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Ozetce—Dijitallesme siireci tiim diinyada oldukca yiiksek bir
hizla ilerlemektedir. Bu durum giiniimiiz yasantisinda bir ¢ok
kolaylik sagladig gibi ortaya cikan devasa dijital verilerin analizi
ve islenmesi gibi bir problemi de beraberinde getirmektedir. Bu
durum yayinlanan akademik ¢alismalar icin de gecerlidir. Bu
anlamda calismalar dahilinde bulunan yenilik¢i bilgilere ulasmak
icin her bir calismay1 degerlendirme siireci oldukc¢a zahmetli bir
siireci gerektirmektedir. Bu sebeple yapilan bu ¢calismada hedef
hastaliklar 6zelinde elde edilmis yayinlar metin analiz siirecleriyle
analiz edilmis ve anlamh terimlerin biyomedikal iliskiler
iizerinden baglanmasim saglayan cizge yapisina
doniistiiriilmiistiir. Elde edilen yogun cizge yapisi iizerinde treats
(tedavi edici), causes (sebep verici), associated with (iliskili) gibi
onemli baglantilara sahip ikili biyomedikal varhklar
sorgulanmistir. Sorgu sonuclarina gore elde edilen varhk ikilileri
manuel arama yontemiyle de teyit edilmis ve gercek baglantilar
oldugu ispatlanmistir. Bu ¢alismayla birlikte, bilinen biyomedikal
varliklarin Onerilen yaklasimla elde edilmesi uzun zaman
gerektiren manuel arama problemini ¢6zmesi hedeflenmektedir.
Ayrica birden fazla ikili baglant1 oriintiileriyle
bilinmeyen/kesfedilmemis olasi yeni iliskiler (tedavi edici, sebep
verici, iliskili vb.) elde etme potansiyeli de bulunmaktadir.

Anahtar Kelimeler — metin madenciligi; bilgi kesfi; ¢izge analizi; neodj.

Abstract—The digitalization process is progressing at a very
high speed all over the world. While this situation provides many
conveniences in today's life, it also brings along a problem such as
analyzing and processing the huge digital data. This also applies to
published academic studies. In this sense, the process of evaluating
each study to access previously unknown information within the
studies requires a very laborious process. For this reason, in this
study, the publications obtained for the target diseases were
analyzed by text analysis processes and converted into a graph
structure that enables the linking of meaningful terms through
biomedical relationships. On the dense graph structure obtained,
binary biomedical entities with important links such as treats,
causes, associated_with were queried. The entity pairs obtained
according to the query results were also confirmed by manual
search method and proved to be real connections. In this study,
retrieval of known biomedical entities with the proposed approach
solved the time-consuming manual search problem. There is also
the potential to obtain unknown/unexplored possible new
relationships (e.g., therapeutic, causal, etc.) with multiple binary
linking patterns.

Keywords — text mining; knowledge discovery; graph analysis; neo4j.
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I GIRIS

Giincel teknolojik gelismeler hayatimizin her yoniinii ciddi
bir sekilde yeniden yapilandirmaktadir. Ozellikle dijital
doniigiim kavrami, anlik ve zamandan tasarruf saglayan giinliik
yasam rutininde bir¢ok avantaji beraberinde getiren 6nemli
doniisiimlerden birisidir. Daha somut bir o6rnek vermek
gerekirse, insanlar herhangi bir zaman kisitlamasi olmaksizin
diinya ¢apinda belirli bir konudaki son giincellemelere veya
bilgilere kolayca anlik bir surette ulagabilmektedir. Giinliik
yasantimizda, dijital doniistimiin tam anlamiyla
tamamlanmamis olmasina ragmen dijital ortamda bulunan
metinsel verilerin boyutu giinbegiin hizla artmaktadir [1]. Bu
verilere O6rnek olarak makaleler (akademik ve akademik
olmayanlar dahil), klinik hasta kayitlari, web sayfalari,
¢evrimigi ortamlarda yapilan aligveris kayitlart ve sosyal medya
(Twitter, Facebook ve Reddit gibi) paylasimlari verilebilir.
Hatta giyilebilir akilli saat gibi teknolojik cihazlar bile
kullanicis1 hakkinda bir ¢ok wveri tipinde kisisel bilgiler
olusturmaktadir [2].

Bu anlamda diinya genelinde akademik ¢alismalarin sayisi
da her giin oldukga yiiksek bir hizla artmaktadir. Bu denli bir
artisa sahip veri kiitlesinin manuel yordamlarla analiz edilmesi
miimkiin olmamaktadir. Bu sebeple hesaplamali ve ozellikle
makine 6grenmesi temelli akilli modellerden yogun sekilde
yararlanilmaktadir [3, 4]. Bu ¢aligmada da medikal akademik
yaymlarm tutuldugu PubMed [5] acik erisim deposunda yer
alan ¢aligmalar analiz edilmistir. Yapilan analizler énceden
belirlenen hedef hastaliklara ait medikal ¢alismalar {izerinden
gerceklestirilmistir. Her bir hastalik i¢in elde edilen ¢alismalar
Onisleme adimlarindan gegirilip baglamsal olarak veri setini
yansitan en dnemli terimler yardimiyla spesifik iligki tiirlerinin
bulundugu SemMedDB tripletleri kullanilarak hedef hastalik
cizge yapilart Neo4j platformu [6] {izerinden elde edilmistir.
Sonrasinda her bir ¢izge yapisindan ilgili hastalik diiglimiinii
icerecek ikili iligki sorgular1 calistirilarak sonuglar elde
edilmistir. Bulunan sonuglar var olan iliskileri teyit etmis ve
izlenen yolun dogrulugu desteklenmistir.

Calismanin geri kalani1 su sekilde diizenlenmigtir. Bolim II’
de ilgili literatiire yer verilmis ve Boliim III” de kullanilan veri
seti anlatilmigtir. Bo6lim IV dahilinde uygulanan yontem
detaylar aciklanmigtir. Bolim V’ de ise elde edilen sonuglar
paylasilmistir. Son olarak Bolim VI’ da g¢alisma kisaca
Ozetlenmis ve gelecek caligmalara yonelik bazi fikirlerden
bahsedilmistir.



II. ARKAPLAN VE ILGILI LITERATUR

Biyomedikal bilgi kesfi, saglik sektoriindeki bilimsel
kesiflerin hizini arttiric1 bir rol iistlenmekte ve hastaliklarin
anlasilmas1 ve tedavisi tizerinde 6nemli etkiler olusturmaktadir.
Bu nedenle, arastirmacilar bu alandaki gelismeleri yakindan
takip etmekte ve yeni bilgi kesfi yontemlerini gelistirmek icin
caba sarf etmektedirler. Teknik olarak biyomedikal bilgi kesfi,
biyoloji ve tip gibi bilim alanlarindan gelen biiyiik ve karmasik
veri setleri iizerinde bilgi ¢ikarma siirecidir [7]. Bu siireg,
genetik verilerden klinik verilere kadar cesitli biyomedikal
kaynaklardan elde edilen bilgilerin entegrasyonunu igerir [8].
Bu alandaki temel amag, genis veri setleri arasindaki gizli
iliskileri ve desenleri ortaya ¢ikararak yeni biyomedikal
bilgilerin kesfedilmesidir [9,10]. Biyomedikal bilgi kesfi, bir
dizi teknik ve metodolojiyi igerir. Ornegin, veri madenciligi
yontemleri, yapay zeka algoritmalart ve ag analizi teknikleri,
biiylik veri setlerindeki 6nemli bilgileri ortaya ¢ikarmak icin
kullanilir. Tlgili c¢aligmalar arasinda, benzer bilgi kesfi
amaglarim tasiyan bircok arastirma bulunmaktadir. Ornegin,
gen ekspresyonu verilerinden hastalik iliskilerini ¢ikarmaya
yonelik yapilan ¢aligmalar [10], yeni tedavi yontemlerinin
gelistirilmesine olanak tanimaktadir. Ayrica, ilag kesfi [11],
hastalik siniflandirmasi [12] ve genetik varyasyonlarin analizi
[13, 14] gibi konular iizerinde odaklanan birgok Onemli
arastirma mevcuttur.

1I1. VERI SETI DETAYLARI

Bu ¢alismada PubMed veri deposunda bulunan medikal
alanda yaymlanmig olan caligmalar (makaleler, konferans
bildirileri, vb.) temel veri 6geleri olarak kullanilmistir. Veri
setini tiiretmek i¢in PubMed dijital deposunda halka agik olan
medikal calismalar hedef hastalik isimleri anahtar kelime
seklinde belirtilerek aranip elde edilmistir. Calismaya konu
olan hedef hastaliklar “Tip-2 Diyabet”, “COVID-19”,
“Obezite”, “inflamatuar Bagirsak Hastalig1” ve “Kolon
Kanseri” seklindedir. Ozetle, PubMed iizerinde belirlenen
hedef hastaliklarin literatiiriindeki giincel bilgilere erigim
saglamak amaciyla Python programlama dili kullanilarak
Pymed API araciligiyla 6zet ve baglik bilgisi bos olmayan
caligmalar ¢ekilmistir. Bu siireg, son iki ve {i¢ yil icerisinde
yayinlanmis yayinlart icermek iizere sirastyla 730 giin ve 1095
giin stireleriyle sinirlandirilmistir. Pymed API' i tek seferde
yapabilecegi iglem sinir1 9999 olmasi sebebiyle, bu islem her
bir hastalik ile ilgili ¢alisma yaymlanma yogunluguna uygun
olarak parcali sekilde gerceklestirilmistir.

Elde edilen veriler, her bir hastalik icin ayr1 ayr1 toplamistir.
Ornegin, “Obezite” i¢in son ii¢ y1l i¢inde yaymlanmis 90.485,
“Tip 2 Diyabet” i¢in son {i¢ yilda yayinlanmis 59.676 makale,
“COVID-19” i¢in son iki yilda yayimnlanmig 113.431 makale,
“Kolon Kanseri” i¢in son ii¢ yilda yaymlanmis 60.176 makale,
yine “inflamatuar Bagirsak Hastaligr®” icin son ii¢ yilda
yaymlanmis 27.303 makale toplanmistir. Python kodu
kullanilarak ¢ekilen 6zet bilgileri, homojen bir yap1 olugturmast
ve sonraki adimlarda islenecek olmasi nedeniyle tek bir “.json”
dosyasinda birlestirilmistir.

1V. METODOLOJI

Bu béliimde yapilan ¢alismanin teknik yontemsel detaylari
takip eden alt bagliklar halinde anlatilmustir.

A. Kelime Analizi ve Kelime Filtreleme Adimi

IIk olarak .json formatinda birlestirilen dzetler igerisindeki
anlamsiz kelimeler (6rn. the, and, a, an, what, which vb.) NLTK
(Natural Language Toolkit) metin madenciligi kiitiiphanesi
kullanilar filtrelenmistir. Sonrasinda anlamli  kelimeleri
belirlemek {izere, en ¢ok tekrar eden ve en az {i¢ harften olusan
500 kelime/terim Python dilinde tarafimizca yazilan bir
program yardimu ile filtrelenerek yeni bir .json formatinda
dosyada kaydedilmistir. Boylece baglami yansitan tekrar
frekanst yiiksek anlamli 500 terim/kelime elde edilmistir.

B. Terim-CUI (Concept Unique Identifier) Eslestirme Adimi

Bu asamada her bir hastalik i¢in belirlenen ve ¢aligmalarda
gecen kelimelerin UMLS sisteminin API’ 1 ile ilgili konsept
essiz tamimlayct eslestirme siireci gerceklestirilmistir. Unified
Medical Language System (UMLS), biyomedikal ve saglik
alanindaki gesitli terminoloji ve kodlama sistemlerini entegre
etmek amaciyla gelistirilmis bir bilgi kaynagidir [15]. UMLS
Metathesaurus, farkli  saglik  terminolojileri  arasinda
benzerlikleri ve iliskileri tanimlayan genis bir meta-terim
koleksiyonunu igermektedir. Bu koleksiyon, tip literatiirii,
hastalik siniflandirmalari, ilag isimleri, laboratuvar testleri ve
diger saglik konularin1 kapsayan c¢esitli kaynaklardan alinan
terimleri kapsamaktadir. UMLS Metathesaurus, bu heterojen
terminoloji sistemlerini birlestirerek, farkli saghk bilgi
kaynaklar1 arasinda etkilesimi kolaylastirmakta ve her terimin
benzersiz bir “CUI” (Concept Unique Identifier) ile
tamimlandig1 bir sistem sunmaktadir. Bu sayede farkli
terminolojilerdeki benzer kavramlari eslestirmeye olanak
tanimaktadir. Her bir hastalik ic¢in belirlenen 6nemli 500
kelimenin/terimin CUI eglestirilmesi amaciyla, UMLS API
kullanilmistir. Bu  siireg, varliklar arasi iligkilerin ortaya
¢ikarilmasi i¢in son derece kritik oldugu i¢in her bir varliga ait
benzersiz CUI” lerin basariyla elde edilmesiyle saglanmustir.

C. SemMedDB Veri Tabani ve [liski Filtreleme Adimi

SemMedDB, biyomedikal ¢alismalardan (basliklar ve 6zetler
kullanilarak) elde edilen (ozne, yiiklem/iliski, nesne)
iligkilerinin tutuldugu genis bir veritabanidir [16]. Amerika’ da
bulunan Ulusal Tip Kiitiiphanesi (National Library of Medicine
- NLM) tarafindan kullanima sunulan halka acik bir kaynak
olup, biyomedikal metinden “anlamsal tahminleri” ¢ikarmak
icin kural tabanli bir NLP arac1 olan SemRep’ i kullanmaktadir
[17]. Bu veri tabani, PubMed arama sistemi aracilifiyla
saglanan tiim biyomedikal ¢aligmalarda SemRep araci
calistirilarak {iretilmis ve bu sekilde elde edilen biyomedikal
iligskilere semantik tripletler denmektedir. Bu iligkilerin elde
edilmesi SemRep aracinin, varliklarin (6zne ve nesnelerin)
metinsel olarak belirtilmesini tekil UMLS Metathesaurus
kavramlarina normallestirerek ve yiiklemleri/iliskileri de

Authorized licensed use limited to: Abdullah GUI Univ (KAYSERI ABDULLAH GUL UNIVERSITESI). Downloaded on March 07,2025 at 12:02:30 UTC from IEEE Xplore. Restrictions apply.



UMLS anlam agmda mevcut olanlara dayandirarak
gergeklestirmektedir. SemMedDB’ de bulunan kayitlar birden
fazla akademik caligmadan c¢ikarilabilecegi icin miikerrer
sayida bulunmasi durumu sézkonusudur. Miikerrer kayitlarin
(birden fazla galismada bulunmus olmasi nedeniyle) bertaraf
edilmesi ve veri setinin diizenlenmesi amaciyla, 6n isleme ve
temizleme adimi gergeklestirilmistir. Bu sayede her bir kayit
ayr1 birim olarak korunmusg ve miikerrer kayit sayilari frekans
degeri olarak ayrica tutulmak iizere filtreleme yapilmistir. Bir
sonraki filtreleme agamasi olarak SemmedDB iizerinde bulunan
60’1 lizerindeki essiz iliski tiiriinden Tablo I’ de belirtilen 30
iligki tiirti secilerek bu iligkileri igerecek sekilde bir .csv dosyast
olusturulmustur. Bu sayede kullanilmasi planlanan iligki tiirleri
ile yaniltic1 olabilecek giiriiltii problemine neden olabilecek
kayitlar filtrelenmistir.

TABLO L. Cizge Yapist icin Belirlenen Iliskiler
PROCESS OF COEXISTS WITH PREVENTS
ISA DIAGNOSES INHIBITS
CAUSES PREDISPOSES higher than
LOCATION OF STIMULATES PART OF
METHOD OF CONVERTS TO lower than
PRODUCES ASSOCIATED WITH DISRUPTS
COMPLICATES OCCURS IN MEASURES
AFFECTS ADMINISTERED_TO AUGMENTS
TREATS MEASUREMENT_OF PRECEDES
USES INTERACTS_WITH same_as

D. SemMedDB ile Bilgi Cizgesi Olusturma ve Sorgulama

Onceki adimda bahsedilen 30 iliski tiirii {izerinden
filtrelenmis olan SemMedDB kayitlar1 performans gerekgesi ve
dogrulugu daha yiiksek sonuglar elde etmek amaciyla iligkilerin
tekrar sayilarma gore en az 3, 5, 10 ve 20 kez bilimsel
caligmalardan elde edilme frekans esik degerleri ile tekrar
filtrelenmistir. Her bir filtre esik degerine goére farkl
yogunlukta csv formatinda nihai veri setleri olusturulmustur.
Deneysel analiz c¢aligmalar1 amaciyla elde edilen csv
dosyalarindan frekans degerleri 3 ve 20 olan biyomedikal bilgi
¢izge yapilar1 Neo4;j platformuyla olusturulmustur. Sonrasinda
Neo4)’ e 06zgii bir sorgulama dili olan Cypher ile yazilan
sorgular yardimiyla belirlenen hastaliklardan “Tip 2 Diyabet”
(ilgili CUI bilgisi ‘C0011860° olan) i¢in sorgular olusturulmus
ve c¢alistirilmigtir. Her bir iligkinin anlamsal durumuna gore
hedef hastalik CUI bilgisi 6zne veya nesne pozisyonunda
olabilmektedir. Ornegin, TREATS iliskisi ele alindiginda
hastalik CUI bilgisinin sadece nesne pozisyonunda yer almasi
anlamli olmaktadir. Ayn1 sekilde COEXISTS WITH iligki tiirti
icin hedef hastalik CUI bilgisi her iki pozisyonda da yer

alabilmektedir. Bu anlamda “Tip 2 Diyabet” igin frekans degeri
3 olan veri seti ile olusturulan ¢izge yapisi iizerinde ¢alistirilan
bazi sorgular agagidaki gibidir.

1. MATCH (subject:Node) - [r:RELATION ({type:
'AFFECTS'}] -> (object:Node {id: 'C0011860'})
RETURN subject, 1, object;

2. MATCH  (subject:Node  {id:'C0011860'}) -
[:RELATION {type: ASSOCIATED WITH}] ->
(object:Node) RETURN subject, r, object;

3. MATCH (subject:Node) - [r:RELATION {type:
TREATS}]-> (object:Node {id: 'C0011860'})
RETURN subject, 1, object;

4. MATCH (subject:Node) - [r:RELATION {type:
CAUSES}] -> (object:Node {id: 'C0011860'})
RETURN subject, 1, object;

5. MATCH (subject:Node) - [r:RELATION {type:
STIMULATES}]-> (object:Node {id: 'C0011860'})
RETURN subject, 1, object;

6. MATCH  (subject:Node  {id:'C0011860'}) -
[rRELATION {type: COEXISTS WITH}] ->
(object:Node) RETURN subject, r, object;

V. SONUCLAR VE DEGERLENDIRME

Bu kisa aragtirma bildirisinde deneysel g¢aligma amaciyla
onceden belirlenen hedef hastaliklardan Tip 2 Diyabet hastalig1
icin gergeklestirilen akademik c¢aligmalardan c¢izge yapisina
doniisiim ve ¢izge yapist tizerinden sorgularla hedef hastalik
icin anlamli iliskiler bulma siireci anlatilmistir. Bir 6nceki
boliimde raporlanan hedef hastalik Cypher sorgulart sonucu
bulunan iligkiler Tablo II’ de gosterilmistir. Ornegin, bir
numarali sorgu sonucuna goére Tablo II’ deki ilk ti¢ kayit
bulunan sonuglardir. Birinci kayita gére TCF7L2 geni Tip 2
Diyabet hastaligini etkilemektedir. Bu sonucu PubMed de
yaptigimiz bir arama ile teyit ettigimizde ilk sirada “The Role
of TCF7L2 in Type 2 Diabetes” isimli 2020 yilinda basilan
makale ¢ikmaktadir. Bir diger 6rnek olarak altt numarali sorgu
sonucu olarak (hedef hastalik ozne pozisyonunda bulunmakta)
iki farkli COEXISTS WITH iliskisi bulunmustur. Detayli
kontrol ettigimizde Hyperglycemia (yiiksek kan sekeri) ve
Senile cataract (yaslilik kataraktr) hastaliklar1 hedef hastalik
Tip 2 Diyabet ile beraber bulunan hastaliklardir. Her iki sonucu
da destekleyen PubMed’ de kayith sirastyla “The current role
of sodium-glucose cotransporter 2 inhibitors in type 2 diabetes
mellitus management” ve ayrica“Cataract in diabetes
mellitus” makaleleri bulunmaktadir. Benzer sekilde diger
sorgular sonucunda bulunan sonuglar da PubMed iizerinde
bulunan yayinlarla onaylanabilmektedir. Bu sonuglar 6zetle
onerilen metodolojinin dogrulugunu gostermektedir.

Authorized licensed use limited to: Abdullah GUI Univ (KAYSERI ABDULLAH GUL UNIVERSITESI). Downloaded on March 07,2025 at 12:02:30 UTC from IEEE Xplore. Restrictions apply.



TABLO IL Sorgu sonucu alinan Tip 2 Diyabet iliskileri
Ozne . iliski Nesne Yaymn
(CUI - Isim®) (CUI - Isim*) Sayisi
C1420644 - AFFECTS C0011860 15
TCF7L2 gene
C1456408 - AFFECTS C0011860 7
liraglutide
C0021753 - AFFECTS C0011860 4
interleukin-1, beta
C1416612 - ASSOCIATED _WITH | C0011860 13
KCNQI gene
C1537896 - MIR375 | ASSOCIATED WITH | C0011860 5
gene
C0079488 - ASSOCIATED _WITH | C0011860 5
Helicobacter pylori
C3272640 - TREATS C0011860 8
Anagliptin
C2917359 - GLP-1 TREATS C0011860 369
Receptor Agonist
C0056331 - TREATS C0011860 5
cordycepin
C0011860 COEXISTS WITH C0020456, 78

Hyperglycemia
C0011860 COEXISTS WITH C0036646, 4
Senile cataract

2C0011860, Tip 2 Diyabet hastaligin1 tanimlamaktadir.

VI OZET VE GELECEK CALISMALAR

Bu calismada literatiir tabanli bilgi erisim yontemlerinden
metin-¢izge doniigiimii islemi {izerinden ¢izge sorgulama
stiregleriyle hedef hastaliklar i¢in anlamli iligki ¢ikarimi
yapilmstir. Ozellikle hedef hastalik grubundan Tip 2 Diyabet
icin deneysel calisma sonuglart raporlanmistir. Elde edilen
iliskilerin  dogrulugu gerceklestirilen yontemin basarili
oldugunu ispatlamistir. Ayrica 6nerilen yontem, her bir hastalik
i¢in manuel yordamla PuMed web arayiizii ile yapilacak olan
sorgulardan ¢ok daha etkin sekilde iligkileri bulmaktadir.
Gelecekte ilgili ¢aligma alanlar1 olarak asagidaki hedefler

planlanmaktadir.
e Tekil ikili baglantilardan olusan sorgularin
genisletilerek daha sofistike sorgularla olasi

bilinmeyen yeni iliskilerin kesfi yapilabilecektir.
UMLS semantik agindaki her iliski bir dizi alan
semantik tip kisitlamasma sahipti. NLM uzman
goriligiine dayanarak her bir iligki i¢in hangi tiir
varliklarin 6zne ve nesne roliinii iistlenebilecegini
belirlenmistir. Bu anlamda TREATS iligki sonuglarina
gore semantik tipleri bulunan CUTI’ ler ile yeni aday
ilaglar klinik ¢alisma 6ncesi bulunabilecektir.
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[13]

[14]

[15]

[16]
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e PubMed API iizerinden ¢ok daha ozellesmis veri
cekme yontemleri ile ilgili spesifik terim veya
terimleri iginde barindiran, belli bir yila kadar
yaymlanmig ¢alismalart icerecek sekilde yaymlar
cekilerek Onerilen yontem tekrar denenebilecektir.

e Benzer analizler diger hastaliklar i¢in de yapilacaktir.

KAYNAKLAR

Gantz, J. and Reinsel, D., 2012. The digital universe in 2020: Big data,
bigger digital shadows, and biggest growth in the far east. IDC iView:
IDC Analyze the future, 2007(2012), pp.1-16.

Vijayan, V., Connolly, J.P., Condell, J., McKelvey, N. and Gardiner, P.,
2021. Review of wearable devices and data collection considerations for
connected health. Sensors, 21(16), p.5589.

Lv, Z. and Qiao, L., 2020. Analysis of healthcare big data. Future
Generation Computer Systems, 109, pp.103-110.

Kolukisa, B., Dedeturk, B.K., Dedeturk, B.A., Gulsen, A. and Bakal, G.,
2021, September. A Comparative Analysis on Medical Article
Classification Using Text Mining & Machine Learning Algorithms. In
2021 6th International Conference on Computer Science and Engineering
(UBMK) (pp. 360-365). IEEE.

Lu, Z., 2011. PubMed and beyond: a survey of web tools for searching
biomedical literature. Database, 2011, p.baq036.

Guia, J., Soares, V.G. and Bernardino, J., 2017, April. Graph Databases:
Neo4j Analysis. In ICEIS (1) (pp. 351-356).

Rather, N.N., Patel, C.O. and Khan, S.A., 2017. Using deep learning
towards biomedical knowledge discovery. Int. J. Math. Sci.
Comput.(IJIMSC), 3(2), pp.1-10.

Yousef, M., Kumar, A. and Bakir-Gungor, B., 2020. Application of
biological domain knowledge based feature selection on gene expression
data. Entropy, 23(1), p.2.

Mukherjea, S., 2005. Information retrieval and knowledge discovery
utilising a biomedical Semantic Web. Briefings in bioinformatics, 6(3),
pp-252-262.

Avsec, Z., Agarwal, V., Visentin, D., Ledsam, J.R., Grabska-Barwinska,
A., Taylor, K.R., Assael, Y., Jumper, J., Kohli, P. and Kelley, D.R., 2021.
Effective gene expression prediction from sequence by integrating long-
range interactions. Nature methods, 18(10), pp.1196-1203.

Bakal, G., Kilicoglu, H. and Kavuluru, R., 2019. Non-negative matrix
factorization for drug repositioning: experiments with the repoDB dataset.
In AMIA Annual Symposium Proceedings (Vol. 2019, p. 238). American
Medical Informatics Association.

Bakal, G. and Kavuluru, R., 2015, December. Predicting treatment
relations with semantic patterns over biomedical knowledge graphs. In
International Conference on Mining Intelligence and Knowledge
Exploration (pp. 586-596). Cham: Springer International Publishing.
Peng, C., Zhang, H., Ren, J., Chen, H., Du, Z., Zhao, T., Mao, A., Xu, R.,
Lu, Y., Wang, H. and Chen, X., 2022. Analysis of rare thalassemia genetic
variants based on third-generation sequencing. Scientific Reports, 12(1),
p.9907.

Yousef, M., Sayici, A. and Bakir-Gungor, B., 2021. Integrating gene
ontology based grouping and ranking into the machine learning algorithm
for gene expression data analysis. In Database and Expert Systems
Applications-DEXA 2021 Workshops: BIOKDD, IWCFS, MLKgraphs,
AI-CARES, ProTime, AlSys 2021, Virtual Event, September 27-30,
2021, Proceedings 32 (pp. 205-214). Springer International Publishing.

Bodenreider, O., 2004. The unified medical language system (UMLS):
integrating biomedical terminology. Nucleic acids research, 32(suppl 1),
pp.D267-D270.

Kilicoglu, H., Shin, D., Fiszman, M., Rosemblat, G. and Rindflesch, T.C.,
2012. SemMedDB: a PubMed-scale repository of biomedical semantic
predications. Bioinformatics, 28(23), pp.3158-3160.

Kilicoglu, H., Rosemblat, G., Fiszman, M. and Shin, D., 2020. Broad-
coverage biomedical relation extraction with SemRep. BMC
bioinformatics, 21, pp.1-28.

Authorized licensed use limited to: Abdullah GUI Univ (KAYSERI ABDULLAH GUL UNIVERSITESI). Downloaded on March 07,2025 at 12:02:30 UTC from IEEE Xplore. Restrictions apply.



