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İçindekiler 

1. Proje Özeti (Proje Tanımı)  

Meme kanseri dünya çapında bayanlardan arasında en sık görülen kanser tipidir.[1] 2018 

yılında GLOBOCAN  verilerine göre yaklaşık olarak 2.088.849 kişiye meme kanseri tanısı 

konmuş ve 626.679 kişide meme kanseri nedeniyle ölmüştür. Bu sayının on yıl içinde 

3.059.829 kişiye ulaşması beklenmektedir.[2] Meme kanserinin sağ kalım oranları dünya 

çapında değişiklik göstermektedir bunun  nedeni gelişmiş ülkelerde yaşayan bireylerin geri 

kalmış ülkelerde yaşayan bireylere oranla sağlık hizmetine ve tedavi olanaklarına daha rahat 

ulaşmasıdır.[3]Gelişmiş ülkelerde erken safhada tanı için beş senelik sağ kalım oranları %80-

90 arasında değişkenlik gösterirken bu oranlar gelişmiş evrelerde %24’e düşmektedir.[4] Bu 

nedenle metastatik meme kanseri hastaları için yeni biyolojik belirteçlerin ve hedefe yönelik 

tedavi yöntemlerinin geliştirilmesi gerekmektedir. Araştırmacılar meme kanseri hastalarının 

yaklaşık %10-15’inin kalıtımsal genetik faktörler nedeniyle hastalığa yakalandığını 

göstermekte olup meme kanseri gelişiminde genetik şüphe gösteren genlerin tespit 

edilmesinin önemini vurgulamaktadır. Yapılan çalışmalar BRCA ailesi ve TP53 proteinin 

meme kanseri şüphe genleri arasında olduğunu göstermiştir. BRCA1 ve BRCA2 özellikle 

yaşlı bayanlarda meme kanserine neden olan yüksek riskli mutasyon olarak gösterilmesine 

rağmen, bu mutasyonlar TP53,PTEN ve CDH1 gen mutasyonlarında olduğu gibi meme 

kanserinin genetik geçişinin sadece %17’lik kısmında etkili olduğu gösterilmiştir.[5-7] 

Bununla birlikte meme kanseri hastalarında yapılan çoklu panel gen testleri PALB2 gen 

mutasyonu taşıyan kişilerinde potansiyel meme kanseri hastası olduğunu ileri 

sürmektedir.[8] Tüm bu veriler ışığında,  sistem biyolojisi çalışmalarının geliştirilmesi yeni 

biyolojik belirteçlerin ve hedefe yönelik terapilerin geliştirilmesini hızlandırarak meme 

kanseri sağ kalım oranlarının da  artmasına neden olacağı düşünülmektedir. Bu projede, 

meme kanseri hastalarının klinik verilerinin hastalık gelişimi sürecinde rol oynayan genetik 

veri setleri ile entegrasyonu yoluyla makine öğrenme tabanlı inovatif tanı ve tarama sistemi 

geliştirilecektir. Bahsedilen sistem ile hastalığın erken evrede teşhis ve tedavisini 

öngörebilen biyobelirteç tabanlı kişiye özgü tedavi çalışmalarına öncülük edilmesi 

amaçlanmaktadır.  

 

2. Problem/Sorun: 

Meme kanseri dünya çapında kadınlarda görülen kanser nedenli ölümler arasında ikinci 

sırada bulunmaktadır. Meme kanseri tedavisinde erken teşhis ve tanının sağ kalım ile yüksek 

oranda ilişkili olduğu gösterilmiştir. Hastalığın erken evrelerinde 5-yıllık sağ kalım oranı 

%90’lara kadar yükselebilirken, bu oran hastalığın ileri evrelerinde kanser hücrelerinin hızlı 

yayılım göstermesi nedeni ile %20’ye düşmektedir. Meme kanserinin tanımlanması için en 

sık kullanılan yöntem mamografi taramasıdır. Özellikle 40-50 yaş arası risk grubunda 

bulunan kadınların mamografi taraması yaptırması önerilmektedir. Bununla birlikte, 

mamografi görüntülerinin doğru analizi konusunda çelişkili yaklaşımlar bulunmaktadır. 

Görüntüleme sırasında yaşanılan çeşitli sorunlar ile yanlış tanının hastalığın ilerlemesine 

neden olduğu ve tedaviyi zorlaştırdığı ileri sürülmektedir.  Meme kanseri ileri evresinde 

tümörün geniş alana yaygınlık göstermesi nedeni ile ileri evre hastalığın teşhisi için özgün 

tarama testlerinin de yapılması gereklidir. Bu nedenle hastalık ilişkili yeni ve etkili 

biyobelirteçlerin geliştirilmesi hasta yaşamı için hayati önem taşımaktadır.  
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Sistem biyoloji alanında son yıllarda görülen gelişmeler, kanser gelişiminde etkili genlerin 

belirlenmesi ve ilişkilendirilmesi için yeni fırsatları da beraberinde getirmiştir. 

Biyoinformatik bilimi, gen aktivasyonu ve inhibisyonu ile kanser gelişimde etkili olan 

biyolojik aktivite değişimleri arasındaki bağlantının kurulması için önemli bir platform 

oluşturmuştur. Biyolojik değişimlere neden olan mutasyonel ve ekspresyonel değişikliklerin 

biyoinformatiksel yöntemler kullanılarak incelenmesi ve değişimlerin hastalık gelişimi ile 

ilişkilendirilmesi erken evre tanı için önemli bir aşama kaydedilmesini sağlayacaktır. Meme 

kanserinin erken evrede tanı ve teşhisi için klinik veriler ile biyoinformatik sistemlerin 

bütüncül bir yaklaşım ile değerlendirilmesi, bireye özgü ve hedefe yönelik ilaç geliştirilme 

çalışmaları için yeni bir dönemin başlamasına neden olacaktır. Günümüzde, kanser 

hastalarının patolojik, radyolojik ve genetik analiz sonuçlarının klinik veriler ile bütüncül 

olarak değerlendirilmesini sağlayan kişisel bir tanı sistemi henüz geliştirilmemiştir. 

Bilgisayarlı patoloji, radyoloji ve genetik analizlerin ortak bir makine öğrenme algoritması 

geliştirilerek sistemsel analizi, meme kanserinin erken tedavisi için kullanılacak yeni 

ilaçların keşfi ve geliştirilmesi çalışmalarını hızlandıracaktır. 

 

3. Çözüm  

Kanser ile ilişkili gen etkileşimlerinin tespitinde farklı algoritmalar kullanılmaktadır. 

Farklılaşmış gen ekspresyon analizi, iki farklı grup arasında gen bağlantılarının incelenmesi 

için veri setlerinin karşılaştırılmasında kullanılmaktadır. Ancak, genomik çalışmalar için 

kullanılan algoritmik analizler gen etkileşimleri ve hastalık nedeni arasındaki ilişkinin 

aydınlatılması için yetkin ve yeterli değildir. Bunun nedeni hastaya ait tüm verilerin 

algoritmik analizler ile entegre edilmemesi ve kanser derecelendirilmesi ile genetik 

değişimler arasında paralellik sağlanmamasıdır. Biz bu projede; hastalık ilişkili gen 

etkileşimlerini incelemek için kanser hastalarının genomik datalarını kullanarak integratif 

farklılaşma networku adı verdiğimiz yeni bir sistem geliştirmeyi amaçlamaktayız. Belirtilen 

sistem ile daha önce kullanılan farklılaşmış network analizi ve metagenomik analiz veri 

setlerini kullanarak gen ve gen gruplarını makine öğrenme ile yeniden sıralayarak hastalık 

ilişkili gen etkileşimlerini ortaya çıkarmayı hedeflemekteyiz. Geliştirilecek sistem ile meme 

kanseri teşhisinde kullanılan medikal görüntüleme, histolojik testler ve moleküler genetik 

analizler bütüncül olarak ortak bir veri tabanında toplanacaktır.  

 

 
 

           Şekil 1. Makine Yöntemi Temelli Meme Kanseri Erken Tanı Algoritma Bileşenleri     
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4. Yöntem 

4.1 Meme kanseri hasta bilgi veritabanı oluşturma 

Meme kanseri hastalarının klinik verileri (yaş, cinsiyet, sigara/alkol kullanımı, aile geçmişi, 

kullanılan ilaçlar) ile veritabanı oluşturularak SPSS ile istatistiki analizi gerçekleştirilecektir. 

 

4.2 Meme kanseri hasta kan sonuçları ve ELISA testleri ile veri tabanı oluşturma 

 

Meme kanseri hastalarının hemogram, kan sayım ve ELISA  değerlerine ait değerler, her 

hastanın kendi verisi ile ilişkilendirilerek veritabanı geliştirilecektir. 

 

4.3 Meme kanseri Mamografi ve  PET/CT görüntü sonuçları ile veri tabanı ile oluşturma 

 

Meme kanseri hastalarının mamografi ve PET/CT görüntüleri kullanılarak yapay zeka ve derin  

öğrenme algoritması geliştirilecektir. Hastaların PET/CT sonuçları veri tabanına kaydedildikten 

sonra, derecelerine göre yapay zeka ile sınıflandırılacaktır. Bu sayede yeni gelen medikal 

görüntünün analizi, meta-analiz tabanlı makine yolu ile tespit edilebilecektir.  

 

4.4 Meme kanseri hastalarının İmmünohistokimyasal görüntüleri ile veritabanı oluşturma 

 

Meme kanseri hastalarının patoloji örneklerinden geliştirilen doku kesitleri üzerindeki 

immunohistokimyasal test görüntüleri ve morfoloji analizleri, kanser seviyesine göre 

derecelendirilerek veri tabanı oluşturulacaktır. 

 

4.5 Meme kanseri DNA analiz sonuçlarının veri tabanının oluşturulması  

 

4.5.1 Veritabanı oluşturma: Meme kanseri hastalarının kan veya doku örneklerinden elde 

edilen genetik materyallerin mutasyonel veya ekspresyonel sonuçları ile veritabanı 

oluştutulacaktır. 

 

4.5.2 Biyoinformatik Analiz: DNA dizileme, mikroarray veya qRT-PCR verilerinin meta-

analizi R ve Phyton programları kullanılarak gerçekleştirilecektir.Analiz kapsamında biyolojik 

kümelenme, gen anatosyonu, network ve heatmap analizleri yapılarak, veritabanında bulunan 

sonuçların karşılaştırmalı gen analizi gerçekleştirilecektir. Bu sayede hastalık ile ilişkili 

olabilecek biyobelirteçlerin belirlenmesi sağlanacaktır. 

 

4.6 Tümleşik veri tabanı oluşturma Bütün veritabanları ilişkilendirilerek yapay zeka ve derin 

öğrenme algoritması geliştirilecek, bu sayede yeni hastanın herhangi bir verisi girildiğinde kanser 

derecesi ve ilgili gen mutasyonları tespit edilerek erken evre tedavi için ön tanı raporu 

hazırlanabilecektir.  
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5. Yenilikçi (İnovatif) Yönü 

Günümüzde, kanser hastalarının patolojik, radyolojik ve genetik analiz sonuçlarının klinik 

veriler ile bütüncül olarak değerlendirilmesini sağlayan kişisel bir tanı sistemi henüz 

geliştirilmemiştir. Bilgisayarlı patoloji, radyoloji ve genetik analizlerin ortak bir makine 

öğrenme algoritması geliştirilerek sistemsel analizi, meme kanserinin erken tedavisi için 

kullanılacak yeni ilaçların keşfi ve geliştirilmesi çalışmalarını hızlandıracaktır. 

 

Meme kanseri oluşumda rol alan hücresel ve moleküler yolaklar daha önce yapılan çalışmalarda 

meme kanseri gelişimde rol oynayan hücresel ve moleküler yolaklar ortaya konulmasına karşın, 

bu mekanizmalarda rol oynayan genlerin etkileşimi ve meme kanseri gelişimim arasındaki ilişki 

ortaya konulamamıştır. Bu çalışmada meme kanseri araştırmalarında ortaya konan veri setlerinin 

entegrasyonu için yeni bir metodoloji ortaya konarak meme kanseri tedavisi için inovatif ve 

efektif bir analiz geliştirilecektir. Bu nedenle ilk aşamada meme kanseri verileri farklılaştırılmış 

gen ağ analizi yöntemi kullanılarak geliştirilecek, ikinci aşamada ise bahsetmiş olduğumuz yeni 

yöntem kullanılarak hastalık özgün gen etkileşimleri tespit edilecektir bulunan biyolojik yolaklar 

makine öğrenme metodu ile fonksiyon olarak analiz edilecek bu sayede meme kanseri gelişimde 

rol alan genlerin tespiti sağlanacaktır. Çalışma sonucunda meme kanseri tedavisinde 

kullanılacak yeni ve hedefe özgün ilaçların geliştirilmesi hedeflenmektedir.  

 

 

6. Uygulanabilirlik  

Proje algoritması, ilgili tüm devlet, özel ve üniversite hastanelerinin data paylaşımı yolu ile tıbbı 

açıdan uygulanma derecesi yüksek bir projedir. T.C. Sağlık Bakanlığı kapsamında Tüm 

Türkiye’de erken tanı için uygulanabilecek olan uygulama, küresel anlamda yerli ve milli olan 

ve inovatif değeri yüksek bir ürünün kullanılması açısından da değerlidir.  

 

 

7. Tahmini Maliyet ve Proje Zaman Planlaması 

Ürün Geliştirme: Meme kanseri hasta verilerinin hızlı bir şekilde paylaşılması 

veritabanlarının daha hızlı geliştirilmesi ve test edilmesini sağlayacaktır.  

Modül Geliştirme: Geliştirmesi planlanan algoritma ve yapay zeka ürününün histolojik, 

medikal görüntüleme, DNA analizi, Biyoinformatik ve kan testleri sonuçları için farklı 

modülleri olabileceği gibi hepsinin bütüncül bir analizini içeren klinik raporda verecektir. 

Maliyet: Geliştirilecek olan algoritmanın maliyeti, kullanılacak bilgisayar türü, bilgisayar 

modeli, bilgisayar programı, ekibin geliştirilmesi ile paralel olarak değişecektir. Bununla 

birlikte pilot bölge olarak seçilecek bir hastane ile test çalışmalarının başlatılması, ilk 

aşamada maliyetin düşük olmasını sağlayacaktır. 
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8. Proje Fikrinin Hedef Kitlesi (Kullanıcılar):  

Meme kanseri dünya çapında kadınlarda görülen kanser nedenli ölümler arasında ikinci sırada 

bulunmaktadır. Meme kanseri tedavisinde erken teşhis ve tanının sağ kalım ile yüksek oranda 

ilişkili olduğu gösterilmiştir. Hastalığın erken evrelerinde 5-yıllık sağ kalım oranı %90’lara 

kadar yükselebilirken, bu oran hastalığın ileri evrelerinde kanser hücrelerinin hızlı yayılım 

göstermesi nedeni ile %20’ye düşmektedir.  Bu nedenle projenin temel kitlesi meme kanseri 

hastaları ve tanı koyacak olan ilgili sağlık çalışanlarıdır.  

  

9. Riskler 

Proje geliştirilirken ortaya çıkabilecek en önemli risk hastanın verilerinin karıştırılmasıdır. Bu 

nedenle veri tabanları geliştirilirken istatistiki analizler, derin öğrenme ve farklı algoritmalar 

kullanılarak çapraz testler yolu ile kontrol sağlanacaktır. 

 

Projede hasta verileri kullanılacağı için bir diğer risk etik kurul kararının onaylanmamasıdır. Bu 

nedenle ilgili başvuru yapılırken demo algoritma sunumu gerçekleştirilecektir.  

 

 

 

10. Proje Ekibi 

Takım Lideri: 

Adı Soyadı Projedeki Görevi Okul  Projeyle veya 

problemle 

ilgili tecrübesi 

Özlem MUTLU Takım Lideri Nişantaşı Üniversitesi  

    

    

 *Tüm üyeleri tabloya eklemeniz gerekmektedir. Tablo Örnektir. Farklı tasarımlar ile tablo oluşturabilirsiniz. 
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RAPOR TASLAKLARI İLE İLGİLİ NOT: 
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- Yukarıda yer alan 11 madde en fazla 15 (on beş) sayfada anlatılacaktır. 

 

- En fazla 2 (iki) sayfa görsel EK olarak gönderilebilir. 

 

- Kapak, açıklama ve görsel olmak üzere en fazla 17 sayfa olacaktır. 

 

- Tüm raporlar akademik rapor standartlarına uygun olarak yazılmalıdır. 

 

- Her rapor bir kapak sayfası içermelidir. 

 

- Yazı tipi: Times New Roman, Punto: 12, Satır Aralıkları: 1,15 , İki tarafa yaslı, Sayfa 

kenar boşlukları üst-alt-sağ-sol 2,5 cm olmalıdır. 

- Rapor içindeki cümleler birbirinin aynı ve tekrarı niteliğinde olmamalıdır. 
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