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Dedjerli Meslektaslarimiz,

Biyoistatistik Dernegji ve Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali olarak 26-29 Ekim 2022 tarihlerinde
Ankara'da diizenleyecegimiz 23. Ulusal ve 6. Uluslararasi Biyoistatistik kongresi'ne sizleri davet etmekten biyiik mut-
luluk duyuyoruz.

Tum danyayr etkileyen Covid-13 Pandemisi nedeniyle gectigimiz yil kongremizi cevrim ici olarak gerceklestirebilmisken, en
son 26-29 Ekim 2019'da Antalya'da diizenlenen kongrede bir araya gelebilmistik. Ug yilin ardindan tekrar bulusacak olmanin
heyecaniyla diizenleme kurulu olarak bilimsel ve sosyal agidan zengin icerikli bir kongre hazirlamak igin tim glicimizle
calisiyoruz.

Kongrelerin bilimsel niteligini artiran en énemli etkinliklerden birisi, alaninda uzman egiticilerin gincel konularda kisa sire
icinde bilgi paylasimi yaptiklari kurslardir. Kongremiz kapsaminda 26 Ekim 2022 tarihinde uygulamali olarak diizenlenecek
dort farkl kurs ile katihmcilarin bilgi ve program kullanma becerilerini gelistirmeyi hedeflemekteyiz. 27-29 Ekim 2022 tari-
hlerinde ise sézli ve poster sunumlarinin yer aldigji bir bilimsel program ile sosyal gezi programi planlamaktayiz.

Siz degerli meslektaslarimizin katilimi ile bilimsel agidan zengin ve glncel bilgilerin yer aldigi galismalarin paylasildig
basarili bir kongre gegirecegimizden hi¢ siphemiz yok. Birlikteligimizi pekistirmek ve giicimiize gii¢ katmak icin tiim
meslektaslarimizi kongremizde bulusmaya davet ediyoruz,

Saygilarimizla,

Prof. Dr. Yasemin Yavuz Prof. Dr. Erdem Karabulut Dog. Dr. Derya Gokmen
Kongre Baskani Biyoistatistik Dernegi Baskani Kongre Sekreteri
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Program

09.00-17.00

Kongre Kayit

Salon

Prof. Dr. Liitfi Tat Konferans Salonu
(Mavi Salon)

Pembe Salon

09.30-13.00

RevMan ve R ile Uygulamali Meta Analizi
Prof. Dr. Erdem KARABULUT,
Dog. Dr. Can ATES

JAMOVi ve JASP ile Veri Analitigi
Dog. Dr. Beyza DOGANAY ERDOGAN,

Dog. Dr. Mustafa Agah TEKINDAL

13.00-14.00

Ogle Yemegi Arasi

14.00-17.30

R ve SPSS uygulamalari ile Propensity
Skor Eslestirme Analizi
Dog. Dr. Emre DEMIR

Yiiksek Boyutlu Verilerin R Programinda Analizi

Prof. Dr. Seval KUL

09.00-17.00

Kongre Kayit

09.30-10.45

Acilis Programi (Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konferans Salonu)

10.45-11.00

Cay/Kahve Arasi

11.00-12.00

Bayesci Yontemlerin Klinik Denemelerdeki Uygulamalari (Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konferans Salonu)
Konusmaci: Prof. Dr. Mithat Gonen, Memorial Sloan Kettering Cancer Center

12.00-13.30

Ogle Yemegi Arasi

Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan

Salon Sari Salon Pembe Salon
Konferans Salonu
Oturum Prof. Dr. Seval KUL Prof. Dr. Kevser Setenay ONER Prof. Dr. G. Nural BEKIROGLU
Baskanlan | Prof. Dr. Ayse Canan YAZICI GUVERCIN Prof. Dr. Pinar OZDEMIR Prof. Dr. Duru KARASOY
Dog. Dr. Didem DERICi YILDIRIM Dog. Dr. ilkay DOGAN Dog. Dr. S. Kenan KOSE

13.30-13.45

Genom-boyu iligki Calismalarinda Poligenik
Risk Skorunun Makine Ogrenimi ve Derin
Ogrenme Yontemleri ile Tahmin Edilmesi
Ragip Onur OZTORNACI, Erdal COSGUN,
Bahar TASDELEN, Cemil COLAK

Tirkiye Covid-19 Verileri icin

Parcali Fonksiyona Dayali Biyiime

Modelleri
Leyla BAKACAK KARABENLI,
Serpil AKTAS ALTUNAY

Periton Diyaliz Hastalarin-

da Sagkalim ve Uzunlamasina Ver-
ilerin Birlikte Modellemesi: Kisiye
Ozgii Dinamik Risk Kestirimleri
Merve Basol GOKSULUK, Dinger
GOKSULUK, Ergun KARAAGAOGLU

13.45-14.00

Recurrent Neural Network for Compex
Survival Problems
Pius MARTHIN

Psikiyatrik Hastaliklarda, Psikopa-
toloji ve Cevresel Etken iliskisinin
Ozyinelemesiz Model ile Deger-
lendirilmesi

Selen Begiim UZUN, Derya
GOKMEN, Meram Can SAKA

Boylamsal ve Yasam Verilerinin
Parametrik Bilesik Modellemesinde
Parametre Tahmin Yaklagimlarinin
Karsilastiriimasi

Elif YILDIRIM, Duru KARASOY

14.00-14.15

RNA-Dizileme Verilerinde Sagkalim Algorit-
malarinin Kapsaml Bir Karsilagtirmasi

Ahu CEPHE, Ahmet SEZGIN, Necla KOGHAN,
Go6zde ERTURK ZARARSIZ, Vahap ELDEM,
Erdem KARABULUT, G6kmen ZARARSIZ

The Interaction Term and Its
Graphical Interpretation In Re-
gression Models

Handan ANKARALI, Ozge PASIN,
Senem GONENG

Sagkalim Analizi icin Veri
Simulasyonu

irem KAR, Erdal COSGUN,
Atilla Halil ELHAN

14.15-14.30

Biocrates Mxp® Quant 500 Kiti Kullanilarak
Elde Edilen Metabolomik Verilerinin
Laboratuvarlar Arasi Karsilastirmasi

Gozde ERTURK ZARARSIZ, Alexander CE-
CIL, Jutta LINTELMANN, Gernot POSCHET,
Jennifer KIRWAN, Sven SCHUCHARDT, Xue
L. GUAN, Daisuke SAIGUSA, David WIS-
HART, Jiamin ZHENG, Rupasri MANDAL,
Lisa ST. JOHN-WILLIAMS, Kendra ADAMS,
J. Will THOMPSON, Michael P. SNYDER,
Kevin CONTREPOIS, S Songjie CHEN, Nadia
ASHRAFI, Sumeyya AKYOL, Ali YILMAZ,
Stewart GRAHAM, Thomas M. O'CONNELL,
Karel KALECKY, T. Hai PHAM, Therese KOAL,
Teodoro BOTTIGLIERI, Jerzy ADAMSKI, Gabi
KASTENMULLER

Kantil Regresyon Yéntemi ile
Olusturulan Pediatrik Blytiime
Egrilerinin Model Uyumunun
Worm Grafigi ile Degerlendir-
ilmesi

Eda CAKMAK, Ergun
KARAAGAOGLU, Serhat KILIC,
Pinar OZDEMIR

Sagkalim Analizinde Kopula
Entropi Tabanli Degisken Segimi
Aslihan ALHAN
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14.30-14.45

RNA-Dizi Verilerinde intron Tutulumunun
Belirlenmesinde Kulllanilan Biyoinformatik
Algoritmalarin Degerlendirilmesi

Esma Gamze AKSEL, Vahap ELDEM,

Kiiciik Kiime ve Periyotlu
Boylamsal Calismalarda Degisken
ve Model Secimi

Merve TURKEGUN, Bahar

Kadaverik Bobrek Naklinde
Yasam Siresini Belirleyen Nakil
Sirasinda ve Sonrasindaki Onemli
Degiskenler

Values for Internet of Things Application
Mehmet Tahir HUYUT, Andrei VELICHKO,
Belyaev MAKSIM

Modellerinin Bilgisayar
Uyarlamali Test Performanslarinin
Karsilastiriimasi

Yusuf Kemal ARSLAN, Afra ALKAN,
Atilla Halil ELHAN

Gokmen ZARARSIZ TASDELEN, Saim YOLOGLU Pembe KESKINOGLU, Kemal
OLCA, Duygu KARAKAYA, Ebru
OZTURK, Mehmet ORMAN, Timur
KOSE, Erdem KARABULUT, Ahmet
DIRICAN
14.45-15.00 | Cay/Kahve Arasi
Oturum Prof. Dr. Canan BAYDEMIR Prof. Dr. Ahmet OZTURK Prof. Dr. Ertugrul COLAK
Baskanlari | Prof. Dr. Gokmen ZARARSIZ Prof. Dr. Hafize SEZER Prof. Dr. Fezan MUTLU
Dog. Dr. Pinar GUNEL Dog. Dr. Harika Gozde Dog. Dr. Emre DEMIR
GOZUKARA BAG
15.00-15.15 | Machine Learning Sensors for Diagnosis Efor Kullanimli ve Ug Parametreli Referans Araligi Belirlemede
of COVID-19 Disease Using Routine Blood Lojistik Madde Yanit Teorisi Kullanilan Tek Degiskenli ve

Cok Degiskenli Yontemlerin
Karsilastirilmasi

Esra Kutsal MERGEN, Sevilay
KARAHAN

15.15-15.30

Makine Ogrenmesinde Sinif Dengesizligi
Sorunu icin Bazi Veri On isleme
Yontemlerinin Karsilastiriimasi: Bir
Uygulama

Hilya OZEN, Dogukan OZEN

Ol¢me Araglarinin Boyutluluk
Yapisinin Belirlenmesinde Yapisal
Esitlik Modellemesine Dayali
Yontemler

Serhat HAYME, Derya GOKMEN,
Sehim KUTLAY, Ayse Adile
KUCUKDEVECI

Mamodgrafi Gorlintulerinde Farkli
On isleme Kombinasyonlarinin
Siniflandirma Performanslari
Uzerine Etkisi

Hanife AVCI, Jale KARAKAYA

15.30-15.45

Makine Ogrenme Yéntemlerinin Basarilarini
Degerlendirirken Hangi Performans
Olcitleri Kullanilmalidir.

Yasar SERTDEMIR, ilker UNAL, Hiilya
BINOKAY

Dogrusal Olmayan Yapisal Esitlik
Modellemesi Yaklasimlarinin
incelenmesi ve Bir Uygulama
Nur Efsan TIGLI, Sengiil CANGUR

Obuchowski Parametrik olmayan
ROC Egrisi Analizi ve Kiime
Bootstrap Yaklasimlari ile iliskili
Verilerin Degerlendirilmesi: Multipl
Skleroz Hastalarinda Optik Noéropati
Teshisi Uzerine Bir Uygulama

Biisra EMIR, Fatma Ezgi CAN,
Mustafa Agah TEKINDAL, Ferhan
ELMALI, Ertugrul COLAK

15.45-16.00

Veri Madenciliginde Hibrit Model Yaklasimi
Batuhan BAKIRARAR, Atilla Halil ELHAN

Biyoistatistik Dersine Yonelik
istatistik Oz Yeterlilik Inanc Olcegi,
istatistik Kaygi Olcegi ve istatistik
Tutum Olcegi Arasindaki Aracilik
iliskisinin Arastinlmasi: Bir Yapisal
Esitlik Modellemesi Calismasi
(Path Analizi)

Kamber KASALI, Senem GONENC

Sirali Bir Yanit Degiskenini
Siniflamada Sayisal Bir Olciim
icin Optimal Kesim Noktalarini
Belirleme

ilker UNAL, Yasar SERTDEMIR, H.
Esin UNAL

16.00-16.15

Yayin Yanhligini Onlemede P-Egrisi Yontemi
Arzu BAYGUL EDEN, Alev BAKIR KAYI

Yapisal Esitlik Modellemesi
Uygulamalarinin Raporlanmasi:
Bir Kontrol Listesi

Zeliha AYDIN KASAP, Burgin KURT,
Kemal TURHAN

The Effectiveness of Blood Routine
Parameters and Some Biomarkers
as a Potential Diagnostic Tool in
the Diagnosis and Prognosis of
COVID-19 Disease

Mehmet Tahir HUYUT,

Siddik KESKIN

Vi
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Program

Dog. Dr. Ozlem KAYMAZ

Salon Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konfer- Sari Salon Pembe Salon

ans Salonu
Oturum Prof. Dr. Atilla Halil ELHAN Prof.Dr. Giilsah SEYDAOGLU
Baskanlari Prof. Dr. Sengiil CANGUR Prof. Dr. Sinan SARACLI

Dog. Dr. Mehmet KARADAG

09.00-09.05

Sobel ve Baron-Kenny Yon-
temlerinin Performanslarinin
Karsilastiriimasi

Huilya BINOKAY, Yasar SERT-
DEMIR

Lokosit Antijen Molekdlleri Toplum
Doku Tipi Sikhigi

Kemal OLCA, Ahmet KESKINOGLU,
Duygu KARAKAYA, Ebru OZTURK,
Pembe KESKINOGLU, Mehmet OR-
MAN, Timur KOSE, Ahmet DIRICAN,
Erdem KARABULUT

09.05-09.10

Mamografi Gorlintulerinde K-or-
talamalar Kiimeleme ve Canny
Kenar Algilama Boltitleme Yon-
temlerinin Siniflandirma Perfor-
manslarinin Karsilastirilmasi

Jale KARAKAYA, Hanife AVCI

Cok Boyutlu Olcekleme Yéntemi ile
Trakya'da Tarimsal Uretim Bolgel-
erinde Agir Metal Yogunlugunun
Gosterimi

Buisra AYDIN, Ozgecan KORKMAZ
AGAOGLU, ismayil Safa GURCAN

09.10-09.15

Log Multinomial Regresyon
Modeline Hosmer-Lemeshow
Uyum lyiligi Testinin Uyarlan-
masi

Yasemin OZTURK, Erdem
KARABULUT

Lojistik Regresyon Modeli ile Kardiyo-
vaskduler Kalp Hastaligi Siniflandiril-
masi ve Tahmini

Mehmet KIVRAK

09.15-09.20

Diyabetik Gozlerde Multifokal
Elektroretinografide Halka
Amplitidinin ve Halka Am-
plitidiini Etkileyen Faktorlerin
Degerlendirilmesi

Ayse Biisra GUNAY SENER, Hi-
dayet SENER

Onceden Egitilmis Evrisimsel Sinir
Aglarindan Elde Edilen Oznitelikler
ile Sperm Morfolojisinin Julia Tabanli
Web Uygulamasi ile Siniflandiriimasi
Hiiseyin KUTLU, Emek GULDOGAN,
Cemil COLAK

09.20-10.00

Cay/Kahve Arasi

10.00-12.00

Panel (Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konferans Salonu)
Moderatorler: Prof. Dr. Z. Nazan ALPARSLAN, Prof. Dr. Yasemin YAVUZ

12.30-16.30

Gezi Programi

Performanslarinin Farkli Kosullar Altinda
Karsilastirlmasi: Bir Monte Carlo Benzetim
Calismasi

Miige COSKUN, Osman DAG

Birlestirilmesine Yonelik Gelistir-
ilmis Kapsamli Bir R Paketi

Serra ilayda YERLITAS, Serra
Bersan GENGEC, Gézde ERTURK
ZARARSIZ, Selcuk KORKMAZ,
Gokmen ZARARSIZ

Salon Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konfer- Sari Salon Pembe Salon
ans Salonu
Oturum Prof. Dr. Mehtap AKGIL OK Prof. Dr. Yusuf GELIK Prof. Dr. Ismayil Safa GURCAN
Baskanlari | Dog. Dr. Jale KARAKAYA KARABULUT Prof. Dr. Nurhan DOGAN Prof. Dr. S. Yavuz SANISOGLU
Dog. Dr. Beyza DOGANAY ERDOGAN Dog. Dr. Cengiz BAL Dog. Dr. Yasar SERTDEMIR
09.30-9.45 | Makine Ogrenmesi Algoritmalarinin dtComb: iki Siirekli Tani Testinin Cok Degiskenli Varyans Analizinde

Kullanilan Test istatistiklerinin
Tip | Hata Oranlari Bakimindan
Karsilastiriimasi

Fatma Ezgi CAN, Biisra EMIR,
Ferhan ELMALI, Can ATES,
Mustafa Agah TEKINDAL

09.45-10.00

Boyut indirgeme Uygulanan ve Uygu-
lanmayan Verilerin Analizinde Makine
Ogrenimi Yontemlerinin Karsilastiriimasi
Feyza INCEOGLU, Cemil COLAK

Propensity Skora Dayali Eslestirme
Analizi icin Yeni Bir R Shiny Web
Uygulamasi

Emre DEMIR, Giilgin AYDOGDU,
Muhammed Ali YILMAZ, Yasemin
YAVUZ

Kanitsal Guig ve Literatur Butiin-
IGguniin p-Egrisi ile incelenmesi
Alev BAKIR KAYI, Arzu BAYGUL
EDEN

vii
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10.00-10.15

Yuiksek Boyutlu Verilerde Eksik Veri Deger
Atama Yontemlerinin Tahmin Perfor-
manslarinin Asin Ogrenme Makineleriyle
incelenmesi

Bugra VAROL, imran OMURLU, Mevliit TURE

R Shiny ile Zaman Serileri Analizi
icin interaktif Aray(iz Tasarimi
Esra GULTURK, Abdulvahap
PINAR, Ahmet Kadir ARSLAN,
Pinar YILMAZ

Taguchi ve Faktoriyel Deney
Tasarim Metotlarinin Karsilastir-
masi: Lactobacillus spp. ERIC-PCR
Optimizasyonu Ornegi

Selen YILMAZ ISIKHAN, Ceren
OZKUL

10.15-10.30

Siniflamada Kullanilan Veri Madenciligi
Yontemlerinin Performanslarinin D Vitamini
Veri Seti Uzerinde Karsilastiriimasi

Ozlem ARIK, inci ARIKAN, Erdem KARAB-
ULUT

Twowaytests: Iki Yonlii Bagimsiz
Grup Tasarimi icin Bir R Paketi
Muhammed Ali YILMAZ, Osman
DAG, Samaradasa WEERAHANDI,
Malwane M.A. ANANDA

Egilim Skoru Eslestirmesinde
Greedy ve Optimal Yontemlerin
Karsilastirilmasi

Gilden HAKVERDI, Timur KOSE,
Cemil COLAK

10.30-10.45

Bulanik Kiimeleme Yontemi ile Biyoistatistik
Dersi Alan Ogrencilerin Degerlendirilmesi
Senem GONENG, Kamber KASALI, Ozge
PASIN

Kantil Regresyon Yaklasimi icin
interaktif Bir Arayiiz Tasarimi
Abdulvahap PINAR, Ahmet Kadir
ARSLAN

KOAH Hastalarinda Fonksiyonel
Kapasite Uzerindeki Etkilerin
Istatistiksel Yontemlerle Analizi
Sinan SARACLI, Aydin BALCI, Berka-
Ip TUNCA

10.45-11.00 | Cay/Kahve Arasi

Oturum Prof. Dr. Ferhan ELMALI Prof. Dr. Unal ERKORKMAZ Prof. Dr. Erdem KARABULUT

Baskanlan | Dog. Dr. ilker UNAL Dog. Dr. Selcuk KORKMAZ Dog. Dr. Selcen YUKSEL
Dog. Dr. Selen YILMAZ ISIKHAN Dog. Dr. M. Agah TEKINDAL Dog. Dr. Can ATES

11.00-11.15

Covid-19 Tanisinda Konvolusyonel Sinir
Aglan Mimarilerinin Karsilastirilmasi
Isil UNALDI, Leman TOMAK

Performance Analysis of Simulat-
ed Data Sets by Machine Learning
Algorithms

Senem KOC, Leman TOMAK,
Erdem KARABULUT

Holstein Irki ineklerde Giic Dogum
Uzerinde Etkili Olan Faktorlerin
Belirlenmesinde FP Growth Algorit-
masinin Kullanimi

Elif CELIK GURBULAK, Murat ABAY,
Aytac AKCAY, Funda IPEKTEN, G6k-
men ZARARSIZ, Esma Gamze AKSEL

11.15-11.30

Goriintii isleme Yéntemlerinin COVID-19
Pozitif Tespitinde Klasik Veri Madenciligi
Yontemleri ile Siniflandirmaya Etkisi
Fatma Gul KURT, Jale KARAKAYA

Propensity Skora Dayali Eslestirme
Analizinde Optimum Caliper
Belirlenmesi icin Bir Benzetim
Calismasi

Giilgin AYDOGDU, Muhammed

Ali YILMAZ, Emre DEMIR, Yasemin
YAVUZ

Kardiyoverter Defibrilator (ICD)
implantasyonu Yapilan Hastalarda
Yagsam Durumu Tahmin Modelle-
mesi

Hatice AKTAS GOKCE, Amine
BAYRAKLI, Emre YASAR

11.30-11.45

Diagnosis and Prognosis of COVID-19
Disease Using Routine Blood Values and
LogNNet Neural Network

Mehmet Tahir HUYUT, Andrei VELICHKO

Assessing and comparison of
various biomarker scenarios for
guiding treatment selection:
Simulation results and recom-
mendations

Hiilya KOCYIGIT

Erken Evre Meme Kanseri Hastalari-
na ait Hazard Faktorlerinin Uygu-
lanan Cesitli Model Sonuglarinin
Karsilastirimasi

Nural BEKIROGLU, Ayse ULGEN,
Emrah Goékay OZGUR, Sinan UZUN,
Wentian LI

11.45-12.00

Onerilen Derin Ogrenme Mimarisi ile
MR Goriintiilerine Dayali Alzheimer
Hastaliginin Siniflandiriimasi
Mehmet KIVRAK, Cemil COLAK

BKSY: Bilgi Kesfi Sureci Yazilimi
Ahmet Kadir ARSLAN, Cemil
COLAK

MEVARYA
Mutlu UMAROGLU

12.00-12.15

Cay/Kahve Arasi

12.15-13.00

Kapanis Konusmalari (Ord. Prof. Dr. Abdiilkadir Noyan Konferans Salonu)

viii
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SB-1

Yapisal Esitlik Modellemesi Uygulamalarinin Raporlanmasi: Bir Kontrol Listesi 1
Zeliha AYDIN KASAP, Burgin KURT, Kemal TURHAN

SB-2 )

Kadaverik Bobrek Naklinde Yasam Siiresini Belirleyen Nakil Sirasinda ve Sonrasindaki Onemli Degiskenler 2
Pembe KESKINOGLU, Kemal OLCA, Duygu KARAKAYA, Ebru 0ZTURK, Mehmet ORMAN, Timur KOSE, Erdem KARABULUT, Ahmet DIRICAN

SB-3

Assessing and Comparison of Various Biomarker Scenarios for Guiding Treatment Selection: Simulation Results and
Recommendations 3
Hiilya KOGYIGIT

$B- 4 ..

Boyut Indirgeme Uygulanan ve Uygulanmayan Verilerin Analizinde Makine Ogrenimi Yontemlerinin Karsilastirimasi 4
Feyza INCEQGLU, Cemil GOLAK

SB = 5 . .

Holstein Irki Ineklerde Gii¢ Dogum Uzerinde Etkili Olan Faktérlerin Belirlenmesinde FP Growth Algoritmasinin

Kullanimi 5
Elif CELIK GURBULAK, Murat ABAY, Aytag AKCAY, Funda IPEKTEN, Gokmen ZARARSIZ, Esma Gamze AKSEL

SB = 6 . . o

Mamografi Goriintiilerinde Farkli On Isleme Kombinasyonlarinin Siniflandirma Performanslari Uzerine Etkisi 6
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Yapisal Esitlik Modellemesi Uygulamalarinin Raporlanmasi: Bir Kontrol Listesi

'Zeliha AYDIN KASAP, 2Burgin KURT, *Kemal TURHAN

"Karadeniz Teknik Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisii, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali
2Karadeniz Teknik Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisil, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali
3Karadeniz Teknik Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisil, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali

Amac: Bu calismada, Yapisal Esitlik Modellemesi (YEM) uygulamalarinda icerik, orneklem boyutu, eksik verilerin yonetimi, modellerin
ozellikleri ve tanimlanmas, parametre tahmin yontemi secimleri ile model performanslarinda uygun uyum indeksleri ve etkilendigi
durumlann goz oniine alinarak raporlamada yapilan ve sik karsilasilan hatalarin azaltilmasina yonelik arastirmaci/okuyucu/degerlendi-
ricilere rehberlik edecek bir kontrol listesinin gelistiriimesi amaglanmigtir.

Gereg ve Yontem: YEM uygulamalarinda arastirma sorularinin agik ve yalin bir dil ile belirlenmesi ve gelistirilecek dl¢iim/yapisal mode-
lin kavramsal cercevesinin teorik temele dayandinimasi oldukga dnemlidir. Calismanin baginda siirece hakim olunmasi, calismanin kalite
standartlarini arttirmada ve siireg yonetiminin hizlandinimasinda etkin rol oynamaktadir. Literatiirde, YEM icin ihtiyag duyulan 6rneklem
sayisinin, 5 ile 20 gozlem arasinda degistigi goriilmektedir. Bunun yaninda calismalarda eksik verilerin iistesinden nasil gelindigi konusu
da kapsamli bir tartismayi icermelidir. Bu calismada, literatiirde gdzlenen kontrol listelerindeki uygulama basamaklan detaylica ince-
lenmis ve gelistirilen kontrol listesinin ana hatlar modelin tasarimi, modelin degerlendirilmesi, modelin modifikasyonu ve YEM tabanl
calismalarin yorumlanmasi/raporlanmasi olmak iizere 4 temel baglik altinda listelenerek giincellenmistir.

Bulgular: YEM uygulamalarinda, varsayimlarin kontrol edilmemesi, dnsel modelin teorik temele dayandinlmamasl, 6l¢iim sonuglan-
nin gegerli ve giivenilir dlceklerle elde edilmemesi, modelin teorisinde girdi matrisine alinacak elemanlar ile ¢ikti matrisinde olusacak
duruma dikkat edilmemesive sonucunda ilgili metriklerin uygun sekilde hesaplanamamasi (underidentified/overidentified) sik gériilen
hatalardan bazilandir. Ayrica, YEM modeli icin yapilan agiklayici ve dogrulayic faktor analizlerinde ayni veri setinin kullanilmasi sonucu
uyum indekslerinin yaniltiai sonuclar vermesi ve modelde uzman gdriisiine bagvurulmadan modifikasyon indekslerinin iyilestirilmeye
calisiimasi YEM uygulamalarinda g6z ards edilen durumlar arasinda gelmektedir. istatistiksel bir model olusturmanin amacinin karmastk
veri yapisini basitlestirmek oldugu diisiiniildiigiinde, degisken sayisini azaltmaya ¢alismamis bir modelin parsimoni ilkesi agisindan daha
az degerli oldugu unutulmamalidir.

Sonug: YEM kavrami, dl¢tim, regresyon, yol analizi ve faktor modelleri dahil olmak iizere ok genis bir model yelpazesini kapsar. Bu
nedenle, arastirmacilarin yontemi anlayabilmeleri ve uygun sekilde raporlayabilmeleri icin dnemli diizeyde istatistiksel bilgiye sahip
olmalan gerekmektedir. Bu calisma, karmagikligi nedeniyle YEM modellerinin her yoniinii kapsayamasa da, bir YEM calismasinin; aras-
tirmaailar tarafindan ele alinmasinda, gerek ¢alismanin zaman yonetimine gerekse raporlamalarin standart ve etkin bir sekilde gercek-
lestirilmesine katki saglayacagi diisiiniilmektedir. Boylece, bu calisma, YEM tabanli uygulamalarin arastirma kalitesinin iyilestirilmesine
ve raporlama siirecinde modelin bir biitiin halinde, kontrol listesindeki adimlar ile degerlendirmesinde arastirmacilara yardimai olacaktir.

Anahtar Kelimeler: Faktor Analizi, Yapisal Esitlik Modellemesi, Kontrol Listesi
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Kadaverik Bobrek Naklinde Yagam Siiresini Belirleyen Nakil Sirasinda ve
Sonrasindaki Onemli Degiskenler
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Amag: Son donem bébrek yetmezligi gelismis hastalarda temel hedef tedavi, bibrek naklidir. Ulkemizde ve diinyada organ bekleme
listelerinin cogunu bbrek nakli bekleyen hastalar olusturmaktadir. Ulkemizde organ nakli bekleyen hastalarin %86.4'i bibrek bekle-
mektedir ve kadavra dondr sayisi diger iilkelerden ¢ok daha sinirlidir. Optimal eglestirme icin dncelikle klinik gdzlem ve kararlar 6n plana
akmistir. Sonradan doku-organ reddi gibi basarisizlik sonuglan biyoistatistik yaklasimlarla degerlendirilmeye baglanmistir. Konu ile ilgili
biyoistatistik degerlendirmeler, nakilli bobregin yasam siiresini etkili degiskenlerle birlikte inceleyen cox regresyon analizi ile yapilir.
Bobrek naklinde red veya olumsuz sonuglarin tahminlenmesi, alici, verici ve doku tipi ve klinik dzelliklerle gerceklestirilir. Bu calismada
kadaverik organ nakli yapilimis cok merkez verileri rerospektif degerlendirilerek organ veya hasta élimiine neden olan eglestirme ile ilgili
degiskenlerin etkisi arastinimistir.

Geregve Yontem:Uc biiyiik ilde (izmir, Istanbul ve Ankara) kadaverik nakil sayisi yiiksek olan 9 organ nakli merkezinin verileri (hardcopy
hasta dosyalari, elektronik ortamda ulasilan veriler) kaydedilmistir. Merkezler arasi farkli kayit ozelligi olabilecek verilerin girisleri icin
standardizasyonu egitimler yapilmigtir. Amerika ve Avrupa organ nakil sistemleri (UNOS ve Eurotransplant) incelenmis, klinik alandaki
deneyimler ve ulagilabilen bbrek nakline ait veriler ile cinsiyet, yas, birden fazla transplantasyon gecirme durumu, nakil dncesi hiper-
tansiyon ve diyabet varligi, nakil sonrasi gecikmis greft fonksiyonu yasanmasi durumu ve HLA doku uyum degiskenlerinin nakil edilen
organin yasam siiresine etkileri arastinlmistir. Agiklayici degiskenler stepwise (adim adim) se¢me yontemi ile modele dahil edilip ¢ikari-
larak yasam siiresine en anlamli etki eden en anlamli agiklayici degiskenler arastinlmistir. Bu calismada sunulan veriler proje verilerinin
tamamini icermemektedir.

Bulgular: Uc ilde dokuz organ nakli merkez verilerinden elde edilen 645 hastanin verisi analiz edilmistir. Kadaverik bobrek nakli yapilan
bu hastalarin yas ortalamasi 40,3 yildir ve 74'ii 18 yas altinda (cocuk), 73'li 35-50 yas araliginda ve 413'ii 50 yas iizerinde oldugu saptan-
di. Alicr hastalarin 201'inde nakil dncesi hipertansiyon ve 48'inde nakil dncesi diyabet tanisi bulunmaktadir. Nakil ani ve hemen sonrasi
gelisen gecikmis greft fonksiyonu 137 hastada gerceklesmistir, 29 aliinin birden fazla nakil gecirmis oldugu belirlenmistir. Parametrik
modeller ve Cox oransal tehlikeler modelleri uygulanarak, alicinin gecikmis greft fonksiyonu yasanmasi ve yas artisinin organ yasam
siiresini agtklamada diger agiklayici degiskenlere gore daha etkili oldugu bulunmustur.

Sonug: Yalnizca kadaverik bobrek nakilli hastalarin verilerinden eslestirme icin dnemli olan degiskenlerin dahil edildigi biyoistatistik
modellerle analiz edildiginde, yas ve gecikmis greft fonksiyon varligi degiskenleri bobrek yasam siiresi icin dnemli bulunmustur. Ancak
bu degiskenler klinik bilgi ile de birlikte degerlendirilmelidir. Gecikmis gretf fonksiyonu ara sonug ise neden-sonug iliskileri tekrar deger-
lendirilerek analiz edilmelidir. Tesekkiir: Bu calisma TUBITAK-SBAG- 3185164 Nolu proje verilerinden gerceklestirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Kadaverik Bobrek Nakli, Sagkalim analizi, Cox regresyon
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Assessing and Comparison of Various Biomarker Scenarios for Guiding Treatment
Selection: Simulation Results and Recommendations

Hiilya KOCYIGIT

Karamanoglu Mehmetbey University

Aim: The use of treatment selection biomarkers is essential for assessing whether or not a patient improves after receiving a certain
treatment. Oncology has performed a lot of research on tumor markers throughout the years, however, few of these markers have been
shown to be useful medically. Therefore, it is crucial to identify the appropriate therapy biomarker to verify the patient’s benefits. This
study suggests a set of descriptive and inferential techniques for assessing individual markers and evaluating potential markers.

Materials and Methods: It is frequently required to take into account factors related to the target marker when assessing these mar-
kers. This study determines the best decision rule based on the marker to categorize patients following the benefits of their treatments,
and we characterize the marker’s performance using the associated classification accuracy as well as the classifier’s overall distribution.

Results: Across this paper, Monte Carlo simulation, which imitates breast cancer datasets, has been performed to illustrate treatment
selection based on the biomarkers.

Conclusion: This paper is a rare study in observational studies investigating and presenting summary measures for MC simulation based
on the cancer markers. Few studies in the understanding of biomarker rely on observational studies instead of randomized control trial.
But, in a non-randomized observational study, researchers have no control over the treatment. Thus, this paper performs various simu-
lation scenario to illustrate confounding effects when used in observational data sets. Thus, generating different treatment, outcome or
both have been performed significantly different impact on treatment selection.

Keywords: Treatment selection, biomarker, observational study
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Boyut indirgeme Uygulanan ve Uygulanmayan Verilerin Analizinde Makine

Ogrenimi Yontemlerinin Karsilastiriimasi
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Amac: Cok boyutlu verilerde arastirmacilar veri seti hakkinda bilgi sahibi olmadi§i durumlarda veriyi yorumlayabilmek icin boyut indir-
geme yontemlerini kullanmaktadir. Boyut indirgeme yontemleri ile cok boyutlu verilerde daha kiigiik yapilar elde edilerek veri hakkinda
daha kolay yorumlar yapilmaktadir. Temel amag veri kaybini minimum diizeyde tutarak veriden yiiksek diizeyde bilgi saglamaktir. Boyut
indirgeme yontemi icin en ¢ok tercih edilen yontemlerden biri de “Temel Bilegenler Analizi“dir. Gercek veri ile izdiisiimleri arasindaki orta-
lama uzaklik minimum yapilarak analiz gerceklestirilmekte ve cok boyutlu veriler kiiciik boyutlu homojen yapilara doniistiiriilmektedir.
Bu calismanin amaa agik kaynak kodlu bir veri setinde boyut indirgeme yontemlerinden olan temel bilesenler analiz yntemi uygulanan
ve uygulanmayan verilerde Random Forest ve Destek Vektor Makinesi yontem sonuglarinin dogruluk oranlanini karsilastirmaktadir.

Gereg ve Yontem: Calismada Kaggle kardiyovaskiiler veri seti kullanilmistir. 462 bireyden olusan veri setine ilk olarak boyut indirgeme
analizi uygulanmadan 6nce Random Forest (RF) ve Destek Vektdr Makinesi (SVM) dogruluk oranlar hesaplanmistir. Daha sonra temel
bilesenler analizi yontemi (PCA) uygulanarak boyut indirgeme analizi uygulanmigtir. PCA sonrasi Random Forest (RF) ve Destek Vektor
Makinesi (SVM) dogruluk oranlari hesaplanmistir. Elde edilen sonuglar karsilastinimistir. Biitiin hesaplamalarda Python programlama
dili ve paketleri kullanilmistir.

Bulgular: Calismada kullanilan veri setinde yer alan katilimailara ait yas ortalamasi 42.82 + 14.61 standart sapmadir. Katilimailarin
302'sinde (%64.4) kardiyovaskiiler hastalik bulunmaz iken 160'inda (%34.6) bulunmaktadir. Veri setinde kayip gozlem bulunmamak-
tadir. Temel bilesenler analizi (PCA) sonucunda Bartlett Kiiresellik test sonucu 936.247 (p=0.001<0.05) olarak ve Kaiser-Meyer-Olkin
(KMO) test degeri ise 0.69 olarak hesaplanmistir. PCA %86.6 agiklanan varyans oranina sahip 5 faktorlii yapi elde edilmistir. 5 faktorli
yapinin elde edilen dogruluk orani RF ile 0.60, SVMile 0.71 olarak hesaplanmistir. Gozetimli makine 6grenmesi ila gerceklestirilen analiz
sonucunda dogruluk orani RF ile 0.70, SVM ile 0.73 olarak hesaplanmistir.

Sonug: Cok sinifli yapilarda elde edilen dogruluk oranlari iki sinifli yapilara gore daha diisiik bulunmustur. Gozetimsiz makine 6grenme
yontemleri veri yapisi bilinmedigi ve dagilimlarinin orantiligi olmadigi durumlarda dezavantajlidir. Veri yapisinda orantisal dagilimlar
saglandigi zaman sonuglarin dogruluk orani da artacaktir. Yiiksek boyutlu veriler ile calismak hem zaman hem de maddi agidan kayiplara
neden olmaktadir. Bu nedenle boyut indirgeme yontemleri avantaj saglamaktadir. Bununla birlikte boyut indirgeme analizleri veri gor-
sellestirmede de arastirmacilara sunum agisindan kolaylik saglamaktadir.

Anahtar Kelimeler: Boyut indirgeme, Temel bilesenler Analizi, Random Forest, Destek Vektor Makinesi.
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Holstein Irki ineklerde Gii¢ Dogum Uzerinde Etkili Olan Faktorlerin
Belirlenmesinde FP Growth Algoritmasinin Kullanimi
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Amag;: Giic dogum, anne ve yavru kaynakli olup, gerek anne ve yavrunun saghgi bakimindan gerekse ekonomik agidan onemli bir prob-
lemdir. Bu nedenle, giic dogum dzellikle siit verimi yiiksek olan isletmelerdednemli bir sorun olarak ortaya gkmaktadir. Literatiirlere gore
gii¢ dogum iizerinde etkili faktrlerin basinda hayvanin irki, cinsiyeti, beslenme, buzagilama mevsimi, yas degiskenleri ve yonetimsel
faktorler gelmektedir. Gii¢ dogumla iliskili nedenler cogunlukla bilinmekle beraber ozellikle biiyiik isletmelerde Klasik iliski analizleri
ile tespit edilemeyen oriintiileri bulmak nem arz etmektedir. Bu calismada, gii¢ dogum iizerinde etkili olan bazi faktorlerin birliktelik
kurallan algoritmalarindan biri olan FrequentPatternGrowth(FP Growth) algoritmasi ile belirlenmesi amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Birliktelik kurallar alisiimis istatistiksel yontemler yerine kullanilabilecek analitik bir yontemdir. Birliktelik kurallari
ile tiiketicilerin satin aldigi driinler arasindaki iliskilerin ortaya ¢ikanlarak satin alma egilimleri belirlenmektedir. FP Growth ve Apriori
algoritmalar birliktelik kurallari algoritmalari arasinda en sik kullanilan algoritmalardir. Algoritmanin performans agisindan diger algo-
ritmalardan daha iglevsel oldugu daha onceki calismalarda gdsterilmistir. FP Growth Algoritmasini diger algoritmalardan ayiran en temel
karakteristikleri yaygin nesne kiimelerini dolaysiz olarak test edebilmesi ve biiyiik veri kiimelerinde kisa siirede sonug verebilmesidir.
Bu calismada gii¢ dogum, metritis, mastitis, ayak hastaligi, buzagilama mevsimi ve buzagilama yasi degiskenlerinden olugan 108 bas
Holstein inege ait veriler kullanilmistir. Minimum destek degeri ve minimum giiven degeri 0.03 olarak secilmistir. Veriler R4.2.1 (https://
cran.r-project.org) yaziiminda ve “rCBA” ve “arules” paketleri kullanilarak analiz edilmistir.

Bulgular: Uygulanan FP Growth algoritmasi ile 176 kural 0.03 saniyede olusturulmustur. Elde edilen sonuglara gdre Holstein ineklerde
3-4 yash olma ve normal dogumun birlikte gdriilme olasilidi %10 iken, 3-4 yash Holstein ineklerinde normal dogum gériilme olasilig
9%65'tir. 9-10 yagh ve mastitisli olma durumu ile gii¢ dogumun birlikte goriilme olasiligi %11 iken; 9-10 yasl ve mastitisli ineklerde gii¢
dogumun da goriilme olasiligi %71 olarak belirlenmistir.

Sonug: FP Growth algoritmasi ile elde edilen sonuglarin Apriori algoritmasi ile elde edilen sonuglara benzerlik gdsterdigi gortilmiistir.
Aynica, birliktelik kurallarinin veteriner hekimlik alaninda iglevsel bir yontem oldugu sonucuna variimistir.

Anahtar Kelimeler: Holstein, gii¢ dogum, FP Growth, apriori, birliktelik kurallar
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Mamografi Goriintiilerinde Farkl On isleme Kombinasyonlarinin Siniflandirma
Performanslan Uzerine Etkisi
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Amag;: Bir goriintii icerisinde cevresel faktorler, nem, elektromanyetik dalgalar ya da goriintii yakalama aygitlarindan kaynaklanan
goriintiide istenmeyen parazitler olusur. Goriintiiler {izerinde ortaya ¢ikan istenmeyen isaretler (giiriiltdi, noise), béliitleme ve dzellik
¢ikarimi adimlarindan ¢ikanilacak sonuglari etkiler. Bu nedenle goriintiilerin bu giiriiltiilerden temizlenmesi gerekmektedir. Alanyazinda
goriintiilerdeki giiriiltiilerin yok edilmesi ve gériintiilerin iyilestirilmesi icin farkli on isleme yontemleri onerilmistir. Bu nedenle calisma-
nin amaci, goriintii on isleme yontemleri ile, mamografi goriintiileri lizerinde netlestirme, belirli ayrintilan ortaya ¢ikarma, goriintiyii
yumusatma ve kenar keskinlestirme gibi islemler gerceklestirmek ve on isleme kombinasyonlarinin siniflandirma performansina katki-
sint incelemektedir.

Gereg ve Yontem: Mamografi, meme kanseri taramasi ve anormalliklerin tespiti icin en etkili goriintiileme yontemidir. Mamografi
goriintiilerinin okunmasinin zor olmasi ve goriintii kalitesinin diigiik olmasi nedeniyle bilgisayar destekli tani (CAD) modelleri ile ilgili
calismalar son yillarda artmugtir. Bu calismada, mamografi goriintiilerinde siipheli alanlarin tespiti icin bilgisayar destekli tani sistem-
leri kullamilmigtir. Bu calismadaki CAD sistemi bes ana adimdan olusmaktadir: 6n isleme, béliitleme, ilgi bélgesi (ROI), ozellik ¢lkarma
ve siniflandirma. On isleme algoritmalar, béliitleme ve siniflandirma yontemlerinin dogrulugunu 6nemli lciide etkiler. Bu calismada,
mini-MIAS veri tabanindan elde edilen 322 mamografi goriintisii kullanilarak kontrast sinirli uyarlamali histogram esitleme (CLAHE),
Medyan filtresi ve Keskinligi Azaltma maskeleme gibi farkli 6n isleme yontemlerinin farkli kombinasyonlarinin siniflandirma performansi
iizerindeki etkisi degerlendirilmistir. ROI drnekleri, k-ortalamalar kiimeleme béliitleme yontemiyle elde edilmistir. Gri seviye es olusum
matrisi (GLCM) ve Gri seviye calisma uzunlugu matrisi (GRLM) teknikleri kullanilarak ROI 6rneklerinden dzellikler cikanilmistir. Korelasyon
matrisi ile 6znitelik secimi yapildiktan sonra bu ozniteliklerin siniflandirma basarisina etkileri 6 farkli klasik veri madenciligi yontemi ile
incelenmistir. Goriintii isleme sonucu elde edilen sayisal veriler siniflandirma yontemlerinde giris degiskeni olarak kullanilmigtir.

Bulgular: Calismada yapilan siniflandirmada CLAHE algoritmasi 6n isleme ydntemi olarak tek bagina kullanildiginda diger on isleme
kombinasyonlarina gdre daha diisiik siniflandirma performans degerleri elde edilmistir. CLAHE algoritmasina Medyan filtresi ve Unsharp
maskeleme algoritmalar eklendiginde, siniflandirma yéntemlerinin performansi artmistir. Siniflandirma basarisi agisindan en iyi algo-
ritmaya baktigimizda Destek Vektor Makineleri (DVM), Rastgele Orman (RO), Yapay Sinir Aglari (YSA), Naive Bayes (NB) ve Karar Agaclar
(KA) yontemleri k-En Yakin Komsuluk (k-NN) algoritmasina gore her iki siniflandirmada da yiiksek siniflandirma sonuglari vermistir.

Sonug: Ulii kombinasyonun ikili ve tekli kombinasyonlardan daha iyi performans gistermedidi gozlemlenmistir. Siniflandirma yontem-
leri agisindan en yiiksek performansi DVM, RO ve YSA gdstermistir.

Anahtar Kelimeler: Mamografi goriintiileri, on isleme algoritmalar, siniflandirma performansi.
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SHINY ile Zaman Serileri Analizi icin interaktif Arayiiz Tasarimi
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Amac: Giiniimiizde ileriye dniik giivenilir karar alabilmek icin gelecegi dogru tahmin etmek son derece onemlidir. Zaman serileri analizi
zamanla degisen gozlemlerin ge¢misteki degerleri kullanilarak gelecekte alacagi degerleri tahmin edebilmek icin kullanilan yontem-
lerdir. Bu calismada R programlama dili kullanilarak, zaman serileri analizinde kullanilabilecek bir program gelistirmek ve ayrica bu
programa web iizerinden erisebilen bir arayiiz olusturmak amaclanmistir.

Gereg ve Yontem: Bu calismada shiny paketi kullanilarak bir arayiiz olusturulmustur. Gelistirilen arayiiz xls/.xlsx, .arff, .sav ve .csv/.
txt uzantili veri dosyalarini desteklemektedir. Tek degiskenli zaman serileri yontemleri ile ilgili “Karma otoregresif-hareketli ortalamalar
(ARMA), Filtre (siizme) modelleri, Diizlestirme yontemleri, Zaman serisi ayristirma yontemleri ve yaygin olarak kullanilan zaman serisi
teknikleri icin ge¢mis gozlemlerin agirliklandinimasindan olusan kisa dénemli dalgalanmalari dnleyen istatistiksel tekniklerdir. Bu tek-
niklerin temelinde bazi diizgiin egrilerden rasgele ayrilmalar gdsteren zaman serisine ait gecmis donemlerde yasanan dalgalanmalar
gelecek icin bir ongorii niteliginde olacaktir. Buna gdre en iyi ngdriiye karar vermek iin geligtirilen yazilim 6rnek veri setleri kullanilarak
test edilmistir.

Bulgular: En uygun modeli belirlemek icin zaman yolu grafigi cizilmistir. Duraganligi bozan unsurlar var ise (trend ve mevsimsellik gibi)
duraganlastirma yapilmistir. Veri setinin normal dagilima uygunlugu test edilmistir. En son uygun dngdriiye gére model olusturulmustur.

Sonug: Yaziim, saglik arastirmalarinda, ,ekonomide, tarim gibi bircok alanda kolaylikla tek degiskenli zaman serisi analizini uygulaya-
bilmek icin gelistirilmistir. ilerleyen calismalarda ilgili yazilimin ok degiskenli zaman serilerini analiz etme imkani saglayan siiriimii de
gelistirilecektir.

Anahtar Kelimeler: Arayiiz, Shiny, Zaman serileri
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Kardiyoverter Defibrilator (Icd) implantasyonu Yapilan Hastalarda Yasam Durumu
Tahmin Modellemesi
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Amag;: Gegici kalp piliimplante edilen hastalarin klinik dzellikleri, komorbiditeleri, altta yatan hastaliklari saptanip, has—tane i¢i morta-
litelerinin tahminlemesi amaclanmistir.

Gereg ve Yontem: Calismaya farkli sebeplerle kardiyoverter defibrilator (ICD) implantasyonu islemi yapilan 2019-2021 tarihleri ara-
sinda iilkemizde bulunan 2. Ve 3. Basamak saglik tesislerinde takip edilen 25233 hasta dahil edilmistir. Calismada Lojistik Regresyon
yontemi ile 6lim durumunu tahminleme amaglanmistir.

Bulgular: Calismaya geriye doniik olarak taranan 18768 erkek birey, 6464 kadin birey katilim saglamigtir. Bireylerin tamami kardiyover-
ter defibrilator (ICD) implantasyonu islemi gerceklesmis hastalar olup, kadinlarin yas ortalamasi 63.22+14.83, erkeklerin yas ortalamasi
62.72+12.93 olarak saptanmistir. En sik kalp pili islemi Implantable Cardioverter Defibrillator takiimasi, tek elektrot olarak belirlenmistir.
Oliim durumunu bagimli degisken olarak belirledigimizde modele ekledigimiz yas, cinsiyet, islem tipi, 6liim zamani (6liim zamani-islem
zamani) gibi bagimsiz degiskenler ile bagimh degiskenin %78.7'sinin lojistik regresyon yontemi ile agiklandigi saptand. Calisma Phyton
dilinde NumPy, Matplotlib kiitiiphaneleri ve Scikit-learn paketleri de kullanilarak ilave bagimsiz degiskenler ile lojistik regresyon yontemi
ve Karar Agaclar yontemi uygulanarak tekrar degerlendirilip karsilastinlacaktir.

Sonug: Kardiyoverter defibrilator (ICD) implantasyonu islemi gerceklesmis bireylerin yasa, cinsiyete, islem tipine bagli olarak yasama
siireleri farklilik gostermektedir. Farkliigin sonucu ise 6limciil seyirdir.

Anahtar Kelimeler: Tahmin modelleme, yasam durumu, kalp pili
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Sagkalim Analizi icin Veri Simiilasyonu
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Amag;: Sagkalim analizi calismalarinda gercek veriye ulasmak oldukga zordur. Bu nedenle, veri analistleri simiilasyon calismalarina yo-
nelmislerdir. Bu calismada, sagkalim analizinde derin 6§renme icin veri simiile ederken dikkat edilmesi gereken parametreleri vurgula-
mak ve bu parametrelerin DeepSurv yonteminin tahminleme basarisina etkisini ortaya koymak amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Burada, sagkalim analizleri icin veri simiilasyonunda en ¢ok tercih edilen R programlama dilindeki “coxed” paketin-
de iizerinde durulmus olup, simiile edilmis veri setleri kullanilarak bir benzetim calismasi gerceklestirilmistir. Bu kapsamda drneklem
biiyiikliigiiniin, sansiir oraninin, bagimsiz degiskenlere iliskin katsayilarin ve cesitli istatistiksel dagilimlardan bagimsiz degiskenlerin
simiile edildigi pek cok senaryo olusturulmustur. Olusturulan her senaryo ise 100 kez tekrarlanmistir. Ayrica, simiile verilere ek olarak
gercek veri iizerinde de DeepSurv yontemi uygulanmistir. Yontemlerin karsilastinimasinda Harrell'in C-indeks degeri kullanilmistir. Veri-
lerin tiiretilmesi R programlama dili (ver. 3.6.3) ile derin dgrenmeye iliskin analizler ise Python programlama dilinde gerceklestirilmistir.

Bulgular: Yapilan benzetim calismasi sonucunda, drneklem biiyiikliigiiniin, sansiir oraninin, bagimsiz degiskenlere iliskin katsayilarin
ve bagimsiz degiskenlerin simiilasyonunda kullanilan istatistiksel dagjilimlarin tahminleme basarisini etkiledigi bulunmustur. Orneklem
biiyiikliigii arttikca yontemlerin performansi artmistir. Sansiir oraninin artmasi tahminleme bagarisini azaltmistir. Bagimsiz degiskenlere
iliskin katsayilarin artmasi yontemin siniflama performansini arttirmistir. Bagimsiz degisken katsayilarinin “coxed” paketindeki mevcut
haliyle kullanildigi durumda ise 0,50-0,60 araliginda bir C-indeks degeri elde edilmistir.

Sonug: Bu calismada, sagkalim verisi simiilasyonunda kullanilan parametrelerin 6nemi ve tahminleme basarisina etkisi aik bir sekilde
ortaya konmustur. Sonug olarak, sagkalim analizinde derin 6grenme icin kullanilan DeepSurv algoritmasinda ¢ok sayida hiperparametre
kullanilmasi model baganisini arttirmak i¢in avantaj olmasina ragmen, veri simiile ederken goz ardi edilen ya da yanhs kullanilan para-
metrelerin tahminleme basarisi tizerindeki etkisinin Gnemi anlagilmigtir.

Anahtar Kelimeler: DeepSurv, harrell'in C-indeksi, sagkalim analizi
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Amag;: Giiniimiizde ileriye doniik giivenilir karar alabilmek icin gelecegi dogru tahmin etmek son derece dnemlidir. Zaman serileri analizi
zamanla degisen gozlemlerin ge¢misteki dederleri kullanilarak gelecekte alacagi degerleri tahmin edebilmek icin kullanilan yontemler-
dir. Bu calisma R programlama dili kullanilarak, zaman serileri analizinde kullanilabilecek bir program gelistirmek ve ayrica bu programa
web iizerinden erisebilen bir arayiiz olusturmak amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Bu Calismada R-Studio ile shiny paketi kullanilarak bir arayiiz olusturulmustur. Gelistirilen arayiiz xls/.xIs, .arff, .sav
ve .csv/.txt uzantili veri dosyalarini desteklemektedir. En ¢ok kullanilan dngdriilerden tek dediskenli zaman serileri yontemleri ile ilgili
“Karma otoregresif-hareketli ortalamalar (ARMA), Filtre (sizme) modelleri, Diizlestirme yontemleri, Zaman serisi ayristirma yontemleri
ve yaygin olarak kullanilan zaman serisi teknikleri icin ge¢mis gozlemlerin agirliklandinlmasindan olugan kisa dénemli dalgalanmalari
onleyen istatistiksel metotlardir. Bu metotlarin temelinde bazi diizgiin egrilerden tesadiifi ayriimalari gdsteren zaman serisine ait ge¢mis
donemlerde yasanan dalgalanmalar gelecek icin bir 6ngorii niteliginde olacaktir. Buna gdre en iyi ongoriiye karar vermek icin hazirlanan
program ve arayiiz rnek veri setleri kullanilarak test edilmistir.

Bulgular: En uygun modeli belirlemek icin zaman yolu grafigi ¢izilmistir. Duraganligi bozan unsurlar var ise (trend ve mevsimsellik gibi
) duraganlagtirma yapilmistir. Veri setinin normal olup olmadigi test edilmistir. En son uygun 6ngoriiye gore model olusturulmustur.

Sonug: Yazilm, saglik arastirmalarinda, ,ekonomide, tarim gibi bircok alanda kolaylikla tek degiskenli zaman serisi analizini uygulaya-
bilmek icin gelistirilmistir. ilerleyen calismalarda qok degiskenli zaman serileriile ilgili yazilim gelistirilecektir.
Anahtar Kelimeler: Arayiiz, Shiny, Zaman serileri
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Periton Diyaliz Hastalarinda Sagkalim ve Uzunlamasina Verilerin Birlikte
Modellemesi: Kisiye Ozgii Dinamik Risk Kestirimleri

"Merve Basol GOKSULUK, Dinger GOKSULUK, *Frgun KARAAGAOGLU

"Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye
2Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye
3Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

Amag;: Periton diyaliz (PD) tedavisi, ge¢ donem bdbrek yetmezligi olan hastalarda siklikla uygulanmaktadir ve nefrolji alaninda PD has-
talarinin sagkalim durumlan giincel olarak calisilmaya devam etmektedir. Hastaligin seyrini degerlendirebilmek icin bobrek fonksiyonu
ile liskili olan biyobelirtecler ve gesitli biyokimsayasal parametreler izlem siiresinde tekrarli olarak 6l¢iilmektedir. Literatiirdeki calismalar
incelendiginde sagkalim analizlerinde tekrarli alinan bu dl¢iimlerin baslangic ve/veya izlem siiresi icindeki ortalama degerlerinin cogun-
lukla dikkate alindi§i goriilmektedir. Bu yaklasim yanlis olmamakla birlikte tekrarli lciimlerin zaman icerisindeki degisimini gozardi
etmekte ve yanli sonuglar elde edilmesine yol acabilmektedir. Bu ¢alisma, PD hastalarinda cesitli biyobelirteclerin mortalite ile olan
iliskisini tekrarli dl¢im yapisini dikkate alarak ortaya koymayi amaclamaktadir.

Gereg ve Yontem: Bu calismada 1995 — 2007 yillan arasinda Erciyes Universitesi Nefroloji béliimiinde periton diyaliz (PD) tedavisine
baslayan 511 hastaya ait veriler geriye doniik olarak degerlendirilmistir [1]. Hastalar, PD baslangicindan itibaren 6liim, bobrek nakli,
hemodiyalize gecis, izlemden ¢ikma, PD tedavisinin sonlandiriimasi gibi sebeplerden herhangi birisi gozleninceye kadar takip edilmistir.
Mortalite yanit degiskeni PD siirecinde gdzlenen tiim sebeplerden kaynakli 6liimdiir. Biyobelirteclerin zaman icerisindeki degisiminin
sagkalim {izerindeki etkisi birlesik modelleme (joint modelin) yaklasimi kullanilarak degerlendirilmistir [2, 3]. Sagkalim modeli icin Cox
regresyon yontemi ve uzunlamasina veriler icin karma etkili dogrusal modelden yararlaniimistir. Calismada tekrarli 6l¢iim olarak serum
albumin degerleri dikkate alinmistir.

Bulgular: Elde edilen sonuclara gore ortalama serum albumin degerlerinin mortalite ile iliski olmadigi goriilmiistiir. Ancak, tekrarli
olarak 6l¢iilen serum albumin degerlerinin mortalite ile anlamli ve ters yonlii bir iligkisi oldugu gdzlenmistir (HR: 2.43, %95 G.A.: 1.48
— 4.16). Peritonit hizi, hemodiyaliz ge¢misi ve toplam komorbit hastalik sayisi ile mortalite arasinda pozitif yonli bir iliskinin oldugu
ve oliim oranlarinin sirasiyla 1.74, 3.21 ve 1.41 kat artis gosterdigi belirlenmistir. Sagkalim durumlan hastalar arasinda anlamli bir de-
giskenlik gostermektedir. Kisisellestirilmis dinamik risk kestirimleri dikkate alindiginda Cox regresyon modelinden elde edilen genel
sagkalim kestirimlerinin tiim hastalar temsil edemedigi, hastalarin karama etkili modelden elde edilen bireysel sagkalim kestirimlerinin
genel tahmin degerlerinden dnemli 6l¢lide farklilastigi goriilmistiir.

Sonug: Serum albumin degerlerinin sagkalim ile olan iliskisi tekrarli dl¢limler iizerinden uygun istatistiksel modelleme teknikleri ile
degerlendirildiginde daha dogru ve yansiz kestirimler elde edilmektedir. Kisi bazli elde edilen dinamik risk kestirimleri hastaligin seyrini
tahmin etmede ve hastalarin takibinde dnemli bir rol oynamaktadir. Ayrica, izlem siiresince yeni veriler elde edildikge risk kestirimleri
dinamik olarak giincellenebilmekte ve kisiye 6zel kararlar alinabilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Mortalite, kisisellestirilmis tip, sagkalim, birlesik model, periton diyaliz
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Boylamsal ve Yagam Verilerinin Parametrik Bilesik Modellemesinde Parametre
Tahmin Yaklagimlarinin Karsilastinimasi

'Elif YILDIRIM, 2Duru KARASOY

"Konya Teknik Universitesi, Rektdrliik, Kalite Koordinatérliigi, Konya
2Hacettepe Universitesi, Fen Fakiiltesi, istatistik Bliimii, Ankara

Amac: Boylamsal ve yasam verilerinin farkli yontemler ile modellenmesi iizerine yapilan calismalarin sayisi son yirmi yilda artmustr.
Farkli modellemelerin yani sira parametre tahminlerini daha yansiz olarak elde edebilmek icin farkli parametre tahmin yontemlerinin
de gelistirildigi goriilmektedir. Bilesik modelleme ve parametre tahmin yaklagimlari iizerine yapilan calismalarin cogu boylamsal veriler
icin dogrusal karma etkili model ve yasam verilerinin Cox regresyon modelinin paylagiimis rastgele etkiler ile birlestiriimesinden elde
edilmektedir. Yagam verilerinin orantili tehlikeler varsayimini saglamadigi durumlarda ise parametrik bilesik modellemeler kullanilabil-
mektedir. Bu calismanin amaci, yagam verilerinin orantili tehlikeler varsayimini saglamadigi durumlarda da kullanilabilen parametrik
bilesik modellemede daha yansiz tahminler elde etmek icin parametre tahmin yontemlerini farkli simiilasyon senaryolari ile incelemek
ve en uygun parametre tahmin yontemini belirlemektir.

Gereg ve Yontem: Parametrik bilesik modellemede parametre tahmin yaklagimlarini incelemek amaciyla, yasam verileri icin Weibull
hizlandinimis basanisizlik siiresi (AFT) modeli ile boylamsal veriler icin dogrusal karma etkili modelin parametrik bilesik modellemesi
ele alinmstir. Elde edilen modelin parametrelerini elde etmek icin kullanilan standart Gauss Hermite ve Uyarlanmis (adaptive) Gauss
Hermite yaklagimlar farkli 6rneklem biiyiikliklerinde simiilasyon calismasiyla incelenmis ve iki yontem karsilastinimistir.

Bulgular: Calismada, Weibull AFT modeli ve dogrusal karma etkili modelin rastgele etkiler ile birlestirilmesinden elde edilen bilesik
modelin parametre tahminlerini elde etmek icin kullanilan ve integrasyon yaklagimi olan standart Gauss Hermite ve uyarlanmis Gauss
Hermite yaklasimlarinin performanslarini karsilastirmak icin Monte Carlo simiilasyonu ¢alistinlmistir. Simiilasyon kodlari R programinda
yazilmis olup, model tahminlerini elde etmek icin “JM” paketi kullanilmistir. Calismada durdurma orani %50 olarak belirlenmis ve n=50,
100 ve 500 icin iki parametre tahmin yaklasiminin performans karsilastirmasi yapilmistir. Boylamsal alt modeldeki intercept, zaman,
grup*zaman ve grup degiskenlerinin gercek degerleri sirasiyla 2, 1.5, 0.5 ve 0.8 olarak; yasam alt modeldeki grup degiskeninin gercek
degeri -0.3 ve birlestirme katsayisi 1.6 olarak belirlenmistir. Ayni zamanda boylamsal gozlemin zaman boyutu 0, 2, 4, 6 ve 8 olmak lizere
5 boyuttan olusacak sekilde iiretilmistir. Yontemlerin performanslarinin karsilastirmak icin parametre tahminlerinin yan ve hata kareler
ortalamalarinin karekok (RMSE) degerleri kullaniimistir.

Sonug: Parametrik bilesik modellemede parametre yaklagim yontemlerini incelemek icin yapilan simiilasyon sonuclarina gore; drnek-
lem genisligi kiiciik oldugunda uyarlanmig Gauss Hermite yaklagiminin RMSE ve yan degerlerinin standart Gauss Hermite yaklagimina
gore daha kiiciik oldugu gozlemlenirken, 6rneklem genisligi arttikca Gauss Hermite yaklasiminin, uyarlanmis Gauss Hermite yaklasimina
gore daha az yanli tahminler verdigi goriilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: Parametrik Bilesik Model, Parametre Tahmin Yaklasimi, Gauss Hermite
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Onerilen Derin Ogrenme Mimarisi ile MR Goriintiilerine Dayali Alzheimer
Hastaliginin Simiflandiriimasi

"Mehmet KIVRAK, *Cemil COLAK

"Recep Tayyip Erdogan Universitesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi
2ingnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Malatya

Amag: Bu calisma, keras kiitiiphanesi ve evrisimsel sinir aglari ((NN'ler) kullanarak derin 6grenme yaklasimi ile MRI goriintiilerinden
olusan ¢ok hafif/hafif/orta/demanssiz hastalan yiiksek dogrulukla siniflandirmayi amaglamaktadir.

Gereg ve Yontem: incelenen goriintii veri seti, 179 hafif demansh, 12 orta demans, 640 demanssiz ve 448 ok hafif demansh olmak
lizere toplam 1279 MRI hasta taramasindan olusmaktadir. Arastirmada geriye doniik vaka-kontrol tasarimi kullanilmistir. Keras kitaphgi
(TensorFlow), kullanicinin evrisimsel sinir agi modellerini daha basit bir sekilde olusturmasini saglar ve kullaniciyr bu diisiik seviyeli ki-
tapliklarin karmasikligindan kurtarir. GPU donanimi olarak CUDA destekli yapay zeka ve analitik taleplerini karsilamak iizere gelistirilen
NVIDIA DGX™ Sistemleri kullanildi. Modellerin siniflandirma bagarimi gesitli metrikler ile degerlendirilmistir.

Bulgular: (NNs modelini gelistirmek icin kullanilan veri seti, egitim (1024) ve test (255) veri setlerine aynlmistir. Modelin egitim asa-
masindaki en yiiksek dogruluk orani 0.96 olarak tahmin edilmistir. Test verilerinin dogruluk, duyarlilik, 6zgiilliik, pozitif ve negatif tahmin
degerlerine gore en yiiksek siniflandirma performans orani 0.93 ile pozitif tahmin deger olmustur.

Sonug: Deneysel sonuglar, MRI gériintiilerine dayali Alzheimer siniflandinimasinda derin 6grenme yéntemlerinin (CNN'ler) oldukca ba-
saril oldugunu ve benzer calismalarin diger hastaliklar icin de yapilabilecegini gostermistir.

Anahtar Kelimeler: Alzheimer, Gériintii isleme, Derin Ogrenme, Evrisimsel Sinir Aglar.
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Yiiksek Boyutlu Verilerde Eksik Veri Deger Atama Yontemlerinin Tahmin
Performanslarinin Asin Ogrenme Makineleriyle incelenmesi

'Bugra VAROL, 2imran OMURLU, *Mevliit TURE

"Adnan Menderes Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisti, Biyoistatistik Anabilim Dali, Aydin
2Adnan Menderes Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dalt, Aydin
3Adnan Menderes Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dalt, Aydin

Amag;: Eksik degerli veri setleri yiiksek boyutlu verilerin analizi ve siniflandinimasi agisindan temel bir sorundur. Bu alismanin amaci,
yiiksek boyutlu verilerde farkli eksik veri deger atama yontemlerinin tahmin performanslarinin tiiretilmis veriler iizerinde agin 6grenme
makinalariyla (ELM) karsilastinimasidir.

Gereg ve Yontem: Calismada, dncelikle n=150 gdzlemden olugan iki kategorili bagimli degisken ve karma iliski yapili p=500 degis-
kenden olugan rastgele veriler tiiretilmistir. Daha sonra bagimsiz degiskenlerden %710, %20, %30, %40, %50 oraninda eksik degerler
olusturulmustur. Eksik veri deger atama yontemlerinden; ortalama, medyan, rastgele, k en yakin komgu (KNN), siniflandirma ve reg-
resyon agaclan (CART), rasgele orman (RF) deger atama yontemlerinin yani sira yiiksek boyutlu veriler icin geligtirilen diizenlilestirilmis
regresyonun dogrudan kullanimi (DURR) ve diizenlilestirilmis regresyonun dolayli kullanimi (IURR) yontemleri ile eksik degerler tahmin
edilmistir. 7000 dongii ile yapilan simiilasyon sonunda yontemlerin ELM ile siniflandirma skorlari elde edilmis ve bu skorlarin referansa
olan yakinligina gore eksik deger tahmin performanslan degerlendirilmistir.

Bulgular: Simiilasyon bulgulari incelendiginde diisiik eksik oranlarinda tiim yontemler arasindan CART, KNN, RF, DURR ve IURR yontem-
lerinin birbirine ve referansa yakin iyi performans gosteren yontemler oldugu belirlenmis; bunun yani sira CART, KNN ve RF yontemlerinin
eksik orani arttikca performanslarinin genel olarak diisiis egiliminde oldugu; DURR ve IURR ydntemlerinin ise yiiksek eksik oranlarinda
bile istikrarli bir sekilde iyi performans gostermeye devam ettigi gozlenmistir.

Sonug: Eksik deger orani arttikca ortalama, medyan, rastgele, CART, RF ve KNN yontemlerinin tahmin performansinda diisiisler gozle-
nirken, DURR ve IURR yontemlerinin eksik deger oranindan etkilenmedigi belirlenmistir. Eksik deger oranindaki artisa karsi daha kararli
sonuglar vermeleri nedeniyle DURR ve [URR yontemleri, yiiksek boyutlu verilerde daha avantajlidir.

Anahtar Kelimeler: Asin Grenme makineleri, Eksik veri, Deger atama, Siniflandirma, Simiilasyon.
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Biocrates Mxp® Quant 500 Kiti Kullanilarak Elde Edilen Metabolomik Verilerinin
Laboratuvarlar Arasi Karsilagtirmasi

1Gozde ERTURK ZARARSIZ, *Gozde ERTURK ZARARSIZ, *Alexander CECIL, “Jutta LINTELMANN, 5Gernot POSCHET,  ®Jennifer KIRWAN’Sven
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Amac: Amag: Metabolomik, yiizlerce diisiik agirlikli organik molekiili (metabolit) tek bir biyo numunede paralel olarak dlcerek, belirli
hiicre ici biyokimyasal siirelerin geride biraktigi kimyasal parmak izlerini inceler. Bu projede, 14 uluslararasi laboratuvarda 634‘ yakin
metabolitin kantifikasyonunda kullanilan MxP® Quant 500 (Biocrates Life Science AG, Innsbruck, Avusturya) metabolomik kitinin analitik
performansinin degerlendirilmesituvarlar arasindaki analitik degisimin degerlendirilmesi hedeflendi.

Gereg ve Yontem: Yontem: Laboratuvarlarda ayni insan serumu ve plazma setleri (kadin ve erkek), NIST 1950 insan plazmasi, lipemik
insan plazmasl ve fare ve rat plazma drnekleri ile kalite kontrol 6rnekleri (QC2) analiz edildi. MxP® Quant 500 kiti bu laboratuvarlarda
bulunan dort farkl kiitle spektrometrisi ve dort farkli sivi kramatografisi sisteminde kullanildi. Calismaya katilan her laboratuvara Adan
N'ye kadar tek bir harf etiketi verildi. Deneylerin gerceklestirildigi laboratuvarlardan veriler toplandi. Laboratuvarlar arasi tekrar iiretile-
bilirlik varyasyon katsayilari ile degerlendirildi. Her bir laboratuvar arasindaki farklilik yontem karsilastirma ile degerlendirildi. Analitik
olciim hata oranlarinin laboratuvarlar arasinda sabit oldugu varsayildi. Laboratuvar ciftleri arasindaki karsilastirmalarda Deming regres-
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yon yontemi kullanildi. Olciim hatalar her metabolitin iig tekrarli 6l¢iimlerinden tahmin edildi. Giiven araliklarinin tespitinde jackknife
yontemi uygulandi. Dogrusal regresyon analizleri ile birlikte mutlak ve gdreli farkliliklar hesaplandi. Sonuglar her bir metabolitin en
kiiciik, ortanca ve en biiyiik degerleri icin ayri ayri degerlendirildi.

Bulgular: Bulgular: Calisma kayip verilerin temizlenmesi ile 634'ten 561 metabolite analize hazir hale getirildi. Metabolite diizeylerine
gore laboratuvarlar arasindaki sabit hata miktari 574 iken oransal hata miktan 595'tir. Sistematik hata miktar 600 olarak bulunmustur.
En yiiksek hata miktar PC.aa.(36.0 metabolitinde bulunmustur. Yapilan detayli karsilastirmalar sonucunda metabolit konsantrasyonla-
rina gore laboratuvarlar arasinda sistematik farkliliklar bulundu. Metabolitlerin en kiiiik degerleri icin bagil farkliligin daha fazla oldugu
tespit edildi. Laboratuvar J icin triacilgliserit metabolit sinifinda yiiksek bagil farkliliklar elde edildi. Laboratuvar sonuglari Varyasyon
katsayisi %5'in altinda 6, %10'un altinda 122, %20'nin altinda ise 392 metabolit tespit edildi.

Sonug: Sonug: Laboratuvarlar arasinda belirli metabolit ve metabolit gruplari icin sistematik farkliliklarin oldugu gériilmiistiir. Bu dog-
rultuda kullanilan MxP*® Quant 500 kitinin hangi laboratuvarlarda farkli sonuclar verdigi ve bu farkliigin ne kadar oldugu belirlenmistir.
(Calismada kullanilan bu yaklagim ile birbirlerinden uzak ama ayni islemi yapan laboratuvarlarda MxP® Quant 500 kiti kullanilarak meta-
bolomik analizleri gerceklestirilebilir. Gézlem sayisinin fazla oldugu ve dreklerin tekrarli calisildigi farkli laboratuvarlarda veriler birlikte
degerlendirilerek analiz edilebilir.

Anahtar Kelimeler: Anahtar kelimeler: Bagil farklilik, Deming regresyon, metabolomik, sistematik farklilik, yontem kargilastirma
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Sekil-1. Dairesel 1s1 grafigi ile labaratuvarlar arasinda metabolitlerin rolatif sistematik farkliliklarinin gdsterilmesi
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Sagkalim Analizinde Kopula Entropi Tabanl Degigken Se¢imi
Aslihan ALHAN

Ufuk Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dalt, Ankara

Amag;: Veri analizlerinde modele secilen degiskenlerle, olusturulan son modelin yorumlanabilir olmasi kritik Gneme sahiptir. Bir modelin
yorumlanabilir olmasi, modelin sonucunu tutarli bir sekilde tahmin edebilme ve giivenirlik derecesidir. Yiiksek boyutlu degiskenlerin
modellenmesinde, modelin yorumlanabilir olmasi amaciyla daha az degisken kullanilarak modelleme yapilmaktadir. Bu durum ise mo-
dele alinabilecek aday degiskenlerin seciminde Gnemli bir problem olusturmaktadir. Son zamanlarda degisken se¢iminde uygulanan
kopula entropisi, degiskenler ile olaya kadar gegen siire arasindaki korelasyonu elde eden ve istatistiksel bagimsizligi gostermek ama-
ayla kullanilan bir matematiksel kavramdir. Sagkalim analizinde kullanilan Cox regresyon, Random Survival Forest (RSF) ve Lasso-Cox
degisken secim yontemlerine alternatif olacak bir yaklasim olanagi sunan kopula entropi tabanli degisken secim yontemini tanitmak bu
calismanin amaadir.

Gereg ve Yontem: Kopula entropi ile bagimli ve bagimsiz degiskenler arasindaki korelasyon dlciilerek degisken secimi yapilmistir. Sag-
kalim analizinde degisken secimini uygulamak amaciyla Jian Ma'nin (2022) ABD Kuzey Merkez Kanser Tedavi Grubu'nda ileri evre akciger

kanserli hastalardan elde edilen 10 degiskenli 167 hastanin verilerinden yararlanilmistir. istatistiksel analizler icin “copent”, “survival’,
“randomForestSRC” ve “fastcox” R paket programi kullanilmistir.

Bulgular: Model elde etmek amacyla kullanilan 10 degisken (hastane tiirii, hayatta kalma siiresi, sansiirleme durumu, yas, cinsiyet,
ECOG performans puani ve doktorlar tarafindan degerlendirilen Karnofsky performans puani, hastalarin kendi Karnofsky performans
puani, dgiinlerde tiiketilen kaloriler ve son alti ayda kilo kaybr) icin, secilen degiskenler Cox regresyon, Random Survival Forest (RSF),
Lasso-Cox ve Kopula Entropi modellerinde farkli bulunmustur. Tim modeller tarafindan segilen cinsiyet, akciger kanserinin iyi bilinen bir
prognostik faktoriidiir. Performans skorlar, akciger kanseri icin ortak faktorlerdir ve diger faktorlerden daha énemli olarak kabul edil-
mektedir. Kopula entropi modeli, klinik kullanim icin etkinligini gdsteren ii¢ performans faktoriiniin timiinii secerken RSF ve Lasso-Cox
ise iki performans faktoriinii se¢mistir (hastalara gore ECOG performans puani ve Karnofsky performans puani). Risk faktori icin bir
gosterge olarak kabul edilen kilo kaybi ise sadece RSF modeli tarafindan seilmistir.

Sonug: Kopula entropi yonteminde, degiskenler ve olaya kadar gecen siire arasindaki korelasyon 6l¢iliir ve ardindan daha kiiciik kopula
entropi degerleriyle hayatta kalma siiresi ile iliskilendirilen degiskenler secilir. Kopula entropi, istatistiksel bagimsizlik icin modelsiz bir
ol¢iidiir ve parametrik olmayan bir tahmin yontemine sahiptir. Bu nedenle, herhangi bir varsayim olmaksizin sagkalim analizine uygula-
nabilir. Kopula entropiyi tahmin etmek icin kullanilan yontemin hiper-parametre secimlerine karsi duyarsiz olmasi nedeniyle ayar gerek-
tirmemesi diger bir avantajdir. Yapilan analizler sonucunda, kopula entropi ile tahmin performansindan ddiin vermeden yorumlanabilir
degiskenlerin secilebilecegi goriilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Sagkalim analizi, kopula entropisi, degisken secimi, yorumlanabilirlik.
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Propensity Skora Dayali Eslestirme Analizinde Optimum Caliper Belirlenmesi icin
Bir Benzetim Caligmasi

1Giilgin AYDOGDU, 2Muhammed Ali YILMAZ, *Emre DEMIR, *Yasemin YAVUZ

Hitit Universitesi Tip Fakilltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum
2Saglik Bakanligi, Cagn Hizmetleri Dairesi Baskanligi, Ankara

*Hitit Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum
*Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amac: Randomizasyonun yapilamadigi gdzlemsel arastirmalarda vaka ve kontrol gruplan arasinda kanstirici degisken/faktorlerin ben-
zer dagiimasini saglamak amaciyla vaka-kontrol eglestirmesi icin literatiirde yaygin olarak lojistik regresyon ile hesaplanan Propensity
Skor (PS) tahminine dayali eslestirme analizi kullaniimaktadir. Eglestirme analizinde caliper secimi eslestirmenin baganisini dogrudan
etkileyen dnemli bir parametredir. Bu calismanin amaci, Propensity skora dayali eslestirme analizinde farkli senaryolar olusturarak opti-
mum caliper degerinin belirlenmesi amaciyla bir benzetim calismasi gerceklestirmektir.

Gereg ve Yontem: Eslestirme analizini ve PS tahminini gerceklestirmek icin “matchit” kiittiphanesi kullanildi. Ortak degiskenlere iliskin
eslestirme dengesinin degerlendirilmesi i¢in Standardize Ortalama Farklar (SOF), Varyans Oranlar (V0), Kolmogorov Smirnov (KS) test
istatistikleri ve cesitli grafiksel yaklagimlar kullanildi. Farkli senaryolar ile iiretilen veri setleri ile eglestirme analizi yapildi. Propensity
skorlar lojistik regresyon kullanilarak hesapland. Eslestirme analizlerinde en yakin komsuluk algoritmasi yontemi 1:1 eglestirme ora-
ninda gerceklestirildi. Benzetim senaryolarinda sirasiyla 0.1, 0.15, 0.2, 0.25, 0.3, 0.35, 0.40, 0.45, 0.5 ve propensity skorlarin standart
sapmasindan hesaplanan caliper degerleri kullanildi.

Bulgular: Tiim benzetim senaryolarinda SOF, KS ve VO denge degerlendirmesi bulgulari Sekil 1 ve Sekil 2'de gdsterildi.

Sonug: Sadece kategorik degiskenlerden olusan ve hem kategorik hem sayisal degiskenlerden olusan her iki modelde de eglestirme
sonrasinda denge degerlendirmelerine gére en basarili caliper degeri 0.1 olarak belirlendi.

Anahtar Kelimeler: Propensity skor, eslestirme, caliper, gdzlemsel ¢calismalar
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Sekil-1. Sadece kategorik degiskenden olusan modele iliskin farkli senaryolarda en basarili eslestirme dengesine sahip caliper degerleri (Sd of Ps: propensity skorla-
rin standart sapmasi)
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Sekil-2. Hem kategorik hem sayisal degiskenlerden olusan modele iliskin farkli senaryolarda en basanili eslestirme dengesine sahip caliper degerleri (Sd of Ps: propen-
sity skorlarin standart sapmasi)
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Goriintii isleme Yontemlerinin COVID-19 Pozitif Tespitinde Klasik Veri Madenciligi
Yontemleri ile Siniflandirmaya Etkisi

"Fatma Giil KURT, 2Jale KARAKAYA

"Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amag: Diinya Saghk Orgiitii (DSO), Mart 2020'de SARS-CoV-2"nin neden oldugu bulasiai bir salgin olan yeni koronaviriisii (COVID-19)
pandemi olarak ilan etmistir. Erken tani viriisiin yayilmasini azaltabileceginden, akilli tahmin ve tani araclarina sahip olmak énemlidir.
Giiniimiizde tibbi goriintiiler yardimi ile bircok saglik problemi tespitinde (beyin tiimorii tespiti, meme kanseri tespiti, zatiirre tespiti vb.)
yapay zeka tabanli coziimlerden yararlanilmaktadir. igerisinde bulundugumuz bu pandemi siirecinde de COVID-19'un tani siiresini kisalt-
mak ve dogru tani oranini arttirmak icin yapay zeka tabanli bircok calisma yapilmistir. Goriintiilerdeki yiiksek frekansli nesne kenarlarinin
gelistirilmesi goriintii kalitesinde iyilesmeye yol acar. Boylece dznitelik ¢ikarimi asamasinda nesnelerin belli siniflara atanmasi kolaylagir
bu da siniflandirma basarisini arttirir. Calismanin amaa goriintii isleme tekniklerinin COVID-19 ve Non-COVID akcider grafi gruplarini
siniflandirma performansina etkisini incelemektir.

Gereg ve Yontem: Calismada, acik erisimli Kaggle platformundan elde edilen, akciger grafilerinin bulundugu COVID-19 Radiography
veri tabanindan yararlaniimistir. COVID-19 ve Non-COVID akcier grafi gruplarninin her birinden rastgele 2784 akciger grafisi seilmis-
tir. Akciger grafileri tibbi goriintii isleme ile sayisallastinimistir. Sayisal goriintiilere Bulanik Maskeleme (USM) gériintii isleme yontemi
uygulanarak goriintii kalitesinin iyilestirilmesi hedeflenmistir. Bir derin 6§renme yontemi olan VGGNet-16 (VGG16) evrisimli sinir agi
mimarisi ile goriintiilerden oznitelik ¢ikarimi gerceklestirilmistir. Destek Vektor Makineleri (DVM), Rastgele Orman (RO) ve Yapay Sinir
Aglani (YSA) algoritmalar ile goriintiiler siniflandirilirken uygulanan goriintii isleme tekniklerinin siniflandirma performansina etkisi
incelenmistir. Algoritmalarin siniflandirma performanslan dogruluk, kesinlik, duyarlilik ve F1 dlgiileri ile degerlendirilmistir.

Bulgular: Klasik veri madenciligi algoritmalarinda siniflandirma performansi basarisi sirasiyla RO>DVM>YSA iken gdriintiilerden 6z-
nitelik ¢ikarimi VGGNet-16 evrisimli sinir agi mimarisi ile gerceklestirildiginde algoritmalarin siniflandirma basarisi sirasiyla YSA>DV-
M>R0 seklindedir. Orijinal goriintiiler siniflandinldiginda en yiiksek siniflandirma performansi VGG16-+YSA algoritmasi uygulandiginda
9%95,617 dogruluk ile elde edilmistir. Goriintiilere USM goriintdi isleme yontemi uygulandiginda ise en yiiksek siniflandirma performansi
997,09 dogruluk ile VGG16+YSA algoritmasi sonucunda elde edilmistir.

Sonug: VGG16 evrisimli sinir agi mimarisi ile dznitelikler ¢ikanildiginda elde edilen siniflandirma performanslari sadece klasik veri ma-
denciligi algoritmalari ile elde edilen sonuclara gore oldukga yiiksek bulunmugtur. Uygulanan USM goriintii isleme teknidi, orijinal go-
riintiilere gore hiitiin siniflandirma algoritmalarinda siniflandirma performansini arttirmistir.

Anahtar Kelimeler: Goriintii isleme, Veri Madenciligi, Evrisimli Sinir Aglan, COVID-19
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Covid-19 Tanisinda Konvoliisyonel Sinir Aglarn Mimarilerinin Karsilastiriimasi

"Isil UNALDI, "Leman TOMAK

"0ndokuz Mayis Universitesi Biyoistatistik ve Tip Biligimi Anabilim Dali, Samsun
20ndokuz Mayis Universitesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dalt, Samsun

Amac: COVID-19'un bulas hizinin dniine gecebilmek icin erken taninin yiiksek dogrulukla yapilmasi esastir. Bu ¢alisma ile, gogiis BT
(bilgisayarl tomografi) goriintiileri iizerinden, COVID-19'un dogru ve hizli bir sekilde tespit edilebilmesine olanak saglayan, nceden
egitilmis KSA (konvoliisyonel sinir aglari) mimarilerinin ¢esitli performans dlciileriyle siniflandirma basarilarinin karsilastinlarak deger-
lendirilmesi amaglanmaktadir.

Gereg ve Yontem: Calismada, Kaggle iizerinden erisilen acik kaynak SARS-COV-2 (t-Scan Dataset kullanildi. Veride, toplam 2482 has-
tanin BT goriintiisii olup, bunlardan 1252 hasta Covid-19 tanisi almis, 1230 hasta Covid-19 tanisi almamistir. Hastaligin siniflandirmasi
KSA mimarilerinden InceptionResNetV2, DenseNet169, InceptionV3, MobileNetV2, ResNet50, VGG16 ve VGG19 ile yapildi. Mimarilerin
performanslar dogruluk, duyarlik, secicilik ve F1 skoru ile degerlendirildi. Verilerin analizinde Python programlama dili ile Keras kiitiip-
hanesi kullanildi.

Bulgular: Bu calismada en yiiksek performansa sahip mimariler; %99,0 dogruluk, %99,1 duyarlik, %98,9 secicilik ve %98,9 F1 skoru
degerleriile DenseNet169; %98,8 dogruluk, %99,1 duyarlik, %98,5 secicilik ve %98,7 F1 skoru ile InceptionResNetV2 olurken, en diisiik
performans degerine sahip mimari %93,0 dogruluk, %96,0 duyarlik, %90,5 segicilik ve %92,4 F1 skoru ile VGG19 oldu. Diger mimarilerin
performans degerleri; MobileNetV2 icin %98,0 dogruluk, %96,4 duyarlik, %99,3 secicilik ve %97,7 F1 skoru; InceptionV3 icin %98,0
dogruluk, %98,7 duyarlik, %974 secicilik ve %97,8 F1 skoru; ResNet50 icin 9%98,4 dogruluk, %97,3 duyarlik, %99,3 secicilik ve %98,2 F1
skoru; VGG16 icin %97,4 dogruluk, %99,1 duyarlik, %96,0 segicilik ve %97,1 F1 skoru olarak belirlendi.

Sonug: Elde edilen sonuglar degerlendirildiginde, COVID-19 tamisinda kullanilan KSA mimarileri icin her bir performans 6l¢iisiiniin
%901 izerinde degere sahip oldugu gdriildii. Bu calismada, COVID-19'un BT gériintiileri kullanilarak tespit edilmesinde KSA ydnte-
minin, karar alicllara yardimcr olacak otomatik bir karar mekanizmasi oldugu, bu sayede hastaliga en kisa siirede tani konulabilecegi ve
bdylece tedavinin etkinligi artinlarak dlimlerin dniine gecilebilecedi ortaya konulmustur.

Anahtar Kelimeler: Covid-19, derin 6grenme, konvoliisyonel sinir alari, goriintii siniflandirma, bilgisayarli tomografi
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Taguchi ve Faktoriyel Deney Tasarim Metotlarinin Karsilastirmasi: Lactobacillus
spp. ERIC-PCR Optimizasyonu Ornegi

'Selen YILMAZ ISIKHAN, “Ceren OZKUL

"Hacettepe Universitesi Sosyal Bilimler Meslek Yiiksekokulu
2Hacettepe Universitesi Eczacilik Fakiiltesi, Farmasétik Mikrobiyoloji Anabilim Dali

Amac: Faktoriyel tasarimlar ¢ok giiglii istatistiksel araclardir ¢linkii bir arastirmacinin sonug degiskeni iizerindeki ¢oklu faktor diizeyinde-
ki kombinasyonlarin etkilerini ayni anda test etmesine izin verir. Ancak bazen faktoriyel deneylerde kullanilan faktor sayilari ve seviyeleri
zor ve pahalidir. Taguchi yntemi, ortogonal diziler kullanilarak, faktdriyel tasarima gore deney zamanini ve maliyetini en aza indiren bir
tasarimdir. Ayrica, deney birimlerinin sayisinin azaltilmasi, kontrol edilemeyen faktorlerin etkilerinin azaltilmasina izin verir. Bu alisma-
da deney tasarim metotlarindan Taguchi ve faktdriyel tasarimlarin performansini Lactobacillus spp/nin ERIC-PCR ile parmak izi analizleri
izerinde karsilastirmak hedeflenmistir. Probiyotik mikroorganizmalari iceren Lactobacillus genusu icerisindeki tiirlerin, DNA parmak izi
analizleri ile profillendirilmesi ve farkli tiirlerin tespiti dzellikle anne siitii gibi klinik 6rneklerde kullanilan yaklasimlardir.

Gereg ve Yontem: Uygulamada L. plantarum 299v susu icin ERIC-PCR optimizasyon verileri kullanilmigtir. Saf L. plantarum 299v kiilti-
riinden DNA izolasyonu sonrasi, DNA miktar ve safligi 6l¢iilmistiir. PCR basamaklar icin 4 faktoriin varyasyonlart kullanilmigtir (Mg(l12,
dNTP, primer, DNA miktan). ERIC primer dizileri kullanilarak gerceklestirilen PCR sonrasi, amplikonlar %71.8 agaroz jelde yiiriitiilerek Etid-
yum bromiir varhiginda bantlar goriintiilenmi ve bant sayilan belirlenmistir. Bu deneyde temel amag en yiiksek bant sayisini, dolayisiyla
ayrimi saglayan faktor diizeylerini tespit etmektir. Verilerin deneysel tasarimi 3x3x3x3 (L9, 34) faktdriyel tasanmdir. Tam faktoriyel deney
tasarimi ile 81 deney yapilmasi gerekirken, Taguchi L9 deney tasarim tablosu kullanilarak 9 farkli deger iceren deney seti ile calisma
yapilmistir. Taguchi yontemi ve Faktoriyel deney sonuglan karsilastirmali olarak incelenmistir.

Bulgular: Taguchi yontemi, daha az sayida deney iinitesi ile Lactobacillus spp. bant sayisina etkisi olan dNTP(uM), MgCI2 (mM), DNA
(ng) ve Primer (uM)’iin en iyi kombinasyonunu belirlemistir. Bant sayisi iizerinde en etkili ilk faktdr Primer (uM), ikincisi dNTP (uM) olarak
belirlenmistir. MgCl2 (mM) ile DNA (ng) ise ayni Delta degerini (rank) verdiklerinden istatistiksel olarak anlamli olmayan esit ve daha az
bir etkiye sahiptirler. Taguchi modeli sonucunda her bir primer konsantrasyonun 0.9 uM oldugu kosulda en yiiksek bant sayisi 12 olarak
elde edilmistir (p=0.033).

Sonug: Taguchi deney tasanm metodu faktoriyel tasarima kiyasla, hangi faktorlerin sonug degiskeni izerinde daha etkili oldugunu,
ayrica hangi alt diizeylerin minimum maliyet ve optimum performansi sagladigini tasarimin basinda hizlica anlamamizi saglamaktadr.
Giiniimiizde yaygin olarak kullanilmayan Taguchi yontemi, ERIC-PCR gibi DNA parmak izi analizlerinde PCR reaktiflerinin konsantrasyo-
nunu belirlemek icin maliyet ve siireyi azaltan bir yaklagim olarak kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: Taguchi deney tasarimi, faktoriyel tasarim, ortogonal dizi optimizasyonu, Lactobacillus, ERIC-PCR
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Egilim Skoru Eslestirmesinde Greedy ve Optimal Yontemlerin Karsilagtiriimasi

'Giilden HAKVERDI, 2Timur KOSE, *Cemil COLAK

"Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dalt,izmir
2Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dall izmir
3indnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dal, Malatya

Amac: Egilim skoru, randomizasyonun saglanamadigi gozlemsel calismalarda vaka ve kontrol gruplarinda ortak degiskenler bakimindan
var olan dengesizligi gidermek icin kullanilan bir dl¢iidiir. Ortak degiskenler agisindan vaka-kontrol gruplarinda dengesizlik oldugunda
sonu¢ hakkinda yorum yapmak yanliliga neden olmaktadir. Bu yanhihigr gidermek icin siklikla egilim skoru eglestirmesi kullanilmaktadir.
Bu calismanin amaci agik kaynak (hipotiroit) veri setinde egilim skoru eglestirme yontemlerinden greedy ve optimal eslestirme yontem-
lerini kullanarak ¢alisma gruplarini dengelemek ve sonuclar karsilagtirmaktir.

Gereg ve Yontem: Mevcut arastirmada UCI hipotiroid veri seti kullanilmis olup, veri seti 135 vaka ve 2138 kontrol olmak iizere toplam
2273 bireyden olusmaktadir. Yag, cinsiyet, hipotiroid, tiroksin, t4u ortak degiskenleri icin coklu lojistik regresyon analizi ile egilim skoru
tahmin edildikten sonra gruplar greedy ve optimal eslestirmesi ile sirasiyla 1:1, 1:2 ve 1:3 oraninda eslestirilmistir. Greedy ve optimal
eslestirme sonuclari denge bakimindan karsilastinimistir. Biitiin sonuglar icin standartlastirilmis ortalama farklar, varyans orani, vb.
hesaplanarak degerlendirilmistir. Biitiin hesaplamalarda R programlama dili ve paketleri kullanilmistir.

Bulgular: Calismada kullanilan yontemlerin bulgular incelendiginde; optimal ve greedy egilim skoru eslestirme yontemi kullanilarak
1:1 (135 vaka, 135 kontrol), 1:2 (135 vaka, 270 kontrol) ve 1:3 (135 vaka, 405 kontrol) oraninda eslestirme yapilmistir. Elestirme sonug-
larina gore, yas degiskeni disindaki diger degiskenlerdeki ortalama farklar ve varyans oranlari, optimal eglestirmede greedy eslestirmeye
gore daha kiiciik olarak elde edilmistir. Tiim degiskenler icin standartlastinlmis ortalama farklan <0.1 ve varyans orani <2 elde edilerek
gruplar arasinda denge saglanmistir.

Sonug: Vaka ve kontrol gruplan arasinda ortak degiskenler agisindan dengesizlik olmasi yanli sonuglar elde edilmesine sebep olur. Bu
durum saglik alaninda yapilan tedavi veya miidahalelerin sonuclarini olumsuz etkilemektedir. Calismada elde edilen bulgulara gore
optimal eslestirme greedy eslestirme yontemine gore ortalama farklar daha kiigiik elde edilmistir. Dolayisiyla optimal eslestirmede es-
lesen ciftler uzaklik olarak birbirine daha yakin bulunmustur. Bu calismadaki veriler acik kaynakli olmakla birlikte elde edilen sonularin
literatiirle benzer oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Egilim skoru, eglestirme, ortak degisken, vaka-kontrol
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Veri Madenciliginde Hibrit Model Yaklagimi

'Batuhan BAKIRARAR, 2Atilla Halil ELHAN

"Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye
2Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye

Amac: Calismanin amadi, son teknoloji veri madenciligi algoritmalarini ve uygulamalarini sunmak ve tibbi verilerin kiimelenmesi ve
siniflandinimasi icin yeni bir hibrit veri madenciligi yaklagimi 6nermektir. Ayrica calismada, dengeli ve dengesiz dagilima sahip veri
setlerinde, farkli 6rneklem biiyiikliiklerinde ve farkli degiskenler arast iliskiler olmasi durumunda performans dlgiitlerinin hesaplanmasi
ve bu dlciitlerin hibrit modelden elde edilen dl¢iitler ile karsilastinimasi amaglanmigtir.

Gereg ve Yontem: Calismada UCI veri tabanindan alinan hepatit veri seti kullanilmistir. Sik kullanilan ve veri setlerinde en iyi perfor-
mansa sahip denetimli 6grenme algoritmalarindan Karar Agaclari, Destek Vektor Makinesi, Random Forest, Naive Bayes ve K-en yakin
komgu'nun yani sira Lojistik Regresyon ve Yapay Sinir Aglar algoritmalari, denetimsiz 6grenme algoritmalarindan ise K-ortalama kul-
lanilmistir. Ayrica kullanilan denetimli ve denetimsiz 6§renme algoritmalan birlestirilerek hibrit modeller olusturulmustur. Performans
olciitii olarak dengesiz veri setlerinde daha yansiz sonuclar verdigi icin MCC belirlenmistir. MCC degeri benzer olan modellerde ise bu
olciite ek olarak Accuracy ve F-measure degerlerine bakilmasi uygun goriilmdistiir. Veri setinde ilk asamada gercek degerler kullanilarak
degerlendirme yapilmis, daha sonra bu verinin tim 6zellikleri korunarak rneklem biiyiikliigii 250 ve 500° yiikseltilmistir.

Bulgular: Gercek veri setinde ve 250, 500 rnekleme sahip veri setlerinde performans dl¢iitleri hesaplanip karsilastirmalar yapildiginda
ise orneklem biiyiikliigii arttikca performans dlciitlerinin de arttigi goriilmiistiir. Gercek veri seti icin MCC degeri 0,730 olarak bulunur-
ken, bu deger 250 drnekleme sahip veri setinde 0,798 ve 500 drnekleme sahip veri setinde 0,920 olarak bulunmustur.

Sonug: Tiim veri setlerinde hibrit model daha iyi sonuclar vermistir. Uygun veri madenciligi yontemlerinin birlikte kullanimi durumunda,
yapilacak tiim ¢alismalarda hibrit model yaklagiminin daha iyi modeller elde etmemizi saglayacagi sonucuna ulasiimaktadir.

Anahtar Kelimeler: Hibrit model, veri madencilii, performans lgiitleri
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Kiiciik Kiime ve Periyotlu Boylamsal Calismalarda Degisken ve Model Se¢imi

'Merve TURKEGUN, 2Bahar TASDELEN, *Saim YOLOGLU

"Mersin Universitesi Biyoistatistik Bolimii, Mersin, Tiirkiye
Mersin Universitesi Biyoistatistik Bolimii, Mersin, Tiirkiye
3Mersin Universitesi Biyoistatistik Bolimii, Mersin, Tiirkiye

Amac: Boylamsal verilerde, kiiciik kiime sayisinin sebep oldugu en énemli problemlerden biri bir ya da daha fazla agiklayici degiskenin
ikili sonug degiskenini miikemmel ya da miikemmele yakin olarak tahminlemesi ile ortaya ¢ikan tam ayrilma ya da asir uyum durumu-
dur. Asirt uyumun gozlendigi durumlarda adimsal degisken secim yontemlerinin kullanimi katsayilarin standart hatalarini sisirerek yanli
tahminlere sebep olur. Asiri uyum probleminin ¢oziimii icin tiim agiklayici degiskenleri ayni anda degerlendirerek, regresyon katsayi
tahminlerini bir ceza fonksiyonu yardimiyla sifira dogru kiiciilten cezalandirma yontemlerinin kullanimi 6nerilmektedir. Cesitli ceza fonk-
siyonlari ile Genellestirilmis Tahmin Esitlikleri (GEE) yontemini birlestiren Cezali Genellestirilmis Tahmin Esitlikleri (PGEE) yontemi, agir
uyum durumunda ve ¢ok yiiksek boyutlu boylamsal verilerde degisken secimi icin siklikla kullanilan bir yontemdir. Amacimiz; asir uyum
problemine sebep olan aciklayici degisken sayisinin kiime sayisinda

Gereg ve Yontem: 500 tekrarli simiilasyon verisinin iiretimi ve analizler icin R programlama dili kullanilmistir. Simiilasyon ¢alismasin-
da, populasyonda nadir goriilen hastaliklarin arastirildigi klinik calismalarda siklikla karsilasilan veri yapilarina ve ¢alisma kisithliklarina
benzerlik gdstermesi amaglanmigtir. Bu benzerlikler, dl¢imlerin tekrar ve kiime sayilani dikkate alinarak yakalanmaya calisilmistir. Tekrar
sayisi sayisinin minimumda oldugu (k=2), kiime sayisinin (N); 20, 30, 50,100 ve 200 oldugu durumlar icin agiklayia degisken sayisi
(P);10,20,50 olacak sekilde ve aciklayici degiskenler arasi korelasyonun r=0.20, 0.50 ve 0.80 olan ¢ok degiskenli normal dagilima uy-
qun veri iiretilmistir. Ikili yapida sonug degiskeni binom dagilimindan iiretilmistir. Sonug degiskenin tekrarlanan dl¢iimii icin gozlemler
arasindaki korelasyon 0.40 alinmig bu sebeple calisan korelasyon yapisi sadece “degistirilebilir” olarak secilebilmistir. GEE ve PGEE model
performanslari, katsayilara ait Medyan Kare Hatasi (MEDSE), Medyan Mutlak Hatasi (MDAE) ve Bias istatistikleri ile degerlendirilmistir.
PGEE modelinde degisken seciminde, katsay1 degeri>0,001 olanlar sifirdan farkli kabul edilmigtir. Degisken se¢im performanslari ise
dogru secim (Correct) ve hatali secim (Incorrect), kesinlik (Precision), hassasiyet (Recall) ve F1 skor kriterleri kullanilmistir.

Bulgular: Degisken ve kiime sayisinin birbirine yakin oldugu durumlarda (P=10, 20, 50; N=20, 30, 50) GEE katsayilarinin MEDSE, MDAE
ve Bias degerleri cok biiyiik hesaplanmistir. PGEE ise tiim senaryolarda 0'a yakin MEDSE ve MDAE degerlerine sahip olmustur.GEE etkisiz
sayllabilecek tiim katsayilari (sifira esit olan) sifirdan farkli tahminlemistir. Bu sebeple kesinlik ve F1 skoru hesaplanamamistir. Hassasiyet
degeri ise tiim senaryolarda 0 olarak hesaplanmistir. Degisken sayisi ile kiime sayisinin arttinimasi PGEE'nin tahmin giiciind arttirmistir
(P=50,N=200 F1 skor=0,78).

Sonug: PGEE, P>n durumunda hem kiime icindeki hem de degiskenler arasindaki korelasyonlu yapiyi a¢iklamada GEE'ye gore daha ba-
sarili olmustur. PGEE, hem kiime icindeki hem de degiskenler arasindaki iligkileri kontrol altinda tutarak daha tutarli sonuglar tiretmistir.
PGEE'nin, degisken seciminden ziyade degisken ayiklama mantigiyla calistigi goriilmiistiir. Dogrudan etkili degiskenleri semek yerine
dolayli olarak secerek, modele etkisi olmayan degiskenleri tespit etmede daha basarili oldugu tespit edilmistir.

Anahtar Kelimeler: GEE, cezali GEE, degisken secimi, model secimi
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MEVARYA
Mutlu UMAROGLU

Orta Dogu Teknik Universitesi

Amac: Tip, saglik bilimleri, sosyal bilimler ve egitim bilimleri gibi alanlarda 6lcek gelistirme calismalani siklikla yapiimaktadir. Yapilan
bu dlcek gelistirme calismalan farkli iilkelerde kullanilan 6lceklerin anadile uyarlamasi olabilecegi gibi belirli bir konuya agiklik getir-
mek amaci ile yeni bir dlcek gelistirme seklinde de olabilmektedir. Olgek gelistirme calismalarinda izlenmesi gereken bazi adimlar ve
degerlendirilmesi gereken bazi istatistikler bulunmaktadir. Bu adimlar dlgme aracinin ilgili 6zelligi dogru bir sekilde dl¢iip 6l¢mediginin
degerlendirildigi gegerlik ve 6lcedin ayni durumdaki kisilere uygulandiginda alinan sonuclarin benzerliginin degerlendirildigi giivenilirlik
olarak adlandinimaktadir. Ancak dl¢ek gelistirme calismalarinda bazi gegerlik-giivenirlik adimlarinin uygulanmadigi ve bazi istatistikler
sunulmadigi goriilmektedir.

Gereg ve Yontem: MEVARYA olcek gelistirme calismalarinda sunulmasi gereken istatistiklerin hesaplanmasini saglayan kapsaml bir

web uygulamasidir. MEVARYA gecerlik-giivenirlik calismalarinda kodlarla ve karmasik meniilerle ugrasmadan sistematik bir sekilde uy-
gulanmasi gereken tiim analizlerin gerceklestirilmesine olanak saglar.

Bulgular: MEVARYA tanimlayici istatistikler, aciklayici ve dogrulayici faktor analizi, Cronbach alfa katsayisi, ICC, Krippendorff alfa katsa-
yisi, Bland-Altman grafigi gibi araclan biinyesinde barindirir. Bu web uygulamasinin diger uygulamalara gére avantajlari ise web tabanli
olmasi nedeni ile bilgisayardan ve isletim sisteminden bagimsiz olarak calisabilmesidir.

Sonug: Sonug olarak piyasada bulunan iicretsiz ve ticari pek cok yazilim ile gecerlik-giivenirlik calismalarinda kullanilan istatistikleri he-
saplamak miimkiindiir. Kullanilacak istatistiklerin secimi ve yorumlanmasi konusunda rehber icermeyen bu yazilimlara alternatif olarak
MEVARYA gelistirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Olcek gelistirme, gecerlik, giivenilirlik, web uygulamasi
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Makine Ogrenmesi Algoritmalarinin Performanslarinin Farkli Kosullar Altinda
Karsilastiriimasi: Bir Monte Carlo Benzetim Caligmasi

"Miige COSKUN, 20sman DAG

"Biyoistatistik Uygulama ve Aragtirma Birimi, Lokman Hekim Universitesi, Ankara, Tiirkiye
2Biyoistatistik Anabilim Dali, Hacettepe Universitesi, Ankara, Tiirkiye.

Amac: Bu calismada, makine 6grenmesi algoritmalarini karsilastirmak icin bir Monte Carlo benzetim calismasi yapilarak ilgili yontemle-
rin performanslarinin karsilastinimasi amaglanmigtir.

Gereg ve Yontem: Arastirmada farkli kosullarin makine 6§renmesi algoritmalari iizerine etkisini arastirmak icin bir Monte Carlo benze-
tim calismasi yapilmistir. Benzetim calismasi 162 farkli senaryo altinda olusturulmustur. BinNor R paketi altinda jointly. generate.binary.
normal fonksiyonu kullanilarak veri tiiretilmistir. Bagimsiz degiskenler iki sinifli (%40) ve siirekli (%60) degisken olarak tiiretilmistir.
Benzetim calismasi asagidakilerin tim olasi kombinasyonlarini icerir (Dag ve ark., 2019). - Bagimsiz degiskenlerin sayisi: 5, 10, 15; «
Gozlem sayisi: 50, 100, 500; « Bagimli ve bagimsiz degiskenler arasindaki korelasyon: 0.2 (diisiik), 0.5 (orta), 0.8 (yiiksek); « Bagimsiz
degiskenler arasindaki korelasyon: 0- 0.1 (disiik), 0.4- 0.5 (orta), 0.8- 0.9 (yiiksek); « Pozitiflerin orani: 0.3, 0.5. Model performanslarini
degerlendirebilmek iin veri, egitim (%80) ve test (%20) olarak ikiye ayrilmistir. Test kiimeleri icin gercek ve kestirilen siniflar kullanilarak
elde edilen kangiklik matrislerine dayali olarak dogru siniflama orani, F1, duyarlilik ve seicilik ile yontemlerin performansi arastirilmak-
tadir. Kansiklik matrisi icin GMDH2 paketin altinda confMat fonksiyonu kullanilmistir. Benzetim senaryolari 10,000 kez tekrarlanmistir.

Bulgular: Gozlem sayisi ile bagimli ve bagimsiz degiskenler arasindaki korelasyon arttikca dogru siniflama orani, duyarhilik ve segicilik
artis gostermektedir. Pozitiflerin orani 0.5 iken ¢ogu senaryo altinda dogru siniflama orani, duyarlilik ve segicilik bakimindan ridge reg-
resyon daha iyi performans vermistir. Bagimsiz degiskenler arasi korelasyon orta iken gdzlem sayisi diisiik oldugunda rastgele orman
daha iyi performans vermistir. Bagimsiz degiskenler arasi korelasyon 0- 0.1 ve pozitiflerin orani 0.3 iken ¢ogu senaryo altinda dogru
siniflama orani ve duyarlilik bakimindan ridge regresyon daha iyi performans verirken, secicilik bakimindan rastgele orman daha iyi
performans vermistir. Bagimsiz degiskenler arasi korelasyon 0.4- 0.5 ve pozitiflerin orani 0.3 iken ¢ogu senaryo altinda dogru siniflama
orani ve duyarlilik bakimindan ridge regresyon daha iyi performans verirken, secicilik bakimindan rastgele orman daha iyi performans
vermistir. Ancak ayni kosullarda gozlem sayisi kiiglikken rasgele orman daha iyi performans vermistir. Bagimsiz degiskenler arasi kore-
lasyon 0.8- 0.9 ve pozitiflerin orani 0.3 iken ¢ogu senaryo altinda dogru siniflama orani ve secicilik bakimindan rastgele orman, duyarlilik
bakimindan lightgbm daha iyi performans vermistir.

Sonug: Bu calismada; xgboost, lightgbm, rastgele orman, destek vektor makineleri, ridge regresyon ve GMDH yontemleri Monte Carlo
benzetim calismasiyla karsilastinimistir. Bu benzetim ¢alismasi 1siginda ridge regresyon algoritmasinin ¢ogu senaryo altinda daha iyi
performans gosterdigi saptanmistir.

Anahtar Kelimeler: Makine 6grenmesi algoritmalari, veri madenciligi, monte carlo benzetim calismasi
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Web Tabanh Agiklanabilir Yapay Zeka (XAl) arayiizii: Akut Apandisitin
Yorumlanabilir Tahmini icin Bir Uygulama

"Fatma Hilal YAGIN, %ilhami SEL, *ipek BALIKCI CICEK, “Davut HANBAY, *Cemil COLAK, ®Sami AKBULUT

"indnii Universitesi Tip Fakilltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Malatya Tiirkiye
2inénii Universitesi, Miihendislik Fakiiltesi, Bilgisayar Miihendisligi Bélimii
3indnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Malatya Tiirkiye
“In6nii Universitesi, Miihendislik Fakiiltesi, Bilgisayar Miihendislii Bolimii
Sindnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Malatya Tiirkiye
§ingnii Universitesi Tip Fakiiltesi Genel Cerrahi Anabilim Dali, Malatya

Amac: Bu calisma, veri 6n isleme analizleri de dahil olmak iizere siniflandirma gorevlerini gerceklestiren ve makine dgrenimi (ML) mo-
dellerine dayali agiklanabilir yapay zeka (XAI) yontemlerini iceren aik erisimli web tabanli bir arayiiz gelistirmeyi amaclamaktadir. Ayrica
bu calismanin diger bir amaci ise gelistirilen web arayiiziiniin klinik uygulamasi icin, 6zellikle komorbiditesi olan hastalarda perforasyon,
serbest peritonit, apse, pyleflebit plastron, morbidite ve dliimle sonuclanabilecek akut apandisitin (AAp) yorumlanabilir tahminini ger-
ceklestirmektir.

Gereg ve Yontem: XAl web arayiiziini kullanarak, AAp'nin yorumlanabilir tahminiicin apendektomi uygulanan 6094 hastanin biyokim-
yasal kan parametre dlciimleri geriye doniik olarak analiz edildi. Olasi eksik degerler Rastgele Orman yontemi kullanilarak atanmistr.
Veri setindeki sinif dengesizligi problemi SMOTETomek yaklagimi ile ¢oziilmiistiir. AAp tahmini icin XAl'de farkli ML algoritmalar test
edildi. ML modellerini degerlendirmek icin ic ice capraz dogrulama uygulandi. Modellerin performansini degerlendirmek icin islem ka-
rakteristik egrisi (AUC), dogruluk, F1-puani, kesinlik, duyarlilik, yanlis pozitif oran (FPR) ve negatif tahmin degeri (NPV) hesaplandi. En
uygun modeli sectikten sonra, sonuca katkisina (AAp) dayali olarak her bir tahmincinin Gnemini incelemek ve tahminleri agiklamak icin
Shapley'nin katki degerleri hesaplandi. Python tabanli Dash paketi araciligiyla gelistirilen XAl web arayiizii, bir algoritma olugturmak icin
gereken siireyi azaltma, kodun yeniden kullanimini tesvik etme ve kodsuz bir kullanici arayiizii kullanarak teknik olmayan kullanicilar igin
XAl gorevlerini yayginlagtirma potansiyeli ile gelistirildi.

Bulgular: XAl arayiiziinde AAp'yi tahmin etmede, XGBoost algoritmasi en iyi performansi gosterdi (AUC = 0.977, dogruluk = 0.931, F1
skoru = 0.932, kesinlik = 0.908, hatirlama = 0.958, FPR = 0.044, NPV = 0.905). Modelin ana belirleyicileri, Gnem sirasina gore Total
Bilirubin, Beyaz Kan Hiicresi (WBC) ve Ortalama Trombosit Hacmi (MPV) idi. SHAP sonuglari, yiiksek Total Bilirubin, Lenfosit, Trombosit ve
Kirmizi Hiicre Dagilim Genisligi (RDW) degerlerine ek olarak, diisiik WBC ve MPV degerlerinin AAp hastalarini ayirt etmede dnciil oldugu
gosterildi. Onerilen arayiiziin, birden fazla veri tiiriini islemek ve XAl prosediiriinii uygulamak icin etkili oldugu gsterilmistir.

Sonug: Onerilen ML modeli (XGBoost) AApsyi tahmin etmek icin basarili oldugu goriilmiistiir. Calismada, kara kutu ML yéntemlerin-
den yorumlanabilir tahminler elde etmek icin “XAl: Aciklanabilir Yapay Zeka Arayiizii v.1.0” gelistirilmistir. Acik erisimli web arayiiziine
(http://biostatapps.inonu.edu.tr/XAl/) adresinden erisilebilir. Gelistirilen XAl web arayiizii, arastirmacilarin kapsamli veri 6n isleme, ML,
dogrulama ve XAl yontemleriyle analizleri kolay ve hizli bir sekilde gerceklestirmesini saglayabilecektir.

Anahtar Kelimeler: Akut apandisit, agiklanabilir yapay zeka, web arayiizii, LIME, SHAP.
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Kantil Regresyon Yaklagimi icin interaktif Bir Arayiiz Tasarimi

'Abdulvahap PINAR, 2Ahmet Kadir ARSLAN

indnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Malatya
2ingnii Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Malatya

Amac: Regresyon analizi, bagim degisken ile bagimsiz degisken(ler) arasindaki iliskinin matematiksel yorumu olarak adlandinimasi
yoniinde En Kiiciik Kareler (EKK) yontemine dayali istatistiksel bir yontemdir. Kantil regresyon, klasik regresyon varsayimi olan hata
teriminin normal dagiimamasi ve ug degerlere karsi etkin olmasi bakimindan saglam bir tekniktir. Klasik regresyon yontemlerinin uy-
gulanamadi§i durumlarda kuantil regresyon siklikla kullanilan yontemlerin basinda gelir. Tipta referans grafikleri uygun kantillerden
olusan normalden farkl bazi 6zel 6lciim degeri olan kisileri belirlemek icin kullanilir. Yagam analizleri i¢in uygulamalarda ise bagimsiz
degiskenler orta, disiik ve yiiksek riskli bireyler iizerinde farkli bir etkiye sahip olabilir. Bu etkileri yasam siiresi icin farkli kantil degerleri
ele alinarak anlasilabilir. Saglik calismalarinda (uzunluk, kilo, hastaliklarin artisi, uyusturucu kullanim ile ilgili) tedavi yontemlerin belir-
lenmesi gibi konular icin web iizerinde calisabil

Gereg ve Yontem: Detayli Kantil Regresyon Analiz Yazilimi, Shiny paketi yardimi ile web tabanl arayiizii olusturulmustur. Gelistirilen
yaziim, xIs/.xlsx, .arff, .sav ve .csv/.txt uzantili veri dosyalarini desteklemektedir. Gelistirilen yazilim, bagimsiz degiskenler tek tek ya da
istenirse etkilesimli olarak modele eklenebilmesine imkan tanimaktadir. Ayrica, model performansini artirmaya yonelik olarak Capraz
Dogrulama (Cross-Validation) ve Diizenlilestirme (Lasso, Elastic-net) yontemleri de gelistirilen yazihmda uygulanabilmektedir.

Bulgular: Gelistirilen yaziimda bulgular, modele iliskin genel bulgular, varyans analizi tablosu, ortalama karesel hata (MSE), modele
iliskin grafikler, model katsayilari basliklari altinda raporlanmaktadir. Ayrica bulgular, PDF ve HTML uzantili raporlar olarak kisisel bilgi-
sayarlara kaydedilebilmektedir.

Sonug: Yazilim, saglik arastirmalarinda, dzellikle ug degerlerin varligi durumunda klasik dogrusal regresyonun kullanilamadigi durumlar
icin kolaylikla kantil regresyon analizini uygulayabilmek amaciyla gelistirilmistir. ilerleyen calismalarda, kantil regresyonunun farkli var-
yantlarinin da (Derin Kuantil Regresyon vb.) yazilima eklenmesi hedeflenmektedir.

Anahtar Kelimeler: Kantil regresyon, web-tabanli yazilim, shiny
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RNA-Dizileme Verilerinde Sagkalim Algoritmalarinin Kapsamli Bir Karsilastirmasi

'Ahu CEPHE, ’Ahmet SEZGIN, *Necla KOCHAN, “Gozde ERTURK ZARARSIZ, Vahap ELDEM, SErdem KARABULUT, ’Gokmen ZARARSIZ

"Erciyes Universitesi, Rektorliik, Kurumsal Veri Yonetimi ve Analitigi Koordinatorliigii, Kayseri, Tiirkiye
2Abdullah Giil Universitesi, Bilgisayar Miihendislig

3[zmir Ekonomi Universitesi, Fen-Edebiyat Fakiiltesi, Matematik Béliimii

“Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

Sistanbul Universitesi, Fen Fakiiltesi, Biyoloji B6liimii, Zooloji Anabilim Dali, istanbul

SHacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

"Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

Amac: Son yillarda Rna-dizileme gibi yiiksek-boyutlu gen ifade verileri kullanilarak gesitli hastaliklarda sagkalim tahminleme calisma-
lar yapiimaktadir (1-4).Belirli bir olay olana kadar gecen siire ve gen ifade profili arasindaki iliski bulunup daha kesin prognoz tahminleri
yapilarak daha iyi tedavi stratejileri gelistirilebilmektedir. Diisiik-boyutlu sagkalim verilerinde zaman ve sansiir degiskeni dikkate alina-
rak bircok geleneksel sagkalim yontemi ile analizler yapilabilirken, RNA-dizileme verilerinde kullanilacak olan sagkalim algoritmalarinin
bu degiskenlere ek olarak yiiksek-boyutluluk, heterojenlik ve yiiksek-korelasyonlu genlerle de basa ¢ikabilmesi gerekmektedir (1).Bu
nedenle, bu verilerde sagkalim analizleri yapilirken diizenlilestirilmis Cox ve sagkalim verilerine uyarlanmig makine dgrenme yakla-
simlari kullanilmaktadir. Bu calismada, cesitli kanser hastalarina ait 20 farkli RNA-dizileme verisinde mevcut sagkalim algoritmalarinin
performanslarinin kapsamli bir karsilagtinlmasi yapilmistr.

Gereg ve Yontem: Karsilastirmalar yapilirken cezali Cox, rasgele sagkalim ormani, destek vektor makineleri, yapay sinir aglan yontem-
lerini iceren 25 farkli algoritma kullanilmistir. Sagkalim zamani ve sansiir degiskeni iceren RNA-dizileme veri setleri Kanser Genom Atlas
Portali (TCGA, https://portal.gdc.cancer.gov) veri tabanindan TCGAbiolinks R paketi kullanilarak indirilmistir. Sagkalim analizlerinde per-
formans karsilastirmalari icin Harrell'in C-indeksi kullanilmigtir. Tiim analizler R programlama dilinin 4.2.1 versiyonu ile mir3, mir3proba,
survival, survminer, edgeR, DESeq2 paketleri kullanilarak yapilmistir,

Bulgular: Calisma sonuclari incelendiginde rasgele orman (5-7) algoritmalarinin genelikle yiiksek performans gosterdigi goriilmiistiir.
Bu algoritmalardan sonra lasso, ridge ve elastic-net regresyonlarinin (6-8) RNA-dizileme verilerinin sagkalim analizlerinde yiiksek C-in-
deksi sonuglar verdigi gortilmiistiir.

Sonug: Yuksek-boyutlu, heterojen ve yiiksek-korelasyonlu genler iceren RNA-dizileme verilerinin sagkalim analizlerinde rasgele orman-
lar ile lasso, ridge ve elastic-net regresyonu algoritmalar yiiksek performans gostermektedir.

Anahtar Kelimeler: Cox, gen ifade verileri, makine dgrenmesi, RNA-dizileme, sagkalim analizi
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Sirali Bir Yanit Degiskenini Siniflamada Sayisal Bir Olciim icin Optimal Kesim
Noktalarini Belirleme

Tilker UNAL, ?Yasar SERTDEMIR, *H. Esin UNAL

"Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana, Tiirkiye
2Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana, Tiirkiye
3Cukurova Universitesi Miihendislik Fakiiltesi Bilgisayar Miihendisligi B6limi, Adana, Tiirkiye

Amac: Siniflama gruplarin uygun kriterler ile aynstinimasi olarak tanimlanabilir. Her ne kadar siniflama denince iki grup akla gelse de
ikiden fazla grup icin de ayni terminoloji kullanir. Bu calismada ii¢ grubun siniflamasinda bir sayisal dl¢iim icin uygun kesim noktasi
belirlenme yontemleri karsilagtinimistir.

Gereg ve Yontem: Literatiirde sirali bir yanit degiskenin siniflamasinda sayisal dl¢iimler icin kesim noktasi belirleme islemi, iki sinifli
durum icin kullanilan Youden endeksi, sol iist kdseye en yakin nokta, uyum olasiligi gibi metotlarin genellestirilmesi ile yapiimaktadir.
Bu calismada ayni amagla kullanilan IU metodunun iiclii bir yanit degigkeni icin genellegtirilmesi yapilarak kesim noktalari belirlenmistir.
Calismada farkli senaryolarda iretilmis veri ve literatiirden alinan gercek veri seti kullanilmistir. Veri tiretiminde drneklem biiyiikligiinin
etkisi, sayisal 6l¢iimiin dagiliminin etkisi, gruplardaki gozlem sayisinin dengesi gibi dzellikler incelenmistir.

Bulgular: Yapilan analizler sonucunda IU metodunun genellestirilmis halinin uygun kesim noktasini belirlemede diger yontemlerle
benzer ve kimi durumlarda da daha iyi sonug verdigi goriilmdistiir.

Sonug: IU metodu kullanim kolayligi ve hesap gerektirmeyen yapisi nedeniyle siniflama icin uygun kesim noktasi belirlemede olduk¢a
etkili ve kullanish bir yontemdir.

Anahtar Kelimeler: Siniflama, sirali yanit, IlU metodu, Youden indeksi
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Efor Kullanimli ve i¢ Parametreli Lojistik Madde Yanit Teorisi Modellerinin
Bilgisayar Uyarlamali Test Performanslarinin Karsilastiriimasi

"Yusuf Kemal ARSLAN, 2Afra ALKAN, *Atilla Halil ELHAN

"Cukurova Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Adana, Tiirkiye
2Ankara Yildinm Beyazit Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Ana Bilim Dali, Ankara, Tiirkiye
3Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara, Tiirkiye

Amac: Bu calismanin asil amaci, ii¢ parametreli lojistik (3PL) madde yanit teorisi modeli ve Efor kullanimli (EM) madde yanit teorisi
modelinin bilgisayar uyarlamali test (BUT) performanslarini karsilagtirmaktir. Primer amaca ek olarak klasik kagit kalem testleri ve BUT
performanslari da karsilastinlacaktir.

Gereg ve Yontem: Calisma bir benzetim calismasidir. Kisi sayisi 1000; soru bankasindaki madde sayisi 50, 100 ve 250; BUT durdurma
kriteri icin standart hata <0.3 ve <0.5 olacak seklinde toplam 6 senaryo icin veri setleri tiiretilmigtir. Her senaryo icin 1000 tekrar uygu-
lanmistir. Benzetim calismasinda 3PL model ve EM model icin diizenlenen kodlar kullanilmistir. Bilgi fonksiyonlari icin uyarlanan kodlarin
dogrulugu kontrol edilmistir. Her bir senaryoda, BUT 3PL ve BUT EM>den elde edilen O kestirimleri kaydedilmistir. BUT performansini
belirlemek iizere BUT kestirimlerinin yanliliklan, standart hatalar, uygulanan madde sayisi ortalamasi ve standart sapmasi ile soru ban-
kasindaki maddelerin uygulanma frekanslan hesaplanmigstir. Ayrica kestirimlerin gercek © degerleri ile uyumlan degerlendirilmistir.
Olusturulan soru bankasindaki madde parametreleri uygun dagiimlardan tiiretilmistir. Sonsal beklenti kestirimleri icin [-4, 4] araliginda
0.1 artigla 81 adet O olusturulmustur. Yanit siiresi icin her bir senaryoda kisilerin %10'u hizli yanit davranigi, %90u ¢dziimsel davranig
gosterecek sekilde b'lerle ilikili olarak tiiretilmistir. BUT uygulamasi, tim kisilere orta diizeyli madde sorularak baslatilmistir, modeller
icin sonraki madde secimi en yiiksek bilgiyi veren maddeyi secerek ilerlenmesi seklinde gerceklestirilmis ve siire¢ durdurma kriteri sagla-
nana kadar devam ettirilmistir. Yetenek diizeyi kestirimlerinde en ok olabilirlik (ML) ve sonsal beklenti (EAP) kestirimleri kullanilmistir.

Bulgular: Benzetim calismasi sonucunda yontemden bagimsiz olarak soru bankasindaki madde sayisi artarken durdurma kriteri olarak
belirlenen her iki standart hata diizeyi icin de uygulanan ortalama soru sayisi azalmistir. Durdurma kriteri olarak alinan standart hatanin
0,3'ten 0,5% ¢tkmasi uygulanan soru sayisinin artmasina sebep olmustur. BUT EM'de uyqulanan ortalama soru sayilarinin BUT 3PLye
gore daha diisiik oldugu goriilmiistiir. Ortalama standart hata icin elde edilen bulgular incelendiginde madde havuzundaki madde sa-
yisinin artmasinin her iki yontemde de ortalama standart hatayi azalttigi sonucuna varildi. Senaryolardan 50 madde iceren ve standart
hata 0,3 olan durumda her iki yontemde de ortalama standart hatanin minimum degeri beklenen standart hata diizeyine ulasamadi.
Madde sayisindaki artisin gercek yetenek diizeyi ve BUT yontemleri ile kestirilen yetenek diizeyleri arasindaki SKK'nin artmasina sebep
oldugu goriildii. Benzer sekilde standart hatadaki azalisin SKK'nin artmasina sebep oldugu sonucuna varildi. Gercek yetenek diizeyleri ve
kestirilen yetenek diizeyleri arasindaki uyum incelendiginde, standart hatanin 0,3 oldugu durumda, BUT 3PL yonteminde madde sayisi
arttikca uyum sinirlar daralmis ve uyum sinirlart disinda kalan kisilerin yiizdesi azalmistir. BUT 3PL'ye benzer sekilde BUT EM yonteminde
de durum benzerdi.

Sonug: BUT EM yontemi yetenek diizeyini BUT 3PL yontemine gore dnemsiz diizeyde diisiik kestirme egilimindedir. Her iki yontemde
de standart hata diizeyinin diismesi sorulan soru sayisini arttirmigtir ve gercek yetenek diizeyi ile daha uyumlu kestirimler yapilmasini
saglamistir. Klasik kagit-kalem yontemleri ile BUT uygulamalar benzer sonuglar vermistir. Dijitallesmenin hizlandigi giiniimiizde, kisi
yetenek diizeyini daha belirgin sekilde belirlemek ve kisilerin sinav stratejilerini ¢oziimlemek adina BUT EM'ler kullanilabilir.

Anahtar Kelimeler: Efor kullanimli model, {i¢ parametreli lojistik model, yanit siiresi, bilgisayar uyarlamali test
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dtComb: iki Siirekli Tani Testinin Birlestirilmesine Yonelik Gelistirilmis Kapsamli
Bir R Paketi

'Serra llayda YERLITAS, *Serra ilayda YERLITAS, *Serra Bersan GENGEC, “Gozde ERTURK ZARARSIZ, 5Gozde ERTURK ZARARSIZ, 6Selcuk
KORKMAZ, 'Gokmen ZARARSIZ, #Gokmen ZARARSIZ, °Gokmen ZARARSIZ

"Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

2Erciyes Universitesi, llac Uygulama ve Arastirma Merkezi (ERFARMA), Kayseri, Tiirkiye

3Erciyes Universitesi, llac Uygulama ve Arastirma Merkezi (ERFARMA), Kayseri, Tiirkiye

“Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

SErciyes Universitesi, ilac Uygulama ve Arastirma Merkezi (ERFARMA), Kayseri, Tiirkiye

§Trakya Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim Anabilim Dali, Edirne, Tiirkiye
"Erciyes Universitesi, Rektorliik, Kurumsal Veri Yonetimi ve Analitigi Koordinatorliigii, Kayser, Tiirkiye
8Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye

%Erciyes Universitesi, llac Uygulama ve Arastirma Merkezi (ERFARMA), Kayseri, Tiirkiye

Amag;: Hastaliklarin teshisi ve birbirlerinden ayirt edilmesi icin tani testlerinin gelistirilmesi saglik alaninda 6nemli bir arastirma alanidir.
Birden fazla tani testi sonuglarinin birlestirilmesiile daha yiiksek tani dogrulugu performansi ve giivenilirlik elde edilebilir. Bu calismada,
daginik bicimde yer alan ¢ok sayida kombinasyon yonteminin bir araya getirilmesi, kolay erisim ve kullanim ile arastirmacilara sunulmasi
amaciyla dtComb R paketi ve web yaziliminin gelistirilmesi amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Tani testlerinin performansini artirmaya yonelik birlestirilmesi icin literatiirde ¢ok sayida yontem mevcuttur. dtComb
paketi kapsaminda bu kombinasyon yontemleri dogrusal yontemler, dogrusal olmayan yontemler, matematiksel operatdrler ve makine
ogrenmesi algoritmalar olarak dort gruba aynlmistir. Bu dort grup icerisinde 143 adet tani testi birlestirme yontemine ait kodlamalar,
20 farkli R fonksiyonu icerisinde gerceklestirilmistir. Paketin olusturulma asamalan devtools R paketi ile gerceklestirilmistir. Gelistirilen
fonksiyonlarin her biriminin beklendigi gibi calistigini dogrulamakta kullanilan birim testler icin testthat R paketinden yararlanilmistir.
Olusturulan fonksiyonlarin yazilim testleri 270 adet birim test ile tamamlanmistir. Ayrica, R kullanicisi olmayanlar icin shiny R paketi
kullanilarak dtComb paketinin web yazilimi gelistirilmistir.

Bulgular: Tani testlerini birlestirmek icin olusturulan dort ana fonksiyon altin standart durumun ve iki tani testinin siirekli degerlerini
iceren bir veriyi girdi olarak kullanmaktadir. Bu fonksiyonlar yardimiyla kullanici sectigi kombinasyon yontemini ¢esitli standartlastirma,
yeniden drnekleme ve kesim noktasi yontemleriyle birlikte kullanarak tani testlerini birlestirebilir. Olusturulan model ile birlegtirilmis
tani testi skorlari, tekli ve birlestirilmis tani testi istatistikleri, ROC egrisi ve egri altinda kalan alan istatistikleri, birlestirilmis tani testinin
tekli tani testi skorlar ile karsilastirmasina iliskin test sonuglar, birlestirilmis ve tekli tani testi dagilim ve duyarlilik&secicilik grafikleri
raporlanabilmektedir. Ayrica kurulan modelden alinan parametreler ile yeni veriler icin tahminleme yapabilmektedir.

Sonug: Calismanin kapsaminda iki siirekli tani testini birlestirmek amaciyla mevcut kombinasyon yontemlerinin uygulanabilmesi icin
bir R paketi ve web yazilimi geligtirilmistir. Gelistirilen dtComb R paketine izleyen adresten erisilebilir: http://biosoft.erciyes.edu.tr/app/
dtComb.

Anahtar Kelimeler: Makine 6grenmesi, R programlama dili, ROC analizi, tani testlerinin birlegtirilmesi
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RNA-Dizi Verilerinde intron Tutulumunun Belirlenmesinde Kulllanilan
Biyoinfotmatik Algoritmalarin Degerlendirilmesi

'Esma Gamze Aksel, Vahap ELDEM, 3Gokmen ZARARSIZ

"Erciyes Universitesi, Veteriner Fakiiltesi, Genetik Anabilim Dali, Kayseri
%istanbul Universitesi, Fen Fakiiltesi, Biyoloji B6liimii, Zooloji Anabilim Dali, istanbul
3Erciyes Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kayseri

Amac: Alternatif ekleme tiplerinden biri olan intron tutulumu (intron retention, IR), bir intron pre-mRNA'ya kopyalandiginda ve son mR-
NA'da kaldiginda meydana gelir. intron tutulumunun giivenilir bir sekilde lciilmesi zor oldugu icin genellikle ihmal edilen bir alternatif
ekleme sinifini olusturur. Biyoinformatik algoritma araglari ile intron tutulumunun tespitinde karsilagilabilecek bircok karistirici faktor
bulunmaktadir. Dolayisiyla IR'in belirlenmesi icin bu faktorlerin tespiti dnemlidir. Bu calismada RNA-dizileme verilerinde intron tutu-
lumunun belirlenmesinde kullanilan algoritmalar sunulacaktir. Bunlardan bazilan; Mixture-of-isoforms model (MISO), Keep Me Around
(KMA), IRFinder, Vast-tools, MAJIQ-SPEL, Whippet, Junction usage model (JUM), IntEREst, IREAD, IRFinder-S algoritmalardir. Ayrica NCBI
veri tabaninda bildirilen kanserli ve kontrol meme dokusuna ait 3'er 6rnek RNA-dizi verilerinin IRFinder-S algoritmasinda yapilacak int-
ron tutulumu analizi ile drneklendirilmesi planlanmistir.

Gereg ve Yontem: Meme kanseri ve kontrol dokularina ait RNA-dizileme verileri NCBI veri tabanindan paired-end, fastqc formatinda
elde edilmistir. Analizler icin Linux tabanli sanal sunucuda Python 3.9 programlama dili ile calisilmistir. Referans genom olarak insan
genomuna ait GRChg38, Hisat2 programi ile indekslenmistir. Genomik indexleme sonrasi IRFinder-S programi kullanilarak RNA-dizileme
verileri referans genoma hizalanarak tutulan intronlarin sayisal verileri elde edilmistir. Kontrol ve kanser dokularina ait intron tutulumu-
na iliskin elde edilen sayisal verilerin istatistiksel anlamliligi DESeq2 paketi ile belirlenmistir.

Bulgular: Elde edilen bulgulara gore meme kanserine ait belirli genlerde intron tutulumu oraninin istatistiksel olarak anlamli bulun-
dugu belirlenmistir.

Sonug: Ozellikle kanser tiirlerinin olusum ve gelisim safhalarinda intron tutulumu roliiniin belirlenmesinde bahsi gecen algoritmalarin
taninmasi, kullanimi ve yayginlastinimasi kanser olusum yolaginin belirlenmesinde dnem arz etmektedir. Tesekkiir: Bu ¢alisma Erciyes
Universitesi Bilimsel Arastirmalar Koordinasyon Birimi tarafindan TYL-2022-12231 proje numaras! ile desteklenmistir.

Anahtar Kelimeler: Gen ekspresyonu, intron tutulumu, RNA-dizileme
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Biyoistatistik Dersine Yonelik istatistik 0z Yeterlilik inanc Ol¢egi, istatistik Kayg
Olcegi ve istatistik Tutum Ol¢egi Arasindaki Aracilik iliskisinin Arastinimasi: Bir
Yapisal Esitlik Modellemesi Calismasi (Path Analizi)

"Kamber KASALI, 2Senem GONENC

"Atatiirk Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dali, Erzurum
2Atatiirk Universitesi, Fen Fakiiltesi, istatistik Bolimii, Erzurum

Amac: Arastirmacilarin istatistik konularina karsi korkulari akademik hayatlarini dogrudan etkilemektedir. Ciinkii akademik calismalar
en bagindan en sonuna kadar istatistiksel bir metodoloji ile hazirlanmalidir. Bu sebeple, istatistik konularina karsi tutum, kayg ve yeter-
sizlikleri belirlemek icin dlcekler gelistirilmistir. Calismanin amaci; istatistik 6z yeterlilik inang 6lcegi, istatistik kaygi dlcegi ve istatistik
tutum dlcedi arasindaki aracilik iliskisinin belirlenmesidir.

Gereg ve Yontem: Calismamizda; istatistik oz yeterlilik inang 6lcedi, istatistik kaygi dlcedi (Alt boyutlar; Endige, Kaginma ve Duygusallik)
ve istatistik tutum 6lcedi (Alt boyutlar; lgi duyma, Kaygi ve Motivasyon) kullanilarak égrencilerin biyoistatistik dersine karsi durumlan
belirlenmistir. Veriler dersin dncesinde (T0), ortasinda (T1) ve sonunda (T2) olmak iizere 3 farkli zamanda toplanmistir. Calismaya biyo-
istatistik dersini alan lisans, yiiksek lisans ve doktora dgrencilerinden olusan toplam 74 kisi katilmistir. Nicel degiskenler arasindaki iligki
icin korelasyon testleri uygulanmis olup gruplar arasi kiyaslamalarda 2 grup icin independent Samples t testi, Mann Whitney u testi; 3
grup icin ANOVA ve Kruskal Wallis testi kullanilmistir. Olusturulan modelde yer alan dolayl etkilerin anlamlilik diizeyi yapisal esitlik mo-
dellemesi Bootstarpping yontemi ile test edilmis ve modele iliskin yol katsayilari () hesaplanmustir. Analizlerde, IBM SPSS 20 ve JAMOVi
2.2.2 programlar kullamlmustr.

Bulgular: Arastirmamizda ders dncesinde, ders ortasinda ve ders sonunda 6lcek alt boyutlari arasindaki aracilik etkisi incelenmistir. Path
analizi sonuglarina bakildigi zaman ders dncesinde istatistik kaygi ile istatistik 6z yeterlilik inang durumu arasinda istatistiksel endisenin
aracilik etkisi oldugu belirlenmistir (3=0,20, p=0,019). Ders ortasinda istatistik kaygi ile istatistik 6z yeterlilik inan¢ durumu arasinda
istatistiksel duygusalligin kismen aracilik etkisi oldugu belirlenmistir (3=0,19, p=0,057). Ders sonunda istatistik kayqu ile istatistik 6z
yeterlilik inan¢ durumu arasinda istatistiksel duygusalligin aracilik etkisi oldugu belirlenmistir (3=0,23, p=0,049).

Sonug: Calismamizda sonug olarak Biyoistatistik dersini alan dgrencilerin istatistik oz yeterlilik ve inanglar iizerinde kayginin dolayh bir
etkisinin oldugu ve bu etkide endise ve duygusalligin araci bir etkisi oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Yapisal Esitlik Modellemesi, Aracilik Etkisi, Biyoistatistik
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Bulanik Kiimeleme Yontemi ile Biyoistatistik Dersi Alan Ogrencilerin
Degerlendirilmesi

1Senem GONENC, 2Kamber KASALI, 30zge PASIN

'Atatiirk Universitesi, Fen Fakilltesi, istatistik Bolimii, Erzurum
2Atatiirk Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Biliimi Anabilim Dali, Erzurum
3Bezmialem Vakif Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dal, istanbul

Amag: istatistik dersi akademik hayatimizdaki basariyr dogrudan etkilemektedir. Ancak saglik alaninda calisma yiiriiten arastirmacilar
genelde istatistik konularina karsi olumsuz bir tutum, kaygi ve yetersizlik icerisine girebilmektedir. Bu gibi hususlarin belirlenmesi ve
ortaya ¢ikarilmasi akademik basar agisindan oldukga dnemli bir konudur. Bu ¢alismada biyoistatistik dersi alan lisans, yiiksek lisans ve
doktora dgrencilerinden olusan arastirma grubu bulanik kiimeleme analizi ile incelenmistir.

Gereg ve Yontem: Aragtirma grubuna iliskin egitim gordiikleri bolimler (beslenme ve diyetetik, hemsirelik, diger) ve daha dnce ista-
tistik dersi alma durumlarina ait bilgilere ulasilarak 6grencilerin biyoistatistik dersine karsi durumlan; istatistik 6z yeterlilik inang dlcedi,
istatistik kaygi 6lcegi ve istatistik tutum olcegi kullanlarak degerlendirilmeye calisilmistir. Veriler dersin dncesinde ve sonrasinda olmak
iizere 2 farkli zamanda toplanmistir. S6z konusu bu iki farkli zaman grubunda elde edilen veriler, bulanik kiimeleme yontemleri icerisinde
en ¢ok tercih edilen yontem olan Bulanik k-Ortalamalar algoritmasi (FkM) kullanilarak analiz edilmistir. istatistiksel olarak bulanik kii-
meleme sonuglari R programinda ‘cluster’, fclust’ ve ‘factoextra’ gibi paketler vasitasi ile elde edilmis olup her bir farkli zaman grubunda
ortaya ¢ikan kiimeleme yapisl, dgrencilerin okudugu bdliimler ve daha dnce istatistik dersi alip almama durumlarina gére SPSS progra-
minda karsilastinimistir.

Bulgular: Arastirma sonucunda bulanik modelden elde edilen kiimeleme sonuglari ile ¢alisma dncesindeki gruplar tahmin edilmeye
calisiimistir. Ders dncesi ve sonrasi elde edilen kiimeler ile boliimler arasinda istatistiksel olarak bir uyum tespit edilemezken daha dnce
dersi alma durumunun olusan kiimelenme yapisi ile uyumlu oldugu goriilmdstiir (Bolim icin KappaP1=0.122; KappaP2=0.792; Daha
dnce istatistik dersi alma durumu icin McNemarP1=0.036; McNemarP2=0.002). Ogrencilerin okudugu béliimler agisindan dogru sinif-
landirma yiizdelerine bakildiginda ders 6ncesi grupta bulanik yontemden elde edilen 3 kiime; boliimlerdeki bireyleri sirasiyla %47, %61
ve %20 oraninda dogru tespit ederken ders sonrasi grupta bu oranlar; %30, %43 ve %0 olarak bulunmugtur. Daha dnce istatistik dersi
alma durumuna gore ders dncesi grup icin bulanik kiimeleme sonucu olusan 2 kiime; bireyleri sirasiyla %29 ve %43 seklinde, ders sonrasi
ise %56 ve %46 gibi genel olarak artan dogru siniflandirma oranlari ile tespit etmistir.

Sonug: Bulgular kismi incelendiginde, bdliim bakimindan biyoistatistik dersine baslamadan dnce 6lceklerdeki sorulara verilen cevaplar
arasinda ders sonrasina gore daha belirgin bir fark oldugu belirlenmistir. Biyoistatistik dersinin bitimine dogru boliimlerdeki dgrencilerin
vermis olduklan cevaplar birbirine benzemeye bagladigindan bulanik kiimeleme sonuglarina ait dogru siniflandirma oranlar da giderek
azalmistir. istatistik dersini daha dnce alip almama durumunda ise ders dncesinde 6lceklerdeki sorulara verilen cevaplarin ders sonrasina
gore daha fazla benzer olduklan (istatistik dersi almis ama konular unutmus) belirlenmis ve dolayisiyla bulanik kiimeleme sonuglari
daha diisiik dogruluk oranlarinda siniflari tahmin etmistir. Biyoistatistik dersi devam ederken daha 6nce aldigi istatistik dersi konularini
hatirlayip iizerine yeni bilgiler eklediklerinden 6lcek sorularina verilen cevaplar arasinda ders sonuna dogru daha belirgin bir fark olus-
mustur. Bununla birlikte bulanik kiimeleme sonuglar da daha yiiksek dogruluk orani gdsteren tahminlerde bulunmustur. Calisma sonu-
cunda, bulanik kiimelemenin istatistiksel olarak anlamli ve yorumlanabilir sonuglar ortaya koydugu bununla birlikte bu tarz calismalarda
kullanilabilir bir yontem olarak tercih edilmesinin uygun olacag diisiintilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Kiimeleme yontemleri, bulanik kiimeleme, biyoistatistik, istatistiksel analiz, siniflandirma
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Erken Evre Meme Kanseri Hastalarina Ait Hazard Faktorlerinin Uygulanan Cesitli
Model Sonuglarinin Karsilagtirimasi
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"Marmara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, istanbul

2Girne Amerikan Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dalt, Karmi, KKTC

3Marmara Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dal, istanbul

*Marmara Universitesi, Saglik Bilimleri Enstitiisi, Biyoistatistik Anabilim Dali, istanbul

*Robert S Boas Center for Genomics and Human Genetics, The Feinstein Institute for Medical Research, Northwell Health, Manhassat, New York, ABD

Amac: Cox Orantilisal Hazard (COH) sagkalim analizinde kullanilan ¢ok degiskenli regresyon modelidir. Orantili hazard (OH) varsayimini
sadlamak her zaman miimkiin olmamaktadir. Bu calismada, erken evre meme kanseri hastalarin klinik bilgilerine gdre, tedavi sonrasi
sadkalim olasiliklarina iliskin R yazilimli COH regresyon, makine dgrenmesi teknikleri, parametrik Hizlandinimis Basarisizlik (6liim) Za-
mani (HBZ) modeli ile hazard faktdrler agisindan tahminlenmesi ve karsilastinlmasi amaclanmistr.

Gereg ve Yontem: Calismaya Marmara Universitesi Tibbi Onkoloji polikliniginde erken evre meme kanseri tanisi konulan 697 hasta dahil
edilmistir. Erken evre meme kanseri hastalarin 5 ve 10 yillik sagkalim olasiliklari Kaplan-Meier yontemi ile hesaplanmistir. Sagkalima
etkili olan anlamli hazard faktorlerinin belirlenmesinde; tek degiskenli analizlerde anlamli hazard faktorlerin tespiti icin Log-Rank testi,
cok degiskenli analizlerde ise COH regresyon ¢oziimlenmesi yapilmigtir. Ayni veri setine makine grenmesi algortimalar olan Rastgele
Orman, Xgboost ve Gbm modelleri uygulanarak, 5 ve 10 yillik sagkalim olasiliklar hesaplanmig olup 6nem derecesine gore sagkalima
etkili olan hazard faktorler siralanmistir. Son asamada da; genel sagkalima ait en uygun hazard fonksiyonu dagiliminin Log-lojistik dagi-
lima uygun oldugu gdriilmiis dolayisiyla yine ayni veri setine Log-lojistik HBZ modeli uygulanmistir. Modellerin anlamli ¢ikan ilk 5 hazard
faktorii tespit edilerek en uygun model saptanmaya calisiimistir.

Bulgular: Erken evre meme kanseri tanisi konulan 697 hastanin makine dgrenmesi algoritmalariyla ile Kaplan-Meier sagkalim yon-
temleriyle hesaplanan 5 ve 10 yillik sagkalim olasiliklari hemen hemen ayni degerlere sahiptir. COH modelinde hazard faktorlerinin
etkisi HO ( hazard orani) ile yorumlanirken, HBZ modellerinde ZO (zaman orani) seklinde yorumlanmaktadir. Z0, deneklerin sagkalim
egrisinde katettigi mesafenin oranlarinin bir karsilastirmasi oldugundan HO gibi yorumlanmasa da; hazard faktorleri agisindan yapilan
karsilastirmada, meme kanseri hastalari icin klinik agidan 6nemli bir risk gostergesi olan Her-2 faktorii makine 6grenme algoritmalariyla
olusturulan sagkalim modellerinin ikisinde (Gbm, Xghoost) Gnemliilk 5 hazard faktériin icerisinde siralanmis olasina ragmen COH Reg-
resyon ve HBZ modelinde anlamli tkmamstir.

Sonug: Saglik alanina ait, ozellikle takibe dayali calismalarda eksik gozlem veya dengesiz dagilim sergileyen veri setlerinde secenek
yontemlerin tercih edilmesi analiz sonuglarini klinik agidan daha giivenilir yapacaktir.

Anahtar Kelimeler: Erken Evre Meme Kanseri, Cox Orantisal Hazard Regresyon, Parametrik Hizlandirlmis Basarisizlik Zamani Modeli,
Makine Ogrenmesi Teknikleri
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Makine Ogrenme Yontemlerinin Basarilarini Degerlendirirken Hangi Performans
Oliitleri Kullaniimahdir.
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Amac: Bu calismadaki amag, makine 6grenme yontemlerinin degerlendirmesinde kullanilan performans élciitlerinden hangilerinin
benzer ve hangilerinin farkli bilgi icerdigini belirleyerek performans degerlendirmesinde kullanilacak 6liit gruplarini belirlemektir.

Gereg ve Yontem: Literatiirde makine 6grenme yontemlerinin kargilastinlmasinda kullanilan ve dzellik olarak birbirinden 41 farkli ger-
cek veri setinin her biri %707 egitim ve %30'u test seti olarak aynldi. Bu ayirma iglemi rasgele olarak 300 kere tekrarlandi. Her bir tekrarda
lojistik regresyon analizi uyqulanarak olusturulan modellerin test veri setlerinde PO'leri elde edildi. Her bir veri setiicin, lciitler iizerinde
faktor analizi yapilarak hangi PO'lerinin birliktelik gosterdidi kayit edildi.

Bulgular: Performans olciitleri veri setlerindeki bagimli degiskenin prevalansina gére <0.25, 0.25-0.39 ve 0.40-0.5 setlerine ayrilarak
degerlendirildiginde Performans dlciitleri grup sayisi ve bu gruplarda yer alan performans dlciitleri farklilik gdstermektedir. Bu PO ara-
sinda prevelansa gore farkli PO gruplarinda yer alan dlciitleri; RMSE, MCC, Cohen Kappa ve Y1 oldugu gdzlenmistir.

Sonug: Makine dGrenme yontemlerinin performanslarini karsilagtirirken ACC, Adj_F ve (AUCROC veya RMSE) den biri kullanildiginda (i
PO den ikisinin ayni grupta yer almasi nedeniyle ilk iki PO basarisina daha fazla agurlik verilmesi neden ile yanli yontem baarili buluna-
bilmektedir. Onerimiz bagimli degiskenin prevalasina gore belirlenen gruplarda olusan PO gruplarindan birer PO segilerek yéntemlerin
kargilastinimasidir,

Anahtar Kelimeler: Performans dlciitleri, makine 6grenme

38



23. Ulusal ve 6. Uluslararasi Biyoistatistik Kongresi
26-29 Ekim 2022, Ankara Universitesi Tip Fakdltesi

SB-40

Propensity Skora Dayali Eslestirme Analizi icin Yeni Bir R Shiny Web Uygulamasi
(A New R Shiny Web Application for Propensity Score Matching Analysis)

"Emre DEMIR, %Giilcin AYDOGDU, *Muhammed Ali YILMAZ, *Yasemin YAVUZ

Hitit Universitesi Tip Fakilltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Corum
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Amac: Bircok tip alaninda randomizasyonun gerceklestirilemedigi gozlemsel calismalarda bir maruziyetin veya tedavinin gercek etki-
sinin ortaya konabilmesi amaciyla vaka ve kontrol gruplarinin ortak degiskenler (covariate) agisindan benzer dagilmasi istenilmektedir.
Gozlemsel arastirmalarda, vaka ve kontrol gruplan arasinda bircok kanstina (confounder) degisken agisindan farkliliklar bulunabilir.
Gozlemsel aragtirmalarda kanstina degiskenleri kontrol altinda tutarak yansiz tahminler elde etmek icin literatiirde yaygin olarak Lojistik
Regresyon analiziile hesaplanan Propensity skor (PS) tahminlerine dayali eslestirme analizi kullaniimaktadir. Eslestirme analizinin amac
vaka grubundaki bireylerin sahip oldugu ortak degisken dzelliklerine benzer olan bireyleri kontrol grubu icerisinden segmektir. Bu calig-
manin amaci PS'ye dayali eslestirme analizi yapan ve eslestirme sonrasi bircok farkli denge degerlendirme yontemi iceren web tabanli
yeni bir interaktif R Shiny uygulamasi gelistirmektir.

Gereg ve Yontem: Web tabanl uygulama R Shiny (R Core Team, 2019) kullanilarak gelistirilmistir. Eglestirme analizi ve PS tahmini
icin “matchlt” kiitiiphanesi kullanildi. Dengeyi degerlendirmek ve grafikler olusturmak icin “matchlt” kiitiiphanesine ek olarak “cobalt”
kiitiiphanesi kullanildi. Ortak degiskenlere/faktdrlere gdre eslestirme dengesinin degerlendirilmesi icin, Standardize Ortalama Farklar
(SOF), Varyans Oranlari (V0), Kolmogorov Smirnov (KS) test istatistikleri ve cesitli grafiksel yaklagimlar kullanild. interaktif uygulamanin
kullanimi bir benzetim veri seti lizerinde aciklanmistir. Arastirmacilar “https://psmatching.shinyapps.io/propensityscore” web adresin-
den uygulamaya erisebilirler.

Bulgular: Uretilen benzetim veri seti ile eslestirme analizi gerceklestirildi. Propensity skorlar lojistik regresyon analizi ile hesaplandi.
Eslestirme analizi icin en yakin komsuluk algoritmasi, optimal eslestirme ve tam eslestirme yontemleri, 1:1 ve 1:2 oranlarinda sirasiyla
0.1,0.15,0.2,0.25 ve 0.3 caliper degerleri kullanilarak hesaplandi. Farkli istatistiksel ve grafiksel yaklasimlar ile gerceklestirilen denge
degerlendirilmesi sonucunda en iyi dengeye sahip eslestirilmis veri seti elde edildi.

Sonug: Randomizasyonun yapilamadigi gozlemsel arastirmalarda PS'ye gore vaka ve kontrol gruplarinin eglestirilmesi karistirici faktor-
lerin etkisini kontrol ederek maruziyetin saf etkisini belirlemek amaciyla arastirmalarda dikkate alinmasi gereken ve son dekatta dnemi
artan bir yontemdir. Gelistirmis oldugumuz interaktif uygulamanin kiiresel olarak arastirmacilar tarafindan gozlemsel calismalarda vaka
grubuna en uygun kontrol grubunu segmek amaciyla rahatlikla kullanilabilecek bir uygulama olacagini diigiinmekteyiz.

Anahtar Kelimeler: Propensity skor, eslestirme, R Shiny, gozlemsel calismalar, randomizasyon

Sekil-1. Uygulamada denge degerlendirmesini gsteren bulgular
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Kantil Regresyon Yontemi ile Olusturulan Pediatrik Biiyiime Egrilerinin Model
Uyumunun Worm Grafigi ile Degerlendirilmesi
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Amac: Bir cocugun biiyiime ve gelisiminin incelenmesinde, hastalik durumunun erken tanilanmasinda en iyi araclardan biri pediatrik
biiyime egrileridir. Biiyiime egrilerinin olusturulmasinda kullanilan yontemlerden biri de kantil regresyon yontemidir. Pediatrik biiyiime
egrileri olusturulurken model yeterliginin incelenmesinde worm grafiginden yararlanilmaktadir. Bu calismanin amac, kantil regresyon
yontemi araciligiyla olugturulan biiyiime egrilerinin model yeterliginin worm grafigi ile incelenmesidir.

Gereg ve Yontem: Kantil regresyon yontemi veride herhangi bir dagilim varsayimi gerektirmediginden dolayr worm grafigini elde eder-
ken veride bu sart aranmamaktadir. Kantil regresyon yontemi ile olugturulan biiyiime egrilerinin veriye ne derece uydugunu gostermek
icin kullanilan worm grafigi yararl bir gorsel aractir. Worm grafigi her bir yas grubu icin uydurulan (fitting) biiyiime egrilerinin model
uyumunun degerlendirilmesinde kullaniimaktadir. Bu calismada Baskent Universitesi Ankara Hastanesi'nde 0-3 yas araligindaki 3320
cocugun boy uzunlugu ve viicut agirhdr dl¢imleri kullanilarak kantil regresyon yontemine gére biiyiime egrileri olusturulmug ve biiyi-
me egrilerinin model yeterliginin incelenmesinde worm grafigi kullanilmigtir. Calismada R 4.1.2 versiyonu kullanilarak kantil regresyon
yontemi ile bilyiime egrilerinin elde edilmesinde “quantregGrowth” paketi ve kantil regresyon yontemine bagl olarak worm grafiklerinin
olusturulmasinda “AGD” ve “quantreq” paketleri kullanilmistir.

Bulgular: Gercek veri seti kullanilarak kantil regresyon yontemi ile cinsiyete gore boy uzunlugu ve viicut agirhi 6l¢iimlerine iliskin
uydurulan biiyiime egrilerinin model yeterligi worm grafigi ile degerlendirilmistir. Kiz ve erkek cocuklarinin 0-3 yas araligindaki boy
uzunlugu ve viicut agirhg verileri icin uydurulan biiyiime egrilerinin model uyumunun yeterli oldugu sdylenebilmektedir. Yas gruplan
icin ayri ayn model uyumu incelendiginde ise bazi yas gruplarinda hafif sapmalar mevcut ancak genel olarak wormlar %95 giiven arali-
ginda yer almaktadr.

Sonug: Ozellikle dagilim varsayimi gerektirmeyen kantil regresyon yéntemi ile uydurulan biiyiime egrilerinin model yeterliginin ince-
lenmesinde worm grafikleri kolaylik saglayan gorsel bir aragtir. Worm grafigi belirli bir yas araliinda tiim gruba iliskin model uyumunu
degerlendirmekle birlikte, bu yas araliginin her bir alt gruplari icin de model uyumunu degerlendirmek amaciyla kullaniimaktadr.

Anahtar Kelimeler: Kantil regresyon, worm grafigi, biiyiime egrileri
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gw-Exp-Tool: A Snakemake Workflow for Genome-wide Characterization and
Expression Profiling of Transcription Factors or Gene Families

Vahap ELDEM

istanbul Universitesi Fen Fakiiltesi Biyoloji B6limii

Amac: Genome-wide characterization and gene expression profiling of any protein-coding genes of interest, particularly for transcrip-
tion factor (TF) genes, attract great interest among biologist and medical parasitologist becuase these analyses serve as a quick solution
for gene characterization at the genome-wide level, expression profiling and gene function estimation. Therefore, determining the TFs
might particularly hold promise for understanding molecular and genetic determinants of pathogenesis.

Gereg ve Yontem: We present a Snakemake workflow called “gw-Exp-Tool” built primarily for biologists to run a wide variety of useful
genome-wide characterization, expression analyses and statistical test to determine whether or not TFs are expressed correctly in terms
of biological meaning. Analyses consisted of several steps: (i) homology search of genes of interest against well-annotated proteomes of
closely-related or model species, (ii) searching for presence of conserved domain of TFs, (iii) multiple sequence alignment and a neigh-
bour joining (NJ) phylogenetic tree construction, (iv) motif annotation, chromosome distribution and collinearity analysis, (v) transcript
abundance estimation and differential gene expression analysis, (vi) Markov-chain based rank aggregation method called Weighted MC
test for most biologically relevant TFs.

Bulgular: We run the tools on four genomes including serious human pathogens (Anopheles gambiae, Ixodes scapularis, Leishmania
major) and ecologically important insects (Bombus terrestris) to determine TFs, expression profiles and statistical evaluations. We suc-
cessfully extracted nearly all TFs (>949%) in four genomes and further identified all TF motifs. The tools (DESeq2, edgeR, and limma) were
used for the differential gene expression of TFs at genome-wide level and edgeR and limma identified the largest number of significantly
differentially expressed TFs (p<0.01). As for biological relevance, the final list of TFs by weighted rank aggregation showed that the TFs
stayed on top of the list assessed as mostly compatible with DeSeq2 results.

Sonug: In this study, we presented a Snakemake workflow called “gw-Exp-Tool” built primarily for biologists to run a wide variety of use-
ful genome-wide characterization, expression and statistical analysis of TFs in a manner easy enough to be employed by users without
significant computational training. By providing only three inputs including genome and annotation (proteins), conserved domain IDs
and transcriptomic data (or SRR accession numbers), one can easily implement and run.

Anahtar Kelimeler: Transcription factors, genome-wide analysis, snakemake workflow, rank
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Performance Analysis of Simulated Data Sets by Machine Learning Algorithms
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Amac: Machine Learning provides new tools for interpreting the high-dimensional and complex data sets that clinicians are confronted
with. The aim of this study is comparing different sample size of simulated data sets by using machine learning algorithms for the per-
formance analysis.

Gereg ve Yontem: The simulated data were created using an original data set. This data set contain genetic information with a sample
size of 174 which consist of 10 factors of periodontitis patients. Correlation matrices were created according to the peridontitis data set
with the help of mean and variance values. Within these results, two data sets of 500 and 1000 sizes were created. Decision trees, K
Nearest Neighborhood, Naive Bayes, Support Vector Machines, and Random Forest algorithm were compared as classification models.
In addition, the 10-fold cross-validation method was used to save classifiers from side effects such as overlearning during the training
phase. Accuracy, sensitivity, and specificity criteria were used to evaluate the classification performance of the models. The analyses were
performed using R software.

Bulgular: As a result of the analysis, the accuracy was obtained as 70% with decision trees and nearest k neighborhood for the peridon-
titis data set, 71% accuracy for support vector machines, 68% accuracy for random forest and 72% accuracy with naive bayes algorithm.
For the first simulated data set, the accuracy was obtained as 68% with decision trees, 70% accuracy with k nearest neighborhood and
naive bayes, 72% accuracy with random forest and 73% accuracy with support vector machines. For the second simulated data set, the
accuracy for naive bayes with decision trees was obtained as 75%, the accuracy for the k nearest neighborhood was 73%, the accuracy
for random forest was 76%, and the accuracy for support vector machines was 78% as shown in Table 1.

Sonug: This study contained different sample size of simulated data set. The results show that the second simulated data show the best
performance by support vector machines algorithm. Which shows that by enlarging the sample sizes the performance can be improved
by using machine learning algorithms.

Anahtar Kelimeler: Simulated data, machine learning, support vector machines, random forest, naive bayes.
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Makine Ogrenmesinde Sinif Dengesizligi Sorunu icin Bazi Veri On isleme
Yontemlerinin Kargilastiriimasi: Bir Uygulama
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Amac: Dengesiz veriler tipik olarak siniflarin egit olarak temsil edilmedigi siniflandirma problemleriyle ilgili bir sorunu ifade eder. Bu
calismada; operasyon sonrasi hasta datalari iceren dengesiz bir veri seti iizerinde, siniflandirmada kullanilan veri 6n isleme yontemleri ve
sonrasinda uygulanan siniflandirma algoritmalarinin performanslarinin karsilastiriimasi amaglanmaktadir.

Gereg ve Yontem: Bu calismada postoperatif iyilesme alanindaki hastalarin bir sonraki asamada hastane icerisinde bir birime sevk edil-
mesi ya da taburcu olmalari durumunu tahmin edecek uygun bir siniflandirma algoritmasi belirlenmeye calisilmistir. Bir birime sevk edi-
len hastalar cogunluk, taburcu olan hastalar ise azinlik sinifini olusturmaktadir. Dengesiz veri setleri kullanilarak dogrudan olusturulan
siniflandirma algoritmalan, cogunluk sinifi yoniinde yanh tahminlerde bulunur. Bu nedenle sinif dengesizligini diizenlemeye yonelik veri
on isleme yontemleri gelistirilmistir. Bu calismada asagi ornekleme (rasgele, tek tarafli secim, Tomek links), yukan drnekleme (rasgele,
ADASYN, SMOTE) ve hibrit yontemler kullanilmigtir.Veri 6n isleme yontemleri, egitim veri setlerine uygulandiktan sonra, olusan yeni veri
setlerinin siniflandinlmasi icin (5.0, Random Forests ve Adaboost algoritmalari kullanilmistir. Kullanilan algoritmalarin performanslari
kesinlik, duyarlilik, F1 skoru metrikleri ile kiyaslanmistir.

Bulgular: Tek tarafli secim veri 6n isleme yonteminin kullanilmasinin ardindan Random Forests algoritmasinin uygulanmasi ile en yiik-
sek tahmin sonuglari elde edilmistir. Azinlik sinifina ait kesinlik 0.667, duyarlilik 0.571; cogunluk sinifina ait kesinlik 0.842, duyarlilik ise
0.889 bulunmustur. Modele ait F1 skoru 0.615, dengeli dogruluk (balanced accuracy) degeri ise 0.730 olarak elde edilmistir.

Sonug: Bu calisma; dengesiz veri setleri icin belirlenecek uygun siniflandirma algoritmasinin tahmin gecerliliginin veri on isleme yon-
temleri ile arttinlabilecegini ortaya koymaktadir. Veri setine uygun on isleme yonteminin secimi dogru sonuca ulasmak icin oldukca
onemlidir.

Anahtar Kelimeler: Dengesiz veri seti, siniflandirma, veri on isleme, postoperatif veri
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Twowaytests: iki Yonlii Bagimsiz Grup Tasarimi icin Bir R Paketi

"Muhammed Ali YILMAZ, 20sman DAG, *Samaradasa WEERAHANDI, “Malwane M.A. ANANDA

"Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dalt, Ankara
2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
3Department of Mathematical Statistics, University of Nevada, Las Vegas, NV, USA
“Department of Mathematical Statistics, University of Nevada, Las Vegas, NV, USA

Amac: Bu calismada ise iki yonlii bagimsiz grup tasariminda kullanilabilecek tiim yontemler ve analizler tek bir R paketi altinda toplana-
rak, arastirmacilara kolaylik saglamak amaclanmistir.

Gereg ve Yontem: iki faktoriin hedef degisken iizerindeki etkisi arastirilirken en ¢ok kullanilan yontemlerden birisi iki yonlii varyans
analizi (ANOVA)'dir. ANOVA yonteminin uygulanabilmesi icin normallik ve varyans homojenligi gibi iki temel varsayimin saglanmasi
gerekir. Bu varsayimlar saglanmadi§i durumda, iki yonlii varyans analizine alternatif yontemler gelistirilmistir. Gelistirilen bu yontemler
gPQ tabanli degisen varyanslh iki yonlii ANOVA, PB tabanli degisen varyansli iki yonli ANOVA, ortanca icin iki yonli ANOVA, kirpilmis
ortalama icin iki yonlii ANOVA ve M-kestiricileri icin iki yonlii ANOVA yontemleridir. Bahsi gecen yedi farkli test yonteminin fonksiyonlar
“twowaytests” R paketi icerisinde yayinlanmistir.

Bulgular: “twowaytests” paketi icerisinde bulunan her analiz yontemi icin olusturulan fonksiyonun ¢iktisinda faktorlere ait test ista-
tistiklerine ve bu test istatistiklerine ait p degerlerine yer verilmektedir. Arastirmacilar alfa degerini kendileri belirleyebilme ve analiz
sonuglarinin yazili ¢iktisini elde etme imkanina sahiptirler. Kiitiiphane icerisinde yer alan cesitli fonksiyonlarla arastirmacilar tanimlayici
istatistiklerle ve cesitli grafik tiirleriyle veri iizerinde ilk incelemelerini yapabilirler.

Sonug: Bu calismada iki yonlii ANOVA yapmak isteyen arastirmacilarin kullanmasi amaciyla gelistirdigimiz “twowaytests” R paketi hazir-
lanmistir. ilerleye calismalarda, bu fonksiyonlara ek olarak post-hoc testlerine de yer verilmesi 6ngériilmektedir.

Anahtar Kelimeler: iki yonlii ANOVA, ortanca, kirpilmis ortalama

R> library(twowaytests)
R» data(™alveolar™)
R> gpTwollay(count ~ ovalbumin®*treatment, data = alveolar, method = "gPB")

Generalized p-value by PB method (alpha = 8.85)

Factor P-value Result
ovalbumin 9.0044  Reject
treatment 9.0002 Reject

ovalbumin:treatment 9.0404  Reject

Analiz-1. Kiitiiphane icerisinde yer alan drnek bir fonksiyon ile yapilan bir analizin giktisina yer verilmistir.

Grafik-1. Paket sayesinde drnek bir veri seti kullanilarak elde edilen bir grafige yer verilmistir.
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Referans Araligi Belirlemede Kullanilan Tek Degiskenli ve Cok Degiskenli
Yontemlerin Karsilagtiriimasi

'Esra Kutsal MERGEN, 2Sevilay KARAHAN

"Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dalt, Ankara
2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amac: Cok degiskenli referans alan yontemi, klinik laboratuvar literatiiriinde tek degiskenli referans aralik yontemine bir alternatiftir.
Cok degiskenli referans alani elde etme ve analiz etmedeki zorluklar nedeniyle bu calisma, Klinikte uygulanmasi kolay ve yanlis pozitif
oranini azaltan ¢ok degiskenli referans aralik yontemleri onermektedir.

Gereg ve Yontem: Bu calismada; saglik alaninda anemi teghisi icin kullanilan Serum Ferritin ve Transferrin Satiirasyon yiizdesi labora-
tuvar degerlerinin tek degiskenli referans aralik yontemi ile dnerilen cok degiskenli referans aralik yontemlerinin kapsayicihgini karsilag-
tirmak icin R Studio programi kullanilarak farkli korelasyon ve drneklem genisligi senaryolari icin benzetim calismasi yapilmistir. Anemisi
olmayan, 10-20 yas grubunda bulunan kadin ve erkekler iki ayn alt grup olarak secilmistir. Bu iki laboratuvar degerinin kadin ve erkeklere
iliskin ortalama ve standart sapma degerleri kullanilarak iki degiskenli normal dagilima sahip veriler tiiretilmistir. Benzetim ¢alismasinda
9 farkli senaryo ve 5 farkli referans aralik yontemi ile bireyi ilgilenilen hastalik bakimindan hasta ve saglikh olarak siniflandirarak karsi-
lagtirmalar yapilmistir.

Bulgular: Tiim senaryolarda hastalik siniflandirma orani en yiiksek Uni1 ve en diisiik Multi2 yontemlerinde bulundu. Karsilastirildi-
gdinda, Multi1 yontemi, Mahalanobis yontemine yaklasik olarak benzer bir hastalik oranina sahipti. Tim yontemlerde drneklem sayisi
arttikca bulunan hasta sayisinin degiskenligi azalmaktadir.

Sonug: Referans araliklar, saglikl kitlenin merkezdeki %95'ini karakterize etmek icin kullanilan istatistiksel olarak tiiretilmis araclar
oldugu icin, Mahalanobis yontemiyle her senaryoda ulagilan yaklagik %5'lik hasta orani bu yontemin cok degiskenli referans alanin
belirsizligi ve uygulama zorlugu karsisinda dnerilebilecegini kanitlamaktadir. Mahalanobis %5 degerine en yakin hasta siniflama oranini
vermesine ragmen hekimin kolaylikla degerlendirme yapabilecegi alt ve iist referans sinirini vermedigi icin bu yonteme en yakin sonug-
lari veren ¢ok degiskenli 1 yonteminin kullanilmasi klinik degerlendirmede kolaylik saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Mahalanobis Uzaklidi, referans araligi, cok degiskenli referans bdlgesi, tek degiskenli referans araligi, simiilasyon
calismasi
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Yayin Yanhligini Onlemede P-Egrisi Yontemi

"Arzu BAYGUL EDEN, *Alev Bakir KAY!

"Kog Universitesi Tip Fakiiltesi
Yistanbul Universitesi, Cocuk Saghigi Enstitiisii, Sosyal Pediatri Anabilim Dall, istanbul

Amag: Yayin yanlihig ve P-korsanligi zellikle meta analizlerde rastlanilan etik digi ve gercek disi sonuglarin elde edilmesini saglayan
ve direkt olarak insan sagligini etkileyebilecek sonuclara yolacabilecek kavramlardir. Bu sorunlari bertaraf edebilmek adina giiniimiizde
farkli yontemler kullanilmaktadir. En sik kullanilan yontemler Funnel plot, Eggers rank korelasyon testi gibi yontemlerdir. Calismamizda
bu yontemlere ek olarak p-egrisi yontemini inceleyecegiz.

Gereg ve Yontem: P-egrisi yontemi ilk olarak Simonsohn ve arkadaslar tarafindan 2014 yilinda, arastincilarin ozellikle kendi tarafinda
olan sonuglan yayinlama egilimlerini fark edip, “Acaba bu etkiler dogru mudur, yoksa bir selektif yayin sonucu mu elde edilmistir?” so-
rusuna bir cevap bulma amaciyla ortaya atilmistir. Bu yontemde herhangi bir konuda yayinlanmig calismalardan elde edilen istatistiksel
olarak anlamli “p” degerlerinden (p<0.05) olusan bir dagilim incelenir. Bu dagilimin sekli bize calismalarin kanitsal bir bilgi saglayip
saglamayacagini soyleyecektir. Bagka bir deyisle elde edilen sekillere gdre tekrar edilebilir sonular elde edilip edilmeyecedi hakkinda bir

fikir sahibi olunacaktr.

Bulgular: Uygulamal Uygulama cevrimici P-curve.com/app uygulamasi kullanilarak (http://www.p-curve.com/app4/pcurve4.php )
gerceklestirilmistir. Farkli calismalarin p degerlerini ekleyerek p- edrisi cizdirilmis ve elde edilen sekle gdre sonuglarin “kanitsal” olup
olmamasiincelenmistir. Girdiler: r(147)=0,246; F(1,100)=9,1; f(2,210)=4,45; t(200)=5.2 Sonuglarin kanitsal olmasi icin yari p-egrisinin
sada carpik olmasl icin yapilan testte p<0,05 veya yari ve tam p egrisinin sada carpik olmasi icin yapilan testte p<0,10 olmalidir. Bu
sartlar saglandigi icin calismalarin kanitsal sonug sagladigi soylenebilir. Uygulama 2 Girdi: f(2,210)=4; r(77)=0,25; chi(2)=8 Sonuglarin
kanitsal oldugunu gdsteren sartlar saglanamadigindan bu calismalar agisindan bir yayin biasindan soz edilebilir.

Sonug: p-egrisi yayin hatasini ve selektif raporlamayi belirlemede Gnemli ve etkin rol oynamaktadir. Ozellikle meta analiz calismalarinda
calismaya dahil edilecek yayinlarin bulunmasi ya da ortak bir etki arandiginda “gercek” etkiyi ifade eden calismalarin bulunmasi icin
p-egrisi yontemine bagvurulmasi iyi bir tercih olacaktir.

Anahtar Kelimeler: p-egrisi, yayin biasi, meta analiz
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Kanitsal Giig ve Literatiir Biitiinliigiiniin p-Egrisi ile incelenmesi

"Alev BAKIR KAY1, 2Arzu BAYGUL EDEN

Tistanbul Universitesi, Cocuk Saglid1 Enstitiisii, Sosyal Pediatri Anabilim Dal, istanbul
2Kog Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Boliimi, istanbul

Amac: Kanit piramidinin en iistiinde yer alan, tibbi kararlar alirken en ¢ok giiven duyulan ve kanita dayali tibbin bel kemigi olan me-
ta-analiz calismalarinda yanli secimler ve p-korsanhigi (p-hacking) yapilabilme ihtimalinden dolayi, meta-analiz sonuglarinin siipheli bir
gecerlilige sahip olabilecegine dair endiseler artmaktadir. Meta-analiz sonucunda anlamli ortak bir etki kararina vanlsa da sonuglarin
kanitsal olup olmadiini, tekrarlanabilirligini p-egrisi yontemi ile incelenmesi amaglanmaktadir.

Geregve Yontem: Farkindalik temelli miidahalelerin dikkat eksikligi hiperaktivite bozuklugu semptomlari {izerindeki etkisi meta analizi
ve diyabetin transkateter aort kapak replasmanindan sonra artan 1 yillik mortalite ile iligkisi meta-analizi calismalarindaki test istatis-
tikleri kullanilarak elde edilen p dagilimi ile meta-analizlerin kanit giicleri p-egrisi yontemi ile incelendi. P-egrisi yonteminin R kodu ile
calisan hazir bir web uygulamasina bagvurulmugtur.

Bulgular: Farkindalik temelli miidahalelerin dikkat eksikligi tedavisinde etkili olduguiile ilgili derlenmis 682 katilimciyr iceren 11 makale
ile yapilan meta-analizinin, p-egrisi yontemi ile kanitsal sonug sagladigi goriilmiistiir (yar p-egrisi icin Z=-6,97 , p<0,0001, tam p-egrisi
icin Z=-6,46, p<0,0001 ve istatistiksel gii¢ %96 (%90 G.A.: %85-%99)). Diyabetin, transkateter aort kapak replasmanindan sonra 1 yillik
mortalite ile iliskisini incelemek iin 17.503 bdrek hastasini kapsayan 22 calismayi iceren meta-analiz sonucunda anlamli ortak bir karara
varilmasina ragmen, p-egrisi yari p-egrisi Z=0,29 , p=0,614, tam p-egrisi Z=1,03 , p=0,847 ve istatistiksel gii¢ %5 (%90 G.A.: %5-%22)
seklinde olup kanitsal bir sonug saglamadigi bulunmustur.

Sonug: Meta-analiz sonuglarinin p-egrisi yontemi ile de degerlendirilmesi hem kanitsal bir sonug elde edilip edilmedigini hem de bulu-
nan kanitsal giice olan giiveni arttiracag icin literatiire katki saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: p-egrisi, meta-analiz, kanitsal gii
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The Effectiveness of Blood Routine Parameters and Some Biomarkers as a
Potential Diagnostic Tool in the Diagnosis and Prognosis of COVID-19 Disease

"Mehmet Tahir HUYUT, 2Siddik KESKIN

"Erzincan Binali Yildinm Universitesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim A.D, Erzincan
¥ijziincii Yil Universitesi, Biyoistatistik A.D, Van

Aim: Due to the complex pathogenesis of COVID-19, early diagnosis and timely treatment are important. There is still a lack of informa-
tion about the effects of routine blood values (RBV) on the disease process, and it is necessary to generalize and increase the reliability of
existing studies. The aim of this study is to evaluate the effectiveness of new biomarkers derived from these blood values instead of using
direct blood values for the diagnosis and prognosis of COVID-19 in a large patient group

Materials and Methods: Two groups were reported in this study, those treated in the intensive care unit and subjects in the all services
unit. In addition, the same number of control groups was determined as the patient group. The following criteria were applied when
designing derived biomarkers to determine the diagnosis and prognosis of the disease: 1) Having a significant probability ratio as a
result of Multivariate Logistic Regression analysis, 2) Having significant AUC values as a result of ROC analysis, 3) Reporting of biomarkers
that meet the Inflation Factor of Variance (VIF) <10 criterion among variables. In addition, a decision tree suitable for clinician use was
created to check whether the evaluation of predictors together is more successful than evaluations with a single feature in determining
the diagnosis and prognosis of the disease. The accuracy rate of the decision tree in predicting the diagnosis prognosis of the disease was
calculated.

Results: Low lymphocyte (LYM) and white-blood-cell (WBC), high CRP and Ferritin were effective in the diagnosis of the disease. The
(d-CWL) = CRP WBC*LYM and (d- CFL) = CRP*Ferritin*LYM biomarkers derived from them were the most important risk factors in
diagnosing the disease and were more successful than direct RBV values. High d-CWL and d CFL values largely confirmed the Covid-19
diagnosis. The most effective RBV in the prognosis of the disease was CRP. (d-CIT) = CRP*INR*Troponin; (d-CT) = CRP*Troponin; (d-PPT)
= PT*Troponin*Procalcitonin biomarkers were found to be more successful than direct RBV values and biomarkers used in previous stu-
dies in the prognosis of the disease. In this study, biomarkers derived from RBV were found to be more successful in both diagnosis and
prognosis of COVID-19 than previously used direct RBV and biomarkers.

Conclusion: It was observed that the biomarkers we derived from routine laboratory tests determined the diagnosis and prognosis of
(OVID-19 more successfully than direct blood values and biomarkers previously entered in the literature. The independent biomarkers
derived in this study are thought to provide an alternative to clinical approaches in the diagnosis and prediction of the prognosis of
CoVID-19.

Keywords: Covid-19, biochemical, hematological and inflammatory biomarkers, blood routine parameters, covid-19's independent
biomarkers.
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Fig-1.The left figure and the middle figure are the ROC curves for the diagnosis of Covid-19 of biomarkers derived with blood parameters. The figure on the right is the
ROC curves of the biomarkers used in the literature for the diagnosis of this study.
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Fig-2. In the distinction between non-ICU and ICU (ie, prognosis of the disease): the left figure is the blood parameters; the middle figure is of newly derived biomar-

kers; The figure on the right is the ROC curves of biomarkers in the literature.
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Fig-3. Decision tree evaluating the effects of predictive variables

together in the diagnosis of Covid-19.

Fig-4. Decision tree evaluating the combined effect of predictive variables in
determining patients to non-ICU and ICU in Covid-19.
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Cok Degiskenli Varyans Analizinde Kullanilan Test istatistiklerinin Tip | Hata
Oranlan Bakimindan Karsilastiriimasi

'Fatma Ezqi CAN, 2Biisra EMIR, *Ferhan ELMALI, *Can ATES, *Mustafa Agah TEKINDAL

Tizmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, izmir
2[zmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, izmir
3[zmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, izmir
*Aksaray Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi Anabilim Dall, Aksaray
Sizmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, izmir

Amac: Cok degiskenli varyans analizi, MANOVA (Multivariate Analysis of Variance), iki veya daha fazla bagimli degiskenden olusan ve-
rilerin analizinde kullaniimaktadir. Bu ¢alismada dengeli ve dengesiz rneklemlerde MANOVA yonteminin normallik ve varyanslarin ho-
mojenligi varsayimlarinin saglanmadigi durumlarda Wilks Lamda, Pillai iz, Hotelling iz ve Roy’un en biiyiik 6zdeger test istatistiklerinin
Tip | hata oranlari arastinimistir.

Gereg ve Yontem: Test istatistiklerinin Tip | Hata oranlarini kargilastirmak amaciyla 10000 tekrarli farkli senaryolardan olusan simii-
lasyon calismasi yapilmigtir. Lognormal (1;0,5), Weibull (2,1;1) ve Weibull (0,68;1) dagilimlarindan farkli grup, farkli degisken sayilar,
dengeli ve dengesiz rneklem biiyiikliiklerinde, sabit ve artan grup varyanslari dikkate alinarak rasgele sayilar tiiretilmistir. a = 0,05
alinarak her test istatistigi icin Tip | hata oranlari hesaplanmistir. Simiilasyon ¢alismasinda R v.4.2.1 program dili ve MASS v. 7.3-57 paketi
kullanilmistir,

Bulgular: Yapilan simiilasyon calismasi sonucunda Lognormal dagilimda sabit varyans ve dengesiz rneklemlerde Pillai iz test istatis-
tiginin Tip | hata oranlar a = 0,05 degerine en yakin sonuglari vermistir. Degisen varyans, 2 ve 3 degiskenli dengeli drneklemlerde ise
Hotelling iz istatistigi en yakin sonuglar gostermistir. Degisen varyans, 3 degiskenli dengesiz drneklemlerdeyse Roy’un en biiyiik 6zdeger
test istatistigi en yakin sonuglar vermistir. Weibull dagiliminda sabit varyans ve 2 degiskenli dengesiz drneklemlerde a = 0,05 degerine
en yakin sonuglar Hotelling iz test istatistiginden elde edilirken; 3 degiskenli oldugu durumda Wilks Lamda istatistigi en yakin sonucu
gostermistir. Weibull (0,68;1) dagilimindan elde edilen sonuglarda 2 degiskenli dengeli ve dengesiz drneklemlerde Pillai iz, 3 degiskenli
dengeli 6rneklemlerde Hotelling iz, 3 degiskenli dengesiz Grneklemlerdeyse Pillai iz test istatistigi en yakin sonuglar gostermistir.

Sonug: Simiilasyon calismasinda elde edilen sonuglara gre Lognormal dagilimin Weibull dagilimina gére daha tutarli sonuglar verdigi
goriilmistir.
Anahtar Kelimeler: Wilks lamda istatistigi, pillai iz istatistigi, hotelling iz istatistigi, roy’un en biiyiik 6zdeger istatistigi, MANOVA
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Obuchowski Parametrik olmayan ROC Egrisi Analizi ve Kiime Bootstrap
Yaklasimlani ile iliskili Verilerin Degerlendirilmesi: Multipl Skleroz Hastalarinda
Optik Noropati Tehisi Uizerine Bir Uygulama

'Biisra EMIR, *Fatma Ezgi CAN, *Mustafa Agah TEKINDAL, *Ferhan ELMALI, *Ertugrul COLAK

Tizmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali
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“[zmir Katip Celebi Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali
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Amac: Bu calismada, iliskili verilerin ROC (Receiver Operating Characteristic) egrisi ile degerlendirilmesinde dnerilen Obuchowski para-
metrik olmayan ROC egrisi analizi ve Kiime Bootstrap yaklagimlan incelenmigtir. Temel motivasyonumuz bagimli kiimelenmis verilerin
degerlendirilmesinde ii¢ yontemin karsilastiriimasidir.

Gereg ve Yontem: Multipl Skleroz hastalarinda Optik Noropati (ON) teshisi lizerine (ON +/-), iki farkh goriintiileme teknigine (OCT, GDx)
ait sag ve sol goz retina sinir lifi tabakasi kalinligi dl¢imleri icin Obuchowski parametrik olmayan ROC egrisi analizi ve Kiime Bootstrap
yontemlerine ait edri altinda kalan alan (AUC) degerleri ve %95 giiven araliklart hesaplanmistir. Orijinal veri setine ait sag ve sol goz RNFL
kalinligi 6l¢im ortalama ve standart sapma degerleri, 6rneklem biiyiikliikleri ve degisen gozler arasi korelasyon yapisi (r=0.25, 0.50 ve
0.75) kullanilarak ¢ok degiskenli normal dagilimdan ii farkl veri seti olusturulmustur. Degisen gozler arasi korelasyonu dahil etmeden
gerceklestirilen parametrik ROC egrisi analizi sonuglari ile hesaplanan yaklasimlar karsilastinimistir. Obuchowski parametrik olmayan
ROC egrisi analizi RStudio, parametrik ROC egrisi analizi ve kiime bootstrap yaklasimi SAS University Edition programi kullanilarak ger-
ceklestirilmistir.

Bulgular: Yetmis iki hasta ve 144 retina sinir lifi tabakasi kalinligi dl¢iimlerinin yer aldigi optik noropati (ON) calismasinda, ON teghisi
icin optik koherens tomografi goriintiileme teknigi (OCT) ile elde edilen retina sinir lifi tabakasi (RNFL) kalinhginin AUC degeri 0.705
(%95 giiven araligi (%95 GA): 0.616, 0.793) olarak elde edilmistir. Gozler arasi korelasyonu hesaba katmadan parametrik yaklasim ile
elde edilen AUC degeri ve giiven araligi, Obuchowski parametrik olmayan ROC egrisi analizi (%95 GA: 0.607, 0.803) ve kiime bootstrap
(%95 GA: 0.600, 0.800) yaklasimlardan daha dardi. Tarayici lazer polimetri goriintiileme teknigi (GDx) ile elde edilen RNFL kalinliginin
AUC degeri 0.666 (%95 GA : 0.576, 0.757) olarak elde edilmistir. Gozler arasi korelasyonu hesaba katmadan parametrik yaklagim ile elde
edilen AUCdegeri, Obuchowski parametrik olmayan ROC egrisi analizi (%95 GA: 0.564, 0.769) ve kiime bootstrap (%95 GA: 0.555, 0.764)
yaklasimlardan daha dardi.

Sonug: liskili verilerin ROC analizinde, veriler arasi korelasyonun goz ardi edilerek parametrik ROC egrisi analizinin kullanilmasi, kore-
lasyonun bilyiikliigiine bagli olarak %95 giiven araliginin daha dar olmasina sebep olmustur. iliskili verilerin analizinde Obuchowski
parametrik olmayan ROC egrisi analizi ya da kiime bootstrap yaklasimlarinin kullanilmasi ile daha genis giiven araligi elde edilebilir.

Anahtar Kelimeler: Kiime bootstrap, obuchowski, parametrik olmayan roc egrisi
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Genom-boyu iliski Calismalarinda Poligenik Risk Skorunun Makine Ogrenimi ve
Derin Ogrenme Yontemleri ile Tahmin Edilmesi

"Ragip Onur OZTORNACI, “Erdal COSGUN, *Bahar TASDELEN, *Cemil COLAK

"Kog Universitesi Translasyonel Arastirma Merkezi, Kog Universitesi, istanbul, Tiirkiye
Microsoft Research, 14820 NE 36th Street, Building 99, Redmond, WA, 98052, USA
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Amac: Son yillarda genetik yatkinhigin degerlendirilmesinde Poligenik risk skorunun (PRS) kullanilmasi yaygin bir yaklagimdir. PRS, ayn
anda birden ¢ok SNP kullanilarak, bir hastalik icin genetik risk skoru saglayan bir lgittiir ve tipik bir hastalik skoru olarak hesaplanabilir.
Bu calismada, klasik PRS hesaplama yontemlerine alternatif olarak derin 6§renme (DL) ve makine 6grenmesi (ML) kullanilarak literatiire
alternatif yontemler katilmasi ve klasik yontemin validasyonu amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: PLINK Programi ile Genom-boyu iliski Calismalari (GWAS) verileri farkli allel frekanslarinda, farkli ek genislikle-
rinde yiiz kez tekrar edilerek olusturulmustur. DL ve ML yontemleri ile elde edilen yeni agirliklar ile PRS hesaplanmistir. Elde edilen PRS
sonuclarinin dagilimi iizerinde durularak, cevresel faktorlerle birlikte nasil yorumlanacag iizerine durulmustur. Kullanilan programlar ve
isletim sistemleri; R, Python ve Ubuntu Linux Operating Systemdir.

Bulgular: Farkli 6rnek genisliklerinde ve farkli SNP sayilarinda, ML ile hesaplanan PRS, klasik yontem (PRS) ile hesaplanan PRS'e gore
ortalamalar bakimindan hasta-kontrol ayimmini yapmada daha tutarli sonuglar elde edebilecegi goriilmiistiir. Benzer bir yaklagimla
SNP sayisini sabit tutulup orek genisligindeki artisin sirasinda meydana gelen degisiklikler gozlemlenirse; klasik yontem (PRS), destek
vektdr makineleri (SVM) ve DL icin etkili olabilecegi goriiliirken, rastgele orman (RF) yontemi icin degisim gozlemlenmemistir. SNP sayis|
sabitenken drnek genisligindeki degisimden, klasik PRS ve DL etkilenmistir.

Sonug: Klasik yontemle PRS hesaplanirken egitim ve test seti olmak iizere iki farkli veri seti kullaniimasi ¢ok sik kullaniimaktadir. Bu her
zaman kolay olmamakla birlikte klasik yontem icin bir dezavantaj getirmektedir. ML ve DL yontemleri tek bir veri seti kullanarak egitim
asamasinda yapilan ¢apraz dogrulama ile hem asir uyum sorunundan kaginmaktadir hem de klasik yontemin iki farkli veri seti kullanimi
dezavantajina kargin iyi bir alternatif yontem olarak kullanilabilir. Klasik PRS hesaplama yontemine gdre ML ve DL hem daha dar degisim
araligi ve daha dar giiven araliklan elde etmislerdir. PRS hesaplamak icin klasik yontemlere alternatif olarak ML ve DL yontemlerinin
kullaniimasl, alternatif yontemler olarak dnerilmistir.

Anahtar Kelimeler: Genom-boyu iliski calismalari (GWAS), Poligenik risk skoru (PRS), Makine 6grenimi, derin dgrenme.
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Dogrusal Olmayan Yapisal Esitlik Modellemesi Yaklasimlarinin incelenmesi ve Bir
Uygulama

"Nur Efsan TIGLI, 2Sengiil CANGUR
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*Diizce iiniversitesi Biyoistatistik Anabilim Dali, Diizce

Amac: Bu calismada degiskenler arasindaki iliskilerin dogrusal olmadii ya da normal dagiim varsayimi saglanamadigi durumlarda
kullanilan gizil moderatorli yapisal esitlikler (GMYE), yapisal eitlik karisim modelleri (YEKM) ve dogrusal olmayan yapisal esitlik karisim
modellemesi (DOYEKM) yaklasimlarinin tanitilmasi ve gercek veri seti iizerinde uygulamasinin gosterilmesi amaglanmigtir.

Gereg ve Yontem: Dogrusal olmayan YEM kapsaminda {i¢ yaklasim iizerinde durulmustur. Birincisi, etkilesim etkisi veya ikinci dere-
ceden etkiler gibi gizil degiskenleri kullanarak dogrusal olmayan iliski tiirlerini analiz etmek icin kullanilan GMYE yaklasimi, ikincisi ise
dogrusal olmayan gizil degiskenlerin dogrusal iliskilerin kangimlari ile yaklasik olarak tahmin edilmesi icin kullanilan YEKM yaklagimidir.
Bu iki yaklasimin birlesimini gdsteren diciincii bir yaklagim olarak da yan parametrik yontem olarak gelistirilen DOYEKM yaklasimi ele
alinmigtir. Bu ii¢ yaklasim kullanilarak Diizce Universitesi Tip Fakiiltesi 6grencilerinin (n=272) yalnizlik ve yasam doyumunun internet
bagimliligi Gizerindeki etkilerini incelemek icin yapisal modeller olusturulmustur. Model karsilagtirmalari icin Akaike bilgi kriteri (AIC),
Schwarz Bayes bilgi kriteri (SBIC) ve loglikelihood degerleri hesaplanmistir. Verilerin analizi icin R-CRAN 3.6.2 ve SPSS 24 programlari
kullanilmistir,

Bulgular: AIC ve SBIC kriterlerine gore en kiiciik AIC ve SBIC degerlerine sahip model en uygun model olarak kabul edildiginden, DO-
YEKM yaklagiminin diger iki yaklagima gore daha kullanish oldugu goriilmiistiir. Yalnizlik gizil degiskeninin internet bagimliligi lizerinde
anlamli pozitif bir etkisi oldugu, yasam doyumu gizil degiskeninin ise anlamli negatif bir etkisi oldugu saptanmistir. Ayrica hem yalnizlik
ve yasam doyumu gizil degiskenlerinin etkilesim etkisinin hem de yasam doyumu gizil degiskeninin karesel etkisinin anlamli diizeyde
negatif etkilere sahip olduklar bulunmustur.

Sonug: Degiskenler arasindaki iliskilerin dogrusal olmadigi ya da normal dagilim saglanamadigi durumlarda klasik YEM yaklagimlarinin
yetersiz kalmasina karsi gelistirilen dogrusal olmayan YEM yaklasimlarinin ozellikle saglik ve davranis bilimleri basta olmak iizere tiim
alanlarda yaygin bir sekilde kullaniimasini dnermekteyiz.

Anahtar Kelimeler: Gizil moderatorlii yapisal esitlikler, Yapisal esitlik kanisim modelleri, Dogrusal olmayan yapisal esitlik karisim mo-
dellemesi
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Machine Learning Sensors for Diagnosis of COVID-19 Disease Using Routine Blood
Values for Internet of Things Application
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Aim: Healthcare digitalization needs effective methods of human sensorics, when various parameters of the human body are instantly
monitored in everyday life and connected to the Internet of Things (loT). In particular, Machine Learning (ML) sensors for the prompt
diagnosis of COVID-19 is an important case for loT application in healthcare and Ambient Assistance Living. This study aims to provide a
fast, reliable and economical tool for the diagnosis of COVID-19 based on routine blood values.

Materials and Methods: In this study, 51 features belonging to the same number of patients with positive and negative COVID-19
test results were used (a total of 5296 patients). In this study, the performance of 13 popular supervised ML models and LogNNet deep
neural network models in the diagnosis of the disease was investigated. Before the models were trained, the data were normalized and
then additional features were generated. Quantitative transformer (QT) for the normalization process; Robust scaler (RS); MinMax (MM)
methods were used. Polynomial (PN) to create additional properties; Random trees embedding (RTE); Extra trees preprocessor (ETP); Li-
near SVM preprocessor (LSVMP); Independent component analysis (ICA); Nystroem sampler (NS) methods were used. The “auto-sklearn”
software package adjusted to the target indicator-classification accuracy was used for optimization of each classifier model. The accuracy
of the models was evaluated by the K-fold cross validation method.

Results: The most successful classifier model in terms of time and accuracy in the detection of the disease was the Histogram-based
Gradient Boosting (HGB) (accuracy: 100%, time: 6.39 sec). The HGB classifier identified the 11 most important features to detect the
disease with 100% accuracy. In addition, the accuracy rate of the single, double and triple combinations of these features operated with
HGB in the diagnosis of the disease was determined. Paired combinations of these features run with HGB achieved higher accuracy in
diagnosing the disease than the direct features. Also, the implementation of the LogNNet network on the arduino demonstrated the
practical applicability of the model in low-power devices (ie the concept of the Internet of Things).

Conclusion: We propose to use these 11 traits and their binary combinations as important biomarkers for ML sensors in diagnosis of
the disease, supporting edge computing on Arduino and cloud loT service. The results make it possible to create the concept of Machine
Learning Sensors for the Diagnosis of COVID-19 Disease. In addition, the results of this study can be effectively used in loT(loTM) medical
peripheral devices with low RAM resources, ML sensors, portable point-of-care blood testing devices, clinical decision support systems,
remote internet medicine and telemedicine.

Keywords: COVID-19; biochemical and hematological biomarkers; routine blood values; feature selection method; LogNNet neural
network; Machine Learning sensors, Internet of Medical Things; loT.
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Fig-1. Arduino Nano 33 loT test devresi, LogNNet mimarisi ve karti Fig-1'de gosterilmistir.
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Table-1. Results of assessing the classification accuracy of machine learning models for the SARS-CoV-2-RBV1 dataset.

Results of assessing the classificationaccuracy of machine learning models for the SARS-CoV-2-RBV1 dataset.

Average mod- Average Normalization Methods for gen-

Classification algorithm el accuracy learning method erating additional
As1, % time, s features
Histogram based Gradient Boosting 100 6.39 - -
Random Forest 99.943 13.15 QT -
K-nearest neighbors 99.924 3.17 QT ETP
Extra Trees classifier 99.905 18.73 RS -
Multilayer Perceptron 99.886 3.99 RS LSVMP
Multinemial Naive Bayes 99.792 248 QT RTE
Linear Discriminant Analysis 99.773 9.15 QT PN
Support Vector Machine with non-linear ~ 99.754 22241 QT NS
kernel
Decision Tree 99.660 1.46 RS LSVMP
Passive-Aggressive 99.641 291 QT RTE
Bernoulli Naive Bayes 99.622 2.59 QT RTE
Support Vector Machine with linear ker- ~ 99.584 5.21 MM PN
nel
Gaussian Naive Bayes 98.565 1.68 QT ICA
LogNNet [37] 99.509 100 - -

30
*
Pairs of features with high classification efficiency SARS-CoV-2-RBV1 datasets for the
Histogram based Gradient Boosting classifier.

Fig-2. Pairs of features with high classification efficiency SARS-CoV-2-RBV1 datasets for the Histogram based Gradient Boosting classifier.
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Two architectures of the IoT system, which includes an IoT device with LogNNet im-
plementation (edge computing) and a cloud service containing a trained HGB model (Al compu-
ting).

Fig-3. Two architectures of the loT system, which includes an loT device with LogNNet implementation (edge computing) and a cloud service containing a trained HGB
model (Al computing).
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Siniflamada Kullanilan Veri Madenciligi Yontemlerinin Performanslarinin
D Vitamini Veri Seti Uzerinde Karsilastinlmasi

'0zlem ARIK, 2inci ARIKAN, *Erdem KARABULUT

'Kiitahya Saglik Bilimleri Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kiitahya
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3Hacettepe Universitesi, Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Kiitahya

Amac: Biiyiik miktarda biriken ham veri setlerinden anlamli, degerli ve faydali bilgilerin ortaya ¢ikanlmasina veri madenciligi denir.
Tahmin edici yontemler arasinda siniflama yontemleri bulunmaktadir. Bu calismadaki temel amag, Kiitahya Saglik Bilimleri Universitesi
Evliya Celebi Egitim ve Arastirma Hastanesine 2017-2021 yillan arasinda ayaktan bagvuran 121727 hastaya ait bazi bilgiler kullanilarak
hastanin D vitamini diizeyini siniflamak ve siniflama yontemlerinin performansini 6lgmekir.

Gereg ve Yontem: Calismada, hastaneye ayaktan basvuran hastalardan 25-OH VitD diizeyi calisilanlar hastane veri tabani siste-minden
geriye doniik olarak incelendi. Hastalarin yas, cinsiyet, mevsim ve 25-OH VitD diizeyi bilgileri kullanildi. Veri ile ilgili 6n islemeden sonra
veri madenciligi siniflama yontemlerinden k en-yakin komsu (kNN), karar agaclan, destek vektor makineleri (DVM), random forest, yapay
sinir aglari (YSA), naive bayes (NB) ve lojistik regresyon kullanildi. Dogru siniflama orani, duyarlilik, secicilik, F1 dl¢isii, kesinlik ve ROC
egrisi altinda kalan alan (EAKA) dlciileri aracihigiyla yontemlerin performanslar belirlendi.

Bulgular: D vitamini verisi icin 25-OH VitD'nin 20 ng/ml'den (50 nmol/L) kiigiik diizeyleri Vitamin D eksikligi olarak ifade edilmistir.
Vitamin D eksikligi var-yok seklinde ve hedef sinif: Vitamin D eksikligi var oldugunda siniflama modellerine ait elde edilen bulgular Tablo
1"de yer almaktadir.

Sonug: Verilerin analizinin Orange 3.32 programi araciligiyla yapildigi calismada, Tablo 1°de verilen dogru siniflama orani, duyarlilik,
F1 dl¢iisii, kesinlik ve EAKA degerlerine gore karar agaglari, random forest ve yapay sinir aglari yontemlerinin performanslari birbirine
yakindir ve digerlerine gore daha iyidir. ROC egrisi altinda kalan alan (EAKA) degerleri incelendiginde ise hastalari D vitamini diizeylerine
gore siniflara ayirmak icin kullanilan yontemler icerisinde DVM modelinin performansinin digerlerine gore daha diisiik oldugu sonucuna
ulagilmistr.

Anahtar Kelimeler: Siniflama, performans, D vitamini
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Psikiyatrik Hastaliklarda, Psikopatoloji ve Cevresel Etken iliskisinin Ozyinelemesiz
Model ile Degerlendirilmesi
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Amac: Psikiyatri alaninda; cevresel etmenler, hastalik durumu ve siddeti, hastalarin islevselligi, algiladiklar sosyal destek ve sosyal ilig-
kileri psikopatoloji iizerinde etkili degiskenler olarak degerlendirilmektedir. Bu alismada, cevresel etmenler, hastalik durumu, hastalik
siddeti gibi degiskenlerin psikopatoloji ile ilikisinin 6zyinelemesiz eg zamanli denklem modelleri ile degerlendirilmesi amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Calisma, Mayis-Haziran 2017 tarihleri arasinda Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Ruh Sagligi ve Hastaliklari Anabilim
Dali Poliklinigine bagvuran ve calismaya katilmayi kabul eden 378 hasta iizerinde gerceklestirilmigtir. Calisma kapsaminda; hastalarin
demografik dzelliklerinin yanisira, Cocukluk Cagi Travma Olcegji (CCT), Rosenberg Benlik Saygsi, Cok Boyutlu Algilanan Sosyal Destek OI-
cedi (CBASD), Bireysel ve Sosyal Performans Olcegine (PSP) verdikleri yanitlar bulunmaktadir. Hastalik durumu; hekim tarafindan yapilan
konsiiltasyon sonrasinda ICD-10 kodlan kullanilarak; belirti/semptom siddeti ise Klinik Global izlenim Olcegi kullanilarak belirlenmistir.
(Calismada arag degiskenler yardimiyla iki asamali probit en kiiciik kareler (2SPLS), iki asamali kogullu en ok olabilirlik (2SCML) ve iig
asamali en kiiciik kareler (3SLS) yontemleri Stata programi aracilig ile gerceklestirilmistir.

Bulgular: Calismaya katilan hastalarin yas ortalamasi (standart sapma:SS) 37,3 (11,6) olup; % 61,6'si kadin, % 58,8'i lise ve alti egitime
sahip, %48,7si evli, % 72,1 asqari {icretin iistiinde gelire sahiptir. Hastalarin 6lcek puanlarina iliskin tanimlayic istatistikler degerlen-
dirildiginde; bireylerin, aile/arkadas veya ozel bir kisiden gordiiklerini diistindiikleri/algiladiklar puani ortalamasi 53,9 (18,9), benlik
sayqgisi puan ortalamasi 22,8 (5,7), cocukluklaninda istismar/ihmal nedeniyle yasadiklari travma siddetinin ortalamasi 44,5 (12,1) olarak
bulunmustur. Arag degiskenler yardimiyla uygulanan 2SPLS ve 2SCML yontemleri sonucunda; kisilerin hastalik grubuna atanmasinda-ta-
ni almasinda CBASD ve PSP ve Rosenberg degerlerinin anlamli etkisi olmadigi; 3SLS sonucunda ise benlik saygisi icin cocukluk ¢agi
travmasi ve yas, algilanan destek icin cocukluk ¢agi travmasi, bireysel ve sosyal islevsellikte ise semptom siddetinin anlamli degisken
olarak belirlenebilecegine isaret etmektedir.

Sonug: Cocukluk caginda yasanan istismar siddeti, benlik saygisi ve destek algisinin azalmasina sebep olmakta, bu konuda ozellikle
egitimcilerin ve ebeveynlerin bilinglendirilmesi gerekmektedir. Hastalik durumu ve siddetinin sosyal islevselligi etkilemesi nedeniyle bu
hastalara gerekli psikolojik destegin verilmesinin hastanin psikopatoloji acisindan iyilik hali iizerinde olumlu etkilere sahip olacag diisii-
niilmektedir. Teorik altyapisi agiklanan 6zyinelemesiz modellere 6zgii yontemlerden 3SLS, 2SPLS ve 2SCML icin sonuglar elde edilmis ve
olusturulan diyagram ve iligki yapisi goz oniine alindiginda, saglik alaninda 6zyinelemesiz modellerin uygulanabilecedi 6ngorilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: Psikopatoloji, lic asamali en kiigiik kareler, iki asamali probit en kiigiik kareler, iki asamali kosullu en ¢ok olabilirlik,
yapisal esitlik modellemesi, 6zyinelemesiz modeller, ara¢ degiskeni
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Diagnosis and Prognosis of COVID-19 Disease Using Routine Blood Values and
LogNNet Neural Network

"Mehmet Tahir HUYUT, *Andrei VELICHKO

"Erzincan Binali Yildinm Universitesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim A.D, Erzincan
*Petrozavodsk State University,Institute of Physics and Technology, 33 Lenin Str., 185910 Petrozavodsk, Russia

Aim: Since February 2020, the world has embarked on an intense struggle with the COVID-19 disease, and health systems have come
under a tragic pressure as the disease has turned into a pandemic. The aim of this study is to determine the most effective routine blood
values (RBV) in the diagnosis and prognosis of COVID-19 by using a retrospective feature elimination algorithm for the LogNNet reservoir
neural network and to evaluate the classification performance of the method.

Materials and Methods: This study consists of two data sets. The first dataset includes data from 2648 patients with positive RT-PCR
test results and 2648 patients with negative results. The LogNNet neural network is a feedforward network that improves classification
accuracy by passing the feature vector through a special reservoir matrix and transforming it into a feature vector of different size.
Previous studies have shown that the higher the entropy of a chaotic mapping that fills a reservoir matrix, the better the classification
accuracy. Therefore, the procedure for optimizing chaotic map parameters plays an important role in the presented data analysis method
using the LogNNet neural network. In addition, due to the characteristics of chaotic mapping, RAM usage by a neural network can be
significantly reduced.

Results: The LogNNet-model achieved 99.5% accuracy in diagnosing the disease with 46 features. Moreover, the LogNNet model in
diagnosing the disease achieved an accuracy of 99.17 with only three features (mean corpuscular hemoglobin concentration, mean
corpuscular hemoglobin and activated partial prothrombin time). The second data set consists of the data of 3899 patients, 203 of whom
were severe and 3696 of whom were mild, with a diagnosis of COVID-19 who were treated in hospital. The LogNNet model reached 94.4%
accuracy in determining the prognosis of the disease with 48 features. Moreover, in predicting the prognosis of the disease, the LogNNet
model achieved 82.7% accuracy with only three features (erythrocyte sedimentation ratio, neutrophil count, and C reactive protein).

Conclusion: This study provides a fast, reliable, and economic alternative mobile tool for the diagnosis and prognosis of COVID-19 based
on the RBV values measured only at the time of admission to the hospital. The results of this study can be effectively used in medical
peripheral devices of the loT (IoTM) with low RAM resources, including clinical decision support systems, remote internet medicine, and
telemedicine.

Keywords: COVID-19; biochemical and hematological biomarkers; routine blood values; feature selection method; LogNNet neural
network; Internet of Medical Things; loT

Data olliction Lesghhsd brairing aith Teating of aature
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Work flow chart

The main stages of the study for the diagnosis and prognosis of COVID-19 using the routine blood values: data collection, LogNNet training with the selection of main
features, testing combinations of the most important features that influence the diagnosis and prognosis of the disease.
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Ol¢me Araclarinin Boyutluluk Yapisinin Belirlenmesinde Yapisal Esitlik
Modellemesine Dayali Yontemler
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"Erzincan Binali Yildinm Universitesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim A.D, Erzincan
2Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik A.D, Ankara

3Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Fiziksel Tip ve Rehabilitasyon A.D, Ankara
“Ankara Universitesi Tip Fakiiltesi Fiziksel Tip ve Rehabilitasyon A.D, Ankara

Amac: Cok boyutluluk kavramsal olarak iki farkli sekilde tanimlanir: gercek cok boyutluluk ve psikometrik cok boyutluluk. Gercek ¢ok
boyutluluk, birden fazla boyutu farkli sorularla degerlendirmek icin tasarlanmis dl¢me araglarinda gézlenen ok boyutluluk tiirii iken;
psikometrik cok boyutluluk, sorularin birden fazla boyut ile iliskili olabilmesi durumudur. Saglik alaninda kullanilan 6l¢me araglarinda
psikometrik cok boyutlulugun her iki kaynaginin varhig, farkl modellerle degerlendirilmistir.

Gereg ve Yontem: Psikometrik cok boyutlulugun yapisal olarak iki kaynag vardir. Bunlardan ilki “Sorularin, tek bir yapinin mikemmel
gostergeleri gibi degerlendirilmesinden kaynakli yanilabilir dogasi’, ikincisi ise “Degerlendirilen yapilarin hiyerarsik dogasi” seklindedir.
Bu ¢ok boyutlulugun ilk kaynagi dogrulayia faktor analizi (DFA) ile agiklayiar yapisal esitlik modellemesi (AYEM) ¢oziimlerinin karsilasti-
nimasi ile degerlendirilirken, ikinci kaynag ise birinci mertebe ve hiyerarsik 6l¢iim modellerinin karsilastinlmasi ile belirlenir. Hiyerarsik
olciim modelleri kapsaminda yer alan ikinci mertebe modeller ve bifaktor modeller yardimiyla sorularin altinda yatan global bir yapinin
olup olmadigi test edilir. Her iki cok boyutluluk kaynaginin bir arada oldugu durumlarda hiyerarsik modellerde AYEM modellerinin tercih
edildigini gosteren calismalara literatiirde yaygin olarak rastlanmaktadr. Veri seti, Romatoid Artridli (RA) 270 hastanin, 109 soruluk
olcme aracina verdikleri cevaplardan olusmaktadir

Bulgular: Faktor yapisi aciklayici yaklasim altinda hem birinci mertebe AYEM modeli ile hem de global yapi varliginda Bifaktor AYEM(-
B-AYEM) modeli ile incelenmistir. ilk model kapsaminda veri yapisinin iki faktorlii bir yapiya uygun oldugu gésterilmis, faktdrler “fiziksel
durum”ve “agn-bilissel-psikososyal durum” olarak alan uzmanlar tarafindan isimlendirilmistir. Psikometrik cok boyutlulugun ikinci kay-
nagi bakimindan degerlendirme yapildiginda ise, bu faktorler alan uzmanlan tarafindan global faktor “islevsellik’, birinci spesifik faktor
“kisilerarasi ve sosyal etkilesim/iliski” ve ikinci spesifik faktor “mobiliteyle iliskili zorluk/agr” olacak sekilde tanimlanmistir.

Sonug: Bu calisma kapsaminda elde edilen bulgular, psikometrik ok boyutlulugun her iki kaynaginin da mevcut oldugunu B-AYEM
modeli ile ortaya koymustur. Daha acik olarak ifade edilirse, bu calismaiile; AFA, DFA, AYEM ve B-AYEM, psikometrik cok boyutlulugun her
iki kaynaginin beraber incelenmesine olanak saglayan genel bir cerceve sagladigi gosterilmistir. B-AYEM modelinin ozellikle karmagik
cok boyutlu 6lgme araglanyla calisildiginda g6z dniinde bulundurulmasi gereken bir model oldugu diisiiniilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Aciklayia yapisal esitlik modellemesi, psikometrik cok boyutluluk, bifaktér model
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The Interaction Term and Its Graphical Interpretation In Regression Models
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Aim: One of the most important steps in the models to be established in order to define the relationships between the measured cha-
racteristics in health field is to correctly define the effects. In this study, the concept of interaction between independent variables in a
continuous structure, which is little known and used very rarely in regression-like models, is to be presented with an easily interpretable
graphical result.

Materials and Methods: The data used to emphasize the interpretation and importance of the interaction in the regression model
were produced by simulation based on the descriptive statistics and distribution patterns of the data in a real study. The data set includes
the Systolic blood pressures of 167 people aged between 40 and 76 and a body mass index between 21 and 52. Age and body mass index
were defined as independent variables and systolic blood pressure as dependent variables.

Results: In the non-interaction model, an increase in body mass index was increased systolic blood pressure when age was kept cons-
tant, and an increase in age increased systolic blood pressure when body mass index was kept constant. Although this result is sufficient,
appropriate, and meaningful for the practitioner, it will not make sense without knowing the importance and meaning of the interaction
between body mass index and age. When the interaction term was added to the model, the effect of 1-unit change observed in body
mass index on systolic blood pressure differs at different ages and the effect of 1-year increase in age on systolic blood pressure differs
according to body mass index values. In this case, it has emerged that a physician who will make a clinical decision should also consider
age when deciding on systolic blood pressure according to body mass index.

Conclusion: Faulty model design means producing faulty results. The modeling process in healthcare research involving complex relati-
onships requires substantial knowledge, domain knowledge, modeling knowledge, and accurate interpretation of results. Examining the
interaction terms is of great importance in the modeling process. If this effect is significant, the actual effects of the interacting effects
are meaningless and their interpretation will yield erroneous results. The contour graphic method, which will facilitate the work of the
practitioners in the interpretation of the interaction, will make a significant contribution to the evaluation of this term in models.

Keywords: Regression model, interaction, contour chart, independent variable
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BKSY: Bilgi Kesfi Siireci Yazilimi
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Amac: Bu calismada, veri bilimi siireclerine yonelik olarak bilgi kesfi siireci (BKS, Knowledge Discovery Process) tabanli, ugtan uca veri
analizi yapan kapsamli bir web-tabanli aracin gelistirilmesi amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: BKS, iizerinde caligilacak veri setinde sakli olarak bulunan bilgi, oriintii ve dzellikleri ortaya ¢ikarmak i¢in uygulanan
ve bes adimdan olusan bir siirectir. BKS, analize konu veri setinin ilgili veri tabanlarindan temin edilmesi, veri dnislemesi, veri doniisiimii,
degisken secimi, veri madenciligi ve veri madenciligi ¢iktilarinin degerlendirilmesi ve yorumlanmasi asamalarindan olusur. BKS temelli
geligtirilen yazilimda, analize konu veri setinin yazilima yiiklemesi yapilir. Veri dnisleme asamasinda, veri setindeki kayip degerlere cesitli
yontemler kullanilarak deger atamasi yapilir, cesitli istatistiksel teknikler kullanilarak ug degerlerin tespiti ve veri setinden ¢ikanlmasi
islemi gerceklestirilir. Veri doniisiimii asamasinda veri setine standardizasyon (z-doniisiim) ve diger normalizasyon ddniigiimleri uygula-
nabilmektedir. Degisken secimi agamasinda, Boruta veya LASSO regresyon tekniklerinden biri kullanilarak veri setindeki degisken sayisi
en uygun saytya indirgeme yapilir. Veri madenciligi asamasinda ise siniflandirma ve regresyon gdrevlerinde kullanilan cesitli makine
ogrenmesi modelleri kullanilarak veri setindeki potansiyel desen ve driintiilerden bilgi ¢ikarma islemi gerceklestirilir. Yorumlama ve de-
derlendirme asamasinda ise veri madenciligi ¢iktilar yorumlanir ve modelin performansi cesitli dlciitlerle ol¢iliir.

Bulgular: Gelistirilen yazilimda, kullanilan makine 6grenmesi yonteminin amacina gore (siniflandirma veya regresyon) bulgular olus-
turulmaktadir. Siniflandirma problemlerinde genel dogruluk, duyarlilik, secicilik, ROC egrisi altina kalan alan vb. bulgular elde edilebi-
lirken, regresyon problemlerinde ise ortalama karesel hata, hata kareler ortalamasinin karekékii ve ortalama mutlak hata gibi bulgular
sunulmaktadir. Ayrica modellere iliskin degisken 6nemlilik skorlari da gelistirilen yazilimda raporlanmaktadir.

Sonug: Gelistirilen yazilim ile, « Tip, biyoloji ve diger alanlara yonelik cesitli dosya uzantilarina sahip (.xlsx, .csv, .txt, .arff, .sav, vb.) veri
dosyalarinin analizine imkan tanimasl, - Yiiklenen veri setlerinin kapsamli 6nislemesi, - Onislemesi yapilan veri setinden belirli bir ba-
gimli degiskene (hastalik vb.) gore tahmin sonucu tretmesi, « Sonug/cikti degiskeni ile iliskili olabilecek faktorleri modelleme Gncesinde
tespit etmesi, « Yapilan tahmin sonuclarinin agiklanabilmesi sayesinde ilgili veri setindeki hastalik risk faktorlerinin/biyobelirteclerin
tahmini ve degisken 6nemliliklerinin (variable importance) belirlenmesi, « Acik erisimli ve web-tabanli olmasi nedeniyle tiim kisisel bil-
gisayarlarda kullanilabilir olmasi, « Siniflandirma ve regresyon problemlerine uygulanabilmesi gibi 6zgiin 6zelliklerinin olmasi nedeniyle
veri bilimi ve iliskili alanlarda calisan aragtirmacilar icin faydali bir analiz araci olmasi beklenmektedir.

Anahtar Kelimeler: Bilgi kesfi siireci, shiny, web-tabanli yazilim

Sekil-1. Kesfi Sireci Yazilimi'nin genel goriinimi
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KOAH Hastalarinda Fonksiyonel Kapasite Uzerindeki Etkilerin istatistiksel
Yontemlerle Analizi
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Amag: Bu calismanin amaci, KOAH Hastalarinda Fonksiyonel Kapasite Uzerindeki Etkili olan faktdrleri statistiksel Yontemlerle Analiz
etmektir.

Gereg ve Yontem: Calismada Afyonkarahisar Saglik Bilimleri Universitesi Tip Fakiiltesi Hastanesi g6giis hastaliklan poliklinigine Haziran
2021 - Haziran 2022 tarihleri arasinda basvuran 120 Amfizem fenotipli KOAH hastasinin fonksiyonel kapasitelerini dl¢mek icin 6 dakika
yiiriime testi, 1 dakika otur kalk testi ve 5 tekrarli otur kalk testi uyqulanarak ilgili veriler derlenmistir. ilgili verilere iliskin betimleyici
istatistikler verildikten sonra KOAH hastalarinin fonksiyonel kapasiteleri iizerinde etkili olan etmenler CRT analizi ve PLS analizi ile ince-
lenmistir.

Bulgular: Her bir fonksiyonel kapasite l¢im testi icin uygulanan CRT analizi sonucunda 6 dakika testine bagl fonksiyonel kapasite
iizerinde BORG indeksi, 1 dakika otur kalk testine bagli fonksiyonel kapasite iizerinde nabiz degerleri, 5 dakika otur kalk testine bagli
fonksiyonel kapasite iizerinde ise saturasyon degerleri en etkili degiskenler olarak belirlenmistir. Tim fonksiyonel kapasite testlerine
bagl olarak kurulan PLS modeli iizerinde ise BORG indeksi, diger degiskenlere gére en etkili degisken olarak belirlenmistir.

Sonug: KOAH hastalarinin 6 dakika yiiriime testi sonucunda, BORG indeksi icin kritik deder 4,5 olarak belirlenmig, BORG indeksi 4,5'in
altinda olan hastalarin fonksiyonel kapasitesi digerlerine gore daha yiiksek olarak belirlenirken, BORG indeksi 4,5'in iizerinde olan has-
talar icin saturasyon degeri anlamli olarak bulunmus, saturasyonu 89'un iizerinde olan hastalarin fonksiyonel kapasitesinin digerlerine
gore yiiksek oldugu belirlenmistir. 1 dakika otur kalk testi sonucunda, nabiz degeri 139,5'in iizerinde kalanlarin fonksiyonel kapasitesi
digerlerine gore daha yiiksek olarak belirlenmis, nabiz degeri 139,5'in altinda kalan nabiz degerleri {izerinde BORG indeksi etkili bulun-
mus ve BORG indeks degeri 3,5'in altinda kalan hastalarin fonksiyonel kapasitesinin daha yiiksek oldugu belirlenmistir. 5 dakika otur kalk
testi sonucunda, saturasyon degiskeni en etkili degisken olarak belirlenmis, saturasyon degeri 89,5in altinda olan hastalarin fonksiyonel
kapasitelerinin degerlerine gore daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Tiim fonksiyonel kapasite testlerine bagl olarak kurulan PLS modeli
sonucunda ise, BORG indeksindeki 1 birimlik artigin fonksiyonel kapasite iizerinde 0,42'lik katsay! ile azaliga sahip olan en etkili degisken
oldugu belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Koah, fonksiyonel kapasite, CRT, PLS.
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Tiirkiye Covid-19 Verileri icin Parcali Fonksiyona Dayali Biiyiime Modelleri
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2Hacettepe Universitesi, istatistik Bolimi, Ankara

Amag;: Tiirkiye'nin Covid-19 verilerindeki 6liim sayisi belli bir trend iginde olmayip dalgal, siirekli artan ve azalan bir trend gdstermekte
ve homojen olmayan bir dagilim sergilemektedir. Bu nedenle, tek bir biiyiime modeli iizerinden 6lim sayisini tahmin etmek zorlasmak-
tadir. Bu calismada, ¢esitli biiyiime modelleri dikkate alinarak Covid-19 verileri iizerinden 6lim sayilarini tahmin etmek amaclanmistir.

Gereg ve Yontem: Biiyiime modellerinde tek bir model kullanarak 6lim sayisini tahmin etmek yerine, dalgalanmalan da dikkate alan
parcali bir fonksiyon tanimlanmigtir. Bu fonksiyonlar log-iistel ve log-Gompertz modeller ile tanimlanmugstir. Parcali fonksiyonlarin belir-
lenebilmesi icin degisim noktalari tahmin edilmistir. Boylece parcali biiyiime fonksiyonlari sayesinde veri seti modellenmistir. Degisim
noktalarinin tahmininde bilgi kriterlerinden yararlanilmistir.

Bulgular: incelenen zaman araliginda farkli egilimlere sahip Covid-19 verileri, degisim noktalarina gére farkli biiyiime fonksiyonlan ile
temsil edilmistir. Bu yontem tahminlerde daha fazla esneklik saglamis ve daha iyi tahmin egrilerinin elde edilmesine olanak vermistir.
17/03/2020-21/03/2021 tarihleri arasindaki birbirinden farkli egilimlere sahip kiimiilatif 61iim sayilari, bes parcali log-Gompertz modeli
ile temsil edilmistir.

Sonug: Bu calismada 6liim sayilari incelenmis ve verilerdeki dalgalanmalardan dolayi 6liim sayilarini tahmin etmek icin tek bir modelin
yeterli olmayacagi diisiiniilmiistiir. Bu nedenle verilerin degisim noktalar arastinlmig ve bu noktalara gore en uygun biiyiime modelleri
secilmistir.

Anahtar Kelimeler: Biiyiime modelleri, parcali fonksiyon, Tiirkiye Covid-19 verileri
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Recurrent Neural Network for Complex Survival Problems
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Aim: Survival analysis has become one of the paramount procedures in the modeling of time-to-event data. When we encounter comp-
lex survival problems, the traditional approach remains limited in accounting for the complex correlational structure between the co-
variates and the outcome due to the strong assumptions that limit the inference and prediction ability of the resulting models. There
exist several studies on the deep learning approach to survival modeling nevertheless, the application for the case of complex survival
problem remain limited. In addition, the existing models do not fully address the complexity of the data structure and are subject to noise
and redundancy information. In this study, we design a deep learning technique (CmpXRnnSurv_AE) that obliterates the limitations
imposed by traditional approaches and addresses the above issues to jointly predict the risk-specific probabilities and survival function
for recurrent events with competing risks.

Materials and Methods: We introduce the component termed Risks Information Weights (RIW) as an attention mechanism to compu-
te the weighted cumulative incidence function (WCIF) and an external auto-encoder (ExternalAE) as a feature selector to extract complex
characteristics among the set of covariates responsible for the cause-specific events.

Results: We train our model using synthetic and real data sets. For the performance evaluation, we compute the time-dependent
concordant index for complex survival models. We select both traditional and machine learning models as benchmarks. Our model
demonstrates better performance across all datasets with the maximum concordance indices of 0.86, 0.89, and 0.92 on the synthetic,
MIMIC-III clinical, and the UNOS-OPTN(KIDPAN) datasets accordingly.

Conclusion: We developed a novel deep learning model termed CmpXRnnSurv-AE for the complex survival problem. Using the ex-
ternal autoencoder we addressed the noise invariant problem in the complex survival data. By computing the weighted cumulative
incidence function (WCIF) we managed the complex correlation structure in recurrent events with competing risks survival data. Since
deep learning models are overparameterized and deterministic in nature, the point estimates provided are not reliable for uncertainty
measurements in the predictions. In addition, the RNN is subjective to temporal inconsistency. In future work, we propose to apply the
Historical Consistent Neural Networks (HCNN) in the Bayesian framework to quantify uncertainties in the model’s predictions for the case
of complex survival problems.

Keywords: Cumulative incidence function (CIF) Risk Information Weight (RIW), Autoencoders (AE), Survival analysis, Recurrent events
with competing risks, Recurrent neural networks (RNN), Long short term memory (LSTM), Self attention, Multilayers perceptrons.
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Onceden Egitilmis Evrisimsel Sinir Aglarindan Elde Edilen Oznitelikler ile Sperm
Morfolojisinin Julia Tabanli Web Uygulamasi ile Simiflandiriimasi
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Amac: Derin 6grenme yontemleri, egitim esnasinda, binlerce, hatta milyonlarca parametre giincellemesi yaparlar. Dolayisiyla biiyiik
miktarda egitim verisine ihtiya¢ duyarlar. Aksi bir durumda test veri kiimesinde diisiik dogruluklu, 6rneklem disi uygulamada yanlig so-
nuglar veren bir model ortaya ¢iktigi goriiliir. Tibbi imgeler gerek yeteri kadar etiketlendirilmis veri olmayisi, gerek negatif 6rnegin pozitif
drege gore diisiik oranda olusu sebebi ile bu durumdan mustariptir. imge islemede bu tiir problemler icin baska bir veri seti ile 6nceden
egitilmis bir evrisimsel sinir agi (ESA) kullanmaktadir. Bu calismada erkek infertilitesinin techiz ve tedavisinde dnemli bir yere sahip olan
sperm bag morfolojisi imgelerinin dnceden egitilmis ESA mimarilerinden elde edilen 6zniteliklerle siniflandirmasi amaglanmistr.

Gereg ve Yontem: Calismada halka acik bir veri kiimesi olan HuSHem sperm bas morfolojisi veri setinden elde edilen imgeler kullanil-
mistir. imgelere herhangi bir 6n isleme ve cogaltma uygulanmadan, imgeler dnceden egitilmis ESA mimarilerinden (squeezenet, go-
oglenet, inceptionv3, densenet201, mobilnetv2, resnet18, resnet50, resnet101, xception, inceptionresnetv2, shufflenet, nesnetmobile,
nasnetlarge, darknet19, efficientnet, alexnet, vgg16, vgg19) gecirilmis ESA'larin son katmanlarindan imgelerin dznitelikleri alinmistr.
Her imgeden elde edilen 1000 adet 6zniteligin Gnem degerleri Lojistik Regresyon katsayilar temelli 6znitelik dnemi belirleme yontemi,
Agag tabanli XGBoost algoritmasi gini indeksi temelli 6znitelik nemi belirleme yontemi ve Temel Bilesenler Analizi (Principal Compo-
nent Analysis — PCA) dznitelik yiik degeri (factor loading) temelli dznitelik dnemi belirleme yontemi ile hesaplanmistir. Oznitelikler
oznitelik 6nemi belirleme yontemi ile indirgenerek siniflandinlmistir.

Bulgular: Onceden egitilmis ESA modellerinden sperm morfolojik imgelerinin en etkili 6znitelikleri GoogleNet ESA mimarisinden elde
edilmistir. Oznitelik 5nem degerlerine gore 6z nitelikler Gnem sirasina gore siralanmis ve en 6nemli 6znitelikten baslayarak bir artinm-
la dznitelik alt kiimeleri siniflandinimistir. Siniflandirmada indnii Universitesi Biyoistatistik Anabilim dalinin Gelistirdigi Julia tabanli
web uygulamasi kullanilmistir. Lojistik regresyon katsayilan ile elde edilen dznitelikler 161 dznitelikte en yiiksek (%81.01) siniflandirma
dogruluguna ulasmistir. XGBoost algoritmasindan elde edilen 6znitelik degerleri 248 6znitelikte en yiiksek (%79.13) siniflandirma dog-
ruluguna ulasmistir. PCA faktor yiik degerlerinden (elde edilen dznitelik 6nemleri 403 oznitelikte en yiiksek siniflandirma dogruluguna
(%79.58) ulagmgtir.

Sonug: imge sayisinin yetersiz oldugu problemlerde derin 6grenmenin avantajlarindan faydalanmak icin Onceden egitilmis ESA mima-
filerinin kullanilabilir bir yontem oldugu goriilmiistiir. Derin dzniteliklerin 6nem degerini belirlemede Lojistik regresyon katsayilari diger
yontemlere gore dne ¢lkmigtir.

Anahtar Kelimeler: Derin Oznitelik Cikanimi, Onceden egitilmis ESA'lar, Oznitelik Onemi, Julia, Siniflandinc
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Lokosit Antijen Molekiilleri Toplum Doku Tipi Sikligs

"Kemal OLCA, *Ahmet KESKINOGLU, *Duygu KARAKAYA, “Ebru OZTURK, *Pembe KESKINOGLU, “Mehmet ORMAN, "Timur KOSE, *Ahmet DIRICAN,
*Erdem KARABULUT

istanbul Universitesi Lisansiistii Egitim Enstitilsii, Cerrahpasa Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisim AD, istanbul
2Ege Universitesi Tip Fakiiltesi, Cocuk Saghgi Nefroloji AD, izmir

3Dokuz Eyliil Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, izmir

“Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD, Ankara

5Dokuz Eyliil Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, izmir

5Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, izmir

"Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tibbi Bilisim AD, izmir

8istanbul Universitesi Lisansiistii Egitim Enstitilsii, Cerrahpasa Tip Fakiiltesi Biyoistatistik ve Tip Bilisim AD, istanbul
%Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi Biyoistatistik AD, Ankara

Amag: Lokosit antijen molekiilleri (human leukocyte Antigen-HLA) en cesitli ve polimorfik molekiilerdendir. HLA molekiilleri, kromozom
6'nin kisa kolunda bulunur, temel ilevi, yabana cisimlerin taninmasi ve immiinojenisitedir. Yapisal ve fonksiyonel dzelliklerine gére 3
sinifa aynilir, sinif 1: HLA-A, -B, ve sinif 2; HLA-DR, -DQ antijenleri nemlidir. Toplumlara gdre HLA sikliklar degismektedir. HLA doku tipi
sikliklari, antropolojik olarak degerlendirmeler disinda hastaliklara yatkinlik ve organ naklindeki rolii de 6nemli aragtirma konusudur.
Ulkemizde hastaliklara yatkinlik ile ilgili sinirli sayida hasta popiilasyonlarinda HLA doku tipleri calisiimistir, ayrica dondrler iizerinden
saglikli kisileri iceren HLA sikliklaninin da arastinildidi goriilmektedir. Ancak bu ¢alismalarda toplam “n” sayisi cok sinirlidir. Bu calismada,
iilkemizin her yerinden hasta ve yakinlarinin bagvurdugu bir Giniversite hastanesi doku tipi laboratuvarinda donérlerin HLA doku tipi
sikliklari degerlendirilmistir.

Gereg ve Yontem: Retrospektif olarak, {ilkemizin batisinda ve organ nakli ¢ok fazla gerceklestiren dondr sayisi ¢ok yiiksek olan Giniver-
site hastanesi doku tipi laboratuvarinin 40 yillik verisi taranmigtir. Bu verilerim cogunluguna elektronik ortamda diiz metin seklinde elde
edilmistir. Bu metin raporlar kod yazilarak HLA-A, B ve DR icin ikiger lokus bilgisi ayriimis ve veri tabanina ayri 6 siitun olarak kaydedilmis-
tir. Her ii¢ HLA doku tipi icin allel frekanslari belirlendi ve Hardy Weinderg esitligime (HWE) uyumlan da test edildi.

Bulgular: Doku tipi laboratuvar verilerinde toplam 17130 dondriin HLA bilgisine ulasildi. HLA-A doku tipleri en sik A*02(%22), A*24
(%16,4), en sik HLA-B icin B-35 (%17,4) ve HLA-DR icin DRB1*11 (%22,6) ve DRB1-04 (%14) olarak saptandi.

Sonug: Yiiksek sayidaki dondr HLA verilerinden A, B ve DR icin allel sikliklar toplum doku sikligi olarak degerlendirilebilir. Ggler, epige-
netik etkilenimler vb. sonuglar nedeni ile cok polimormik oldugu bilinen HLA tipleri belirli aralarla rutin hizmet verilerinden sikliklarinin
belirlenmesi bu doku tiplerinin nemli oldugu pek ¢ok hastalik icin gerekli oldugu disiiniilmiistiir. Tesekkiir: Bu calisma 3185166 nolu
TUBITAK-SBAG projesi verilerinden gerceklestirilmistir.

Anahtar Kelimeler: Lokosit Antijen Molekiilleri, HLA, Doku Tipi, Hardy Weinderg Esitligi, HWE
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Mamografi goriintiilerinde K-ortalamalar kiimeleme ve Canny kenar algilama
boliitleme yontemlerinin siniflandirma performanslarinin karsilastiriimasi

'Jale KARAKAYA, *Hanife AVCl

"Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara
2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amac: Bu calismanin amaci, mamografi goriintiilerini gesitli on isleme yontemleriyle iyilestirdikten sonra, goriintiilerden ¢ikanlan 6zni-
teliklerin hastalik durumunu belirlemede iki farkli boliitleme ynteminin basarisini arastirmaktr.

Gereg ve Yontem: Calismada acik erisimli mini-MIAS veri tabani kullanildi. Bu veri seti, 161 hastanin sag ve sol meme goriintiilerini
iceren 322 sayisallagtinlmis mamografi goriintisiinden olusmaktadir. Calismada on isleme yontemleri olarak sirasiyla medyan filtre,
kontrast sinirli uyarlanabilir histogram esitleme (CLAHE) ve keskin olmayan maskeleme goriintii iyilestirme teknikleri kullanilmigtir, On
isleme yontemleriyle etiketlerden ve yapay cizgilerden arindirilmis mamografi goriintiileri icin bir sonraki 6nemli adim, uygun segmen-
tasyon yontemiyle goriintilerden pektoral kas vb. temizleyerek ilgi bdlgesi (region of interest, ROI) belirlemektir. Bu calismada, dn igsleme
yontemlerinin performansini incelemek icin k-ortalamalar kiimeleme algoritmasi secilmistir. Daha sonra, ikinci bir béliitleme yonte-
minin goriintiilerden ¢ikarilan 6znitelikler iizerindeki etkisini gormek icin mamografi goriintiilerine kenar tabanl goriintii béliitleme
yontemlerinden biri olan Canny kenar algilama algoritmasi uygulanmistir. Mamografi goriintiilerine goriintii on isleme ve béliitleme
islemleri uygulandiktan sonra ozellik ¢ikarimi yapilmigtir. Gri seviye eg olusum matrisi (GLCM) ve Gri seviye calisma uzunlugu matrisi
(GRLM) teknikleri kullanilarak ROI Grneklerinden dzellikler ¢ikanimistir. Korelasyon matrisi ile 6znitelik secimi yapildiktan sonra bu dzni-
teliklerin siniflandirma bagsarisina etkileri 6 farkli klasik veri madenciligi yontemi ile incelenmistir.

Bulgular: Normal-anormal doku siniflandirmas icin Canny kenar algilama algoritmasi, tiim siniflandirma yontemlerinde k-ortalamalar
kiimeleme algoritmasindan daha diisiik performans gdstermistir. Bu sonuglara gore dogruluk, duyarlilik, egri altinda kalan alan (AUC)
gibi dl¢iilere baktigimizda normal-anormal siniflandirmasinda Destek Vektdr Makinesi, Rastgele Orman, Yapay Sinir Agi ve Naive Bayes
siniflandirma yontemlerinin performanslari k-en yakin komsuluk ve Karar Agaci gore daha bagsarilidir.

Sonug: Bu calismada, kenar tabanli goriintii béliitleme teknigi olan Canny kenar algilama yontemi ile bolge tabanl goriintii boliitleme
teknidi olan k-ortalamalar kiimeleme yonteminin siniflandirma performanslari karsilastinimistir. K-ortalamalar kiimeleme algoritmasi-
nin Canny kenar algilama algoritmasina gdre daha yiiksek bir siniflandirma dzelligine sahip oldugu tespit edilmistir.

Anahtar Kelimeler: Mamografi goriintiileri, béliitleme yontemleri, siniflandirma performansi.
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Log Multinomial Regresyon Modeline Hosmer-Lemeshow Uyum iyiligi Testinin
Uyarlanmasi

"Yasemin OZTURK, 2Erdem KARABULUT

'T.C. Sosyal Giivenlik Kurumu, Genel Saglik Sigortasi Genel Miidiirligii, Ankara
2Hacettepe Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali, Ankara

Amag: iki durumlu veya multinomial lojistik regresyon modelinin uyumunun degerlendirilmesinde Hosmer ve Lemeshow tarafindan
onerilen uyum iyiligi testi kullaniimaktadir. ileriye yonelik calismalarda goreli risk kestirimi elde edilebildiginden, iki kategorili bagimli
degisken oldugunda log-binomial ve 3 ya da daha fazla kategorili bagimli degisken oldugunda log-multinomial regresyon modelinin
kullanilmasi onerilmektedir. Ancak, log-multinomial regresyon modelinin veriye uyumunun degerlendirilmesine ydnelik herhangi bir
metot bulunmamaktadir. Bu calismada Hosmer Lemeshow uyum iyiligi testi log multinomial regresyon modeline uyarlanmis ve benze-
tim calismasi ile performansi degerlendirilmistir.

Gereg ve Yontem: Uyarlanan Hosmer Lemeshow uyum iyiligi testinin uygulanabilirligi cesitli senaryolar altinda benzetim calismasi
ile incelenmigtir. S6z konusu senaryolarda bagimli ve bagimsiz degiskenlerin farkli yapilan, cesitli orneklem genigliklerinde benzetim
calismasi yardimiyla karsilastinimistir. Benzetim calismasinda, ikiden fazla kategorili bagimli kategorik degiskenler, siirekli ya da kate-
gorik bagimsiz degiskenler ve farkli 6rneklem genislikleri (200, 400, 600, 800 ve 1000) dikkate alinarak toplamda 70 farkli senaryo kul-
lanilmistir. Benzetim senaryolarindaki modellerde kullanilan regresyon katsayilan, kullanilan gercek veri setlerinde yer alan degiskenler
yardimi ile kestirilen log-multinomial modellerden elde edilmistir. Her bir senaryo 1000 kez tekrar edilmig ve her bir tekrarda uyum iyiligi
testi sonuglari tip | ve tip Il hata sikliklari elde edilerek degerlendirilmistir. Belirlenen senaryolar icin benzetim calismasi, modelleme ve
uyum iyiligi testinin sonuglarinin incelenmesi R yaziliminda yer alan “RStata’, “general hoslem” ve “MASS” paketleri ve STATA yazilimi
kullanilarak gerceklestirilmistir.

Bulgular: Uyarlanan Hosmer-Lemeshow testi, siirekli sayisal bagimsiz degiskene iliskin karesel terim ve bagimsiz degiskenler arasinda-
ki etkilesim teriminin dahil edilmemesi gibi cesitli uyumsuzluklan belirleyebildigi goriilmektedir. Tiim senaryolarda drneklem biiyiikliigii
arttikca tip | ve tip Il hata oraninin diistiigii ve cogunlukla nominal diizeyin altinda oldugu sonucu elde edilmistir.

Sonug: Hosmer-Lemeshow uyum iyiligi testinin log multinomial regresyon modelinin uyum iyiliginin tespit edilmesinde kullanilabilir
yapida oldugu goriilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Log multinomial regresyon, Hosmer Lemeshow test istatistigi, uyum iyiligi.
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Sobel ve Baron-Kenny Yontemlerinin Performanslarinin Karsilastiriimasi

'Hiilya BINOKAY, Yasar SERTDEMIR
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Amac: Bu calismada, Sobel ve nedensel adim yaklasimi yontemlerinin farkli kosullar altinda performanslarinin karsilastirimasi amag-
lanmistir. Ayrica literatiirden alinan gercek bir veri setinde sonuglar degerlendirilecektir

Gereg ve Yontem: Farkli ornek biiyiikligii (100,150,200,250,300,350,400) ve PM=(dolayl etki )/(toplam etki)=(a*b)/c (arac degisken
orani)(0.05,0.10,0.15,0.20,0.25) oldugu durumlar icin normal dagilimdan veri iiretilmistir. Y=B0-+cX+e1 M=0'+aX+e2 Y=5+B0"+c
X-+bM+-e3 Farkli 6rek biiyiikliigi ve araci degisken orani iin 4 farkli senaryo ele alinmistir. Senaryo 1: sadece a katsayisi anlamli, Se-
naryo 2: sadece b katsayisi anlamli, Senaryo 3: a ve b katsayilarinin ikisi de anlamli degil, Senaryo 4: a ve b katsayilarinin ikisi de anlamli

Bulgular: Araci degisken oranlari icin, senaryo 3 te, M degiskeninin, nedensel adim yaklasimi ve Sobel yontemlerine gore araci degisken
olmadigi gozlenmistir. Senaryo 1, 2 ve 4 te, Sobel yontemine gdre M araci degisken oldugu karari verilirken, nedensel adim yaklagimi
yontemine gore araci degisken olmadigji karari verilmektedir. Ornek biyiikliigii arttikca, M araci degiskeninin sobel yontemine gére araci
degisken oldugu, nedensel adim yaklasimi yontemine gore araci degisken olmadig gozlenmistir.

Sonug: Farkli senaryolar incelendiginde, Sobel yontemine gore araci degisken olan M degiskeni, nedensel adim yaklasimina gore araci
degisken degildir. Boyle bir durumda bir degiskenin araci degisken olup olmadigina karar vermek net degildir. Bundan dolayi yeni bir
yontemin onerilmesi gerekmektedir.

Anahtar Kelimeler: Aracilik, Sobel, Baron-Kenny
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Lojistik Regresyon Modeli ile Kardiyovaskiiler Kalp Hastaligi Siniflandinimasi ve
Tahmini

Mehmet KIVRAK

Recep Tayyip Erdogan Universitesi Biyoistatistik ve Tip Bilisimi

Amac: Kardiyovaskiiler hastaliklar diinya capinda dnde gelen 6liim nedenidir. Bu nedenle kalp krizlerini etkili bir sekilde 6ngormek icin
nedenlerin belirlenmesi ve bir sistem gelistirilmesi gerekmektedir. Bu calisma, lojistik regresyon yontemi ile acik erisimli kardiyovaskiiler
kalp rahatsizigi verilerini siniflandirmay ve etkili faktorleri tahminlemeyi amaglamaktadir.

Gereg ve Yontem: Calismada acik erisimli kardiyo-kalp veri seti kullanildi. Veri seti, yas, cinsiyet, gogiis agn tipi, dinlenme anindaki kan
basinci, serum kolestrol diizeyi, aclik kan sekeri, elektrokardiyografi sonuclan, kalp atis hizi, egsersize bagl gogis agnsi, ST segmentinin
yiikselmesi, floroskopi ile boyali damar sayisi, talasemi gibi risk faktorlerinden olusmaktadir. Hastaligi siniflandirmak icin lojistik regres-
yon modeli kullanildi. Model performansi icin dogruluk, duyarlilik, segicilik, pozitif tahmin degeri ve negatif tahmin degeri performans
metrikleri degerlendirildi. Model anlamlili§i icin Hosmer-Lemeshow testi, katsayilarin degerlendirilmesinde Odds orani ve uyum iyiligi
icin Cox-Snell R2 degerleri incelendi.

Bulgular: Deneysel bulgulara gdre model anlamliligi saglanirken (p=0.03) cp2, cp3'iin hastaligi artirici, cinsiyet1, cal, ca2, ca3'iin ise
hastaligi azaltici etkisi bulunmaktadir. Y ag, cp1, trestbps, kolestrol,fbs1, restecg1, restecg2, thalach, exang1, oldpeak, slope1, slope2,
ca4, thal1, thal2, thal3 degiskenlerinin ise hastaliga anlamli etkisi goriilmedi. Cox-Snell R2 degeri (bagimsiz degiskenlerin bagimli degis-
kendeki degisimi agiklama yiizdesi) ise yeterli diizeydedir (R2 =0.544). Modelin siniflandirma performansina bakildiginda, 5 katli capraz
gecerlilik ile parametre optimizasyonu yapildi ( Grid search taramali yiizeysel). Modelleme sonuglarindan elde edilen dogruluk, duyarli-
lik, 6zgiilliik, pozitif prediktif deger, neqgatif prediktif degeri sirasiyla % 88.4, % 88.0, % 83.3, % 92.7, % 90.6 ve % 86.9 olarak bulundu.

Sonug: Bu arastirmanin bir sonucu olarak, lojistik regresyon yontemi ile agik erisimli kardiyovaskiiler kalp rahatsizligi verilerini siniflan-
dirma ve etkili faktorleri tahminleme yapildi. Gelecekte, bu tarz yontemlerin benzer calismalar ile giivenilirligi dogrulanarak bu yontem-
lere dayali terapdtik prosediirler olusturulabilir ve klinik pratikteki yararlari belgelenebilir.

Anahtar Kelimeler: Kardiyovaskiiler Kalp Hastaligi, Siniflandirma, Tahmin, Lojistik Regresyon.
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Cok Boyutlu Olcekleme Yontemi ile Trakya'da Tanimsal Uretim Bélgelerinde Agir
Metal Yogunlugunun Gosterimi

1Biigra AYDIN, 20zgecan KORKMAZ AGAOGLU, * Ismayil SAFA GURCAN

"Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali
2Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali
3Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi, Biyoistatistik Anabilim Dali

Amac: Bu calisma ile havzada tanm yapilan farkli bdlgelerden alinan Aycicek, Bugday ve Celtik Grneklerinden agir metal degerlerine
gore, bolgeler arasi agir metal yiikii bakimindan meydana gelen kiimelenme, X-Y diizlemi iizerinde incelenmistir.

Gereg ve Yontem: Tanimlayia istatistikler kullanilarak agir metal yiikleri hakkinda bilgiler isiginda uzaklik matrisleri Eucledian uzakhgi
kullanilarak cok boyutlu dlcekleme ile uyum iyiligi ve stress degerleri hesaplanarak diizlem iizerinde bdlgelerin isaretlemesi yapilmistir.

Bulgular: Varyasyon katsayisi yiiksek bulunan agir metaller Bugday icin; sirasi ile Aliminyum (%188), Krom (%162), Arsenik (%149),
Kursun (%138), Kobalt (%117) ve Demir (%7115) ve Nikel (%92), Aycicedi icin; Aliiminyum (%105), Kursun (%69), Arsenik (%66) ve Kalay
(%56), Celtik icin Nikel (%282),ve Kadmiyum (%65) olmustur. Cok Boyutlu Olcekleme yontemi ile Bugday icin yapilan hesaplamalar so-
nucunda elde edilen koordinat noktalarina gére Yenikoy ve Merkez ve Bayramli tarim bolgeleri diger tanim bélgelerinden uzak kalmistir.
Aycicegi tarimi yapilan alanlarda Kircasalih bdlgesi diizlem iizerinde ana kiimeden uzakta yer almistir. Celtik ekimi yapilan bélgelerde;
Uzunkoprii Merkez bolgesi kiime olusturan diger bolgelerden uzak konumlanmistir.

Sonug: Genel olarak sanayi atiklarinin yer aldigi havzada belirli donemlerde nehir tasmasi yasanan dénemlerde sulak alan ve yakinlarin-
da tarimsal bdlgelerde iiretimi yapilan Bugday, Aycicegi ve Celtikte saptanan agir metal diizeylerinin, i¢ kesimlerde tarim iretimi yapilan
bdlgelere gore daha yiiksek diizeyde oldugu sdylenebilir.

Anahtar Kelimeler: Agir metaller, cok boyutlu 6lcekleme, halk saghgi, tanmsal bitki

Aycicegdi ekim alanlan Celtik ekim alanlari
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Diyabetik Gozlerde Multifokal Elektroretinografide Halka Amplitiidiiniin ve Halka
Amplitiidiinii Etkileyen Faktorlerin Degerlendirilmesi

'Ayse Biisra GUNAY SENER, *Hidayet SENER

"Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Biyoistatistik ve Tip Bilisimi ABD, Kayseri, Tiirkiye
2Erciyes Universitesi Tip Fakiiltesi, Goz Hastaliklari ABD, Kayseri, Tiirkiye

Amac: Multifokal ERG (MFERG), retinanin elektrofizyolojik yanitlarin topografik olarak degerlendirilmesine izin verir. Diyabetik hastalar-
da halka genliklerini degerlendirmeyi ve diyabetik retinopati iin risk faktdrlerinin halka genlikleri iizerindeki etkisini degerlendirmeyi
amacladik. Ayrica halka genliklerinin tanisal degerini arastirmayr amagladik.

Gereg ve Yontem: Calismada retinopati olmayan (DM) 32 diyabetik hastanin 32 gdzii, hafif proliferatif olmayan diyabetik retinopatisi
(NPDR) olan 34 hastanin 34 gdzii ve 62 kontroliin (CG) 62 gozii dahil edildi. MFERG kayitlan Uluslararasi Klinik Elektrofizyoloji Dernegi
(ISCEV) dnerilerine gore yapildi. Halka genlikleri ve ring alanlan Sekil 1 de tanimlanmistir. Halka genlikleri tek yonli varyans analizi
ve posthoc Scheffe testi karsilastirildi. Diyabet ve hipertansiyonun halka genlikleri {izerindeki etkisi iki yonlii ANOVA ile degerlendirildi.
Yas, diyabet siiresi, HBA1C ve halka genlikleri arasindaki iliskiyi belirlemek icin stepwise multivariate regresyon analizi yapildi. Halka
genliklerinin tanisal degerini degerlenditmek icin ii¢ yonlii bir ROC analizi yapildi. Analiz sonucunda, ROC yiizeyi altindaki hacim (VUS)
hesaplandi. VUS degeri 0.17'den biiyiikse, test basarili olarak kabul edilmistir.

Bulgular: Halka genliklerinin (R1-R5) ve halka genlik oranlarinin karsilastiriimasinda, DM ve NPDR gruplarinin verileri (G'ye kiyasla
anlamli olarak azalmistir. Diyabetin genlikler iizerinde etkili oldugu bulunmustur, ancak hipertansiyon ve diyabet-hipertansiyonun et-
kilegimi etkili degildir. I)2 degerlendirildiginde, diyabetin etkisinin periferik halkalara dogru azaldigi bulunmustur. HbA1c, tiim halka
genlikleri (R1-R5) ile korelasyon gdstermistir ve en etkili faktdrdiir. Ongbriicii degeri periferik halkalara dogru azalmistir. Diyabet siiresi
ilk ii¢ halka genligi (R1-R3) ile korelasyon gésterdi. Yas sadece R1 ile iliskiliydi. U¢ yonlii ROC analizinde degerlendirilen tiim paramet-
relerin (halka genlikleri ve oranlan) VUS degeri 0.17>den bilyiiktii ve anlamliydi. VUS(R1) = 0.65, P <0.001 ve [0.50-0.72] % 95 giiven
arali§ina sahipti ve {i¢ sinifi ayirt etmek icin en iyi kestirim noktasinin 1= 217.3, (2 = 151.2 oldugu bulundu (senstivite 0.72, spesifite
0.59). VUS sonuglar Sekil 2 de sunulmustur.

Sonug: Halka orani karsilastirmasi, diyabetin siddeti arttikca retina nérodejenerasyonunun arttigini ve merkezi topografik lokalizasyo-
nun daha fazla etkilendigini ve daha objektif kanrtlar sagladigini gdstermistir. Tim halka genlikleri diyabet nedeniyle etkilenir, ancak
halka oranlarindaki degisiklik, diyabetle iliskili retinopatide nispi retinal topografik etkinin daha kolay yorumlanmasini saglayabilir.
Gruplarin ayiriminin yapiimasinda R1/ R4 ve R1/R5 oranlari R1/R2 ve R1/R3 oranlarindan daha iyi tanisal performans gdsterdi. Bu,
merkezden periferik halkaya degisen diyabetin etki biiyiikligi ile agiklanabilir. R1 genliginin periferik genliklerden daha fazla etkilendigi
goriilmiistiir, kronik hipergliseminin bir sonucu olabilir. Kronik hipergliseminin bir belirteci olan HbA1c seviyeleri varyansin% 40ni agik-
lamistir. R1 genligi, en iyi tanisal degere sahipti (VUS = 0.65). VUS 0.55 degeri AUC icin 0.8 degerine karsilik gelir. Bu nedenle, VUS'lan
kendi sinirlari icinde degerlendirdigimizde, R1 ve R2 en iyi tanisal degere sahiptir. Sonug olarak, diyabetin etkileri retina iizerinde topog-
rafik olarak esit olmayan bir sekilde dagilmistir. HBA1C kontrol edilebilir bir faktordiir ve retina fonksiyonu diistisii ile iliskisi nedeniyle siki
kontrolii 5nemlidir. R1 ve R2 genlikleri, retina fonksiyonundaki erken degisiklikleri tanimlamanin etkili yollanidir.

Anahtar Kelimeler: Diyabetik retinopati, multifokal elektroretinografi, HBA1C, diyabet siiresi, diyabetes mellitus

Sekil-2. Halka genliklerinin ve halka oranlarinin ROC yiizeyi altindaki hacimleri

Sekil-1. Halkalarin gruplandinlmasl. Retina eksantrikligi gosterilmemistir. Yanit
yogunluklar, her halka icin P1- N1 olarak hesapland.
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