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T et W omem

Calisma biyoenformatik alaninda gen yapilarini Sinir resimlerinden 0Ozellik ¢ikarmadaki ana 120
tanimlamada bilim insanlarina yardimci olmay: amaclardan birisi uzmanlar tarafindan dahi zor 99 .05 99.8
hedeflemektedir. Bu noktadan hareketle derin gorulebilecek noktalari ortaya cikarmaktir. Son 100
ogrenme teknikleri olan otomatik kodlayicilar zamanlarda GO ‘ya vyeni eklemelerde 30
(auto encoders-AE) ve evrisimli yapay sinir aglar bulunabilmek icin makine ogrenimi
(CNN) kullanilarak sinir nlcrelerinin kullanilmaktadir [2,5,6]. Bu calismada derin 60
resimlerinden elde edilen o06zelliklerin gen ogrenme metotlari: AE ve CNN kullanilmis ve
ontolojisindeki (GO) hangi islevsellik kategorisine bunun yaninda AE metodu Taguchi teknigi ile 40
ait oldugu belirlenerek sinir resimleri tUzerinden desteklenmis [7] ayrica benzerlikler tespit
siniflandirma yapilabilmesi hedeflenmektedir. edilirken karar destek makinesi (SVM) ile birlikte 20
boyut azaltma (PCA) [8] kullaniimistir. Calismanin 0

basarimi standart Olcutlerle degerlendirilmis
onceki ydontemlerin basarimlari ile kiyaslanmistir.

AUtO E n COd e rS - Grafik 1 . Performans sonuclarinin karsilastirilmasi.
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Sekil 1. Akis Semasi

Noronlarin  ¢cok fazla miktardaki degisken
cozunurlikteki resimleri Uzerinde analizler
vapilarak gen vyapilarina dair bilgiler elde
edilebilmektedir. Ornegin in situ hybridization
(ISH) olarak adlandirilan memeli beyin
resimlerinden [1] olusan veri seti, nukleik
asitlerin belirli htcrelerdeki vyerini saptamak
adina genlerin anlatiminda etkin bir yaklasim
sergilemeye imkan tanimaktadir [2]. Bu noktada
resimlerden ilgili islevselligi yakalayarak sinir
bilimcilerin yorum yapabilecegi anlamli bir deseni
ortaya koymak gerekmektedir. Bunun
vararlarindan biri elde edilen desen ile
siniflandirma yapilarak Gen Ontolojisinde (GO)

ISH verileri sinir gérintileri Gzerinden ilgili beyin
boliminde hangi tur genler yer aldigini anlamak
2 3 4 5 6 7 8 9 acisindan biyoloji ve tip alaninda buyuk 6nem arz

5 14 14 L8 L8 L12 L12 L12 L16 etmektedir. Beyin kesitlerinden farkl aci, konum

ve cozunurlikten elde edilen resimlerin analizi
zor ve zaman alan sureclerdir. Neyse ki derin
3 L9 L9 19 Li8 L18 L18 L27 127 ogrenmenin bu analizleri kolaylastirmasi ile bu
bilim dalina da c¢ok o6nemli katkilarda
bulunulmustur.

A L16 L16 L16 L16 L32 L32 L32 L32
Bu calismada da hem derin 6grenme, hem

5 125 125 125 L25 L25 L50 L50 L50 anlamsal aglar ve de makine &grenimi
kullanilarak beyin sinir resimlerinden elde edilen
bulgular gen ontolojisi ile karsilastirilmis ve

sonucta islevsel benzerliklerine gére dogru

Tablo 1. Taguchi Metodu Seviye ve parametre sayisi iliskisi

hangi kategoriye girdigini anlamaktir [3]. Yeni gen sekilde siniflandirilmasi saglanmistir. Boylece
islevselligi tanimlayici bilgilerini resimlerden elde genlerin tanimlanmasi, ve anlamlandirilmasi
edilen desen ve GO terimleri arasindaki baglantiyi noktasinda bilime dnemli katkilarda
cozerek sunmak bu alanda cok degerli katkilar bulunulmustur.

saglayacaktir [4].
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