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indirgenmesi,  ve 
  yeni bir hibrit 

   ve  olmak 
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 bir genetik al
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ABSTRACT
 

Ph.D. Thesis 
 

DEVELOPING A NEW HEURISTIC APPROACH FOR GENE SELECTION AND 
CLASSIFICATION ON BIOINFORMATIC MICRO ARRAYS 

 
Mehmet  

 
 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 
Department of Computer Engineering 

 
Supervisor: Prof. Dr.  

 
Co-Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Ali Hakan  

 
 
Leukaemia, as in other cancer types, is a deadly disease that threatens the 
health of many people worldwide. Micro array data are extensively used due to 
the fact that it can calculate the expression value of thousands of genes 
simultaneously in order to reveal the gene-cancer and gene-gene relationships 
related to Leukaemia. Additionally, the fact that micro array data includes a 
huge data size and insufficient number of samples makes the analysis studies 
more difficult. A web-based interface was developed in this study to carry out 
filtering, gene selection, classification and other analyses on micro array data. 
Moreover, a new hybrid gene selection algorithm was developed in order to 
filter significant genes within the leukaemia data, to reduce the data size, to 
perform gene selection processes, and to successfully classify the samples from 
this data set. The developed algorithm is made up of two steps; filtering and 
gene selection. In the first step, gene filtering process is carried out by designing 
an ensemble gene selection algorithm that is made up of Fisher Correlation 
Score, Wilcoxon Rank Sum, and Information Gain algorithms. In the second step, 
most successful genes were chosen among the filtered genes by using a 
reinforced genetic algorithm. 100% success rate was obtained only from two 
genes as a result of the classification made through the genes chosen by the 
developed algorithm from the Leukaemia data set. Upon the comparison of the 
obtained performance values with the ones from the studies in the literature, it 
is seen that the developed algorithm is more successful by reaching 100% 
LOOCV and 100% K10 cross validation value with the least number gene 
selection. When the biological findings that the genes selected by the developed 
algorithm are studied, it is seen that it also can successfully identify the 
oncogenes used in the diagnosis, treatment, and medicine development stages 
of Leukaemia. 
 
Thanks to the web-based interface that was developed within the scope of this 
thesis, an Artificial Intelligence environment was created where researchers 
from all over the world can access by a device with internet connection and 
which can help them practice various algorithms and approaches in different 



vi 
 

combinations for their data. Furthermore, a new and successful Ensemble-
Hybrid gene selection algorithm was brought into the literature. It is thought 
that the developed algorithm can yield more successful results for other 
datasets with huge data size and insufficient samples.  
 
Keywords: Leukemia, web-based bioinformatics tool, ensemble algorithm, gene 
filtering, gene selection 
 
2020, 123 pages 
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ALL   
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AUC  (Area Under Curve)  
BK   
DNA   
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FKS Fisher Korelasyon Skoru  
GA Genetik Algoritma  
K 10   
K 5   
KKO   
KNN K En Y   
LOOCV  

(Leave One Out Cross Validation) 
 

MSST Merkezi   
NB Naif Bayes  
OKH Ortalama Kare Hata   
PSO   
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1.  

 

 

insan . 

kanser vaka  

(GLOBOCAN ve WHO, 

2019a).  ise %19,7 oran  

ile nin 

.  ise kemik 

derecede ciddi bir   (Davis vd., 2014)  

hastal   

(GLOBOCAN ve WHO, 2019b). Bu rakam 

ise bu 

luk 

 . Bu veriler dikkate 

  

 da 

 

-

kanser ve gen- rol 

. Mikro dizi 

  

sinyallerin biyolojik 

yongalar (biyo  

(Barbulovic-Nad vd., 2006). Binlerce gen ekspresyon bilgisinin tek seferde 

i
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Mikro dizi verisi yol en basit hali ile

1.1 . 

 

 
 

1.1.  (Ewart vd., 2005) 

 

-

  elde 

edilmektedir. ers enzim transkripsiyon (Reverse Enzyme 

Elde 

 

- - etiketlenerek 

 

  

iyle her bir 
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itmik fonksiyon ve 

 in s

olarak kabul edilir. 1.2    bir 

mikro dizi   

  

 

 
 

1.2. Bir m  gerekli  (Karakach vd., 2010) 
 

 biyolojik verilerin mikro dizi gibi teknolojilerle elde 

. Hesper ve Hogeweg (1970)  

; kavram  Biyoinformatik 

k 

daha 

 de biyoinformatik 

 istatistiksel  analiz 

edilmektedir. Bunlar korelasyon) 

 (Wang vd., 

2018) . 
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Tek seferde bir dokuya ait binlerce genin 

 incelenebilmesi 

 mikro dizi veri elde etme 

 m maliyeti Bu 

verilerin elde edilmesinde ki 

gen eks , 

olabilmektedir. Bu durum mikro dizi verilerinin genelinde  

 bu probleme sahip verilerin 

 Bu durumda 

edebilen yapay zeka temelli sezgisel u kez de gen 

, verinin algoritmaya uyumsuz olma problemine neden 

   

 

 ve 

; L  

 

 izinin 

Birlik-Hibrit algoritma  

-kanser, gen-

 (FKS, Fisher Correlation 

Scroe), Bilgi K (BK, Information Gain)  

(WRT, Wilcoxon Runk Sum) birlik hale getirilerek ortak 

belirlenmesi ile 
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Genetik 

algoritma (GA) 

K en 

KNN, K nearest neighbors) 

(DVM, Support Vector Machine) ve Naif Bayes (NB) 

birlik  

 

 

 

  

   ve Birlik-

 

y

ve 

ise  , 
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2.

 

Mikro dizi verileri 

 

eden genlerin 

ba , 

ve  genlerin tespit edilmesi 

  bir    

 (Dash ve Liu, 

1997), b

da  inden tez 

  

leme

toplanabilirken  (Dashtban vd., 2018) mbeded) 

(Sharbaf vd., 2016) (Masoudi-Sobhanzadeh vd., 2019), Birlik  

(ensemble) (Liu vd., 2010) 

 

 

 

belirlenirken 

(Ruiz vd., 2012) istatistiksel 

 

. Bu sayede 

 probleminin ortadan 
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, 

Bu 

olsa da   

 

(Wang vd., 2011). 

 

Hibrit , 

hem  hem 

artt  

ksel olarak 

algoritma ile  . FKS ile Yarasa 

 (Dashtban vd., 2018), H otomata (Cellular Automata) ve 

K  (KKO, Ant Colony Optimization) (Sharbaf vd., 

2016), BK ve DVM  (Gao vd., 2017), P PSO) ve KNN 

(Kar vd., 2015) gibi  hibrit algoritma larak 

verilebilir.  Buna ek olarak Lee ve Leu (2011)  

 gibi 

 

 

Birlik (Ensemble) 

(Kim ve Cho, 2008)

filtreleme 

, sarmal y  da 

birlik halinde  (Bolon-Canedo ve 

Alonso-Betanzos, 2019). 

a 
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Birlik

, hem birlik hem de hibrit 

 (Liu vd., 2009; Azzawi vd., 2016; Mollaee 

ve Moattar, 2016; Liu vd., 2010; Ghosh vd., 2019). 

 

 Birlik-

t

 

 

benzer 

. Furey vd., (2000)  DVM 

bir LOOCV 

 

KS  

 ile  . 

94,10  

 

 

DVM 

 Peng vd. (2003) n  bu 

algoritmalardan 

 

elenmekte daha sonra genetik algoritma ile rastgele kromozonlar (gen alt 

DVM DVM 

elde edilen performans  

tekrarda (iterasyon) bu 

ar elde ederek tekrar 
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Dettling (2004)  

  bir algoritma olan BagBoosting  . Bu algoritma genlere 

. Her 

. Yazar 

 

 

  

 

G   Fu ve Fu-Liu (2005) 

  

  

DVM

Yazarlar bu 

ni kullanarak   

 

 

Genlerin   

Yang vd. (2006)  bu 

GS1 ve GS

 

 bul

genleri KNN ile  10 ile 100 

aras  98,60 LOOCV elde 
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fazla durumlar gen 

 

Shen vd. (2008) 

yakl Tabu A

 PSO 

ile  

 tekrarlama 

 (Local Maxima) 

gen kombinas

 

  sayesinde yazarlar 7 gen ile %95,81 

.  

 

n Li vd. (2008)  

DVM 

 

 

 

 

Yang vd. (2008) 

 

sarmal ise PSO kullanan iki 
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PSO 3 

boyunca, len genlerin 

 

 yazarlar 

 

 

da 

 olan genlerin (Biomarker ya da okogen) tespit edilmesidir. Mikro 

edilebilmesi  Shim vd., (2009)   

Gaussian   Daha sonra DVM 

tekrarda 

incelend  

 

 

Yu vd. (2009) KKO 

lun uygunluk  DVM ile 

. Bununla beraber KKO 

 

 

geleneksel bir KKO 

KKO ile ortalama 

 

 

Mikro dizi verilerinde en uygun genlerin   ile 

 

 da bu   

 Zainuddin ve Ong, (2011)  gen 

, mikro dizi 
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daha uygun

-

  sezgisel 

u gibi   bir 

filtreleme . T-

  daha az 

 yeni . 

 bu ile %100 

 

 

Mohamad vd. (2011)  

gibi verilerinin analizinde 

 

DVM 

2 gen sayesinde 

 

 

  

Kumar vd. (2012)  ise yeni bir 

Genetik  (GSO, Genetic Swarm Algorithm) 

    yeni kurallar 
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Cui vd. (2013)

 gen ekspresyon seviyeleri yerine bu yeni  

 

erin  

 Yazarlar bu 

 

 

Alshamlan vd. (2015) GA ve Yapay Kolonisi 

algoritma ile iki sezgisel 

i i bir gen 

(exploration)  

 

(exploitation) BC ise tam 

 

u DVM  

RMR, Minimum Redundancy 

 

 

Kar vd. (2015) i ve 

PSO ve KNN 

B nin 
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%97,06 

95,   

 

Motieghader vd. (2017), 

.  Yazarlar 

yararlanarak hibrit bir algoritma . DVM 

 

yazarlar %100 test 

 

 

Salem vd. (2017) 

lerdir ve  

geri bildirimlerinin GA 

  . 

sayesinde yazarlar 3 gen ile  

 

Jain vd. (2018)  

na , yeni 

yeni 

bir   

, 

le Bayes,  
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memetik (Memetic

Baliarsingh vd. (2019) 

DVM 

optimizasyonunu rlikte 

 

. 

ReliefF  

  

 

Ghosh vd. (2019) 

-

Kare Testi (Chi-Square), ReliefF, Simetrik Belirsizlik (Symmetrical Uncertainty) 

u 1)  

 . 

  gen 

ni .  

u 

1 

 genler KNN, DVM ve YSA 

ile 
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bir

 

an bir sezgisel 

Her ne kadar sezgisel 

 daha 

, ile 

. Bununla beraber b

, 

. 

 FKS, WRT, ReliefF, BK vb.  

   GA ve PSO 

algoritmalar DVM . 

 

 hibrit, birlik, meta-sezgisel gibi 

algoritmalar olarak isimlendirilse de  

zaman  

filtrelen genler sezgisel algoritmalara 

, elde edilen veriler kaybedilmektedir. 

 . Her ne kadar an

belirlense de olmasa da 

elenebilmektedir. 

   

 

. 
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. Bu durum a bir veriyi ezberleyip iyi 

   bir 

  

 

;  

 

 

 

 

 

 F

 

  

algoritma

sayesinde 
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3.

 

biyolojik 

eferde binlerce genin 

incelenebilmesine olanak vermesi nedeni ile 

. Bu 

  

B

dan ve algoritmalardan bahsedilmektedir. 

 

3.1.  

 

,  Akut 

 ise   agresif 

ilerlemesi gelmesi durumunu olarak 

 (Geary, 2000).  

Acute Lymphoblastic Leukemia) ve Akut Miyeloid 

Leukemia) 

 

 

 

 3.1  
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3.1. ALL(a) ve AML(b)  

(Fatonah vd., 2018) 

 

verileri Golub vd., (1999) 

-

 

 

(AML,  genlerin ekspresyon 

seviyeleri 3.2 ki  (Heatmap)   
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3.2. 
 

 

. Ancak mikro dizi 

veril  

. 

 

3.2. Filtreleme  

 

, 

 

ya 

cak 

 

gerekmektedir. 
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, 

ile  an normalizasyon  de 

 

 

3.2.1. Fisher Korelasyon Skoru 
 

FKS sinde 

 (Xiong vd, 2001)

(Gu vd., 2012). Mikro dizi verisi 

Denklem (3.1 (Duda vd., 2001). 

 

 
(3.1) 

 

 

 i geninin Fisher Korelasyon Skorunu verirken, her bir j 

verilen  j i. gene ait ,   i. 

gene ait gen ekspresyon    ise 

temsil etmektedir. Son olarak , eki toplam 

.  Bu 

 ekspresyon seviyelerinin 

  

an sonra 

. 
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3.2.2. Bilgi K

 

 (BK), 

entropideki azalma 

(Mitchell, 1997)   lar 

variation) Entropi prensibini 

kullanan bu 

Denklem (3.2) (Shannon, 1948).  

 

 (3.2) 
 

 

H(A) P(a)  a 

 temsil etmektedir. P(a) a 

 (3.3)

.   

 

 (3.3) 

 

Verilen denklemde  

i Denklem (3.4  ile 

(Huang vd., 2007)

genin 
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. 

(3.5)   

 

 (3.4) 

 
     (3.5) 

 

 B 

geninin , b ise B genine ait 

. Son olarak IG(B), B geninin bilgi 

 

 

 

3.2.3. Wilcoxon  

 

ait . Bu 

resine sahip 

(3.6  

(Liao vd., 2006). 

 

 (3.6) 
 

 

Denklemde verilen 

 ve  , g geninin i 

ve j  ekspresy  ve  simgeleri, g geninin 

 . , 
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Denklem (3.7)  

 

 (3.7) 

 

Denklemde verilen max fonksiyonu ki parametrelerden en 

 

 

3.2.4. Temel B Analizi 

 

bir 

ler olarak 

.  

verilerin 

 (Jolliffe, 2002). Verilerin 

  

koordinat sistemine  ( 3.3) . 

 

 
 

3.3. TBA  

(Scholz, M., 2006)  
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TBA analizinin her bir gen ekspresyon 

 

ortalamalar ve  

  (Adiwijaya vd., 2018). 

 Denklem (3.8)

nklem (3.9)

elde edilmektedir. 

 

 (3.8) 

 

 (3.9) 

 

Verilen denklemde   ise i genine ait 

(3.10 n 

 

 

 (3.10) 

 

Verilen denklem de  
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. TBA 

, 

-  incelenmesi 

 algoritmalara karar verilirken 

konulardan biridir. 

 

3.2.5. Normalizasyon 

 

n , 

etkenlerden biridir. 

Bu nedenle Normalizasyon 

 min-maks, standart sapma, z-

 (Jain vd., 

2018) -maks 

-maks normalizasyonu 

Denklem (3.11)  

 

 (3.11) 

 

Denklemde verilen 

etmektedir. Bununla beraber  X genine ait  gen ekspresyon 

seviyesini,  e ait  ekspresyon seviyesini 

 uyumsuzluk 

problemleri  
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Gen 

 

 Bu 

-gen ve gen-

belirlenebilmesi prensibine sahip bir 

 

 

3.3.1. Genetik algoritma 

 

prensibi 

(Holland, 1975).  

 

, GA ve hmin 

edilemeyen parametreleri  edebilmekte 

sadece 

. 

 

amaca 

uygun olarak 

3.4  . 
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3.4.  

 

gerekmektedir. 

 (Beasley vd., 1993; Man vd., 1996).  

 

. Bi  

kodlama, p kodlama veya d

 

. Bu isim 

nedeni ile ikili kodl

 

 

 

 

Kromozom; genler(GA)  

 

 Uyarlama 

 

 

 

Mutasyon 
Bitir 

H E 

Yeterli mi ya da 
Maksimum Tekrar 
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; S

biridir. Belirlenen bir  

hesaplanmak istenen, minimize ya 

olmakta  belirlenmektedir. 

Mikro dizi verilerinde 

olarak kabul edilirken, 

edilmektedir. 

 

, kromozomlara ait uygunluk 

nden 

. Bu nedenle 

kritik bir 

ir. 

 

istenilen uygunluk 
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f

 

(Tournament),  Sabit 

 

 

 

 ( 3.5) , bu 

isabet  noktadaki 

 

 

 
 

3.5.  

 

,  kromozomlar  

.  Tek 
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tek d i

 ( 3.6)

in  d

 

 

 
 

3.6. a) b) c)  

 

Mutasyon 

Mutasyon 

.  Mikro dizi verilerinde mutasyon 

 

 

A B C D E 

T U V Y Z 

A B C Y Z 

T U V D E 

A B C D E 

T U V Y Z 

A U V D E 

T B C Y Z 

A B C D E 

T U V Y Z 

T B V D E 

A U C Y Z 

a) 

c) 

b) 

Ebeveyn Kromozomlar  
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GA da 

 

edilmektedir.  

 

 

 

nedenle 

 

 

3.4.1. KNN 

 

  

gen ekspresyon seviyelerine 

 bakarak bir tahmin  ( 3.7). Bir 

 bakmak 

vermektedir (Cover ve Hart, 1967). 

tre ile belirlenirken, 

de 
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edilerek Denklem (3.12 de verilen 

hesaplamadan . 

 

 

 
3.7.  

 

 
(3.12) 

 

 

X ve Y X

, Y   

n X ve Y birer veri 

 ve  ise bu 

temsil etmektedir. Bu hesaplama ile bir veri 

 

 

3.4.2. Naif Bayes 

  

ayes teoreminden temel alan 

K=3 

K=5 
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ait olma 

hesaplanarak b

olarak Denklem (4.6)  

verilen hesaplama ile belirlenmektedir.  

 

 (3.13) 

 

Denklemde verilen  

  

metottur. ,  

 

,   

  

(Denklem (3.14)). 

 

 
(3.14) 

 

 

bu denklemde ,   genlerine ait ekspresyon 

 

 

 

3.4.3. Destek v makinesi 

 

 (Cortes ve Vapnik, 1995).   
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ndeki 

 3.8)

karar verme fonksiyonu Denklem (3.15  

 

 
 

3.8.  

 

 (3.15) 

 

Denklemde verilen   karar verici 

in pozitif veya negatif olma   

 

 

etmektedir.  (3.16  

  (3.17

 Mikro  

 (3.18 a verilen 
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,  (3.16) 

 

 (3.17) 

 

 (3.18) 

 

Denklemde verilen  

  fonksiyonunun  

 

3.4.4. Yapay sinir a  
 

 

sinirlerin matematiksel olarak ifade edilmesi ile insan 

gibi 

  (Blanton, 1997). 

 

aktivasyon fonksiyonu ve   Temel bir YSA

 

 ( 3.9

deki 

toplama ve aktivasyon fonksiyonu  ve bir ya da birden 

. 
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3.9.  
 

  YSA 

sinirlerin  

sinirlerin  toplam net 

 (3.19)

 

 

 (3.19) 

 

toplam     i 

 bu 

sinirler ile i siniri  ise bu sinirlerin  

temsil etmektedir.   

 

sigmoid fonksiyonu Denklem (3.20) . 

 

 (3.20) 

G  
 

Ara Katmanlar 

 
 

 
Sinirler 
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 i 

bilgisinin elde edilmesinden  

artt

 

ropagation i . Bu 

(3.21)

 

 

 (3.21) 

 

Denklemde verilen   beklenen 

 

(3.22  

 

(3.22) 

 
 hesaplanmak istenen nda

 

 

ifade ederken,   ellendikten sonra 

edilmektedir.  
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4.

 

Birlik-Hibrit 

alg

 

 

4.1.  

 

 

  

belirlenmesi gerekmektedir.  

 

en uygun kombinasyonun belirlenmesi de 

 

y
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  algoritmal

 

 

ve   

 

Python, R ve Matlab gibi programlama dilleri ve uygulama 

Ancak bu diller ve uygulama 

iht

da bu tez 

.    

 

 

Microsoft SQL 

 

 4.1
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4.1.  
 

  

 

ablet, cep telefonu vs.) 

 

(L sayesinde  . 

 

4.1.2. Gen  leri 

 

4.2 en BK, FKS, 

lerinden bahsedilecektir.  
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4.2.   

 

Bilgi k  filtreleme   

 

4.3

ktedir.  

 

 
 

4.3. BK filtreleme  
 

dinamik bir e 4.4) .  

Bu  

ince ve sadece bu genlerin 
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4.4.  

 

Fisher korelasyon skoru filtreleme  

 

Bu de BKS filtreleme 

4.5

4.6).  

 

 
 

4.5. FKS filtreleme  

 



44 
 

 
 

4.6.  

 

 

 

 

ile 4.7 4.8  

 

 
 

4.7. WRT filtreleme  
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4.8.  

 

Birlik gen filtreleme  

 

Bu    olarak 

edilebilmektedir ( 4.10)   

  

genler   ( 4.10). 
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4.9. Birlik gen filtreleme  

 

 
 

4.10.  

 

 

 

Bu   

 

bu 

4.11  
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4.11.  

 

 

durumlarda 

   

 

 4.12

4.13  
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4.12. Genetik algoritma  

 

 
 

4.13.  

 

algoritm 4.14
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4.14.  
 

 

 

Bu  

 ( 4.15), hesapla komutundan 

sonra ekrana gelen de ise 

 listelenmektedir ( 4.16). 

 

 

 

 
 

4.15.  
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4.16.  

 

Normalizasyon  

 

Bu , 

a sahip olan veri 

4.17  in 

 

 

 
 

4.17. Normalizasyon  

 

leri 

 

4.18

lerinden bahsedilecektir. le
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olarak iki den de

de 

 

 

 
 

4.18.  
 

KNN, NB ve DVM lerinde 

,  

 belirleyebilmektedirler rma 

 ile 4.19, 4.20, 

4.21  

 

 
 

4.19.  
 



52 
 

 
 

4.20. Naif B  
 

 
 

4.21.  

 

 

cunda elde edilen bulgular,  

 isimli raporlar ve ek grafiklerle 

S

nin 4.22

. 
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4.22. zet rapor 
 

4.23

in 

 

 

 
 

4.23. P  

 

 parametresi, , ilgili 

gen ekspresyon 

 4.24

incelenebilmektedir. 
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4.24.  

 

4.25

 

 

 
 

4.25. D  
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 raporlara ek olarak her tekrar

grafik   

4.26  

 

 
 

4.26.  

 

4.27

gibi bilgileri inceleyebilmektedir. 

 

 
 

4.27. YSA  
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olarak sadece 

4.28  

 

 
 

4.28.  
 

4.1.4. leri 

 

, ni sisteme 

gerekli olan 4.29

 

 

 

 
 

4.29.  

 

 edilen veri 

g
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4.30 a .  

 

 
 

4.30.  

 

bir liste halinde inceleyebilmesi 

4.31. .  

 



58 
 

 
 

4.31.  

 

4.32  

-

Bu  

a nin 
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4.32.  

 

ler 

 

 

olarak 

puanlama yapabilecekleri Needleman-  de 

. 

 

 

 

Bu   a ve 

(

4.33)

. 
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4.33.  

 

 

 

 sonucunda in 

 4.34

4.35  

 

 
 

4.34.  
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4.35.  
 

Needleman-Wunsch analiz  

 

Sekans analizi ile hizalanmak istenen gen dizilimleri Needleman-Wunsch 

 

  Analiz 

4.36

4.37  
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4.36. Needleman-Wunsch analiz  
 

 
 

4.37. Needleman-Wunsch analiz  



63 
 

4.2. Yeni bir Birlik-Hibrit  

 

 mikro dizi verilerinin analizinde 

 pro  Bu  

 

 

-Hibrit bir gen 

 FKS, WRS, BK filtreleme  

ortak bir , Genetik 

Algoritma  i 

 

  KNN, Bayes ve DVM algoritm

. ode) 

4.1 . 

 

4.1.  
 
1: Filtreleme 
2:      
3:     -  
4:     KNN ile gen-  
5:     -  
6:     m derecesini hesapla 
7:     -  
8: Uyarlama 
9:      
10:      
11     Ng  c  
12:     g  
13:     Nc  
14:  
15:     Tekrar et  
16:      
17:          
18:          
19:         Tekrar et 
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20:
21:              
22:              
23:          ri hesapla  
24:          

 
25:            (4.5)  
26:  
27:     1, P2  
28:     Tekrar et 
29:     P1  
30:          1  
31:           c1  

 

32: Mutasyon  
33:         Tekrar et 
34         Her bir  
35:             1  
36:              m1  
37:              
38:                 r  
39:                 2  
40:                  m2<I(Xr)  X genini Xr  git 38 
41:                git 34. 
42:  
43:       
44:     c   
45:        Bitir  git 26 
 

-H

 

 

4.2.1. Birlik gen filtreleme 

 

bu verilerin analiz edilmeden 

belirlenerek 

 

izlik tek bir 

istatistiksel hesaplamaya genlerin filtreleme 
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Bu durumda 

Bu zorlu

bir bi

 Birlik 

4.38  

 

 
 

4.38.  

 

-puan listesi . Bu liste genlerin bireysel olarak 

 olarak bu 

( 4.39). -

 

 

WRT ile 

puanla 

 

FKS ile 

puanla 

BK ile 

puanla 

Mikro Dizi 

 

hesapla 

Bitir 

Hesapla (Drc) 

En -
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4.39.  
 

  

Bu nedenle 

rlerinin 

 

 

 

4.40). 

, Denklem (4.1)  LOOCV 

 

 

GenA 

GenB 

GenC 

GenD 

GenF 

 

 

K
N

N
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4.40.  
 

 (4.1) 

 

Denklem verilen  

 

N

ifade etmektedir. I 

 bir fonksiyondur.  

 

 

Bununla beraber filtrelenen 

1 

2 

3 

4 

N 

1 

2 

3 

4 

N 

1 

2 

3 

4 

N 

1 

2 

3 

4 

N 

1 

2 

3 

4 

N 

Test 1 Test 2 Test 3 Test 4 Test N 
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genlerin 

 

yeni bir   (Denklem (4.2)).  

 

 (4.2) 

 

Denklemde verilen X -  temsil ederken  ise bu alt 

 ve 

X gen-

etmektedir.  ise 

 

 

Son olarak , istatistiksel olarak anlam 

temizlenerek  yeni 

 

 

4.2.2. lgoritma 

 

en 

probleme uyarlanma

 mutasyon 

verilerek tir. 

 

4.2.2.1. Uyarlama 

 

, mikro dizi verilerinin genlerine ait 

4.41

verilen   
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4.41.  
 

a

etmektedir. x 

 

 

 

 

 

 

lemi 

ezberlemesi problemi (O

  

 olarak tek bir yerine KNN, 

DVM ve Naif Bayes  

. Daha sonra LOOCV 

.  

 . 

 

    

 

 = Kromozom 

= Gen (GA) 

) 
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Denklem (4.3)  hesaplanabilmektedir. 

 

 (4.3) 
 

X 

 

parametresi tahmin edilmesi istenen i S 

tahminini ve   

 

 Denklem (4.4)

.   

 

  (4.4) 

 

Denklemde verilen  

temsil ederken,   

.  I 

fonksiyondur

E

olan  

 

 

 

, 
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Denklem (4.5)  

 

  (4.5) 

 

Denklemde verilen   ise her 

 I  

ilgili kromozomun uyguluk 

 

 

4.2.2.3.  

 

GA  bir 

(4.6)

 

  

 (4.6) 

 

Denklemde verilen ,  

  

 

 

 

 

 

 . 
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4.2.2.5 Mutasyon

 

Birden fazla fi

havuzunda bulunabilmektedir. Mutasyon  

genlerin gen 

 edilme ihtimalinin 

4.42

 

 

 
 

4.42.  

 

, nx 

i kromozom  n 

bir geni ifade etmektedir.  

 

 

E 

m1 ve m2  

Gen havuzundan rastgele 

r)  

i<nx 

Xi r  

m1 < M 
H 

H 

E 

m2 <Drc(Xr) 
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Mutasyon  

tekrar  da 

, 

edilmektedir. 

 

4.3.  

 

-Hibrit algoritma ile ge

Intel i7-

 

 

 

 

 

 

4.3.1. Filtreleme 

 

genler filtrelenerek yeni gen- -alt 

 

 

 

4.2 ve 4.3   
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4.2.  
 

 
 

  AUC ) 

2 46 63,8889 0,5830 5 

3 51 70,8333 0,6736 2 

4 56 77,7778 0,7549 3 

5 65 90,2778 0,8787 3 

6 62 86,1111 0,8468 3 

7 62 86,1111 0,8374 4 

8 65 90,2778 0,8787 4 

9 65 90,2778 0,8881 5 

10 64 88,8889 0,8681 5 

25 69 95,8333 0,9494 12 

50 72 100 1 23 

75 70 97,2222 0,9600 34 

100 71 98,6111 0,9800 45 

150 70 97,2222 0,9600 68 

200 70 97,2222 0,9694 89 

250 69 95,8333 0,9587 112 

500 70 97,2222 0,9600 221 
 

4.3.  
 

   
Gen 

 
En 

 
En 

 Ortalama 
En 

 
En 

 Ortalama 

2 80 50 67,9048 87,5 37,5 65,3571 

3 80 66,6667 73,619 85,7143 50 72,5000 

4 92,8571 71,4286 79,2381 100 57,1429 79,1071 

5 93,3333 78,5714 88,7619 100 71,4286 90,1786 

6 100 73,3333 83,4286 100 62,5 84,8214 

7 100 73,3333 87,619 100 62,5 86,2500 

8 100 86,6667 91,8095 100 71,4286 88,9286 

9 100 86,6667 91,8095 100 75 90,5357 

10 100 85,7143 91,7143 100 75 89,1071 

25 100 92,8571 95,8095 100 85,7143 97,1429 

50 100 92,8571 98,5714 100 100 100 

75 100 85,7143 95,8095 100 85,7143 95,8929 

100 100 85,7143 97,1429 100 85,7143 97,1429 

150 100 85,7143 97,1429 100 85,7143 97,1429 

200 100 92,8571 97,2381 100 85,7143 97,1429 

250 100 92,8571 97,2381 100 85,7143 97,1429 
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Gen 
 

En 
 

En 
 Ortalama 

En 
 

En 
 Ortalama 

500 100 85,7143 95,8095 100 85,7143 95,8929 
 

-

4.4 i 

ise 4.5

olan gen-   

 

4.4.  
 

 
 

  AUC ) 

2 68 94,4444 0,9481 2 

3 67 93,0556 0,9281 2 

4 67 93,0556 0,9187 2 

5 68 94,4444 0,9387 3 

6 67 93,0556 0,9094 3 

7 68 94,4444 0,9200 4 

8 68 94,4444 0,9200 4 

9 68 94,4444 0,9200 5 

10 68 94,4444 0,9200 5 

25 68 94,4444 0,9200 12 

50 68 94,4444 0,9200 22 

75 68 94,4444 0,9200 35 

100 68 94,4444 0,9200 46 

150 69 95,8333 0,9400 66 

200 68 94,4444 0,9200 90 

250 69 95,8333 0,9400 112 

500 67 93,0556 0,9000 227 
 

4.5.  
 

 (%)  (%) 

   Ortalama   Ortalama 

2 100 92,8571 94,381 100 85,7143 94,4643 

3 93,3333 92,8571 93,0476 100 85,7143 93,2143 

4 100 92,8571 94,4762 100 85,7143 94,6429 

5 100 92,8571 94,4762 100 85,7143 94,6429 

6 100 85,7143 94,4762 100 75 94,6429 

7 100 85,7143 94,4762 100 75 94,6429 

8 100 85,7143 95,8095 100 75 94,6429 

9 100 85,7143 93,1429 100 75 94,6429 
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(%) (%)

   Ortalama   Ortalama 

10 100 85,7143 93,1429 100 75 94,6429 

25 100 85,7143 94,4762 100 75 96,0714 

50 100 85,7143 93,1429 100 75 96,0714 

75 100 85,7143 93,1429 100 75 96,0714 

100 100 85,7143 93,1429 100 75 96,0714 

150 100 78,5714 93,0476 100 75 94,6429 

200 100 85,7143 94,4762 100 71,4286 93,2143 

250 100 86,6667 95,9048 100 75 94,6429 

500 100 85,7143 93,0476 100 75 93,2143 
 

4.6 ve  

4.7  

-

 

 

4.6.  
 

 
 

  AUC ) 

2 68 94,4444 0,9387 5 

3 69 95,8333 0,9494 2 

4 69 95,8333 0,9494 3 

5 68 94,4444 0,9387 3 

6 69 95,8333 0,9587 6 

7 69 95,8333 0,9587 4 

8 69 95,8333 0,9587 4 

9 70 97,2222 0,9787 5 

10 68 94,4444 0,9387 7 

25 69 95,8333 0,94 12 

50 69 95,8333 0,94 23 

75 68 94,4444 0,92 34 

100 68 94,4444 0,92 50 

150 68 94,4444 0,92 68 

200 67 93,0556 0,9 90 

250 67 93,0556 0,9 113 

500 70 97,2222 0,96 223 
 

4.7.  
 

K5  (%)  (%) 

   Ortalama   Ortalama 

2 100 85,7143 92,9524 100 71,4286 93,0357 
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K5 (%) (%)

   Ortalama   Ortalama 

3 100 85,7143 94,2857 100 71,4286 95,7143 

4 100 85,7143 94,2857 100 71,4286 95,7143 

5 100 92,8571 95,8095 100 85,7143 94,6429 

6 100 92,8571 95,8095 100 85,7143 95,8929 

7 100 92,8571 95,8095 100 85,7143 94,6429 

8 100 92,8571 95,8095 100 85,7143 95,8929 

9 100 92,8571 97,2381 100 85,7143 97,3214 

10 100 92,8571 94,4762 100 85,7143 94,6429 

25 100 86,6667 95,9048 100 75 96,0714 

50 100 86,6667 95,9048 100 75 96,0714 

75 100 86,6667 94,5714 100 75 94,6429 

100 100 86,6667 94,4762 100 75 94,6429 

150 100 86,6667 94,4762 100 75 94,6429 

200 100 86,6667 94,4762 100 75 94,6429 

250 100 86,6667 94,4762 100 75 94,6429 

500 100 86,6667 94,4762 100 75 94,6429 
 

( 4.43

, 

(4.2) 

e

sahip gen-

gen-
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4.43. Filtreleme   

 

220.3ms iken 

WRT 5ms 

filtreleme 

 

 

z  

 

TBA analizi sonucunda elde 

, TBA analizi sonucunda elde edilen 

 

 

 

 

 

60

65

70

75

80

85

90

95

100

234567891025507510
0

15
0

20
0

25
0

50
0

 

FKS

BK

WRT
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4.8

4.9  

 

4.8. TBA  
 

 
 

 
  AUC 

 
(ms) 

1 70 97,2222 0,9600 1 

2 71 98,6111 0,9800 5 

3 71 98,6111 0,9800 2 

4 70 97,2222 0,9694 3 

5 70 97,2222 0,9694 3 

6 70 97,2222 0,9694 4 

7 70 97,2222 0,9694 4 

8 69 95,8333 0,9494 4 

9 66 91,6667 0,8894 5 

10 66 91,6667 0,8987 5 

>%95 62 86,1111 0,8 9 
 

4.9. TBA   
 

 (%)  (%) 
Gen 

 
En 

 
En 

 Ortalama 
En 

 
En 

 Ortalama 
1 100 92,8571 97,1429 100 85,714 97,1429 
2 100 92,8571 98,5714 100 85,714 98,5714 
3 100 92,8571 98,5714 100 85,714 98,5714 
4 100 85,7143 97,1429 100 85,714 97,3214 
5 100 92,8571 98,5714 100 85,714 97,3214 
6 100 92,8571 98,5714 100 85,714 97,3214 
7 100 92,8571 97,2381 100 85,714 97,3214 
8 100 92,8571 95,8095 100 85,714 95,8929 
9 93,3333 86,6667 91,7143 100 85,714 93,0357 
10 100 85,7143 93,0476 100 85,714 94,4643 
>%95 93,3333 71,4286 83,2381 100 71,429 85,8929 

 

2 
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4.44   

 

 
 

4.44. 
TBA  

 

 de  ortaya 

4.45 n 2 

4.46  

 

40
45
50
55
60
65
70
75
80
85
90
95

100

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 >%95

 

 

Birlik+TBA/KNN TBA/KNN
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4.45.   
 

 
 

4.46.  
 

4.3.3  
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algoritmadan elde edilen ve

 genetik al

 

olarak 1000 tekrar  

6,

 eri 100 kez 

Daha sonra GA   

ise ilk 

ve K10 

4.10  

 

 

4.10.   
 

 
 

Test 
 

Test 
AUC 

LOOCV 
 

LOOCV 
AUC 

K5 
Ort. (%) 

K10 
Ort. (%) 

6 100 1 100 1 100 100 
5 100 1 100 1 98.57 97.14 
4 100 1 100 1 97.33 97.32 
3 100 1 100 1 98.64 99.15 
2 100 1 100 1 98.57 97.14 

 

 en az 50 gen ile elde edilebilirken ikinci 

  

. 

  

 Her bir tekrarda elde edilen 
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inceleneb

kutu 

4.47 an 

grafik 4.48  

 

 
 

4.47. 
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4.48. 
(3  

 

 ilk durdurma kriteri yani 1000 tekrar 

tekrarlarda 

 tekrar en az tekrar 

1 olurken ortalama tekrar  

  

ndeki genlere ait ekspresyon 

seviyelerinin 4.49 ve 4.50  

 



85 
 

 
 

4.49.  

 

 
 

4.50. 3  

 



86 
 

, 

si elde  

 

 elde 

 

 

4.3.4  

 

Birlik-  

 

 G

edilebilmesi 

genler KNN'ye ek olarak  

r. Buna ek olarak Kappa ve 

OKH (Ortalama Kare Hata, MSE, Mean square error)  hesaplanarak 

4.11  .  

 

4.11. 
 (K5) 

 
 

 
 

(%)  
AUC Kappa OKH 

DVM 98.57 1 0.967 0.215 
NB 97.14 0.996 0.935 0.125 

 94.38 1 0.872 0.643 
YSA 98.57 1 0.967 0.129 
Rastgele Orman 95.90 0.991 0.912 0.150 

 

 

 

 Kappa  

Kappa 

. OKH 
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  4.12

elde 

edilen  

 bir   

 

4.12. 
 

 
 

 
LOOCV (%) AUC K5 (%) K10 (%) 

KNN 98.61 0.980 98.57 98.57 
DVM 98.61 0.989 97.14 97.14 
NB 95.83 0.968 98.57 97.14 
Birlik  

 100 1 98.57 97.14 

 

4.4.  

 

 

 ( 4.13).  

 
4.13.  

 
  Test 

(%) 
LOOCV 

(%) 
K5 

(%) 
K10  
(%) 

GALA (Motieghader vd., 2017) 2 100 - - - 
Eu (Ghosh vd., 2019) 2 100 - - - 
GBC (Alshamlan vd., 2015) 4 100 - - - 
IBPSO (Jain vd., 2018) 4 100 - - - 
E1 (Ghosh vd., 2019) 12 100 - - - 
SLLE-SC2 (Xu vd., 2018) 5 99.70 - - - 
M-SVM (Baliarsingh vd., 2019) 7 98.82 - - - 
PSO + Adaptive KNN (Kar vd., 
2015) 

3 97.06 - 95,89 - 

IG-SGA (Salem vd. 2017) 3 97.06 - - - 
SVM+RFE (Fu ve Fu-Liu, 2005) 4 97.06 - - - 
SMMDA/KNN (Cui vd., 2013) 8 96.88 - - - 
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Test 
(%) 

LOOCV
(%) 

K5
(%) 

K10
(%) 

Bagboost (Dettling, 2004) 200 95.92 - - - 
HPSO TS (Shen vd.,  2008) 7 95.81 - - - 
SLR (Algamal ve Lee, 2019) 7 95.51 - - - 
Pure TS (Shen vd., 2008) 5 94.24 - - - 
AEN-CMI (Wang vd., 2019) 26.85 91.05 - - - 
GA/SVM (Peng vd., 2003) 6 - 100 - - 
GA/SVM (Li vd., 2008) 7 - 100 - - 
MMACO/SVM (Yu vd., 2009) 6,3 - 100 - - 
ACO/SVM (Yu vd., 2009) 8,6 - 100 - - 
SNR/SVM (Yu vd., 2009) 100 - 100 - - 
IG+GA/KNN (Yang vd., 2008) 203 - 100 - - 
GS2/KNN (Yang vd., 2006) 10/85 - 98.60 97.10 - 
GS1/KNN (Yang vd.,, 2006) 60/100 - 98.60 97.90 - 
SVM (Furey vd., 2000) 500 - 94.10 - - 
MBPSO (Mohamad vd., 2011) 2 - - 100  
MSFCM+WNN (Zainuddin ve Ong, 
2011) 

10 - - - 100 

GSA (Kumar vd., 2012) 10 - - 100 - 
SWKC (Shim vd., 2009) 14.2 - - (3Fold) 

98.20  
- 

 6 100 100 100 100 
 3 100 100 98.64 99.15 
 2 100 100 98.57 97.14 

 

u 

sadece 2 gen ile ede  

 MSFCM+WNN 

 

Algoritma sadece K5   

  

 

4.5. Biyolojik Bulgular 

 

Gen-kanser ve gen-

ve  

genlerin biyolojik temelleri  Bu nedenle g

  4.51  
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4.51.  
 

 

me metodu(clustering method) olarak ortalama 

 

ekspresyon u durumun bu iki 

hastal  

4.52  
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4.52.  

 

 

 HUGO gen isimleri 

, Avrupa Biyoinformatik 

European Bioinformatics Institute) Gen Ontoloji 

 4.14 .  

 

4.14.  
 
Gen kodu    
X95735_at 
 

ZYX Zyxin RNA 
demir  

HG1612-
HT1612_at 

MARCKSL1 MARCKS like 1 
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Gen kodu
L09209_s_at APLP2 Amyloid beta 

precursor like 
protein 2 endopeptidaz 

 
Y07604_at NME4 NME/NM23 

nucleoside 
diphosphate 
kinase 4 

 

M23197_at CD33 CD33 molecule 

aktivitesi 
M92287_at CCND3 Cyclin D3 

treonin kinaz 

 
M31523_at TCF3 Transcription 

factor 3 
aktivitesi, E-

mitojenle aktive edilen protein kinaz 

heterodimerizasyonu, protein 
homodimerizasyonu 

X62654_rna1_at CD63 CD63 molecule Protein  
 

 

(Golub vd., 1999; Zhong vd., 2019).   

Vargova vd. (2016) 

 

 

( Meerloo vd., 2015; Franke vd., 2016). APLP2 

geninin genel olarak kanser verexpressed) 

grubundaki genlerin   (Cell 

M (Jiang vd., 2013;Pandey 

vd., 2016). Kracmarova vd. (2009)  

ekspresyon 

CD33 genine ait 
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bu genin 

 (Bernstein, 2002; Walter vd., 

2012; O'Hear vd., 2015)

gene ait ekspresyon d CCND3 ge

 

(Matsuo vd., 

2018; Smith, vd., 2005).  Lin vd. (2018) y

TCF3 geninde meydana gelen  

CD63 geninin 

ekspresyon 

(Mirkowska vd., 

2013).  

 

l  

  



93 
 

5.

 

 

analizleri  Buna ek olarak 

in filtrelenmesi, veri boyutunun 

Birlik-Hibrit gen 

bir Birlik 

algoritma i 

 

 

r. Ancak bu 

dir. Bu noktada 

elenebilmektedir. Birlik 

problemin  nci bir 



94 
 

da belirlenen 

belirlenmesi 
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 Merkezi  (MSST) 

(Pomeroy vd., 2002),  Kolon Kanseri (Alon vd., 1999),  Sars-Cov-2 (Mick vd., 

2020), Prostat Kanseri (Singh vd., 2002) (Petricoin vd., 

2002)  

 

 

1. 
 

 

 
Toplam 

Gen 
 

Gen 
 

 

LOOCV 

 

En 

(%) 

Ortalama 
(%) 

En 

(%) 

Merkezi Sinir  
,  7126 10 60 59 98,3333 95,3333 91,6667 

Kolon Kanseri 2000 5 62 59 95,1613 94,5161 93,5484 
Sars-Cov-2(COVID 2019) 15900 10 238 223 93,6975 91,8907 90,7563 

Prostat Kanseri 2135 5 102 98 96,0784 95,9803 95,0980 
 15154 2 253 253 100 100 100 
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EK A.1. Merkezi

 
2.  

 
FKS (LOOCV) BK (LOOCV) WRT (LOOCV) 

 

T
op

la
m

    
 

 

A
U

C 

 

 

A
U

C 

 (%
) 

A
U

C 

500 60 48 80,0000 0,8242 46 76,6667 0,7875 46 76,6667 0,7766 

250 60 47 78,3333 0,8114 47 78,3333 0,8004 47 78,3333 0,7894 

200 60 47 78,3333 0,8004 49 81,6667 0,8260 48 80,0000 0,8022 

150 60 47 78,3333 0,8333 47 78,3333 0,8004 46 76,6667 0,7766 

100 60 46 76,6667 0,7985 46 76,6667 0,7875 45 75,0000 0,7527 

75 60 49 81,6667 0,8370 46 76,6667 0,7875 45 75,0000 0,7527 

50 60 50 83,3333 0,8608 47 78,3333 0,8004 45 75,0000 0,7527 

25 60 51 85,0000 0,8516 44 73,3333 0,7399 45 75,0000 0,7308 

10 60 44 73,3333 0,7509 48 80,0000 0,8022 49 81,6667 0,7821 

9 60 49 81,6667 0,8370 46 76,6667 0,7656 45 75,0000 0,7088 

8 60 48 80,0000 0,8132 47 78,3333 0,7674 44 73,3333 0,6850 

7 60 47 78,3333 0,7894 48 80,0000 0,8022 48 80,0000 0,7473 

6 60 51 85,0000 0,8516 46 76,6667 0,7766 46 76,6667 0,7106 

5 60 45 75,0000 0,7308 41 68,3333 0,6795 49 81,6667 0,7821 

4 60 42 70,0000 0,6593 43 71,6667 0,7161 48 80,0000 0,7363 

3 60 44 73,3333 0,6960 46 76,6667 0,7656 51 85,0000 0,8077 

2 60 40 66,6667 0,6227 42 70,0000 0,6703 49 81,6667 0,7711 

 

3.  
 

LOOCV K 5 (%) K 10 (%) 

 

T
op

la
m

   

 

A
U

C 

 

En
 

 

O
rt

al
am

a 

 

En
 

 

O
rt

al
am

a 

10 60 57 95 0,9396 100 75 88,3333 100 50 88,3333 

10 60 56 93,3333 0,9158 100 83,3333 91,6667 100 83,3333 91,6667 

10 60 56 93,3333 0,9158 100 75 88,3333 100 66,6667 91,6667 

10 60 58 96,6667 0,9634 100 83,3333 93,3333 100 83,3333 95 

10 60 57 95 0,9286 100 83,3333 93,3333 100 83,3333 95 

10 60 55 91,6667 0,9139 100 75 88,3333 100 66,6667 88,3333 

10 60 57 95 0,9396 100 91,6667 95 100 83,3333 95 

10 60 59 98,3333 0,9762 100 83,3333 90 100 66,6667 95 

10 60 57 95 0,9396 100 83,3333 88,3333 100 83,3333 93,3333 

10 60 58 96,6667 0,9744 100 66,6667 86,6667 100 66,6667 91,6667 
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EK A.2. Kolon kanseri

 
4.  

 
FKS (LOOCV) BK (LOOCV) WRT (LOOCV) 

 

T
op

la
m

   

 

A
U

C 

 

 

A
U

C 

 

 

A
U

C 

500 62 52 83,871 0,8341 52 83,871 0,8341 53 85,4839 0,8466 

250 62 53 85,4839 0,8466 52 83,871 0,8239 54 87,0968 0,8591 

200 62 53 85,4839 0,8466 52 83,871 0,8239 52 83,871 0,8239 

150 62 53 85,4839 0,8466 52 83,871 0,8239 53 85,4839 0,8364 

100 62 54 87,0968 0,8591 52 83,871 0,8239 53 85,4839 0,8364 

75 62 55 88,7097 0,8818 53 85,4839 0,8364 54 87,0968 0,8591 

50 62 55 88,7097 0,8818 54 87,0968 0,8489 54 87,0968 0,8489 

25 62 53 85,4839 0,8466 54 87,0968 0,8489 55 88,7097 0,8716 

10 62 53 85,4839 0,8364 52 83,871 0,8034 54 87,0968 0,8591 

9 62 52 83,871 0,8239 53 85,4839 0,8261 52 83,871 0,8239 

8 62 52 83,871 0,8443 52 83,871 0,8034 52 83,871 0,8239 

7 62 51 82,2581 0,8318 52 83,871 0,8136 54 87,0968 0,8693 

6 62 55 88,7097 0,8818 53 85,4839 0,8364 53 85,4839 0,8568 

5 62 55 88,7097 0,8716 53 85,4839 0,8261 52 83,871 0,8239 

4 62 56 90,3226 0,8943 53 85,4839 0,8261 52 83,871 0,8239 

3 62 47 75,8065 0,7614 51 82,2581 0,7909 54 87,0968 0,8693 

2 62 44 70,9677 0,683 53 85,4839 0,8261 50 80,6452 0,7886 

 

5.  
 

LOOCV K 5 (%) K 10 (%) 

 

T
op

la
m

   

 

A
U

C 

 

En
 

 

O
rt

al
am

a 

 

En
 

 

O
rt

al
am
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5 62 58 93,5484 0,9295 100 83,3333 88,7179 100 66,6667 88,8095 

5 62 58 93,5484 0,9398 100 75 90,2564 100 66,6667 90 

5 62 59 95,1613 0,9625 100 69,2308 90,5128 100 50 90,2381 

5 62 59 95,1613 0,9625 100 69,2308 90,5128 100 50 90,2381 

5 62 58 93,5484 0,9295 100 83,3333 88,7179 100 66,6667 88,8095 

5 62 58 93,5484 0,9295 100 83,3333 88,7179 100 66,6667 88,8095 

5 62 59 95,1613 0,9625 100 69,2308 90,5128 100 50 90,2381 

5 62 59 95,1613 0,9625 100 69,2308 90,5128 100 50 90,2381 

5 62 59 95,1613 0,942 100 83,3333 93,5897 100 83,3333 93,5714 

5 62 59 95,1613 0,9625 100 69,2308 90,5128 100 50 90,2381 
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EK A.3. Sars-Cov-2 (COVID-19)

 
6. -Cov-2) 

 
FKS (LOOCV) BK (LOOCV) WRT (LOOCV) 

 

T
op

la
m

   

 

A
U

C 

 

 

A
U

C 

 

 

A
U

C 

500 238 179 75,2101 0,7619 182 76,4706 0,7575 183 76,8908 0,7665 

250 238 179 75,2101 0,7656 179 75,2101 0,7416 182 76,4706 0,7483 

200 238 185 77,7311 0,779 185 77,7311 0,768 192 80,6723 0,7978 

150 238 187 78,5714 0,786 186 78,1513 0,777 188 78,9916 0,7802 

100 238 189 79,4118 0,7911 195 81,9328 0,8119 186 78,1513 0,7714 

75 238 198 83,1933 0,8279 197 82,7731 0,8207 184 77,3109 0,7719 

50 238 161 67,6471 0,692 196 82,3529 0,8098 182 76,4706 0,7557 

25 238 168 70,5882 0,7145 199 83,6134 0,8258 175 73,5294 0,724 

10 238 163 68,4874 0,6786 194 81,5126 0,8066 178 74,7899 0,7418 

9 238 161 67,6471 0,6698 192 80,6723 0,7941 187 78,5714 0,7767 

8 238 156 65,5462 0,6432 197 82,7731 0,8152 180 75,6303 0,7395 

7 238 162 68,0672 0,6641 195 81,9328 0,8045 187 78,5714 0,773 

6 238 156 65,5462 0,6377 197 82,7731 0,8133 183 76,8908 0,7573 

5 238 152 63,8655 0,6257 193 81,0924 0,7994 182 76,4706 0,7465 

4 238 145 60,9244 0,5903 196 82,3529 0,8098 184 77,3109 0,7589 

3 238 157 65,9664 0,6449 163 68,4874 0,6657 175 73,5294 0,724 

2 238 158 66,3866 0,6373 169 71,0084 0,6921 185 77,7311 0,7624 

 

7. -Cov-2) 
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10 238 218 91,5966 0,9139 93,75 85,1064 88,6348 95,8333 83,3333 91,1594 

10 238 220 92,437 0,9209 93,75 80,8511 89,0337 100 78,2609 90,2717 

10 238 218 91,5966 0,9121 93,617 85,1064 88,2447 100 83,3333 90,3261 

10 238 216 90,7563 0,9051 91,6667 78,7234 86,1082 100 79,1667 88,2428 

10 238 217 91,1765 0,9068 93,75 80,8511 87,3759 100 78,2609 89,0399 

10 238 219 92,0168 0,9156 93,617 85,1064 88,6613 100 79,1667 89,8732 

10 238 217 91,1765 0,9105 91,6667 85,1064 88,6525 100 79,1667 89,4928 

10 238 223 93,6975 0,9368 91,6667 87,234 89,477 100 87,5000 92,029 

10 238 219 92,0168 0,9137 91,6667 82,9787 89,0514 100 82,6087 90,2899 

10 238 220 92,437 0,9209 91,6667 78,7234 85,6826 100 78,2609 89,4384 
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EK A.4. Prostat kanseri

 

8. Kanseri) 
 

FKS (LOOCV) BK (LOOCV) WRT (LOOCV) 
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500 102 90 88,2353 0,8827 93 91,1765 0,9123 92 90,1961 0,9031 

250 102 92 90,1961 0,9019 95 93,1373 0,9319 92 90,1961 0,9027 

200 102 94 92,1569 0,9223 95 93,1373 0,9319 93 91,1765 0,9127 

150 102 92 90,1961 0,9023 93 91,1765 0,9123 92 90,1961 0,9027 

100 102 94 92,1569 0,9219 93 91,1765 0,9123 92 90,1961 0,9027 

75 102 95 93,1373 0,9319 95 93,1373 0,9319 92 90,1961 0,9027 

50 102 93 91,1765 0,9123 94 92,1569 0,9219 93 91,1765 0,9127 

25 102 94 92,1569 0,9223 94 92,1569 0,9223 86 84,3137 0,8435 

10 102 94 92,1569 0,9223 95 93,1373 0,9323 48 47,0588 0,5308 

9 102 94 92,1569 0,9223 95 93,1373 0,9323 48 47,0588 0,5308 

8 102 95 93,1373 0,9323 94 92,1569 0,9223 47 46,0784 0,5408 

7 102 95 93,1373 0,9323 94 92,1569 0,9223 48 47,0588 0,5308 

6 102 95 93,1373 0,9323 94 92,1569 0,9223 48 47,0588 0,5308 

5 102 94 92,1569 0,9223 94 92,1569 0,9223 48 47,0588 0,5308 

4 102 94 92,1569 0,9223 95 93,1373 0,9323 48 47,0588 0,5308 

3 102 93 91,1765 0,9123 92 90,1961 0,9023 45 44,1176 0,5596 

2 102 93 91,1765 0,9123 89 87,2549 0,8735 46 45,098 0,55 
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5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 97 95,098 0,9515 100 90 94,1429 100 81,8182 95,2727 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 

5 102 98 96,0784 0,9612 100 90,4762 96,0952 100 81,8182 96,1818 
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EK A.5. kanseri

 
10.  

 
FKS (LOOCV) BK (LOOCV) WRT (LOOCV) 
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500 253 248 98,0237 0,9725 247 97,6285 0,967 247 97,6285 0,967 

250 253 249 98,419 0,978 248 98,0237 0,9725 248 98,0237 0,9725 

200 253 249 98,419 0,978 247 97,6285 0,967 248 98,0237 0,9725 

150 253 249 98,419 0,978 247 97,6285 0,967 249 98,419 0,978 

100 253 250 98,8142 0,9835 248 98,0237 0,9725 252 99,6047 0,9945 

75 253 250 98,8142 0,9835 250 98,8142 0,9835 249 98,419 0,9804 

50 253 253 100 1 249 98,419 0,978 248 98,0237 0,9773 

25 253 249 98,419 0,9804 249 98,419 0,9804 244 96,4427 0,9578 

10 253 247 97,6285 0,9718 241 95,2569 0,9461 247 97,6285 0,9743 

9 253 246 97,2332 0,9712 241 95,2569 0,9461 247 97,6285 0,9743 

8 253 248 98,0237 0,9773 242 95,6522 0,9492 247 97,6285 0,9743 

7 253 249 98,419 0,9804 244 96,4427 0,9578 247 97,6285 0,9743 

6 253 248 98,0237 0,9773 244 96,4427 0,9578 247 97,6285 0,9743 

5 253 247 97,6285 0,9743 245 96,8379 0,9609 247 97,6285 0,9743 

4 253 249 98,419 0,9804 246 97,2332 0,9664 247 97,6285 0,9743 

3 253 244 96,4427 0,9578 244 96,4427 0,9578 247 97,6285 0,9743 

2 253 244 96,4427 0,9578 244 96,4427 0,9578 247 97,6285 0,9743 
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2 253 253 100 1 100 98 99,6 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 98 99,6 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 98 99,6 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 

2 253 253 100 1 100 96 98,8078 100 96 99,6 

2 253 253 100 1 100 100 100 100 100 100 
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