Rastgele Derin Ogrenme
olciitleri Katmanh Yapay Sinir ..
. Orman Makinesi
Aglan
Dogruluk 0.9534 0.9953 0.9581
Duyarhilik 0.9628 0.9905 0.9446
Secicilik 0.9442 0.9999 0.9723
AUROC 0.9730 0.9999 0.990

Sonug¢: Bulgular incelendiginde, topluluk 6grenme yontemlerinden biri olan rastgele orman
modelinin dort farkli performans 6lgtitiinde de diger modellere nazaran daha iyi siniflandirma
performansi gosterdigi tespit edilmistir. Toplu 6grenme yontemi olmasi ve ¢alismada kullanilan
diger modellere nazaran ¢ok daha kisa zamanda sonu¢ vermesi nedeniyle siniflandirma ve
regresyon problemlerinde rastgele orman modelinin kullanilmasi énerilmektedir.

Anahtar Sézciikler: Kronik Obstruktif Akciger Hastalii, Yapay Sinir Aglari, Rastgele Orman,
Derin Ogrenme
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istatistiksel Modellemeden Gorsele Gegis: Nomogram
Zeynel Abidin OZTURK!, Seval KUL?, ibrahim TURKBEYLER!, Azer ABIYEV!
1 Gaziantep Universitesi, T: ip Fakiiltesi, Geriatri AD, Gaziantep
2 Gaziantep Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Gaziantep

Amag: istatistiksel modelleme tipta hem gézlemsel hem de deneysel calismalarda ¢ok yaygin
olarak kullanilmaktadir. Modelleme hastaliklarin risk faktorlerinin belirlenmesinden
prognozunun tahminine kadar ¢ok genis bir kullanim alanina sahiptir. Buna karsin modelleme
sonuglarinin anlasilmasi igin ileri bir istatistik bilgisine sahip olmay1 gerektirmektedir.
Nomogram, modelleme sonucunda anlamli bulunan degiskenleri gorsel bir dlgege cevirmektedir,
boylelikle karmasik modellerin anlasilabilir bir grafige dénmesi miimkiin olmaktadir. Bu
¢alismada bir uygulama ile nomogram kullanimi tartisilmistir.

Yéntem: Calismaya Gaziantep Universitesi hastanesi Geriatri poliklinigine Ocak 2016-2017
tarihleri arasinda basvuran 193 obez hasta dahil edilmistir. Obez hastalarda sarkopeni gelismesi
icin risk faktori olabilecek 12 degisken modele dahil ederek backward logistic regresyon analizi
uygulanmistir. Geriye dogru yapilan elemeden sonra istatistiksel olarak anlamlilif1 devam eden
degiskenler yardimiyla nomogram grafigi ¢izilmistir.

Bulgular: Analizlerde 45 sarkopenik obez, 148 obez ile karsilastirildiginda viicut yag oranindaki
(OR=1.16 95%CI=1.03-1.31], bel c¢evresindeki (OR=1.62 %95 GA=1.24-2.11) ve baldir
genisligindeki artisin (OR=1.31 %95 GA=1.05-1.64), ayrica MMSE skorunun 24 den dusiik
olmasinin (OR=27.30 %95 GA=1.65-45) obez vakalarda sarkopeni gelismesinde etken oldugu
saptandi. Bu degiskenlere ek olarak yiiksek ADL skoruna (OR=1.16 95% CI=1.04-1.29) ve 5 ve
daha ytliksek GDL skoruna sahip olmakta (OR=11.01 95%CI=1.18-86.25) sarkopeni i¢in risk
faktorii olarak belirlendi. Bu modelin sensitivite ve spesifite degerleri sirasiyla %87.9, ve%94 tii.
Sonug¢: Cok sayida anlamli degisken bir araya getirilerek nomogram iizerinde modelin etkin
gosterimi yapilmis ve klinik bir soruya cevap bulunmustur.

Anahtar Sozciikler: nomogram, modelleme, lojistik regresyon
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Genellestirilmis Additive Poisson Regresyon Modeli Yardimiyla Cevre Kirliligi ve
Meteorolojik Degiskenlerin Hastane Basvurulari ile iliskilendirilmesi: Astim Nedenli Acil
Bagvurularinin Modellenmesi
Seval KUL!, Mehmet KARADAG?, Saim YOLOGLU3, Mustafa BOGAN*

1 Gaziantep Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Gaziantep
2 [nénii Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisti, Biyoistatistik AD, Malatya
3 Inénii Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Malatya
4 Sehitkamil Devlet Hastanesi, Gaziantep

Amag: Cok sayida calisma tarafindan hava kirligi degiskenleri, hava sicakligi, nem, basing ve toz
nedeni ile hastane bagvurular1 arasinda iliski oldugu gdsterilmistir. Bir baska bilinen ise bu
degiskenlerin etkisinin gecikmeli olarak (lag effect) 6zellikle solunumsal hastaliklarin alevlenmesi
lizerine etkisi oldugudur. Gecikmeli etkinin modele dahil edilmesi multicollinearity sorununu
ortaya ¢ikarmasi nedeni ile modellemede 6zel istatistiksel yontemlere ihtiyac duyulmaktadir.
Yontem: Bu calismada modelleme icin bir oneri olarak Genellestirilmis Additive Poisson
Regresyon modeli kullanilmistir. Uygulamada Eyliil 2009-Ocak 2014 tarihleri arasinda Gaziantep
il merkezinde hastanelerin acillerine astim nedeni ile yapilan basvurular ve meterolojik
degiskenler kullanilmistir.

Bulgular: Modele dahil edilen degiskenlerin standart hatalarinin olduke¢a diisiik oldugu
gozlenmistir Ayrica Modelleme sonucu bulunan anlaml iligkiler litearatiirle uyumludur. Buda
modelin gegerligini gosteren diger bir kriter olarak degerlendirilmistir. Modele basvuru gliniiniin
haftaici ya da hafta sonu olma durumu eklendiginde modelin log-likelihood degeri belirgin sekilde
diismiistiir.

Sonuc¢: Genellestirilmis Additive Poisson Regresyon Modeli yardimiyla gevresel olaylar ile
hastaliklar alevlenmesi arasinda iliski kurulabilecegi gosterilmistir.
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Network Meta Analizi ve Saghk Bilimleri Alaninda Kullanimi
Pinar AMBARCIOGLU!, Mehtap AKCIL OK?, Ufuk KAYA?, Dogukan OZEN?, Erman GULENDAG!, 1.
Safa GURCAN!
1 Ankara Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, 06110, Diskapi, Ankara
2 Baskent Universitesi, Saglik Bilimleri Fakiiltesi, Beslenme ve Diyetetik Béliimii, 06790, Ankara

Meta analizi, ayn1 konu iizerinde birbirinden bagimsiz olarak yapilmis gézlemsel ve deneysel
calismalardan elde edilen sonuglari bir araya getirmek, bu sonuclardaki degisimi aciklamak, daha
glvenilir ve dogru sonuclar elde etmek icin istatistiksel yontemlerin kullanilmasi siireci olarak
tanimlanmaktadir. Meta analizinde uygulanan niceliksel sentezleme islemi, bilimsel calismalarda
uygulanan istatistiksel yonteme gére hesaplanan etki biiyiikliiklerinin tahminine dayanmaktadir.
Meta analizi, calisma sonugclarini birlestirerek genel bir sonuca ulasmayi saglasa da bazi eksik
yonleri de bulunmaktadir. Bunlardan bir tanesi meta analizi ile ayni anda yalnizca iki
miidahale/tedavi/ila¢g/deney grubunun karsilastirilabilmesidir. Network meta analizi, standart
meta analizine ek bir yontem olarak gelistirilmis olup, iki veya daha ¢ok
miidahale/tedavi/ilag/deney grubunun karsilastirilmasina olanak saglamaktadir. Network meta
analizinin temel 6zelligi; 6rnegin A ve B tedavi yontemlerinin karsilastirilmak istendigi bir meta
analizine hem A ve B tedavi yontemlerinin karsilastirildigi ¢alismalarin dahil edilebilmesi
(dogrudan etki), hem de A ile C ve B ile C tedavi yontemlerinin karsilastirildig1 ¢alismalarin
(dolayli etki) dahil etme olanagini saglamasidir. Boylece ikili karsilastirmalar yapan meta-
analizler yapmak yerine dogrudan ve dolayl bulgulari kullanarak uygulanan network meta analizi
sayesinde tek bir analiz ile tiim yontemleri ayni anda karsilastirmak miimkiin hale gelmektedir
Bu calismanin amaci, Tiirkiye’de yapilan bilimsel arastirmalarda kullanimi heniiz yayginlasmamis
olan network meta analizini tanitmaktir. Calismada, network meta analizinin teorik alt yapisi,
saglik bilimleri alaninda yapilan uygulama 6rnekleriyle desteklenerek 6zetlenmistir.

Anahtar Sozciikler: Etki biiyiikliigli, Network meta analizi, Meta analizi
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Radyoloji Dergilerinde Yayinlanan Makalelerin istatistiksel Hatalar Bakimindan
Incelenmesi
Pinar GUNEL KARADENIZ1, Ender UZABACI23, Sema ATIS34, Fisun KASKIR KESIN35, Fatma Ezgi
CANS35, ilker ERCAN?
1SANKO Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Gaziantep, Tiirkiye
2Uludag Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Bursa, Tiirkiye
3Uludag Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitlist, Biyoistatistik AD, Bursa, Ttirkiye
+Halic Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi AD, Istanbul, Tiirkiye

s5Diizce Universitesi, Sosyal Bilimler Meslek Yiiksekokulu, Sosyal Gtivenlik Programi, Diizce, Tiirkiye

6 [zmir Katip Celebi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, [zmir, Tiirkiye

7Uludag Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Bursa, Tiirkiye

Amag: Bu ¢alismanin amaci, radyoloji alaninda Science Citation Index (SCI) ya da Science Citation
Index-Expanded (SCI-E) indekslerinde yer alan dergilerde yayinlanan makaleleri, yapilan
istatistiksel yanlislar bakimindan degerlendirmektir. Bu sayede, radyoloji alaninda bilimsel yayin
yapan arastirmacilarin ¢alismalarini yaparken istatistik konusunda duyarl ve dikkatli olmalarin
saglayarak Kkaliteli bilimsel yayinlar iiretilmesine katkida bulunmaktir.

Yontem: SCI ya da SCI-E kapsamindaki dergilerde yayinlanan 79 makale calismaya dahil
edilmistir. Makaleler, Thomson Reuters Clarivate Analytics veri tabaninda yer alan SCI veya SCI-
E kapsamindaki radyoloji dergilerinde 2016-2017 yillarinda yayinlanan makaleler arasindan
rasgele secilmistir. Makaleler; p degerine iliskin yanlslar, istatistiksel testlerle ilgili yanlislar,
terminoloji ve yorumlama ile ilgili yanlislar olmak tlizere 3 ana baslik altinda toplam 16 hata
bakimindan incelenmistir.

Bulgular: 79 makalenin yalmzca 4 (%5) tanesinde istatistiksel bakimdan hi¢ hataya
rastlanmazken; 75 tanesinde en az bir istatistiksel hata mevcuttur. En ¢ok karsilasilan hata, %65
(n=51) orani ile “verilerin 6zetlenmesinde yapilan hatalar” olmustur. Bunu %37 (n=29) orani ile
“p degerinin yanlis gosterimi” izlemistir. En az karsilasilan hata ise %4 (n=3) orani ile “istatistiksel
sembol hatalar1” olmustur.

Sonug: Tibbin hemen hemen her alaninda oldugu gibi radyoloji alaninda yapilan bilimsel
yayinlarda da istatistiksel hatalar ortaya cikmaktadir. Bu hatalar1 6nlemek amaciyla hem
aragstirmacilarin hem de arastirmalarin yayinlandigr dergi editorlerinin iizerine diisen
sorumluluklar vardir. Arastirmacilar, temel istatistik konusunda bilgiye sahip olmaldir ve
¢alismanin planlama, analiz, yorumlama ve raporlama gibi tiim asamalarinda bir biyoistatistik
uzmanindan destek almalidir. Editorler ise sorumlu olduklar: dergilere génderilen arastirmalarsi,
degerlendirme asamasinda bir biyoistatistik uzmanina géndermelidir.

Anahtar Sézciikler: istatistiksel hatalar, [statistiksel inceleme, Radyoloji alanindaki makaleler
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K-Ortalama Kiimeleme Yénteminde Baslangic Merkezlerinin Kiimeleme Sonuglarina
Etkisi
Meryem GORAL YILDIZLI, Zeliha Nazan ALPARSLAN
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana

Giris: Bilgi sistemleri ve iletisim teknolojilerindeki gelismelerine bagh olarak saglik alaninda
toplanan manuel veya tibbi cihazlardan elde edilen farkli formattaki tibbi veriler dijital ortamda
ve kolaylikla erisilebilecek veri tabanlarinda saklanabilmektedir.

Saglik kurumlarinda bu amagla olusturulan biiytlik veri niteligindeki verileri iceren Hastane Bilgi
Yonetim Sistemleri (HBYS) tip alanindaki arastirmalar i¢in veri madenciligi yontemlerinin
kullanilabilecegi en 6nemli kaynaklardir. Verilerin ulasilabilir olmasi kadar veri-bilgi dontisiim
stirecinin iyi yonetilebilmesi de 6énemlidir. Tip alanindaki bilimsel ¢alismalarda veri madenciligi
yontemlerinden K-ortalama algoritmasi yaygin olarak kullanilmaktadir.

HBYS verileri lizerinde gerek yonetimsel gerekse tibbi analizlerin elde edilmesinde kullanilan K-
ortalama algoritmasi ile baslangi¢c parametre degerlerine gore cok farklilik gésteren kiimeleme
sonuclart bulunabilmektedir. Algoritmanin parametre degerlerinden kiime sayisinin(k)
degismesi ile olusturulan kiimeleme sonuglarinin farklilik géstermesi beklenen durumdur ancak
k sabit tutuldugunda baslangic merkezlerine bagh olarak kiimeleme sonuglarindaki farkliligin
incelenmesi gerekir.

Amag: Bu ¢calismada HBYS’den alinan bir veri setinde farkl baslangic merkez degerleri ile analiz
edilerek elde edilen kiimelerin, niteliksel ve kliniksel sonuglar1 karsilastirilarak optimal kiimelerin
belirlenmesinde baslangic merkez seciminin éneminin vurgulanmasi amaclanmaktadir.
Yontem: VitaminB12 degerlerine gore siniflandirilan verilerin diger degiskenlerle iliskisini
belirleyen arastirmada HBYS verileri kullanilmistir. Veri setinde hastalara ait; anabilim dalj,
cinsiyet, yas, vitaminB12 degerleri iceren veriler sistemden olusturulup, K-ortalama algoritmasi
Weka veri madenciligi programi ile analiz edilmistir.

Bulgular: Kiime sayisini sabit tutarak farkli baslangic merkezleriyle olusturulan kiimeleme
sonuglari incelendiginde; kiimeleme sonuglarinin bazilarinda yalniz cinsiyet faktorii etkiliyken,
bazilarinin da hem cinsiyet hem de yas faktoriiniin etkili oldugu gézlenmistir. Ayrica VitaminB12
degerleri simiflandirilma ytizdeleri kiimeleme sonuglarinda degiskenlere gore farkliliklar
gostermistir. Klimeleme sonuclarini degerlendirme kriterlerine gore kiime ici hata kareler
toplaminda (SSE) da farkliliklar bulunmustur.

Sonug: Analiz sonuglarindaki tutarsizliklar bilimsel ¢alismalar1 gecersiz kilan durumlardir.
Calismanin sonuglar1 degerlendirildiginde, kiimeleme sonuclarina gore birbirinden farkl
kararlarin alinabilecegi goriilmustiir. Bu kararlarin gerek yonetimsel gerekse kliniksel alanlarda
kullanilmasi, saglik personelinin tibbi hatalar, saglik yoneticilerin yonetimsel hatalar yapmasinda
etken faktorler olabilir. Optimal kiimeleme sonuglari icin baslangic merkezlerinin dikkatli
secilmesi gerekir.

K-ortalama kullanim kolaylig1 olan bir algoritmadir, ancak genelde baslangi¢c parametrelerin,
o0zelde de baslangic merkezlerinin seciminin profesyonelce yapilmasi algoritmanin
kullanilabilirligini ve kiimeleme sonuglarina giivenirliligini artirmak agisindan énemlidir..
Anahtar Soézciikler : K-ortalama, HBYS, baslangi¢c parametreleri, baslangi¢ merkezi.
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Three-Dimensional Analysis Of Craniofacial Shape In Obstructive Sleep Apnea Syndrome
Using Geometric Morphometrics
Fatma Ezgi CAN12, [lker ERCANS3, Gokhan OCAKOGLUS3, Senem TURAN OZDEMIR*, Ezgi
DEMIRDOGEN CETINOGLUS, Ahmet URSAVASS
1Department of Biostatistics and Medical Informatics, Faculty of Medicine, Izmir Katip Celebi
University, Izmir, Turkey
2Department of Biostatistics, Institute of Health Sciences, Uludag University, Bursa, Turkey
3Department of Biostatistics, Faculty of Medicine, Uludag University, Bursa, Turkey
“Department of Anatomy, Faculty of Medicine, Uludag University, Bursa / TURKEY
sDepartment of Pulmonary Diseases, Faculty of Medicine, Uludag University, Bursa / TURKEY

Abstract
Aims: Craniofacial disharmony is an important risk factor for obstructive sleep apnea syndrome
(OSAS). The general aim of this study was to investigate the craniofacial shape in adults with and
without OSAS using geometric morphometric methods. To localize and quantify geometric
morphometric differences in craniofacial soft tissue profile among obstructive sleep apnea
patients and control subjects were studied.
Methods: Selected 106 adult Turkish subjects, consisting of 50 patients with OSAS diagnosed by
polysomnography (PSG) and 56 non-OSAS controls, were studied. Three dimensional craniofacial
scanning process were performed on patients subjects on the same day as the PSG. Twelve
standart craniofacial landmarks were collected from each subject’'s 3D craniofacial scan.
Geometric morphometric analysis was used to compare the craniofacial shape differences
between the OSAS and non-OSAS control groups.
Results: No statistically significant difference in terms of sex was found between the groups
(p=0.318). However, statistically significant difference was found according to age and BMI
(p<0.001; p<0.001). No statistically significant difference in terms of general shape in face shapes
was found between the OSAS group and control group. However local significance differences
were found (p < 0.05).
Conclusion: In this study, the differences in 3D craniofacial shape in adults Turkish with and
without OSAS were investigated using landmark based geometric morphometric methods. There
are many studies in the literature investigating craniofacial morphologic features in the OSAS
patient group. In these studies, attempts were made to identify craniofacial phenotypic features
for the OSAS patient group. We investigated the craniofacial region in this study by considering
the mean shape and localize changes. While there was no significant difference between the OSAS
subjects and controls in terms of general craniofacial features, some significant local differences
were seen.
Key Words: Obstructive sleep apnea, craniofacial, geometric morphometry, three dimensional
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Development of Web-Based Software for Acute Coronary Syndrome and a Medical Data
Mining Application
Emek GULDOGAN?, Julide YAGMUR?, Cemil COLAK!
1Inonu University Faculty of Medicine, Department of Biostatistics and Medical Informatics,
Malatya, Turkey
2Inonu University Faculty of Medicine, Department of Cardiology, Malatya, Turkey

Abstract
Aim: Medical data mining is based on data mining methods and related intelligent methods (e.g.,
granular computing, neural networks and soft computing) used in medicine. In this research, it
was aimed to develop a web-based software and to implement medical data mining on the records
of the patients with acute coronary syndrome.
Materials and Methods: The data in this study included retrospective observations recorded in
the database from the web-based software developed for Cardiology Department, Turgut Ozal
Medical Center, Inonu University. PHP (Personal Home Page) programming language and MySQL
Database Management System were employed for the development of the web-based software
system. Laplace Support Vector Machines (LSVM) was constructed to predict absence or presence
of diabetes mellitus in patients with acute coronary syndrome.
Results: A web based software performing data entry, query, delete, update, etc. was developed.
As a result of medical data mining application, the accuracy and area under ROC curve with 95%
CI were obtained as; 0.9804 (0.9716 - 0.987) and 0.9332 (0.9096 - 0.9567), respectively.
Conclusion: The developed web-based software created a very important infrastructure for
implementing medical data mining applications. It was determined that the LSVM model
produced very good predictive results to estimate absence or presence of diabetes mellitus in
patients with acute coronary syndrome.
Keywords: Diabetes Mellitus; Laplace Support Vector Machine; Medical Data Mining.
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Genetik iliski Calismalarinda Veri Kalite Kontroliiniin Yanlilik Uzerindeki Etkileri

Bahar TASDELEN
Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, Mersin

Amag: Yanlhlik, iizerinde ¢alisilan konu, arastirmanin tipi veya deneme materyali ne olursa olsun,
Biyoistatistik biliminde siirekli irdelenen bir alandir. Yanlilikla bas etme yollar1 her arastirma tipi
icin farkhdir. Genetik arastirmalar, her gecen giin hizla artarken, bu tip ¢alismalarda gercek
genetik iliskileri tanimlama giicti, dncelikle verinin kalite kontroltine baghdir. Bu ¢alismada, sozii
edilen kalite kontrol adimlarinin istatistik detaylarinin incelenmesi amac¢lanmistir.

Yontem: Kalite kontrol adimlarinin yapilmazsa dogurabilecegi sonuglar, uygulamadaki
istatistiksel yaklasimlar ve kullanilan yazilimlar detayli olarak incelenmistir. Popiilasyon
tabakalanmasi, orneklerin iliskili olma durumu, genotipleme orani, Hardy-Weinberg dengesi ve
minor allel frakansinin sonuglara etkileri istatistik detaylari ile incelenerek, ¢6ziim Onerileri
lizerinde durulmustur.

Bulgular: Genom boyu iliski (genome-wide association, GWAS) calismalari insanlarda hastaligin
genetik kokenini belirlemek amaciyla binlerce, tek niikleotid polimorfizmi (single nucleotid
polymorphism ,SNP) iizerinde, vaka-kontrol, popiilasyon veya klinik tabanli prospektif ve kesitsel
calisma tiplerinde siklikla yapilmaktadir. Cok biiyiik boyutta marker lokus test edildiginden, ¢ok
kiiciik bir hata bile kotii sonuglar dogurabilir, bu da yanlis pozitif veya yanlis negatif iliskilerin
ortaya cikmasina sebep olabilir. Bu nedenle cinsiyet tutarsizligi, 6rneklerin iligkili olma durumu,
popiilasyon tabakalanmasi, genotipleme orani, Hardy-Weinberg dengesi, minor allel frekansi gibi
analiz 6ncesinde listesinden gelinmesi gereken kalite kontrol adimlar vardir. Ayrica, genetik
verinin kalite kontroliine 6zel yontemler ve bu yontemlerin uygulamasi amaciyla kullanilan pek
¢ok yazilim mevcuttur.

Sonug: Genetik iliski calismalarinda sonuglarin yanliligini en aza indirgemek ve hastalikla iliskili
genlerin en yiiksek dogrulukla tespit edilebilmesi icin 6ncelikle verinin kalite kontroliiniin
yapilmasi, marker sayisi ve 6rnek genisligi de dikkate alinarak verinin arindirilmasi sarttir. Tabi
ki bu durum genom boyu iliski calismalar1 ve aday (candidate) gen g¢alismalar igin farkh
boyutlarda incelenmelidir.

Anahtar Sozciikler: Genom boyu iliski ¢alismalari, yanlilik, karistiricl etki, kalite kontrol.
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Ridge Regresyon icin Ayar Parametresi Secimi
Seving Piiren YUCEL, Betiil DAGOGLU, Zeliha Nazan ALPARSLAN
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana
sevincpurenyucel@gmail.com

Giris: Coklu i¢ iliski, lineer regresyon modelinde aciklayici degiskenler arasindaki lineer
bagimlilik olarak tanimlanir. Coklu i¢ iliski varhiginda En Kiigiik Kareler (EKK) Yontemi, regresyon
parametreleri icin kotii kosullu (ill-conditioned) tahmin ediciler elde edilmesine neden
teoremi geregi yansiz kestirici olmasina, ancak yansiz kestiriciler arasindaki minimum varyansa
sahip kestirici olmamasina dayanmaktadir. Bu problem, yanli ancak minimum varyanslh tahmin
ediciler kullanilarak giderilebilir. Regresyon katsayilarinin yanli tahminlerini elde etmek icin pek
¢ok yontem mevcuttur. Bu yontemlerden en sik kullanilani parametre tahminlerinin daha
duragan bir kiimesinin elde edilebildigi, Hoerl ve Kennar(1970)'in Onerisi olan Ridge
Regresyon’dur. Ancak, Ridge tahmin edicilerinin hesaplanmasinda uygun ayar parametresi (k)
se¢cimi 6nem kazanir; zira, k arttik¢a hata kareler toplami (SSres) artar ve tanimlayicilik katsayisi
(R?) azalir. Optimal k degerinin belirlenmesinde ise birgok yontem vardir.

Amag: Ridge regresyonda kullanilan ayar parametresinin belirlenmesi icin 6nerilen yontemlerin
istatistiksel olarak kiyaslanmasi1 amag¢lanmistir.

Yontem: Cok degiskenli normal dagilim varsayimi altinda dort agiklayici degisken farkl
korelasyon senaryosu ile 1000 tekrarh liretilmistir. Hata terimi, sifir ortalamali sabit varyanslh
olarak normal dagilima baglidir ve yanit degiskeni, aciklayici degisken ve hata terimine gore
iliskilendirilerek modellenmistir. Coklu i¢ iliskinin parametre tahmini {lizerindeki etkisini
azaltmak adina kullanilan Ridge regresyonuna bagh ayar parametresini belirlemeye yodnelik
yontemler uygulanip, ortalama hata Kkareler biyiikligine baglhh olarak kiyaslamalar
yapilmaktadir.

Bulgular ve Sonug: Duragan bir parametre kiimesi elde etmede en iyi yontem, hata kareler
ortalamasi en diisiik Ridge ayar parametresini veren yontem olarak belirlenmistir. Genel olarak
ulasilabilecek sonug, coklu ic¢ iliski varliginda EKK tahmin edicilerinden ziyade yanl ancak
minimum varyansli 6nerilen Ridge ayar parametresinin kullanilmasidir.

Anahtar Soézciikler: Lineer regresyon, ¢coklu ic iliski, Ridge regresyon, ayar parametresi.
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Alternative Agreement Approaches in Testing the Agreement of 3 Dimensional
Computerized Tomography Measurements of Styloid Processes of Two Different
Observers and Two Different Time

Semra ERDOGAN?, Kaan ESEN?, Yiiksel BALCI?, Sermin TOK?, Giilhan TEMEL!,
An1l OZGUR2
1 Department of Biostatistics and Bioinformatics, Faculty of Medicine, Mersin University, 33343,
Mersin, Turkey
2 Department of Radiology, Faculty of Medicine, Mersin University, 33343, Mersin, Turkey

Abstract

Introduction: Elongated styloid process or calcified stylohyoid ligament causes symptoms
described by Eagle known as Eagle’s syndrome. However, the attachment point of the SP to the
temporal bone may not always be observed clearly and measurements of the SP may vary between
radiologists. We aimed to evaluate the intraobserver and interobserver agreement of SP
measurements on three-dimensional (3D) CT images between two experienced radiologists by
using Concordance Correlation Coefficient (CCC) and Coefficient of Individual Agreement (CIA)
agreement statistical methods.

Material and Methods: In this study, contrast-enhanced carotid CT angiography images of 134
patients that have been performed between June, 2015 and December, 2015 were retrospectively
evaluated. The length between the attachment point of the SP to the temporal bone and the distal
end was measured on 3D CT images which were performed with a 64-slice CT scanner. There was
a 3-week period between the replicated measurement of the same radiologist.

Result: The agreement between two radiologists and the replicated measurements of the
radiologists themselves were calculated with the help of CIA and CCC agreement indexes. When
CIA is used for agreement statistics, it can be said that the two radiologists disagree in the right
and left measurements of the individual, (respectively 0.195; 0.281) and when the CCC agreement
statistics are used, it can be said that there is a perfect agreement between the measurements of
these two radiologists (respectively 0.991; 0.992).

Conclusion: The variance values of between-subject and within-subject should be taken into
consideration for each observer in cases of two replicated measurements. If these values show
huge differences from each other, CCCa values may be calculated larger than the real value and
that the results may mislead the researchers. However, CIA statistics is more stable and when such
a case is encountered, researchers are advised that between-subject and within-subject variances
are calculated over the differences between the two replicated measurements of each observer.
Therefore, O'é / O'Vf, rate should absolutely be taken into consideration.

Keywords: inter-observer agreement; disagreement; replicated measurement; styloid processes
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LMS Yénteminin Uyum lyiliginin Ol¢iilmesinde Kullanilan Yéontemlerin Karsilastirilmasi
Batuhan BAKIRARAR, irem KAR, Atilla Halil ELHAN
Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Ozet
Uyum iyiliginin 6l¢iilmesi icin bugiine kadar bircok farkhi yontem &nerilmistir. Onerilen
yontemlerin hepsinin altinda yatan mantik, smoothing egri tarafindan saglanan uyumu, veriyi ayr1
gruplara ayirarak elde edilen uyumla karsilastirmaktan ge¢gmektedir. Bunun i¢in kullanilan
yontemlerden biri de Cole ve Green tarafindan 6nerilen LMS yontemidir. LMS yonteminde; M
egrisi ortalama ya da ortanca degeri, S egrisi degisim katsayisini ve L egrisi Box-Cox kuvvet
doniisiimiinii géstermektedir.
Literatiirde, uyum iyiligini 6l¢mek icin cesitli yontemler Onerilmistir. Bunlardan en sik
kullanilanlar, LR (Likelihood Ratio) testi, Royston’in Q testleri ve van Buuren'in worm plot testidir.
LR yonteminde Cole ve Green, uyum iyiliginin Ki-Kare dagiliminda verilen serbestlik
derecesindeki belli bir artisa karsilik gelen sapmadaki azalmaya gére hesaplanmasini 6nermistir.
Royston ve Wright tarafindan tanimlanan Q testleri, tahmin edilen Z skorlarindaki grup
varyasyonlar1 arasindaki rastgele olmamayi test eder. Q testleri konum, 6lcek, carpiklik, basiklik
ve normallik testlerini icerir. Van Buuren’s Q-Q plot testi ise siklikla verilerin belli bir dagilimi
takip edip etmedigini belirlemek i¢in kullanilir. Worm plot bir dizi ardisik yas gurubuna yonelik
Q-Q gizimlerinin bir kare dizisinden olusur.
Bu c¢alismada, LMS kullanilarak LR, Q test ve worm plot yontemlerinin ayni veri seti iizerinde
uygulanmasi ve sonuglarinin karsilastirilmasi amag¢lanmistir. Calismada kullanilan veri seti 9 yas
grubuna ait toplam 4500 kisiyi (2250 kiz, 2250 erkek) icermekte olup, R 3.4.0 programlama dili
kullanilarak benzetim ile iiretilmistir. Sonuclarin karsilastirilmasinda yontemlere ait grafikler ve
LMS degerleri kullanilacaktir.
Anahtar Sozciikler: LMS, LR, Q plot, Q-Q plot,
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Suda Coziiniir N-heterosiklik Karben Komplekslerinin Kanser Hiicrelerine Kars ilag
Potansiyellerinin Egri Uydurma Yontemlerinden inhibe Eden Konsantrasyon (ICso )
Degeriyle incelenmesi*

Seyma YASARY Mitat AKKOG2, Tugba KUL KOPRULU3, Saban TEKIN3, Saim YOLOGLU?, Sedat
YASAR?
1fnénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya
2 [nénii Universitesi Fen Edebiyat Fakiiltesi Kimya Béliimt, Malatya
3 Gaziosmanpasa Universitesi Fen Edebiyat Fakiiltesi Biyoloji Béliimii, Tokat
Amag: Rutenyum kompleksleri, antikanser aktivite ¢alismalarinda platin’den sonra 6n plana
cikan en O6nemli bilesikler arasinda yer almaktadir. Rutenyum komplekslerinin DNA, RNA,
proteinler ve kolesterol iceren niikleolipidler gibi farkli biyomolekiillere baglanabilme (lipofilik
ve hidrofilik) 6zellikleri sebebiyle 6zellikle antikanser ila¢ olarak kullanilabilme potansiyeline
sahip 6nemli molekiiller oldugu bilinmektedir (1,2). Bu maddelerin anti kanser aktivitelerinin test
edilmesindeki en 6nemli kriter inhibe edici deger (ICso)dir. ICso, inhibe edici 6zelligi oldugu bilinen

maddenin tam inhibisyonunu saglayacak konsantrasyonunun yari degeridir (3).

Gerec ve Yontemler: Bu calismada komplekslerin in vitro antikanser aktiviteleri, HeLa (Insan

serviks kanseri) ve C6 (Fare Glioma) hiicre hatlari {izerinde hiicre proliferasyon testi ve BrdU

hiicre proliferasyon ELISA kiti (Roche) kullanilarak gerceklestirilmistir. Graphad Prism 7 deneme
sirimi ile M-941, M-936, M-929, M-925 ve cisplatin maddelerinin ICso degerleri istatistiksel

olarak hesaplandi. M-941, M-936, M-929, M-925 ve cisplatin maddelerinin sonuglar1 ICso degeri *

Standart hata olarak verildi.

Bulgular: HeLa hiicresi icin M-941, M-936, M-929, M-925 ve cisplatin kodlu maddelerin ICso *

standart hata degerleri sirasiyla 51,62 + 11,2, 57,91 +13,74, 11,15 +392, 22,8 + 2,78 ve 93,98 +

12,28 olarak hesaplanmistir. C6 hiicresi icin M-941, M-936, M-929, M-925 ve cisplatin kodlu

maddelerin ICso *+ standart hata degerleri sirasiyla 96,75 + 14,27, 139,1 + 10,49, 11,58 3,79,

24,27 + 3,61 ve 127,6 + 13,92 olarak hesaplanmistir. Son olarak M-941, M-936, M-929, M-925 ve

cisplatin maddeleri i¢in HeLa hiicre hatti ve C6 hiicre hattinda ICso degerlerinin hesaplanmasinda

uydurulan egriler i¢cin R? degerleri M-941, M-936, M-929, M-925 ve cisplatin maddeleri icin
sirasiyla 0,18, 0,07, 0,25, 0,91, 0,65 ve 0,56, 0,93, 0,35 0,82 ve 0,81 dir.

Sonugclar: ICso ve R? degerleri incelendiginde hem Hela hiicre hattinda hem de C6 hiicre hattinda

sentezlenen M-925 kodlu maddenin halen kanser tedavisinde kullanilan cisplatin’den daha iyi

antiproliferatif etkiye sahip oldugu bulunmustur. Bu baglamda sentezlenen M-925 kodlu
maddenin ilag etkin maddesi olma potansiyelinin oldugu dusiiniilmektedir

Anahtar Sozciikler: inhibe edici konsantrasyon (ICso ), egri uydurma yontemleri, cisplatin
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2x2 Tablolar icin Kapsamh Bir Web Yazilim
Ahu DURMUSCELEBI!, Gokmen ZARARSIZ!2, Selcuk KORKMAZ23, Halil BILGIN?,
Dinger GOKSULUK?24, Gézde ERTURK ZARARSIZ!, Ferhan ELMALIS, Ahmet OZTURK?!2
1Erciyes Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kayseri
2Turcosa Analitik Céziimlemeler Ltd. Sti., Erciyes Teknopark, Kayseri

3Trakya Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Edirne
4Hacettepe Universitesi, T: 1p Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
SKatip Celebi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, [zmir

Ozet

Saglik alanindaki arastirmalarin bir¢cogunda kategorik veri analizi gerceklestirmek lizere 2x2
capraz tablolara ihtiya¢ duyulmaktadir. Bir hastaligin varligini ya da yoklugunu belirlemede tani
testlerinin performansini aragtirmak, hastaliklar ile ilgisi oldugu diisiiniilen degiskenler acisindan
risk kestirimleri yapmak, klinik iki kategorili iki degisken arasindaki neden-sonug iliskisini
aragtirmak, iki degerlendirici arasindaki uyumu arastirmak, siniflandirma yodntemlerinin
performansini degerlendirmek, ya da uzaklik-benzerlik olciilerini hesaplamak gibi ¢ok sayida
problemin ¢6ziimiine yonelik bu tablolar lizerinden istatistiksel hesaplamalar yapilabilmektedir.
Literatiirde 2x2 tablolar ile hesaplamalar yapmak icin ¢ok sayida yazilim bulunmasina ragmen,
bu yazilimlar belli problemlerin ¢ozliimiine yonelik gelistirilmis olup sinirli sayida hesaplama
yapmaktadir. Bu calismada, ¢ok sayida problemin ¢6zlimiine yonelik gerekli istatistikleri
hesaplayan ve yorumlayan, kolay erisilebilen ve kullanilabilen, kapsamli bir web yazilimi
gelistirilmesi amaglanmistir. Web uygulamasini gelistirmek iizere R programlama dilinin shiny,
shinydashboard, dplyr kiitiiphanelerinden; Javascript dilinin ise HighCharts.js
kiitiiphanesinden faydalamilmistir. Gelistirilen sistem Turcosa Analitik biinyesinde yer alan is
istasyonuna aktarilmis ve kullanima agilmistir. Gelistirilen 2x2 yazilimi ile arastirmacilar: (i) 38
adet tani 6l¢iist, (ii) 21 adet iliski 6l¢tist, (iii) 13 adet uyum 6lctisi, (iv) 9 adet hipotez testi, (v) 73
adet uzaklik-benzerlik 6l¢iisii, (vi) 21 adet risk 6l¢lisii olmak iizere 6 ana baslik halinde toplam
175 6lcliyii hesaplayabilmektedir. Kullanicilar veri ytiklemeye ihtiya¢ duymadan 2x2 web yazilimi
lizerinden ¢apraz tablo gozelerine iliskin degerleri girerek hizli ve kolay bir sekilde sonug¢larini
yorumlar ile birlikte elde edebilmektedir. Kullanicilar elde ettikleri sonuglar1 *.csv, *.pdf, *.xls
gibi gesitli formatlarda indirebilir, ayrica interaktif grafikler ile birlikte raporlayabilirler. 2x2
yazilimina http://www.opensoft.turcosa.com.tr/2x2/ adresi lizerinden erisebilirler.

Anahtar Soézciikler: 2x2, capraz tablo, kategorik veri analizi, risk olgtleri, tan1 6l¢iileri, uzaklik
Olctileri
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Boylamsal Veri Setinde Cok Diizeyli Analiz Yontem Secimi ve Bazi Ozel Durumlar,
Kisithiklar
Alev BAKIR!, Mustafa S. SENOCAK?2
1Hali¢ Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, istanbul
2 [stanbul Universitesi, Cerrahpasa Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ABD, Istanbul
alefbakir@gmail.com, mssenocak@gmail.com

Amag: Klinikte durumun, prognozun, sonucun anlasilabilmesi, dngoriilebilmesi i¢in yapilan
calismalarda veri toplama islemi tek bir zamandaki veya dnce-sonra diizeyindeki gozlem degerleri
ile gerceklestirilebilecegi gibi, ayn1 veri setine ait farkli zaman dilimlerindeki degerlerden
faydalanilarak da incelemelerin detaylandirilmasi s6z konusu olabilmektedir.
Yoéntem: Zamana bagh olarak hem bireyler arasi farkliliklar1 hem de birey i¢i farkliliklar1 goz
ontine alip toplanmis veri setleri Boylamsal Data (Longitudinal Data) olarak bilinmekte ve Panel
Veri Coziimlemesi ile sabit etkinin, rassal etkinin bulunabildigi modeller ile parametre tahminleri
yapilabilmektedir. Bu tip veri setleri Genellestirilmis Dogrusal Modeller (Generalized Linear
Models-GLM) gibi klasik yontemler ile ¢coziilememekle birlikte istatistikte cok diizeyli (multilevel)
analiz yontemleri ile incelenebilmekte ve ¢alisma uzun siirdiigii takdirde kayip data ile daha fazla
karsilasma ihtimaline karsi bazi 6zel durumlar da s6z konusu olabilmektedir.
Bulgular: Kesitsel veri seti ile ¢alisildiginda ve varsayimlar uygun oldugunda Lineer Regresyon
veya Lojistik Regresyon yontemler, tahmin edilecek degisken sayim yontemi ile elde edildiginde
Poisson Model, asir1 yayilim s6z konusu oldugunda da Negatif Binomial Model kullanilmaktadir.
Veri seti Boylamsal Data oldugunda Genellestirilmis Lineer Modellere zaman boyutunun
eklenmesi ile Agirliklandirilmis Genellestirilmis Esitlik Kestirim (Weighted Generalized
Estimating Equations-WGEE) (1) ve Genellestirilmis Lineer Karma Model (Generalized Linear
Mixed-Effects Model-GLMM) (2) yontemleri kullanilmalidir. Bu iki model birbirinden, ¢alismaya
“random effect (z7,b;)” eklenmesi ve devaminda model parametrelerinin farkli yorumlanmast ile
ayirt edilebilir.
Yielxie ~f(Hie )
g) = xhB;, 1<isn,1<t<T (1)
YielXie, Zie, bi~f (it ,
g(fiy) = xLB +z0b; , b;~N(0,%,),1<i<n,1<t<T

(2)
Sonug: Boylamsal data ile calisildiginda ¢ok diizeyli analiz yontemi seciminde GLMM ’nin GLM 'nin
parametrik, WGEE 'nin semi-parametrik bir uzantisi oldugu dogru sonu¢ yorumlama acisindan
unutulmamalidir. Ayrica bu modellemeler klinikte boylamsal datadaki amag¢ degiskeninin farkli
degisken dagilimlarinda da (Bernoulli, Poisson), karsilasilmasi muhtemel olan kayip datanin ¢ok
olmasi durumunda da g¢alisilabilmesine imkan saglamaktadir. Bu iki tip yaklasim birbirinden
olduk¢a farkli sonuclar dogurabilecegi icin model secimi, degisken sayisi, randomness gibi
durumlarda daha da bir 6nem kazanmaktadir.
Anahtar Sozcikler: Boylamsal Data, Cok Diizeyli Analiz Yontemleri, Genellestirilmis Lineer
Karma Model, Agirliklandirilmis Genellestirilmis Esitlik Kestirimi
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Siniflama ve Regresyon Modellerinin Performanslarinin Degerlendirilmesi. Bir
Veri Seti Uzerine Uygulama
Hiilya BINOKAY, Yasar SERTDEMIR
Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana
hbinokay@hotmail.com

Ozet: Saglik bilimlerinde siniflama amagh yapilan calismalar, daha ¢ok belirli bir hastaligin
tanisinin  konulmasinda etkili olan risk faktorlerinin, istatistiksel olarak modellenerek
belirlenmesi seklinde yapilmaktadir. Bu modeller tahmin edici ve tanimlayici modeller olarak
ikiye ayrilmaktadir.

Tahmin edici modellerin amaci sonugclari bilinen verilerden bir model gelistirmek ve bu model
yardimiyla sonuclar1 bilinmeyen yeni veri kiimelerinin sonu¢ degerlerini tahmin etmektir.
Tahmin edilecek degisken eger siirekli ise tahmin problemi regresyon, kategorik ise siniflama
problemi olarak adlandirilmaktadir. Siniflama ve regresyon modelleri, tahmin edici modeller
icinde en yaygin kullanima sahiptir. Bu modeller i¢cinde en ¢ok kullanilan yéntemler Lojistik
Regresyon, Karar Agaclari, Topluluk Yontemleri (bagging, boosting, random forest), Destek
Vektor Makinesi, K en yakin komsu ve Naive Bayes dir. Bu yontemlerde, modeller belirlenirken
farkl algoritmalar kullanilmaktadir. Bu algoritmalarin basari siralamasi veri setine gore farklilik
gosterebilmektedir.

Amag: Lojistik regresyon, Karar agaci ve Random Forest yontemleri ile analiz edilen yeni dogan
sepsis verilerinde li¢ yontemin tani ile ilgili performanslarinin degerlendirilmesidir.

Yontem: Veriler %70 egitim ve %30 test veri setleri olarak ikiye ayrilacak. Egitim veri setine
Lojistik regresyon, Karar Agaci ve Random Forest yontemleri uygulanarak, test seti i¢cin dogruluk,
egri altinda kalan alan, duyarhilik, secicilik degerleri 1000 kez tekrar edilecektir. Analizler R 3.3.3
ile gerceklestirilmistir.

Bulgular: Sepsis verisi lizerinde yapilan c¢alismalarda dogrulugun(Accuracy) 3 yontem icginde
birbirine yakin oldugu, Lojistik regresyon yonteminde ise etkilesim terimlerinin de bulundugu
modelde duyarhiliginin diger yontemlere gore daha iyi oldugu gézlemlenmistir. Random Forest ve
Lojistik Regresyon yontemlerinde segiciligin daha iyi oldugu, egri altinda kalan alanlarda ise
Lojistik regresyon ve Random Forest yontemlerinin daha iyi sonug verdigi gézlemlenmistir.
Sonug: Bu veri seti icin Lojistik Regresyon ve Random Forest yontemleri Karar Agaclarina gore
daha iyi performans gosterdigi saptanmstir.

Anahtar Sozciikler: Karar Agaci, Random Forest, Lojistik Regresyon
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Isgiiciine Dahil Olma Durumunu Etkileyen Faktérlerin Kategorik Regresyon Analizi ile
Incelenmesi
Sarp SAKLIYAN?, Mehmet KIVRAK?, Cemil COLAK!
1 [nénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi AD, Malatya, Tiirkiye.

Ozet

Amag: Kategorik Regresyon analizi, bagimsiz degiskenin kategorik oldugu durumlarda
kullanilabilen ve optimal 6lgeklendirme ile degiskenler arasinda hem dogrusal hem de dogrusal
olmayan iligkileri incelemeyi saglayan bir yontemdir. Ekonomik ve sosyal gostergeler (niifus ve
goc hareketliligi, enflasyon, hane halki biytkligi, ticret politikas1 vb.), isttihdami etkileyen
gostergelerdir ve kategorik olceklendirmeye dayali istatistiksel modellemeler ile analizleri
gerceklestirilebilir. Bu arastirma, optimal 6lceklendirmeye dayali kategorik regresyon analizi ile
isgiicine dahil olma durumunu etkileyen faktorlerin belirlenmesini amaglamaktadir.

Yéntem: Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) hane halki isgiicii verilerinin 2016 yilina ait son alt1
aylik kayitlari lizerinden 2463 hane verisine kategorik regresyon analizi uygulanmistir. Bu
¢alismada, isgiicline dahil olma durumu bagimhi degisken, cinsiyet, goc, egitim diizeyi, gelir diizeyi,
hanehalki biiyikligl, calisilan sektor, enflasyon ve issizlik beklenti endeksi ise bagimsiz
degiskenler olarak modelde dikkate alinmistir.

Bulgular: Oncelikle kurulan modelin anlamhili§ina ve bagimsiz degiskenlerin bagimh
degiskendeki degisimi (R?) ne dl¢iide acikladigina bakilmistir. Model anlamlilig1 saglanmus; fakat
bagimh degiskendeki degisimi aciklama oram1 (R%=0.115) diisiik ¢ikmustir. Standartlastirilmis
katsayilar incelendiginde; yas degiskeni (0.236) modele en fazla pozitif yonde katki saglarken,
enflasyon (-0.190) ve issizlik beklenti endeksi (-0.289) modele negatif yonde en fazla katki
saglamislardir. Modele etki eden degiskenler lizerine yogunlasarak, u¢ degerlerin tespiti ve
verilerde kategorilesme saglanarak veri yapisina uygun optimum 6l¢ceklendirme yapilmistir. Yas
verisi ilizerinde kisitlamaya gidildiginde, dlgeklendirme sonrasi model anlamhilig1 saglanarak,
bagimsiz degiskenlerin bagimli degiskendeki degisimi agiklama oraninda (R?=0.474) maksimum
artis saglandig1 goriilmiistiir. Optimum o6lceklendirme sonrasinda standartlastirilmis katsayilar
incelendiginde; ¢alisilan sektor degiskeni (0.698) modele en fazla pozitif yonde katki saglarken,
enflasyon (-0.189) ve issizlik beklenti endeksi (-0.293) modele negatif yonde en fazla katki
saglamislardir. Etki katsayisi1 hesaplanarak, bagimsiz degisken kategorilerinin bagiml degiskenle
ne yonli bir iligki icerisinde oldugunu tahmin edilmeye ¢alisilmistir. Hane halki biiytkligiiniin 3.2
(0.310) [degisken kategorisi (etki katsayisi)] ve 3.3 (0.295) olan hanelerin isgiiciine olumlu
etkileri oldugunu, 3.4 (-0.147) ve 3.5 (-0.196) olan hanelerin ise isgiiciine ters etkileri oldugu ve
hane halki biiyiikliigii arttikca isgiicii durumu negatif yonde etkilenmistir.

Sonuglar: Onerilen yaklasim, optimal 6lgeklendirme sayesinde veri yapisina uygun secimler
tlireterek, en uygun modellemeyi elde etme imkani saglamis ve kategorik degiskenlerin oldugu
veri setlerinde oldukga basarili tahmin sonuglar verdigi gézlemlenmistir.

Anahtar Sézciikler: Isgiiciine dahil olma durumu, kategorik regresyon analizi, optimal
olceklendirme.

Tesekkiir: Bu ¢alisma, Inénii Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi
tarafindan 2016/145 nolu proje ile desteklenmistir.
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Tip Fakiiltesi Ogrencilerine Verilen Biyoistatistik Egitiminde Yeni Yaklagimlar
Ferhan ELMALI
I[zmir Katip Celebi Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, [zmir
ferhan.elmali@ikc.edu.tr

Ozet

Biyoistatistik dersi lilkemiz ve dilinya tip fakiiltelerinin cogunda birinci sinifta verilmektedir.
Ogrencinin ilk yilinda kliniklerle ve arastirmalarla tanismamis olmasi, Biyoistatistik kavram ve
yontemlerini hekimlikle bagdastiramamasi dersin gerekliliginin ve 6neminin anlasilmamasina yol
acmaktadir. Dersin kalabalik siniflarda formiillere dayali olarak verilmesi, uygulamalarda
kendileri tarafindan toplanmayan gercek verilerin ya da egitici tarafindan olusturulan sanal
verilerin kullanilmas1 6grencinin derse ilgisini azaltmaktadir. Bunlarin sonucu olarak 6grenci,
Biyoistatistik egitiminin sadece akademisyen ve uzmanlik yapan asistanlar icin gerekli olduguna,
pratisyen hekimler i¢in bu egitimin gerekli olmadigina inanmaktadir.

Tip fakiiltelerinde Biyoistatistik egitiminin gerekliliginin 6grenciler tarafindan anlasilabilmesi
icin bilim insanlar1 tarafindan sorunlar tespit edilmeye calisilmis ve farkli ¢6ziim oOnerileri
sunulmustur. Amerikan Medikal Saghk Istatistikgileri Egitim Kurulu (1953) yayinladig: raporda
istatistiksel yontemlerin tiim tip 6grencilerine verilmesi gerektigini ancak bu yontemlerin bir dizi
hazir teknik olarak degil sorunlar1 aydinlatan bir siire¢ olarak 6gretilmesini bildirmektedirler.
Hopkins (1958), Amerika Birlesik Devletleri ve Kanada’daki 94 tip fakiiltesinde yapmis oldugu
ankette Biyoistatistigin detayl istatistiksel tekniklerin verildigi bir ders olmasindan ziyade
bilimsel yontemin genel bir araci olmasi gerektigi sonucuna ulagsmistir. Colton (1975) 6grencilerin
“Biyoistatistik egitiminin temel amacinin tip literatiiriiniin elestirel okunmasini saglamak”
oldugunu diisiindtiklerini bildirmistir. Hogg (1991) 6grencilerden ger¢ek olmasina ragmen 'eski'
veriler iizerinde g¢alismalarini istemek yerine, kendi verilerini bulmalarini veya tliretmelerini
saglamanin daha iyi oldugunu belirtmistir. Smith (1998) biiylik simiflarda verilen egitimin
verimini arttirmak i¢in siniflarin takimlara ayrilmasini ve her takima ddev verilmesini 6nermistir.
Ercan ve ark. (2008) 68renciler tip egitimi stiresince literatiirii takip etmedikleri icin Biyoistatistik
dersinde edindikleri bilgileri hemen unuttuklarini ifade etmistir. Sami (2010) Biyoistatistik
derslerinde formiiller, elle hesaplamalar ve resmi sunumlarin dersin sikici hale gelmesine neden
oldugunu ifade etmistir. Miles ve ark.(2010) Biyoistatistigin pratisyen hekimlikte de gerekli
oldugunu kavratmak icin érneklerin giinliik hayattan verilmesini énermistir. Shakeri (2016) tip
fakiiltelerindeki Biyoistatistik miifredatlarinin bilgisayar ve yazilim uygulamalarina dayali olarak
tasarlanmasini 6nermistir. Evans ve ark.(2016) giincel bir egitim modeli olan “flipped classroom”
modelini Standford Universitesi Tip Fakiiltesinde uygulamislar, uyguladiklari bu egitim
modelinin geleneksel modele gore tstiin oldugunu gostermislerdir. Schwartz ve ark. (2016)
“flipped classroom” modelini Biyoistatistik egitimine uyarlayarak esnek bir model olan “Flipped
Biostatistics Classroom” modelini gelistirmislerdir. Fong ve ark. (2017) wiki olarak isimlendirilen
ve sosyal medya Uzerinden toplantilar diizenleyerek verilen Biyoistatistik dersinin klasik
yonteme gore 68renci notlarinda daha iyi sonug verdigini géstermislerdir.

Gelisen teknoloji, gelistirilen yeni 6grenme modelleri, degisen 6grenci profilleri ve toplum ihtiyaci
g6z online alinarak iilkemiz tip fakiltelerindeki Biyoistatistik egitiminin uluslararasi diizeyde
verilmesinin 6grencinin derse olan yaklasimini olumlu yonde etkileyecegini diistinmekteyiz.
Anahtar Sozciikler: Biyoistatistik egitimi, tip fakiiltesi, aktif 6grenme, flipped classroom.
Kaynaklar:
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Adolesan Donemde Alkol Tiiketimi Risk Faktérlerinin Belirlenmesi ve Risk Tan1
Sistemi Modeli
Zeliha AYDIN KASAP?, Burcin KURT?, Kemal TURHAN!
1- Karadeniz Teknik Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dal,
Trabzon

Ozet
Amag: Adodlesanlarda alkol tiiketimi diinyada 6nemli bir sorun haline gelmistir. Calismanin amaci,
adolesanlarin alkole yonelme sebeplerini belirlemek ve bu konuda egitim kurumlarn ile
ebeveynleri destekleyen koruyucu yaklasimlar gelistirmektir.
Yontem: Yapilan calismada, uluslararasi bir veri tabanindaki 395 addlesana ait 33 parametre
istatistiksel metotlarla analiz edilmistir. Veri setindeki 395 kayittan 353 1 alkol tiiketimi risk
grubunda, 42 tanesi ise risk grubunda degil seklinde belirtilmigtir. Ozellik secimi sonrasi elde
edilen anlaml parametrelere, karar agaci ve Naive Bayes yontemleri uygulanarak, ad6lesanlarin
alkol tliketimine iliskin risk grubunda olup olmadigina karar veren otomatik bir koruyucu tam
sistemi gelistirilmistir. Calisma R Studio programi ortaminda gerceklestirilmistir.
Bulgular: Yapilan calismada cinsiyet, yas, yerlesim yeri tiirli, devamsizlik siiresi, disar1 ¢ikma
sikligl, gezme siiresi, ders calisma siiresi, serbest vakit, sinif tekrar1 sayisi olmak iizere 9
parametre, adolesanlarda, alkol tiiketiminde anlamli bulunmustur (p<0,05). Bu parametrelerle
gelistirilen Naive Bayes algoritmasi modelinin duyarliligt %100, 6zgilligi %91.41, dogruluk
degeri %91.8, Kappa istatistigi 0.48 ve AUC (ROC egrisinin altinda kalan alan) degeri ise yaklasik
0.96 iken karar agaci yontemi ile bu degerler sirasiyla %100, %99.67, %99.68, %96 ve %99.83
olarak elde edilmistir.
Sonug¢: Calismada elde edilen sonuglara gore karar agaci yontemi ile gelistirilen modelin, Naive
Bayes algoritmasina gore gelistirilen modelden daha basarili oldugu goriilmiistiir. Boylece
adodlesanlarin alkol tiiketimi risk grubunda olup olmadigina iliskin koruyucu amagh bir tani
sistemi gelistirilmistir. Buna gore, addlesanlardan belli zamanlarda anket yardimiyla 6nerilen
parametre bilgileri alinarak, bir adélesan risk grubuna girdigi anda ebeveyn ve egitim kurumlarin
uyarabilen koruyucu bir sistem olarak kullanilabilir. Bu sekilde risk grubundaki adélesanin alkol
tilketimine iliskin takibi daha iyi yapilabilir ve erkenden 6nleyici bir yaklasim izlenebilir.
Anahtar Soézciikler - adolesan, alkol tiiketimi, koruyucu tam sistemi, karar agaci, naive
bayes
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Bulanik Cikarsama Sistemleri ile Lojistik Regresyon Siniflandiricilarinin
Performanslarinin Apandisit Verisinde Karsilastirilmasi
S. Kenan KOSE, irem KAR, Batuhan BAKIRARAR
Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Ozet
Siniflandirma, veri siniflarini tanimlayan ve ayiran bir model (veya fonksiyon) bulma islemidir.
Model, egitim verilerinin (yani sinif etiketlerinin bilindigi veri nesnelerinin) analizine dayanarak
tiiretilir ve test verilerinin (sinif etiketinin bilinmedigi nesnelerin) sinif etiketini tahmin etmek
icin kullanilir. Bu ¢alismada, bulanik kiime teorisine dayali uzman sistemler olarak tanimlanan
bulanik ¢ikarsama sistemleri ile lojistik regresyon siniflandiricilarinin performanslari
karsilastirilacaktir. Degerlendirmelerde, siniflandirma performans olgiitleri olarak dogruluk,
kesinlik, F-6lciitii ve duyarlilik ele alinacaktir.
Calismada, Knowledge Extraction based on Evalutionary Learning (KEEL) veritabaninda yer alan
yedi bagimsiz siirekli degiskene sahip 106 Kkisilik O6rneklemden olusan apandisit verisi
kullanilmistir. Calisma kapsaminda yapilan analizler sonucunda, dogruluk degerleri sirasiyla
Bulanik Cikarsama Sistemleri ve Lojistik Regresyon icin 0.813 ve 0.781 olarak bulunmustur.
Verilerin analizi R 3.3.2 programlama dili kullanilarak yapilmistir.
Anahtar Sézciikler: Bulanik Cikarsama Sistemleri, Lojistik Regresyon, Tahmin
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Bagimlh Degisken Ile Ortak Degisken Arasindaki Korelasyona Gére Kovaryans Analizinin
Giicii
Emre DEMIR?, Yasemin Yavuz?, Serdal Kenan KOSE?2
1Hitit Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum
2Ankara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Ozet
Amag: Istatistiksel arastirmalarda nedensellik bagintis1 arastirthrken deney sonunda ulasilan
bulgularin arastirilan etkenin disinda baska bir faktére bagh olup olmadigl sonucuna sonug
degiskenli ile iliskili diger degiskenlerin etkilerinin aritilmasi ile ulasilabilir. Bu islem istatistiksel
analiz 6ncesinde (randomizasyon, eslestirme, kisitlama) veya analiz evresinde (tabakalandirma,
kovaryans analizi) yapilir. Kovaryans analizi bir ¢alismada etkisi incelenen faktor haricindeki
bagiml degisken ile korelasyon bulunan stirekli bir veya birden fazla degiskenin (covariate-ortak
degisken) etkisinin aritilarak istatistiksel olarak kontrol edilmesini saglayan bir yontemdir.
Kovaryans analizinde bagimli degiskenler ile ortak degiskenler arasindaki iliskiden dolayi, ortak
degiskenlerin bagiml degisken iizerindeki etkisi arindirildiktan sonra bulgular degerlendirilir.
Kovaryans Analizi grup ici hata varyansini kiiciilterek aciklanamayan hata varyansinin bir kismini
deneye dahil edilen diger ortak degiskenler yoluyla agiklayarak hata varyansini azaltir ve
bagimsiz degiskenin etkisinin daha kesin olarak kestirilmesini saglar. Ortak degiskenden
kaynaklanan degisim 6lciilebilir ve hata varyansindan ayirt edilebilir dolayisiyla hata varyansinin
azaltilmasi ile testin giicii artar. Kovaryans analizinin 6nemli varsayimlarindan bir tanesi ortak
degisken ile bagimh degisken arasinda dogrusal bir korelasyon olmasidir. Bu ¢alismada bu
korelasyonun diizeyine gore kovaryans analizinin giliciiniin nasil degistigi bir simiilasyon
calismasi ile arastirilmistir.
Yontem: Bagimli degisken ile ortak degisken arasinda 0 dan 1 e kadar 0,1 birimlik artis ile
korelasyon bulunacak sekilde n=20, 30, 50, 100 ve 500 6rneklem bityiikliigiinde 3 farklh veri seti
tiretilerek 1000 simiilasyon yapilmistir. Uygulamada R paket programinda agik kaynak kodlu pwr
(Version 1.2-1; Champely, 2017) paketi kullanilmistir.
Bulgular: 1000 simiilasyon sonucunda farkl korelasyon degerlerine gore 6rneklem sayisi n=20,
30, 50, 100 ve 500 i¢in Varyans analizi (ANOVA) ve Kovaryans analizi (ANCOVA) gii¢ analizi
sonuglar1 raporlanmistir. Elde edilen simiilasyon sonuglarina gore sonug¢ degiskeni ile ortak
degisken arasindaki korelasyon 0,2 ve tzeri oldugunda Varyans analizi yerine Kovaryans analizi
kullaniminin aragtirma giiciinii arttirdig1 belirlenmistir.
Sonug: Gruplar arasi kareler toplami/Grup ici kareler toplami olan F degeri kritik bir degerden
biiyiikse, gruplar arasinda anlaml bir farkliligin oldugu sonucuna varilir. Aciklanamayan varyans,
bireysel farkliliklar gibi hata varyansini ve diger faktorlerin etkisini icerir. Bu nedenle, ortak
degiskenlerin bagimh degisken tizerindeki etkisi kontrol edildiginde, grup ici kareler toplamindan
¢ikan bu etki F degerini biiylitecek ve varsa anlamli bir farklilik bulmak icin istatistiksel glicii
artirmis olacaktir. Dolayisiyla deneysel hatayr ve bulgulardaki yanlhiligi azaltmak icin sonug
degiskeni ile ortak degisken arasinda 0,2 ilizerinde korelasyon bulundugunda Varyans analizi
yerine Kovaryans analizi kullanim1 aragtirmamizin giiclint artirarak yanhhg: azaltacaktir.
Anahtar Soézciikler: Kovaryans analizi, ortak degisken diizeltmesi, korelasyon, gii¢ analizi,
simtlasyon
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Gozlemsel Calismalarda Olgiilemeyen Karistiric1 Degiskenlerin Etkisi;
Propensity Skor ve Duyarhlik Analizleri
Emre DEMIR!, Serhat Hayme?, Derya GOKMEN?, Atilla Halil Elhanz, Serdal Kenan KOSE2
1Hitit Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum
2Ankara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
Ozet
Amag: Randomizasyonun yapilamadigl gozlemsel arastirmalarda, tedavi ve kontrol gruplari
arasinda arastirma Oncesinde bir¢cok ortak degisken veya faktére gore farkliliklar bulunabilir.
Gruplar arastirilan etken disinda diger 6zellikler agisindan homojen olmadiginda saf tedavi etkisi
kestirilemeyecek ve yanli tahminlere ulasilacaktir. Gozlemsel arastirmalarda tedavi etkisinin
yansiz tahminlerini elde etmek ve karistirici (confounder) degiskenlerin etkisini gidermek icin
literatiirde Propensity skor tahminine dayali eslestirme analizi kullanilmaktadir. Ancak
eslestirme analizi sonucu her zaman yansiz tahminler elde edilemeyebilir. Bazi durumlarda
eslestirmeye alinacak ortak degisken veya faktorlerin disinda olg¢lilemeyen degiskenler
bulunabilir ve tahminlere gizli yanlilik (hidden bias) karisabilir. Bu durumda Rosenbaum (2002,
2005) eslestirme ile giderilemeyen veya arastirmaci tarafindan belirlenemeyen degiskenlerden
kaynakli yanliligi tanimlamak icin eslestirme sonrasi duyarlilik analizlerinin yapilmasin
Oonermistir. Bu arastirma saf tedavi etkisinin kestirimi amaciyla yapilan propensity skora dayali
eslestirme analizi sonucunda gozlenemeyen degiskenlerden kaynakl gizli yanlilig1 belirlemek icin
kullanilabilecek duyarlilik analizlerini bir uygulama tizerinde sunmay1 amag¢lamaktadir.
Yontem: Siirekli bir sonug degiskeni icin Duyarlilik analizleri icin Wilcoxon isaret testi ve Hodges-
Lehmann nokta tahminine dayali Rosenbaum sinirlar1 kullanilmistir. Farkli senaryolarda tiretilen
veri setleri lzerinden propensity skora dayali eslestirme analizi yapildiktan sonra duyarlilik
analizleri yapilmis ve senaryolara gore gizli yanliligin degisimleri arastirilmistir. Uygulamada R
paket programinda acik kaynak kodlu Matching (Sekhon, 2015) ve rbounds (Keele, 2015)
paketleri kullanilmistir.
Bulgular: Bir duyarhlik analizinde, yanlilik tasimayan bir calismadan ayrilma derecesinin 6l¢iisti
olarak Gamma (I') kullanilir. Eslestirme sonucunda yanliligin giderildigi, diger bir deyisle geriye
doniik bir ¢alisma i¢in randomizasyonun saglandigl varsayildig: icin Gamma (I') 1 degerini
aldiginda Wilcoxon isaret test sonucundaki olasilik degeri ile eslestirme analizi sonrasindaki
olasilik degeri birbirine benzer olacaktir. Gozlenemeyen degiskenlerden dolay1 tedaviye atanan
gizli yanliligin oddsu olan Gamma degerlerinin 1’in lizerindeki artisina gére hesaplanan alt ve iist
sinir olasilik p degerlerinin degisimi istatistiki olarak anlamliliktan anlamsizliga doniistiigtinde
gamma degerlerindeki farklhilik gizli yanhlik duyarhihgini gostermektedir. Yani sonug
degiskenimiz iizerinde yaptigimiz cikarimi degistirecek en kiiciik Gamma degerine gore
Olclilemeyen ortak degisken varligindan kaynakl gizli yanlilik oldugu belirlenmektedir.
Sonug: Gozlemsel arastirmalarda propensity skora dayali olarak yapilan eslestirme analizi ile
arastirilan tedavi etkisi disindaki ortak degisken veya faktorlerin gruplarda benzer olmasi
saglanarak neden-sonug iliskisi dogru olarak saptanabilmektedir. Ancak arastirmalarda
Olclilemeyen veya arastirmaci tarafindan propensity skor hesabinda kullanilmayan bazi ortak
degisken veya faktorlerden kaynakli gizli yanlilik olusabilir. Bu nedenle eslestirme sonrasi gizli
yanliligin azaltilmasi ve tedavinin gercek etkisinin belirlenmesi icin duyarlilik analizlerinin
arastirmalarda dikkate alinmasi dnerilmektedir.
Anahtar Sézciikler: Gozlemsel arastirmalar, ol¢lilemeyen karistiric1 etkisi, propensity skor,
duyarhlik analizi
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Ayiriciligin Gii¢ Oldugu Bir Klinik Durumda Farkl Karar Algoritmalarinin Performansi
Ahmet KESKINOGLU?, Suriye 0ZGURZ, Burak ORDIN3, Onder YAVASCAN*, Caner ALPARSLAN¢,
Timur KOSE?, Pembe KESKINOGLUS
1Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Cocuk Saghigi ve Hastaliklart AD
2Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD
3Ege Universitesi Fen Fakiiltesi Matematik Boliimii
4Tepecik Egitim ve Arastirma Hastanesi, Cocuk Sagligi ve Hastaliklar1
5Dokuz Eyliil Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD

OZET
Giris: Saghk alaninda edilen verilerle genellikle olasilik dahilinde bir karar verilir. Son
donemlerde saglik alanindaki arastirmalarda tibbi karar icin veri madenciliginden yararlanilarak
veri madenciliginin tiim teknikleri uygulanmaktadir. Siniflandirma, kiimeleme ve 6zellik secimi
saglik alaninda da uygulanan veri madenciliginin temel alanlaridir.
Amag: Bu ¢alismada klinik olarak birbirinden ayirici tanisi oldukea gli¢ yapilan iki hastalik i¢in
(Vezikoiireteral Reflii/ Tekrarlayan idrar yolu enfeksiyonu-VUR/IYE), veri madenciligi temel
alanlarinda yer alan analizler gerceklestirilmistir. U¢ farkll karar algoritmasinin performansini
farkl veri yapisi ile birlikte degerlendirmek amac¢lanmistir.
Yontem: Arastirmanin verileri hastane kayitlarindan retrospektif olarak elde edilmistir. 425 VUR
tanili ve 186 IYE tamli cocugun kaydi incelenmistir. Bu iki hastalik icin dosyalardaki kayitlarda
ayni degerlendirme ve inceleme siiregleri mevcuttur. Klinik bulgu, laboratuvar sonuclar ve
radyolojik inceleme sonuclarindan 39 ézellik ile sonu¢ (VUR/IYE) tahminlenmistir. Kural temelli
karar tablosu (decision table), fonksiyon temelli MLP (Multilayer perceptron-¢ok katmanl
algilayic1) ve Naive-Bayes siniflandirma algoritmalarinin performansi veri 6zelliklerine gore
degerlendirilmistir. Analiz icin WEKA 3.6.2 programindan yararlanilmigtir.
Bulgular: Farkli {i¢ yontemin uygulanmasi ile farkli basarimlar elde edilmistir.
Decision table: %97,38
MLP: %84,34
Naive-bayes: %48,77
Karar tablosu siiflama performansi, analize alinan agiklayic1 degisken sayisi farklilastirildiginda
da en yliksek ve Naive-Bayes yontemi en diistiik performansta saptanmistir. Aciklayici degiskenler
ilk modelde klinik ve laboratuvar degiskenleri, ikinci modelde bu degiskenlere goriintiileme
degiskenleri eklenerek incelenmistir. Degisken say1 ve dzellikleri degistirildiginde de yukaridaki
performanslara benzer sonuclar elde edilmistir.
Tartisma ve Sonug: Naive-Bayes, istatistiksel yontemler kullanarak siniflandirma yapan ve
siniflardaki niteliklerin birbirinden bagimsiz oldugunu varsayan basit bir tekniktir. Oysa bu veri
ozelliginde bagimli bir yap1 mevcuttur. Bu nedenle bu algoritmanin performansinin kétii oldugu
diistiniilmektedir.
Farkl ozellikteki verileri bir arada analize olanak saglayan veya dogrusal olmayan iliskilerin
analiz edilebildigi cok katmanl algilayicilar ve karar tablosu ile iyi basarimlar elde edilmistir.
Arastirmanin veri yapisinda bu sayilan 6zellikler (nominal, ordinal ve stirekli veri varlig1) oldugu
icin basarimlar Naive -Bayes yonteminden daha iyi performans saglamistir.
Bu calisma TUBITAK tarafindan desteklenen 1145011 no’lu projenin verilerinden iiretilmistir.
Anahtar Sozciikler: Karar Tablosu, Naive-Bayes, Cok katmanl algilayici, Ayirici klinik tani
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First Course in Biostatistics at Medical Faculties: Explaining the Importance of
Biostatistics
Fatma Ezgi CAN12, [lker ERCANS, Deniz SIGIRLI3, Guven OZKAYAS3, Zuleyha ALPER#5
1Department of Biostatistics and Medical Informatics, Faculty of Medicine, Izmir Katip Celebi
University, Izmir, Turkey
2Department of Biostatistics, Institute of Health Sciences, Uludag University, Bursa, Turkey
3Department of Biostatistics, Faculty of Medicine, Uludag University, Bursa, Turkey
*Department of Medical Education, Faculty of Medicine, Department of Medical Education, Uludag
University, Bursa, Turkey
5Department of Family Medicine, Faculty of Medicine, Department of Family Medicine, Uludag
University, Bursa, Turkey
Abstract
Aims: Statistics is a mandatory course in health sciences and in the fields of science and social
sciences in bachelor’s degree curricula. The aim of our study is: (i) to evaluate the effect of
explaining the importance of biostatistics to medical students with the support of visual materials,
sample events and, detailed information from clinicians about the place they put biostatistics in
their professional lives, to arouse the interest and curiosity of students about biostatistics, (ii) to
evaluate students first predictions about Biostatistics, and (iii) to ensure to give the importance it
deserves by the implementation of new compelling educational techniques.
Methods: Three methods were performed to explain the importance of Biostatistics to three
different student groups in the first class in medicine faculty, to see the impact of visual material,
detailed information and sample events. One week later, three questions with a five-point likert
scale were administered to the students of each group.
Results: The reliability level of the applied scale may be expressed as intermediate level.
Conclusion : Educators must put ‘experiences and practising’ to the centre of learning in lessons
and should improve their techniques to show students the importance of the subject.
Keywords: Biostatistics education; Medical students; Medical education; Medical curriculum.
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Multiple Correspondence Analysis (MCA): Eating habits among university students
Gokay EO.1, Bekiroglu N.2
1 Ankara University, Medical School, Biostatistics Department, Ankara, Turkey
2 Marmara University, Medical School, Biostatistics Department, Istanbul, Turkey

Background: Categorical variables are frequently used in studies related to health sciences.
Methods that used in the analysis of studies having such type of data, in some cases, may be
insufficient and it is also difficult to interpret the relationship between such variables. One of
the methods used to eliminate this problem, is the multiple correspondence analysis(MCA).
Aim: In this study, we aimed to determine Marmara University students’ eating habits by means
of the model “four-leaf-clover”, and to investigate the relationship between the factors affecting
students’ eating habits.

Materials and Methods: Questionnaire consisted of 17 questions concerning to their eating
habits among university students. “Four-leaf-clover” model is divided into four groups; such as
milk and milk (dairy ) products, meat-egg- and-legume group, bread-cereal group, and fruit-
vegetable group. This questionnaire was distributed to Marmara University students at
Marmara Universty. Data of the survey have been obtained by face-to-face interviewing with
students and the results of MCA are discussed.

Results: 204 students were accepted to participate in survey. 54.4% (n=111) of these students
were female and 45.6% (n=93) were male. Age of the students was between 19-25. Among the
students, 29.1% of the students (n=59) were living with their family, 29.1% (n=59) were living
in their own student house, 22.6% (n=46) were living in a public dormitory, 19.2% (n=39) were
living in a private dormitory.

47.0% (n=95) of these students preferred to eat 2 meal courses a day while 44,6% (n=90) were
eating 3 meal courses a day. More than half of the students 52,9% (n=108) declared that their
knowledge level about nutrition as “I know a lot”.

When it comes to the main factors such as gender, the level of nutrition knowledge and the place
where students live during their university education according to the MCA coordinate plot;
females who live with their family have high level of knowledge about nutrition. The percentage
of inertia (variance in the cross-table) explained by the first dimension is %21,29 and by the
second dimension is %16,25. The percentage of inertia explained by the sum of these two
dimensions is 37.54%.

Conclusion: According to the model of “four-leaf clover”, female students rather than male
students, and students who live with their parents have more regular and healty nutrition habits
and they consume more fruits and vegetables.

Keywords: multiple correspondence analysis, students’ eating habits, categorical data analysis
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Bland Altman istatistiksel Yontemi ve Prostat Kanserinde Bir Uygulama
Seyma YASAR?, Bulut DURALZ, Leyla KARACAS3, Zeynep TUNC!, Harika G. G. BAG1, Saim
YOLOGLU!
1[nénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya
2[nénii Universitesi Turgut Ozal Tip Merkezi Uroloji Anabilim Dali, Malatya
3 [nénii Universitesi Turgut Ozal Tip Merkezi Radyoloji Anabilim Dali, Malatya

Amag: Yontem karsilastirma calismalarinda ayni denek iizerinden farkli yontemlerle elde edilen
Olgtimler arasindaki uyumun diizeyi merak edilir. Bunun i¢in kullanilan yontemlerden birisi de
Bland Altman istatistiksel yontemidir (1). Prostat kanseri erkeklerde cilt kanserinden sonra en
sik tani konulan ve akciger kanserinden sonra ikinci siklikta 6liime neden olan kanserdir. Prostat
kanserini yakalamak i¢in dijital rektal muayene (DRM) ve prostat spesifik antijen (PSA)
kullanilmakta ve tani ultrason esliginde transrektal biyopsi ile konulmaktadir. Klinik olarak
onemli prostat kanserinin tespitini saglayacak, gereksiz biyopsilerin 6niline gececek, hastaya
uygulanacak en uygun tedavinin se¢ilmesini ve gerektiginde aktif takibin yapilmasini saglayacak
goriintilleme yontemlerine olan ihtiya¢ belirgin hale gelmistir (2). Prostat kanserinin
belirlenmesinde kullanilan goriintiileme yontemlerinden ikisi Bilgisayarli Tomografi (BT) ve
Manyetik Rezonans (MR) dir. Bu ¢alismada bu iki goriintiilleme yontemi arasindaki uyum Bland
Altman uyum analizi ile incelenmistir.

Gereg ve Yontemler: Bu calismada Inénii Universitesi Tip Fakiiltesi Turgut Ozal Tip Merkezi
Uroloji Anabilim Dalina basvuruda bulunan, prostat kanseri teshisi konulan 43 hastanin
Bilgisayarli Tomografi(BT) ve Manyetik Rezonans (MR) sonucu Bland-Altman uyum analizi ile
analiz edilmistir. Calismada yapilan analizler icin MedCalc version 10.1.6.0 ve IBM SPSS Statistics
24.0 programlari kullanilmistir.

Bulgular: Bu calismada kullanilan 43 hastadan alinan BT ve MR sonuclar1 i¢in ortalama ve
standart sapma sirasiyla 22,78 + 9,3 ve 19,53 £ 9,25 diir. Yapilan istatistiksel analizler sonucunda
BT ve MR 6lciimleri arasindaki farklar normal dagilim géstermektedir (p=0,34). Bu degerlere ait
fark ve ortalamalar arasinda ise istatistiksel olarak anlaml bir iliski bulunmamistir (p=0,953).
Bland Altman grafigindeki BT ve MR 6l¢lim degerlerinin farklari ve ortalamalarina ait noktalarin
onemli bir miktar1 uyum sinirlari icinde oldugundan, bu degerlere ait farklar ve ortalamalar
arasinda iliski olmadigr bulunmustur. 43 hasta iizerinden iki metot ile elde edilen 6l¢ciim
degerlerinin farklarina ait ortalama 3,24, standart sapma ise 4,72 dir. Farklarin ortalamasina ait
%95 gliven araligi ise 1,79 ile 4,7 dir. Farklarin ortalamas ve standart sapmasi kullanilarak elde
edilen uyum sinirlar1 %95 giiven diizeyinde -6,01 ve 12,51 olarak bulunmustur. Uyum sinirlarinin
alt limiti olan -6,01 degeri icin %95 giiven aralig1 -8,51 ile -3,5 bulunurken, iist limit degeri olan
12,51 i¢in %95 giiven aralig1 10 ile 15,01 bulunmustur.

Sonugclar: Yapilan analizler sonucunda MR goriintiileme tekniginden elde edilen sonuclar, BT
goriintiileme tekniginden elde edilen tiimor ¢aplar1 6,01 cm? biiyiik, 12,51 cm? kii¢iik bulunabilir.
Dolayisiyla bu sonuglar gozéniinde bulundurulurak hastaneye yeni basvuruda bulunan ve kanser
stuphesi olan yada prostat kanseri hastasi olup takip gereken hastalar i¢in sadece bir goriintiileme
tekniginin kullanilmasi yeterli olacaktir.

Anahtar Sozciikler: Bland Altman, Metot Karsilastirma, Prostat Kanseri
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Tip Egitiminde Sinavlarin Degerlendirilmesinde i¢ Tutarhilik Katsayilar1 Kullanilabilir
mi?
Tanyeli KAZAZ, Seval KUL!
1Gaziantep Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik AD, Gaziantep

Amag: Tipta 6lcme ve degerlendirme egitimin en 6nemli bilesenlerinden birlesenlerinden biridir.
Cogunlukla smavlar ¢oktan secmeli sekilde yapilir ve toplam puan hesaplanir. Madde analizi
yapilarak sorularin ayiricilik ve zorluk diizeyleri degerlendirilmektedir. Ayruca basiklik ve
carpiklik katsayilar: yardimiyla sinavin genelinin zorluk diizeyinin de belirlenmesi miimkiindtir.
Buna karsin sorularin bir biitiin ya da alt boéliimlerinin puanlari arasindaki tutarliligi ye yonelik
olup olmadig1 degerlendirilmemektedir. Bu calismada Cronbach alfa, KR20, Spearman Brown
katsayilarim1 kullanarak sinav gecerliginin test edilip edilemeyeceginin ortaya konulmasi
amagclanmistir.

Yoéntem: Binomiyal dagilim yardimiyla dogru ve yanlis cevaplari ifade eden binary yapida 100
soru iceren 20,30,40,50 ve 60 kisinin sinava katildig1 varsayilan veri setleri tiretilmis, bu veriler
icin Cronbach alfa, KR20, Spearman Brown degerleri hesaplanmistir. Ogrencilerin toplam
puanlar ile gecerlik istatistikleri arasindaki korelasyonlar incelenmistir. Simulasyonlar R
programinda yapilmistir.

Bulgular: Yontemler arasindaki en yiiksek ICC degerleri KR20 ile Cronbach alfa arasinda
(ICC=0,996 (%96 GA=0,994-0,997) olarak bulunmustur (P=0,001). Bu degerlerin sinav
ortalamasi ile zayif bir negatif anlaml korelasyonu vardir (sirasiyla r=-0,287, p=0,004; r=-0,295,
p=0,003). Spearman Brown katsayisi ile sinav puani arasinda anlamli korelasyon saptanmamigstir
(r=-0,154, P=0,127).

Sonug: Sinav puanlari ile yontemlerden elde edilen degerler arasinda sinav sorularinin gegerligi
test edebilecek diizeyde anlamli bir iliski olmadigina dolayisi ile yontemlerin uygulamada
kullanilamayacagina karar verilmistir.
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Toplam Prostat Spesifik Antijen Degerlerinin Yapay Zeka Modellemesi ile Tahmini
Seyma YASAR?, Ali BEYTUR?, Cemil COLAK!
1 [nénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi AD, Malatya, Tiirkiye.
2 [nénii Universitesi Tip Fakiiltesi Uroloji AD, Malatya, Tiirkiye.

Ozet
Giris: Prostat kanserinin tanisi icin kullanilan serum belirteclerinden birisi olan toplam prostat
spesifik antijen (PSA) taramasinin klinik olarak yararli oldugu gosterilmistir. Bu arastirmada,
toplam PSA degerinin ¢cok katmanl algilayic1 (Multilayer Perceptron, MLP) yapay sinir ag1 (YSA)
modeli yardimiyla tahmin edilmesi amac¢lanmistir.
Gere¢ ve Yontem: Bu calismadaki toplam PSA degerlerine yonelik veriler (n=1422), inénii
Universitesi Tip Fakiiltesi Uroloji Anabilim Dalina ait hasta kayitlarinin saklandig1 veritabanindan
rastgele olarak yapisal sorgulama dili (SQL) kullanilarak secilmistir. Toplam PSA degerleri
hedef/bagiml degisken, yas (y1l), kan grubu (A/B/0/AB), ex durumu (sag/olii), lenfosit (LY) (%),
hemoglobin (HGB) (g/dL), notrofil (NE) (%), albumin (g/dL), kalsiyum (mg/dL), ortalama
eritrosit hemoglobini (MCH) (pg), 16kosit sayis1 (WBC) (103/ml), trombosit (PLT) (103/ml)
aciklayici/tahminleyici degiskenler olarak analizlerde degerlendirilmistir. Aykiri/asir1 gozlemler
analiz edilmis, nicel degiskenler Z-skor ya da Box-Cox donilisiimi yeniden 6lceklendirilmis ve
degisken secim yontemi kullanildiktan sonra, MLP YSA modeli toplam PSA degerini tahmin etmek
icin olusturulmustur. Modelin tahmin basarimi, ortalama mutlak hata, standart sapma ve
korelasyon katsayisi degerleri ile incelenmistir.
Bulgular: MLP YSA modeli, 993l egitimde ve 429’u ise teste olmak iizere toplam 1422 veri seti
kullanilarak olusturulmustur. Ortalama mutlak hata, standart sapma ve korelasyon katsayisi
degerleri egitim veri seti i¢in; 0.744, 0.895 ve 0.452; test veri seti icin ise; 0.773, 0.935 ve 0.355
olarak hesaplanmistir. Olusturulan modelin tahmini dogruluk orani; %20.3 olarak kestirilmistir.
MLP YSA modelinde degiskenlerin 6nemlilik degerleri ise; HGB icin 0.33, NE icin 0.22, Kalsiyum
icin 0.16, PLT i¢in 0.13, yas i¢in 0.10 ve ex durumu i¢in 0.06 olarak elde edilmistir.
Sonuclar: MLP YSA modelj, secilen degiskenlere dayali olarak toplam PSA degerinin tahmininde
olusturulmus ve iliskili faktorlerin 6nemlilik diizeylerini hesaplamistir. Toplam PSA degerlerinin
tahmininde daha iyi tahmin sonuglari, farkl ilave degiskenlerin, alternatif yeniden drnekleme
yontemlerinin ve degisik modellerin kullanimu ile elde edilebilir.
Anahtar Sozciikler: Risk faktorleri, toplam prostat spesifik antijen (PSA), yapay zeka
modellemesi.
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Siiriicii Davramislan Olceginin Gegerlik Giivenirlik Analizi ve Faktér Yapisi
Erkut BOLAT!
1[stanbul Universitesi Cerrahpaga Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim dal

Amag: Siiriicii davraniglan 6lcegi (SDO), ihlaller (10 madde), ihmaller (8 madde) ve hatalar (8
madde) olmak iizere toplam 26 maddeden olusmaktadir. Olgek, siiriiciilerin ara¢ kullanirken nasil
tavir sergilediklerini ve trafikte diger siiriiciilere karsi tutumlarinin nasil oldugunu 6grenmek igin
kullanilmaktadir. Bu ¢alismadaki amacimiz iilkemizde bu 6lcegin gercerlilik ve gilivenilirlik
degerlerini 68renmek ve faktor bilesenlerinin birbiriyle karsilastirip bir degerlendirme yapmak
olacaktir.

Yontem: Bu calismada, 2015 yilinda 891 kisilik 6rneklem grubuna uygulanan siiriicii davranislari
olcegi kullamlmistir. Calisma Istanbul’da Haziran 2015’ten Aralik 2015’e kadar olan siirecte
kesitsel bir arastirma olarak ytriitiilmustiir. 236’s1 kadin 655’i erkek olmak tizere 891 siiriicii
calismada yer almistir. Katilimcilarin ne siklikta 26 davranisi isledigini 6grenmek i¢in alt1 noktal
Olcek (0=Hi¢ bir za man, 1=nadiren, 2= Bazen, 3= Oldukc¢a sik , 4= Sik sik, 5= Her zaman)
kullanilmistir. Faktor bilesenlerini 6grenmek icin Principal component analysis; Varimax rotation
with Kaiser Normalization ve Eigen deger >1 olarak yapilmistir. Gergerlilik ve giivenilirlik
katsayilarin 6grenmek icin Cronbach Alfa degeri incelenmistir.

Bulgular: Faktor analizi, Principal component analysis; Varimax rotation with Kaiser
Normalization ve Eigen deger >1 olarak yapildiginda 6- faktorlii ¢6ziim 6nermesine karsin 3-
faktorli ¢oziim tercih edilmistir. Birinci bilesen 10 madde igerir. Birinci bilesenin maddeleri
trafikteki ihlalleri kapsadigindan birinci bilesen “ihlaller”den olusur. ikinci bilesen, 8 maddeden
olusan yoldaki hatalardan bahseder. Ugiincii bilesen de 8 madde olan ihmallerden olusur. Faktor
yiikleri ihlallerde en yiiksek “Otobanda hiz limitlerini dikkate almamak” (0.71), hatalarda “Kaygan
bir yolda ani fren veya patinaj yapmak” (0.65) ve ihmallerde “Aracinizi park alaninda nereye
biraktiginizi unutmak” (0.75) maddeleri bulunmustur.. Cronbach Alfa degeri ise ihlaller icin 0.76,
hatalar i¢in 0.80, ihmaller 0.70 i¢in ve tiim maddeler i¢in ise 0.87 olup yeterli derecede yiiksek
bulunmustur.

Sonug: Sonug olarak, stiriicii davranislari 6lgcegi faktor yapisi ve gegerlik giivenirlik bakimindan
elde edilen degerler yiiksek olup 6lcegin siiriicii davranislarini 6l¢cmede gecerli ve giivenilir bir
6l¢me araci oldugu soylenebilir.

Anahtar Soézciikler: Siirticli davranislari élcegi, Faktor Analizi, Gegerlik, Giivenirlik.
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Design Effect in Multicenter Surveys
ismet DOGAN, Nurhan DOGAN
Afyon Kocatepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dal,
AFYONKARAHISAR

Multicenter (= cluster based) studies involve correlation in data because subjects from the same
center are more similar than are those from different centers. Such a correlation potentially affects
the power of standard statistical tests, and conclusions made under the assumption that data are
independent can be invalidated. In cluster based studies, the between clusters variation causes
inflation of error variance. This needs to be accounted for at the time of designing a study, or it
will reduce the power to give desired results. If the clustering is ignored, the standard error will
(generally) be overoptimistic and the P-values will be artificially small. Such an analysis will not
give a biased estimate of the effect, but will overestimate the precision of that estimate. To have
adequate power, the sample size has to be increased by a design effect (Def f) or variance inflation
factor. A usual measure of the clustering effect on an estimator is the Def f. Def f is defined as the
ratio of two variances: the variance of the estimator when the center effect is taken into account
over the variance of the estimator under the hypothesis of a simple random sample.

Complex Survey Design Variance
Simple Random Sample Variance

Deff =

The Def f represents the amount by which the sample size needs to be multiplied to account for
the design of the study. Ignoring clustering can lead to over or underpowered studies. A Deff
greater than 1.0 connotes that the sampling design decreases precision of estimate compared to
simple random sample, and a Deff less than 1.0 confirms that the sampling design increases
precision of estimate compared to simple random sample. The standard measure of the extent to
which observations are correlated by cluster is the intraclass correlation coefficient (ICC). A better
known measure related to the ICC is the design effect due to clustering, defined as ' the loss of
effectivenes (resulting from) use of cluster sampling, instead of simple random sampling .
Although most of the ICCs are small, for a large cluster size they can increase the design effect
substantially, which in turn affects sample size. Hence even the small ICC should not be ignored
while calculating the sample size. The Deff is a function of average cluster size () and intraclass
correlation coefficient (ICC, p):

Deff=1+{m—1)p ey

The ICC quantifies the variation between the clusters and can be defined as proportion of total

variation that is attributed to differences between the clusters:
2
Op

ICC=p= (2)

of + 02
of : between cluster component of variance,
02 : within cluster component of variance,

Deff indicates how sampling design influences the computation of the statistics under study and
accommodates for the miscalculation of sampling error. Deff is used to adjust for inaccurate
variances. Also, Deff are used to express the effects of sample design beyond the elemental
variability, removing both the units of measurement and sample size as 'nuisance parameters'.
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The ICC does not depend on the cluster size or on the numbers of clusters. The design effect,
however, is affected by the sample design and is strongly dependent on cluster size.
Keywords: Cluster based survey, error variance, experimental design
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Afyon Kocatepe Universitesi Tip Fakiiltesi Ogrencilerinin Toplumsal Cinsiyet Rolleri
Nurhan DOGAN?, Bilal YILMAZ2, Abdullah Oguz TASBAS?, Berat Niyazi OLMEZ2, Riimeysa
KILING2, Saliha Nur SEZGIN?, Tarik Alp SAHINOGLUZ, Omer Faruk BALLIZ
T Afyon Kocatepe Universitesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Afyonkarahisar
2 Afyon Kocatepe Universitesi 3.Sinif Tip Fakiiltesi Ogrencisi

Ozet
Amag: AKU Tip Fakiiltesi 6grencilerinin toplumsal cinsiyet rollerini belirlemek ve toplumsal
cinsiyet rollerinin ¢esitli sosyo-demografik 6zelliklere gore farkliliklarini arastirmaktir.
Yontem: Arastirmaya, Afyon Kocatepe Universitesi Tip Fakiilte’sinde egitim gdrmekte olan
toplam 431 6grenci katildi. Ogrencilerin toplumsal cinsiyet rollerini belirlemek amaciyla Cinsiyet
Rolii Degerlendirme Envanteri (Bem, 1974) kullanildi. Envanter toplam 60 maddeden
olusmaktadir. Bu 60 maddenin 20 tanesi “kadinsilik” (Feminine), 20 tanesi “erkeksilik”
(Masculine) ve 20 tanesi ise “toplumsal isteklilik” (Social Desirability)” olmak iizere iic alt 6lcek
icermektedir. S6z konusu ifadeler 7’li likert 6lcegi ile 6lgeklendirilmistir. Veriler yiiz yiize goriisme
yontemiyle elde edildi. Olcegin giivenirliginin hesaplanmasinda Cronbach alfa katsayisi kullanildi.
Verilerin degerlendirilmesinde ki-kare testi ve anlamli olan ki-kare testleri i¢in diizeltilmis
artiklar (Adjusted Residual) kullanilarak hiicre bazinda degerlendirmeler yapildi. Istatistiksel
anlamlilik i¢in p<0.05 degeri kabul edildi. Verilerin degerlendirilmesinde SPSS 20.0 paket
programindan yararlanild.
Bulgular: Olgegin giivenirlik katsayisi toplam da %87 (alt dlceklerde kadinsihk (%84) ve
erkeksilik (%85))’dir. Kadinsilik ortanca degeri 5,15 (2,5;6,90) erkeksilik ortanca degeri ise 4,90
(2,05;6,85) olarak elde edildi. Erkeklerin %34’ androjen, %31’i erkeksi, %29’u farklilasmamis
(undifferentiated) ve %6’s1 ise kadinsi cinsiyet roliine sahipken, kadinlarin %36’s1 kadinsi, %28'i
androjen, %24’t4 farklilasmamis ve %12’si ise erkeksi cinsiyet roliine sahiptir. Otoriter aile
ortaminda yetisen 6grenciler erkeksi, demokrat aile ortaminda yetisenler 6grenciler androjen ve
koruyucu aile ortaminda yetisen 6grenciler ise daha kadinsi cinsiyet roliine sahiptirler (p=0.01).
Cinsiyet rolii olarak kadinsi cinsiyet profiline sahip olan 6grenciler mezun olduklarinda Dahili Tip
Bilimleri boliimiinii se¢meyi diisiinlirken androjen profiline sahip olan 6grenciler ise Cerrahi Tip
Bilimleri béliimiinii segmeyi diisiinmektedirler (p<0.001).
Sonug: Katilimcilar, yiiksek diizeyde kadinsi ve erkeksi ozellikler gelistirerek, bulundugu
ortamin gerektirdigi kadinsi veya erkeksi ozellikleri gosterebilecek esnek bir kisilige sahip
olduklar gortlmiistir. Yani hem erkeksi hem de kadinsi 6zellikleri destekledigi goriilmektedir.
Farklilasmamis cinsiyet roliine sahip olan katilimcilarin bir toplumsal cinsiyet roli belirleme
kapsaminda karmasa yasadiklar1 ifade edilebilir. Elde edilen sonuclar toplumdaki cinsiyet
roliinlin degistigini diisiindiirmektedir. Bu yonde daha kapsamli arastirmalara ihtiyag
duyulmaktadir.
Anahtar Sézciikler: Bem Cinsiyet Rolii Envanteri, Universite Ogrencisi, Toplumsal Cinsiyet
Rolleri
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Global Patterns of Incidence and Mortality in Lung Cancer
Nurhan DOGAN?, ismet DOGAN!
1Afyon Kocatepe University, Faculty of Medicine Department of Biostatistics and Medical
Informatics, Afyonkarahisar.

Abstract

Aim: This study aims to compare the distribution of the six WHO regions and the more developed
and less developed regions of all cases incidence and mortality in lung cancer (for males and
females, respectively) with the distribution of the all age groups by Configural Frequency Analysis
(CFA).

Methods: National data (Globocan-2012) were included in the analysis. These include six World
regions and the more developed and less developed regions. Data were analysed with CFA which
is used for the analysis of multiway contingency tables.

Results: In 2012 over 1.6 million people died due to lung cancer (69.1% in male and 30.9% in
female). In Africa, East Mediterranean, Europe and South-East Asia, lung cancer incident cases
were observed to be higher than expected. Under the years <70, in the Africa, East Mediterranean,
Europe and South-East Asia lung cancer mortality are significantly underrepresented and
therefore antitypes. Here, lung cancer mortality was observed lower than expected. In the more
developed regions, lung cancer incident cases and mortality were significantly overrepresented
in almost all age groups both male (years <55) and female, but in the less developed regions it was
significantly underrepresented in almost all age groups.

Conclusion: The majority of the global lung cancer burden occurred in the more developed
countries. If the current situation remains unchanged, incidence and mortality may continue to
increase.

Keywords: Configural frequency analysis, Lung cancer, Mortality, Incidence, WHO regions
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Panel Veri Analizi ve Beyin Gocii Verilerinde Uygulama
Asena Ayca OZDEMIR, Giilhan OREKICI TEMEL
Mersin Universitesi T ip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Mersin

Ozet
Amag: Bu calismanin amaci panel veri analizini kullanmak ve 192 iilkenin beyin gé¢ verisi
lizerinde uygulamaktir.
Yontem: Saglik alanina uygun verilerde iki farkli veri tiirii karsimiza cikmaktadir. Bu veriler ya
zaman serisi verileri ya da kesitsel veri setleridir. Ve her veri tiirii kendine 6zgi analizlerle
degerlendirilmektedir. Giiniimiizde bir¢ok veri tabanlarinda zaman serileri ve yatay kesit
verileri olusturulmaya baslanmis bir vakaya ya da vaka grubuna ait gézlemlerler her biri ayr1
zamanlarda gozlenerek kaydedilmistir. Bu tipteki zaman ve Kkesit verilerinin birlestirilmesi ile
olusan verilere panel veri denilmektedir. Bu tipteki verilerin kullanilmasi ile olusan iligkilerin
tahmin edilmesi yontemine de Panel Veri Analizi denilmektedir.
Panel veri analizinin en 6nemli avantaji gézlem sayisinin zaman ve Kesit verilerine gore daha
fazla olmasidir. Ayrica zaman serisi verilerinde coklu baglanti problemi olmasina ragmen panel
veri analizinde ¢oklu baglanti sorunu yoktur. Ornegin kesitsel yatay verilerde sadece vakalar
arasindaki farkliliklar incelenebilirken, panel veri analizi kullanilarak hem vakalar arasindaki
farkliliklar hem de bu vakanin zaman igerisindeki farkliliklar birlikte incelenmektedir. Panel
veri analizinin dezavantajlari ise, tekrarli verilerin elde edilmesi, verinin popiilasyonu temsili
icin heniiz gii¢ analizinin olmamamsi, panelin sonlarina dogru kayip veri sorunu ve zamana bagh
yanliliklarin olmasidir.
Panel veri analizi ile olusturulan modeller katsayilarin sabit ya da tesadiifi varsayildigina bagh
olarak iki grupta incelenmektedir. Biitlin katsayilarin vakalara ve/veya zamana gore
degismedigi ve vakalarin ayni popiilasyondan geldigi vakalarin homojen oldugu varsayimin
oldugu modeller katsayilari sabit modellerdir. Vakalara veya zamana gére meydana gelen
farkliligin modele dahil edildigi sabit etkili modeller ve tesadiifi etkili modeller olmak iizere
modellerde mevcuttur. Birim ya da birim ve zaman farkliliklarini temsil eden katsayilara ait
modelin sabit ve tesadiifi etki modeli olup olmadigini ki kare dagilimi gosteren Hausman testi ile
test etmek miimkiindir.
Bulgular: Bu calismada tlkelerin beyin goglerine ait veriler panel verisi olarak kullanilmistir.
Veri seti 192 iilkenin, 1991-2004 yillar1 arasindaki beyin gocti, lilke popiilasyonu verilerini
icermektedir. Verilerin analizi E-Views 10 paket programinda yapilmistir.
Sonuc¢: Hausman testine gore model random etkili modeldir. Kurulan model istatistik acidan
anlamli bulunmustur (p<0.001). Hem zamanin hem de birimlerin etkisini ortaya koymak
acisindan panel veri analizi oldukg¢a 6nemli bir yontemdir.
Anahtar Kelime: Panel Veri, Boylamsal Veri, Kesitsel Veri
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Biyoesdegerlik Calismalarinda Birey ici Degiskenlik Katsayisinin Biiyiik Oldugu veya
Bilinmedigi Durumlarda Orneklem Genislikleri Hesaplama Adimlar1
Asena Ayca OZDEMIR, Elif ERTAS, Emine Arzu KANIK
Mersin Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Mersin

Ozet

Amag: Bu calismanin amaci biyoesdegerlik calismalarinda birey-i¢ci degiskenlik katsayisinin
biiyiik oldugu veya hakkinda yeterli bilgiye sahip olunmadig1 durumlarda érneklem genisligi
hesaplama adimlarinin belirlenmesidir. Gerekge: Biyoesdegerlik calismalar ilag gelistirme faz
calismalarinin 1. asamasina denk gelen genellikle saglikli yetiskin goniillerde ve 6zel durumlarda
ise hastalarda, cocuklarda ve kadinlarda da yiiriitiilmesine izin verilen 6nemli arastirmalardir. Bu
arastirmalarda post hoc gii¢c hesaplanmasi klinik anlamli olmayip, arastirma basinda en az %80
giic kosullarini saglayan 6rneklem hacmi ile baslamak hem yanlislikla reddedilecek hipotezlerde
toplumun riskini kontrol etmek hem de yanhslikla kabul edilecek hipotezlerde iiretici firmanin
riskini kontrol altina almak ag¢isindan hem toplum saglig1 hem de ekonomik dengeler bakimindan
onemlidir. Birey-ici degiskenlik (CV) capraz gecisli denemelerde ANOVA hata kareler
ortalamasindan yararlanilarak hesaplanan bir katsay1 olup 30 ve daha fazla olmas1 ayni etken
maddeye maruz kalan kisilerde farmakokinetik parametrelerin ytliksek degiskenlik gosterdigini
gosterir. Eger yeterli 6rneklem ile calisilir ve tekrarli veya sirali gibi uygun bir deney tasarimi
kullanilirsa ilacin klinik denemesi sorunda %80-%125 olan giiven sinirlarinda firmalar
tarafindan esnetme talep edebilmektedir. Bu nedenle birey-i¢ci CV bu alanda 6nemli bir konudur.
Yontem: Bu calismada literatiirler incelenmis ve biyoesdegerlik calismalarinda yiiksek veya
bilinmeyen birey i¢ci CV durumunda tasarim ve orneklem genisligi konusunda 6neriler iceren
makalelerden yararlanarak bu durumlarda kullanilacak adimlar bu ¢alisma sonunda elde edilen
bir akis semasi ile 6zetlenmistir. Paket programlarda CV ile 6érneklem hesaplama durumlari
karsilastirmali olarak incelenmistir.

Tartisma : Biyoesdegerlik calismalarinda kullanilan tasarimlar; maddelerin uzun yarilanma
Omiirleri biliniyorsa paralel tasarim, bilinmiyorsa ¢apraz gecisli tasarim yéntemleri kullanilir. Bu
tasarimlarda ikiden fazla arastirma kol yer aliyorsa ¢cok kollu paralel tasarim ya da ytiksek dereceli
capraz gecisli tasarim kullanirken, iki kol yer almas1 durumunda birey-ici degiskenlik giivenilirligi
sorgulanir. Eger birey-ici degiskenlik hakkinda bir bilgiye ulasilabiliyorsa sabit 6rneklem tasarimi
kullanilmasi gerekmektedir. Rehberlerde birey-ici degiskenligin 20’den kiiciik oldugu durumlar
icin gruplarda 12 bireyin yeterli oldugu sdylenmektedir. Bir parametre icin birey-ici degiskenligi
%30’dan yiiksek olmas1 ise yiiksek diizeyde degiskenligi gostermektedir. Sabit 6rneklem
tasariminda birey-ici degiskenlik<30 ise tekrarl tasarimlar kullanilirken, birey-ici degiskenlik>30
olmasi durumunda 2X2 capraz gecisli tekrarli tasarim yontemi uygulanmaktadir. Birey-ici
degiskenlik hakkinda kesin bir bilgiye sahip olunmadigi durumlarda pilot ¢alismalarin sonuglarini
da tartismalidir. Bu durumda iki asamali sirali tasarim (two-stage sequential design) yontemi
kullanilmasi 6nerilmektedir.

Sonug: Bu ¢alismanin sonucunda birey-i¢i degiskenligin yiiksek oldugu ve bilinmedigi durumlar
icin bir akis semasi ¢ikarilmistir. Farkl degiskenlik katsayilari i¢in de bir simiilasyon ¢alismasi ile
grup sirall tasarimlarin grup tekrarhi tasarimlarla karsilastirilmasinin yapilmasinin literattire
katki saglayacag diistiniilmektedir.

Anahtar Kelime: Biyoesdegerlik, 6rnek genisligi, birey-ici degiskenlik katsayisi, sirali denemeler
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Farkl Sayida Gézlem iceren Veri Setleri i¢in En Kiiciik Kareler Ve Temel Bilesenler
Regresyonu Sonuglarinin Karsilastirilmasi
Zeynep TUNC1, Seyma YASARY, Harika Gozde GOZUKARA BAG!, Saim YOLOGLU!
1fnénii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Malatya

Amag: Regresyon analizinde en kii¢ilik kareler yontemi, gézlem degerleri, degiskenler ve hatalarin
dagilimi hakkinda birtakim varsayimlarin saglandigi durumlarda gegerlilik kazanir. Bu
varsayimlar gecerli olmadikc¢a elde edilen sonuglar giivenilir olmaz. Buna bagh olarak elde edilen
regresyon denkleminden yapilacak kestirimlerin hatali olma olasiligi yliksek olur (1). Coklu
regresyon ¢cozlimlemesinin varsayimlarindan biri bagimsiz degiskenler arasinda kuvvetli bir iliski
olmamasidir. Bu varsayimin bozulmasi, yani bagimsiz degiskenler arasinda bir ya da daha fazla
dogrusal bagintinin olmasi ¢oklubaglanti sorununu giindeme getirir. Uygulamalarin ¢ogunda
bagimsiz degiskenler arasinda iliski s6z konusudur. Hatta bazi durumlarda bagimsiz degiskenler
arasinda ¢ok kuvvetli dogrusal iliski vardir ve boyle durumlarda regresyon modeli yardimiyla
yapilacak cikarsamalar yanlis yonlendirmelere ve hatalara neden olur. Bagimsiz degiskenler
arasinda coklubaglanti oldugunda uygulanabilecek regresyon yontemlerinden biri olan temel
bilesenler regresyonu dogrusal regresyon modelinde bagimsiz degiskenler arasinda gtiglii iligkiler
oldugunda en kii¢iik kareler teknigine alternatif olarak gelistirilmistir (2). Bu ¢alismada farklh
gozlem sayisi iceren ¢oklubaglanti kosulunu saglayan veri setlerine en kiiciik kareler ve temel
bilesenler regresyonlar1 uygulanmistir. Coklubaglantisi olan farkli gézlem sayisi iceren veri
setlerinde, coklubaglantinin etkisinin goézlem sayisina gore nasil degistiginin incelenmesi
amaglanmistir.

Gereg¢ ve Yontemler: Bu amagcla, farkli gozlem sayisi iceren veri setleri benzetim teknigiyle
tiiretilmistir. Veri setleri tiiretilirken gézlem sayilar1 1000’den 10000’e kadar olan 10 veri seti
olusturulmustur. Veri setlerinde 3 bagimsiz (x1,x2,x3) ve bir bagiml degisken (y) kullanilmistir.
Bagimli degisken ortalamasi 60, standart sapmasi 5, bagimsiz degiskenler ise ortalamalar
sirasiyla 40, 50, 90 ve standart sapmalari sirasiyla 4, 8, 12 olacak sekilde tiiretilmistir. Bagimsiz
degiskenler arasindaki korelasyonlar; x1 ile x2 arasinda 0.8, x1 ile x3 arasinda 0.9, x2 ile x3
arasindaki 0.5, y ile x1 arasindaki 0.75, y ile x2 arasindaki 0.65, y ile x3 arasindaki 0,55 olarak
tanimlanarak ¢oklu baglanti sorunu elde edilmistir.

Bulgular: Her iki regresyon teknigi de uygulandiginda tiim veri setleri icin tiim bagimsiz
degiskenler ve tiimel modeller istatistiksel olarak anlamli bulunmustur. Coklubaglantinin
sonuglarindan biri olarak en kii¢iik kareler yonteminde iki bagimsiz degiskenin regresyon
katsayisinin isareti, bagimli degisken ile arasindaki iliskinin yontine ters olarak bulunmustur.
Temel bilesenler regresyonunda ise bu sorun ortadan kalkmistir. Bununla birlikte, temel
bilesenler regresyonundan elde edilen katsayilarin standart hatalari, en kiiciik kareler yontemine
gore daha kiiciik elde edilmistir. Ayrica gozlem sayisi baz alindiginda da gozlem sayisi arttikca
beklenildigi lizere katsayilarin standart hatalar1 daha da azalmistir.

Sonuglar: Uretilen 10 veri seti icin yapilan en kiiciik kareler ve temel bilesenler regresyonu analizi
sonucunda ¢ikan regresyon katsayilarinin isaretlerinden ve standart hatalarindan yararlanilarak
temel bilesenler regresyonunun veri sayisi arttik¢a regresyon katsayilarina ait standart hatay1 en
kiiciik kareler yontemine gore daha da azalttig1 gézlemlenmistir.

Anahtar Sozciikler: coklubaglanti, en kiiciik kareler regresyonu, temel bilesenler regresyonu,
orneklem genisligi
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