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» Diisiik maliyetli ve enerji
tasarruflu bir kenar
hesaplama tabanli modiil

» Mikrodenetleyici
entegrasyonu sayesinde
donanim ve yazilim
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kullanict dostu bir deneyim

» Bakteriyel koloni sayim1
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alaninda bagarili sonuglar
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Saymmi Ornegi

Yeliz DURGUN!" Mahmut DURGUN?
OZET:

Bu calisma, bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirmast igin edge-computing temelli, diisiik maliyetli
ve ¢ok amagl bir modiil gelistirmeyi amaglamaktadir. Geleneksel koloni sayim yontemleri zaman
alic1 ve hata pay1 yliksek oldugundan, 6zellikle diisiik yogunluklu 6rneklerde dogruluk ve hassasiyet
kaybina yol acar. Bu nedenle, mikrodenetleyici entegrasyonlu ve yapay zeka destekli bir sistem
gelistirilmigtir. Caligmada, Arduino Nano 33 BLE mikrodenetleyici ve 0.3MP OV7675 kamera
modiilii kullanilmistir. Goriintii isleme siirecleri, bakteriyel kolonilerin segmentasyonu ve morfolojik
islemlerle daha iyi tanimlanmasi i¢cin Gaussian Blur ile Adaptif esikleme teknikleri kullanilarak
gerceklestirilmistir. Kolonilerin etiketlenmesi ve 6zellik ¢ikarimi i¢in, alan, gevre ve yogunluk gibi
ozellikler analiz edilmistir. Bakteriyel koloni sayimi ve simiflandirma islemleri icin Convolutional
Neural Networks (CNN) ve Support Vector Machines (SVM) gibi iki farkli yapay zeka algoritmasi
bir arada kullanilmistir. CNN, goriintiilerin dogrudan islenmesi ve 6zellik ¢ikarimi igin derin 6grenme
tabanli bir yontemken, SVM c¢ikarilan &zelliklere dayali olarak simiflandirma gergeklestiren bir
makine 6grenimi algoritmasidir. Bu iki algoritmanin kombinasyonu, bakteriyel koloni analizinde
kolaylik saglamigtir. Gelistirilen sistem, bakteri kolonisi sayilarii ve bilylime hizim1 zamanla
izlemeye olanak tanimaktadir. Bu ¢alismanin sonuglari, bakteriyel koloni saymmi ve siniflandirma
siireglerinde daha hizli ve izlenebilir sonuglar elde etmek i¢in mikrodenetleyici entegrasyonlu ve
yapay zeka destekli bir sistemin 6nemini vurgulamaktadir.
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Colony Counting Case Study
ABSTRACT:

This study aims to develop a low-cost, multi-purpose module based on edge computing for bacterial
colony counting and classification. Due to the time-consuming and error-prone nature of traditional
methods, this new system has been developed with microcontroller integration and artificial
intelligence support. The system utilizes the Arduino Nano 33 BLE microcontroller and a 0.3MP
OV7675 camera module, employing Gaussian Blur and Adaptive Thresholding techniques for image
processing to better define bacterial colonies. The labeling and feature extraction of colonies involve
analyzing characteristics such as area, perimeter, and density. Convolutional Neural Networks and
Support Vector Machines have been used for bacterial colony counting and classification. The
combination of these two algorithms has facilitated colony analysis. The developed system enables
tracking of colony numbers and growth rates over time, emphasizing the importance of a
microcontroller-integrated and Al-supported system in achieving fast and traceable results in bacterial
colony counting and classification.
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GIRIS

Bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirmasi, mikrobiyoloji ve biyoteknoloji alanlarinda 6nemli
bir arastirma konusudur (Yoon ve ark., 2015; Aneja, 2007). Bu siireg, ¢cevre analizi, saglik kontrolii,
endiistriyel tretim, gida giivenligi ve klinik tan1 gibi bircok uygulamada yer almaktadir (Ferrari ve
ark., 2015; Pacal 2022). Koloni sayimi ve siiflandirmasi, bakteriyel biiyiime oranlarmi ve etkilerini
anlamak i¢in kullanilmaktadir. Bu bilgiler, hastaliklarin teshisi ve tedavisi, hijyen kontrolii ve gida
giivenligi gibi alanlarda onemlidir (Yerlikaya ve ark., 2022). Dolayisiyla, hizli ve dogru bakteriyel
koloni sayimi1 ve smiflandirma yontemleri gelistirmek, bu alanlarda etkin kararlar alabilmek i¢in kritik
oneme sahiptir. Geleneksel koloni sayim yontemleri, genellikle petri kutularinda mikroorganizmalarin
yetismesine, belirli bir sicaklikta belirli bir siire tutulmasi sonrasinda ve ardindan manuel olarak
sayllmasina dayanmaktadir (Yerlikaya, 2022; Sen ve ark., 2021). Bu yontemler, zaman alic1 ve hata
pay1 yuksek olup, 6zellikle diisiik yogunluklu 6rneklerde dogruluk ve hassasiyet kaybina yol agmustir.
Bu nedenle, otomatik ve dogru koloni sayimi ve siniflandirma yontemleri gelistirmek biiylik 6nem arz
etmektedir.

Son yillarda, goriintii isleme ve yapay zeka teknikleri, bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma
alaninda 6nemli gelismelere yol agmustir. Ozellikle, derin 6grenme ve makine dgrenimi algoritmalari,
bliyilk miktarda verinin analiz edilerek koloni saymmi ve simiflandirma siireclerinin
otomatiklestirilmesine olanak tanmmmustir (Rani ve ark., 2022; Albaradei ve ark., 2020). Ayrica,
gelistirilen yontemler, Petri kutusu goriintiilerinin 6n islemesi ve segmentasyonu gibi adimlar1 igeren
geleneksel islemleri otomatiklestirmeye yonelik olmustur (Ferrari ve ark., 2017; Michal ve ark., 2022).

Onceki c¢alismalarda, bakteriyel koloni saymmi ve simiflandirma alaninda derin 6grenme
yontemlerinin kullanilmasiyla 6nemli basarilar elde edildigi gosterilmistir. Ozellikle, Evrisimsel Sinir
Aglar1 (CNN) ve Destek Vektor Makineleri (SVM) gibi siiflandirma algoritmalari, bu tiir problemler
icin iyi sonuglar vermistir (Petersson ve ark., 2016; Zhang ve ark., 2021; Pacal, 2023) Bu ¢alismalar,
goriintii islemeye ve derin 6grenme tekniklerine dayali yontemlerin, manuel yontemlerden daha hizli
ve dogru sonuglar saglayabilecegini gostermistir (Jin ve ark., 2021; Choudhry, 2016).

Bu calisma, onceki calismalarla baglanti kurarak, bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma
stireclerini gelistirmeyi hedeflemektedir. Calismanin temel amaci, CNN ve SVM gibi iki farkli yapay
zeka algoritmasini kullanarak, bakteriyel koloni sayimi1 ve siniflandirmasi i¢in etkin ve uygun maliyetli
bir ¢oziim sunmaktir. Bu iki algoritma, ¢ikarilan 6zelliklere gore kolonileri siniflandirmak ve saymak
amacityla bir arada kullanilmistir. CNN, goriintiilerin dogrudan islenmesi ve 6zellik ¢ikarimi i¢in derin
o0grenme tabanli bir yontemdir. SVM ise, c¢ikarillan oOzelliklere dayali olarak siiflandirma
gergeklestiren bir makine 6grenimi algoritmasidir (Varshni ve ark., 2019).

Calisgmanin diger c¢aligmalardan farki, CNN ve SVM algoritmalarinin kombinasyonunun,
bakteriyel koloni sayimi ve smiflandirma stireclerinde daha giiclii ve hassas sonuglar elde etmeyi
saglamasidir. Ozellikle, CNN'nin otomatik &zellik ¢ikarimi yetenegi ve SVM'in siniflandirma
performansi, birlikte ¢calistiginda, bakteriyel koloni analizinde kolaylik saglamaktadir.

Bu calisma, bakteriyel koloni sayim1 ve siniflandirma alaninda teorik ve uygulamali yansimalari
ile onemli bir katki saglamaktadir. Teorik olarak, CNN ve SVM algoritmalarin kombinasyonunun
etkinligini inceleyerek, bu alandaki mevcut bilgi birikimine katkida bulunmaktadir. Uygulamali olarak,
bu calisma, mikrobiyoloji laboratuvarlarinda kullanilabilecek hizli, dogru ve uygun maliyetli bir
bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma yontemi sunmaktadir. Derin 6grenme ve makine dgrenimi
algoritmalarinin bakteriyel koloni saymmi ve siiflandirma problemlerine uygulanmasi, bu alandaki
teknik gelismelere katki saglamistir (Qu ve ark., 2019; Signoroni ve ark., 2019). Goriintii isleme ve
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segmentasyon yontemlerinin gelistirilmesi, otomatik koloni sayimi ve siiflandirma siireclerinde
onemli adimlar atmistir (Chen ve Zhang, 2009; Zhang ve ark., 2022). Cesitli smiflandirma
algoritmalarinin  (CNN, SVM vb.) bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma problemlerine
uygulanmasi, bu alanda farkli yontemlerin avantajlarini ve dezavantajlarin1 anlamaya yardimeci
olmustur (Zhang ve ark., 2022; Mahmud ve ark., 2018). Derin 6grenme tabanli yontemlerin basarilari
ve gelismeleri, manuel yontemlere kiyasla daha hizli ve dogru sonuglar elde etme potansiyelini
gostermistir (Zhang ve ark., 2021; Melanthota ve ark., 2022). Bu ¢alisma, dnceki ¢aligmalardan elde
edilen bilgi ve deneyimleri kullanarak, bakteriyel koloni saymmi ve smiflandirma alaninda daha iyi
sonuglar elde etmeyi amaglamaktadir. Ozellikle, CNN ve SVM algoritmalarnin kombinasyonu
saglayarak, bu alanda 6nemli bir ilerleme kaydedebilecegini dngdrmiistiir.

Calisma, bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma alaninda énemli bir arastirma konusunu ele
alarak, bu alandaki bilgi birikimine ve uygulamalara katki saglamasi hedeflenmektedir. Onceki
caligmalarin 6nemli bulgularini ve deneyimlerini kullanarak, bu ¢alisma, daha hizli, dogru ve uygun
maliyetli bir bakteriyel koloni sayimi ve smiflandirma yontemini sunmaktadir. Bu ydntem,
mikrobiyoloji laboratuvarlari, endiistri ve saglik sektoriinde, daha etkin ve giivenilir sonuglar elde
etmeye yardimci olacaktir.

MATERYAL VE METOT

Bu béliimde, calismada kullanilan temel materyaller ve metotlar ele alinmaktadir. Oncelikle,
mikrodenetleyici olarak Arduino Nano 33 BLE kullanilmistir. Bu mikrodenetleyici, kamera modiiliine
sahip olup, makine 6grenme algoritmalarin1 da entegre edebilme 6zelligi ile dikkat ¢ekmektedir (Sekil
1). Sekil 1'de Arduino Nano 33 BLE ve kamera modiilii gériilmektedir.

Arduino Nano 33 BLE
& 0.3MP OV7675
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Sekil 1. Deney diizenegi

Mikrodenetleyici: Arduino Nano 33 BLE

Calisgmada kullanilan mikrodenetleyici olarak Arduino Nano 33 BLE tercih edilmistir. Bu
mikrodenetleyici, diisiik enerji tiiketimi, yiiksek islem giicii ve genisletilebilirlik 6zellikleri ile 6n plana
cikmaktadir. Ayrica, Arduino Nano 33 BLE, TensorFlow Lite Micro destegi ile makine 6grenme
algoritmalarini entegre etme imkani sunmaktadir (Durgun, 2024). Bu ozellikler, bakteriyel koloni
sayimi ve endiistriyel {irlin sayma gibi uygulamalar i¢in etkin ve maliyet-etkin ¢oziimler

Bakteri Kultart

gelistirilmesini saglamaktadir.

Kamera modiilii

Bu ¢alismada kullanilan kamera modiilii, OV7675 ¢ipi ile donatilmis 0.3MP bir kameradir ve
istikrarli ¢alisma performansi ile net goriintilleme saglamaktadir. Kamera modiilii, 50 derecelik
bozulma olmaksizin genis bir goriis alani sunarak kullaniciya genis gorsel aralik ve goriintiileme

imkan1 saglamaktadir. Bu kamera modiili, esas olarak modifikasyon i¢in kullanilirken, reklam
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makinesi, yiiz tanima, drone fotograf¢ihigi gibi alanlarda da kullanilabilmektedir. Ozellikle tasarimi,
30FPS hizi, 640 x 480 maksimum c¢oziiniirlik ve YUV formatina uygun olacak sekilde optimize
edilmistir. Arduino Nano 33 BLE ile entegre edilen bu kamera modiilii, projemiz i¢in basarili bir
sekilde bakteriyel koloni sayimi gergeklestirmeye olanak tanimaktadir. Kamera ile elde edilen veriler,
makine 6grenme algoritmalarinin egitimi ve testi i¢in kullanilmigtir.

Degiskenler

Caligmada kullanilan degiskenler sunlardir:

e Bakteriyel koloni sayisi

e Zaman

e Kamera modiiliiniin ¢6ziiniirliigii

e Makine 6grenme algoritmasinin performansi

Bu degiskenler, calismanin sonuglarinin degerlendirilmesinde ve modiiliin optimizasyonunda
onemli rol oynamaktadir.

Manipiilasyon ve gozlem siirecleri

Bakteriyel koloni sayimi

Bakteriyel koloni sayimmi siirecinde, kamera modilii kullanilarak bakteriyel kolonilerin
gorlintiileri alinmistir. Bu  goriintiiler, makine Ogrenme algoritmasimnin egitimi ve testi igin
kullanilmigtir. Ayrica, zaman degiskeni dikkate alinarak, bakteriyel kolonilerin zamana baglh
degisimlerinin analizi gerceklestirilmistir.

Veri analizi

Calismamizda kullanilan veri seti, toplamda 112 adet goriintiiden olusmaktadir. Bu goriintiilerin
her biri 320x240 piksel boyutlarindadir ve cesitli bakteriyel koloni tiirlerini ve yogunluklarmni
icermektedir. Veri setinin 88'1 egitim seti i¢in, geriye kalan 24'0 ise test seti olarak ayrilmistir. Bu
ayrim, modelin genellestirme kabiliyetini degerlendirmek ve gercek diinya kosullarinda nasil
performans gosterecegini test etmek i¢in dnemlidir.

Egitim seti, modelin 6grenme siirecinde kullanilmis ve bakteriyel kolonilerin ¢esitli 6zelliklerini
tanimasi i¢in gereken bilgileri saglamistir. Test seti ise, egitim siirecinden bagimsiz olarak modelin
dogrulugunu ve giivenilirligini degerlendirmek i¢in kullanilmastir.

On isleme

Glriiltiyi azaltmak ve goOriintii kontrastini iyilestirmek i¢in filtreleme teknikleri
uygulanabilmektedir. Diizlestirme filtresi goriintii 6n islemede kullanilan yaygin filtreleme teknigidir.
Bu teknigin bakteriyel koloni sayimi i¢in 6n isleme asamasinda kullanilmasi, goriintiideki giirtiltiiyii
azaltirken detaylar1 korumaya yardimci olmustur. Diizlestirme filtresi: Goriintl tizerindeki giiriiltiyt
azaltmak icin kullanilan bir diisiik gegiren filtredir. Bu yontem, goriintiideki her pikselin degerini,
cevresindeki piksellerin degerleriyle agirlikli bir ortalamaya gore diizenlenmektedir. Diizlestirme
filtresi, bakteriyel koloni sayimi i¢in 6n isleme asamasinda kullanilmistir. Giiriiltiiyli azaltarak
kolonilerin daha iyi tanimlanmasima ve segmentasyonun daha dogru gergeklestirilmesine yardimci
olmustur. Bu filtreleme teknigini kullanarak, bakteriyel koloni sayimi ve degisiminin izlenmesi i¢in
gerekli goriintii 6n islemeyi gergeklestirilmistir. Bu sayede, kolonilerin daha iyi tanimlanmasi ve
segmentasyonun daha dogru gerceklestirilmesi saglanmistir, bdylece koloni sayimi ve degisiminin
izlenmesi daha hizli ve giivenilir sonug¢lar sunmustur.
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Goriintii ayristirma: bakteriyel kolonilerin arka plandan ayrilmasi

Bakteriyel koloni sayiminda, kolonilerin arka plandan dogru bir sekilde ayirt edilmesi 6nemli bir
adimdir. Bu calismada, arka planin ve bakteriyel kolonilerin etkili bir sekilde ayrilmasi i¢in adaptif
esikleme yontemi kullanilmistir (Yoon ve ark., 2015; Zhang ve ark.2021). Adaptif esikleme: Bu
yontem, goriintiideki her piksel i¢in 6zellestirilmis bir esik degeri belirler ve bu degere gore piksellerin
beyaz veya siyah olarak siniflandirilmasini saglar. Global esikleme yontemlerinden farkli olarak,
adaptif esikleme, yerel goriintli 6zelliklerini dikkate alarak daha iyi sonuglar sunmaktadir. Bu sayede,
aydinlik ve koyu bolgelerdeki farkli ozelliklerin dikkate alinmasi ile daha dogru ve etkili bir
segmentasyon elde edilmektedir (Zhang ve ark.2022). Bu ¢alismada, adaptif esikleme yontemi ile
bakteriyel kolonilerin arka plandan ayrilmas: saglanmistir. Oncelikle, gériintiideki giiriiltilyii azaltmak
icin Gaussian Bulaniklig1 teknigi kullanilarak goriintii 6n isleme gerceklestirilmistir. Ardindan, adaptif
esikleme yontemi uygulanarak kolonilerin arka plandan ayrilmasi saglanmistir. Bu islem sonucunda,
bakteriyel koloniler net ve diizgiin bir sekilde belirlenmis ve sayim i¢in hazir hale getirilmistir.

Morfolojik islemler: kolonilerin iyilestirilmesi ve yanlhs pozitiflerin azaltilmasi

Morfolojik islemler, goriintii isleme alaninda kullanilan temel islemlerden biridir ve yapisal
ozelliklerin 1yilestirilmesi veya dikkate deger oOzelliklerin vurgulanmasi i¢in kullanilmaktadir. Bu
calismada, segmentasyon islemi sonrasinda bakteriyel kolonilerin daha iyi tanimlanmasi ve yanlis
pozitiflerin azaltilmasi amaciyla erozyon morfolojik islemi kullanilmistir. Erozyon islemi, goriintiideki
nesnelerin sinirlarini incelterek arka plana daha yakin hale getirir ve kii¢lik nesneleri ortadan kaldirir.
Bu sayede, arka plan ve koloni arasindaki sinirlar daha net hale gelir ve yanlis pozitiflerin etkisi
azaltilir. Bu ¢alismada, morfolojik islemler ile bakteriyel kolonilerin sinirlar1 daha 1yi tanimlanmis ve
yanlis pozitiflerin etkisi azaltilmistir. Bu stireg, koloni sayiminin dogrulugunu artirmakta ve sonuglarin
giivenilirligini saglamaktadir.

Etiketleme ve ozellik ¢ikarimi: kolonilerin karakteristiklerinin belirlenmesi

Bu projede, bakteriyel kolonilerin 6zelliklerini belirlemek ve analiz etmek igin etiketleme ve
ozellik ¢ikarimi islemleri kullanilmistir. Oncelikle, morfolojik islemlerle iyilestirilmis goriintiilerdeki
tim koloniler etiketlenmistir. Bu islem, bagh bilesenlerin analizi (Connected Component Analysis-
CCA) kullanilarak gerceklestirilmistir. CCA, goriintiideki bagli piksel gruplarini tanimlayarak
nesneleri etiketlemeye ve ayirmaya olanak tanir. Etiketleme islemi tamamlandiktan sonra, her bir
koloni i¢in ¢esitli 6zellikler ¢ikarilmistir. Bu 6zellikler arasinda koloni alani, ¢evre ve yogunluk gibi
temel Ozellikler yer almaktadir. Ayrica, sekil faktorleri gibi daha karmasik 6zellikler de hesaplanarak
kolonilerin morfolojik farkliliklarmin belirlenmesi amaglanmustir. Ozellik ¢ikarimi, her bir koloni
hakkinda detayli bilgi saglayarak, daha kesin ve dogru koloni sayimi ve simiflandirmast yapilmasina
olanak tanir. Bu sayede, bakteriyel koloni sayimi1 ve degisiminin izlenmesi siireci daha giivenilir ve
basaril bir sekilde gerceklestirilmistir.

CNN mimarisi:

Bu calismada, bakteriyel koloni sayimi ve smiflandirmasi i¢in kullanilan CNN mimarisi,
ozellestirilmis bir Evrisimsel Sinir Aglar1 yapilandirmasidir. Secilen CNN mimarisi, 6zellikle
mikroskobik goriintiilerin karmasikligini ve cesitliligini isleyebilecek bigimde tasarlanmistir.
Mimarimiz, birden fazla evrisim katmani, aktivasyon fonksiyonlari, havuzlama katmanlari ve tam
baglh katmanlardan olusur. Her evrisim katmani, goriintiiniin farkli 6zelliklerini (6rnegin, kenarlar,
doku, sekiller) algilamak iizere tasarlanmistir. Aktivasyon fonksiyonu olarak ReLU (Rectified Linear
Unit) kullanilmistir, bu da modelin dogrusal olmayan problemleri daha iyi ¢6zmesini saglamaktadir.
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Bu calismada, oOzellestirilmis bir Konvoliisyonel Sinir Agi (CNN) mimarisi kullanilmistir.
Mimari, dort ana konvoliisyonel katmandan olusur. Bu katmanlarin her biri, farkli diizeylerde 6zellik
¢ikarimi icin tasarlanmistir.

1. Katman: Ilk katman, 16 filtre icerir. Bu katman, giris goriintiilerinden temel 6zellikleri
(kenarlar, koseler vb.) ¢cikarmak i¢in kullanilir. Bu temel 6zellikler, sonraki katmanlarda daha karmagik
ozelliklere dontistiirtiliir.

2. Katman: ikinci katman, 32 filtre icerir. Bu katman, birinci katmandan elde edilen temel
ozellikler tlizerine kurulur ve daha karmasik 6zelliklerin (doku, sekiller vb.) ¢ikariminmi gergeklestirir.

3. Katman: Ugiincii katman yine 16 filtreye sahiptir. Bu asama, 6zelliklerin daha da rafine
edilmesini saglar, boylece modelin bakteriyel kolonileri daha iyi tanimasina olanak tanir.
4. Katman: Son katman 8 filtreye sahiptir ve bu, 6zellik ¢ikariminin son agamasidir. Bu

katmanda, onceki katmanlardan gelen 6zellikler, siniflandirma icin gerekli olan son 6zellik setine
doniistiiriiliir.

Bu 6zellestirilmis CNN mimarisi, gorlintiilerden onemli 6zellikleri ¢ikarmak ve bu 6zellikleri
SVM algoritmasina beslemek icin tasarlanmistir. Gelistirilen bu mimari, bakteriyel koloni sayimi ve
siiflandirma gibi spesifik gorevler i¢cin optimize edilmistir.

Yapay zeka algoritmasi: bakteriyel koloni saymm ve simiflandirma icin algoritma
kombinasyonlari

Bu calismada, bakteriyel koloni sayimi ve siniflandirma islemleri icin CNN ve SVM gibi iki
farkli yapay zeka algoritmasi kullanilmistir. CNN, goriintiilerin dogrudan islenmesi ve 6zellik ¢ikarimi
icin derin 6grenme tabanli bir yontemdir ve bu caligmada, bakteriyel kolonilerin goriintiilerinden
ozellikler dgrenmek ve kolonilerin farkli siniflarimi ayirt etmek icin kullanilmistir. Ogrenilen bu
ozellikler daha sonra SVM algoritmasina beslenmistir. SVM, c¢ikarilan Ozelliklere dayali olarak
smiflandirma gergeklestiren bir makine 6grenimi algoritmasidir ve bu calismada, CNN tarafindan
Ogrenilen ozellikler kullanilarak bakteriyel kolonileri dogru bir sekilde siniflandirmak ve saymak ig¢in
egitilmistir.

Bu iki algoritmanin kombinasyonu, bakteriyel koloni sayim1 ve siniflandirma siireglerinde daha
giiclii ve hassas sonuglar elde etmeyi saglamistir. Ozellikle, CNN'nin otomatik 6zellik ¢ikarmmi
yetenegi ve SVM'nin siniflandirma performansi birlestirildiginde, bakteriyel koloni analizinde hem hiz
hem de izlenebilirlik artmaktadir. Ayrica, bu hibrid modelin performansi, yalnizca CNN veya yalnizca
SVM kullanilarak elde edilen sonuclarla kiyaslandiginda, CNN'nin derin 6grenme tabanli 6zellik
cikarimi ve SVM'nin etkili siniflandirma kabiliyetinin birlesimi, daha dogru sonuglar ve daha az yanlis
pozitif oran1 sunmaktadir. Bu modelin avantajlari, derin 6grenmenin giiciinii ve makine 6greniminin
hassasiyetini birlestirmesidir, ancak dezavantaj olarak daha karmasik bir yap1 ve potansiyel olarak
daha uzun egitim stireleri gosterilebilir.

CNN (Evrisimsel Sinir Aglar1) ve SVM (Destek Vektor Makineleri), yapay zeka ve makine
ogrenimi alaninda sik¢a kullanilan iki farkli modeldir ve her biri belirli avantajlara sahiptir. Bunlarin
kombinasyonu olan hibrid model, her iki yontemin avantajlarin1 birlestirerek daha giiclii ve etkili bir
¢Ozim sunar.

CNN, goriintii isleme ve analizi konusunda 6zellikle etkilidir. Evrisimsel katmanlar sayesinde,
goriintiilerden yiiksek diizeyde oOzellikler c¢ikarabilir. Bu oOzellikler, goriintiiniin temel bilesenlerini
(kenarlar, doku, sekiller vb.) temsil eder ve karmagik gorsel verilerin anlagilmasini saglar. CNN'ler,
ozellikle goriintii tanima, siniflandirma ve segmentasyon gibi gorevlerde basarilidir. Ancak, CNN
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tabanli sistemler bazen siniflandirma asamasinda yetersiz kalabilir veya overfitting (asir1 uyum) gibi
sorunlarla karsilasabilir.

Diger yandan, SVM, ozellikle siniflandirma gorevlerinde giiclidiir. Verilen ozellik setini
kullanarak, farkli siniflar arasinda en iyi ayrimi yapacak hiperdiizlemi bulmaya ¢alisir. SVM, 6zellikle
yliksek boyutlu verilerde ve veri noktalar1 arasindaki sinirlarin belirsiz oldugu durumlarda etkilidir.
Ancak SVM, dogrudan goriintii isleme veya 6zellik ¢ikariminda kullanilmaz; bunun yerine, dnceden
tanimlanmis 6zellik setlerine dayanarak ¢aligmaktadir.

Yapay Zeka Algoritmalari

\

‘ Convolutional Neural Network (CNN) ‘

Goriintii isleme
ve Oznitelik Cikarimi

Support Vector Machine (SVM) Oznitelik Cikarimi ‘
Siniflandirma Oznitelikler

Siniflandirma

Sonuglar

Sonuglar

Sekil 2. Yapay zeka algoritmalar1 kombinasyonu semasi

Sekil 2, calismamizda kullanilan yapay zeka algoritmalart CNN (Convolutional Neural Network)
ve SVM (Support Vector Machine)'nin entegre edilmesini gostermektedir. Bu diyagram, CNN'nin
goriintii isleme ve Oznitelik ¢ikarimi siirecinde nasil kullanildigin1 ve ¢ikarilan bu 6zniteliklerin SVM
tarafindan nasil smiflandirildigini agik¢a gostermektedir. Bu entegrasyon, bakteriyel koloni sayimi ve
simiflandirmasinda daha etkili ve hizli sonuglar elde etmemizi saglamaktadir. Sekilde, her bir adimin
akis1 ve algoritmalarin birbiriyle nasil etkilesime girdigi detayl bir sekilde gdsterilmistir.

Hibrid modelde, CNN'nin gii¢lii 6zellik ¢ikarim kabiliyeti ve SVM'nin etkili siniflandirma
performanst birlestirilir. Bu yaklasimda, CNN oncelikle goriintiilerden ozellikleri ¢ikarir ve bu
ozellikler daha sonra SVM tarafindan smiflandirilir. Bu kombinasyon, CNN'nin bazen karsilastigi
siniflandirma zorluklarini asmada ve SVM'nin 6zellik ¢ikarimindaki eksikliklerini gidermede etkili
olmaktadir. Sonug olarak, hibrid model, her iki teknigin tek basina kullanilmasina gore daha hassas ve
giivenilir sonuglar sunar ve karmasik siniflandirma gorevlerinde daha iyi performans gosterir. Bu
yaklasim, 6zellikle bakteriyel koloni sayimi gibi karmasik ve hassas gorevler i¢in idealdir, ¢linkii hem
yiiksek seviyede 6zellik ¢ikarimi hem de etkili siniflandirma saglamaktadir.

BULGULAR VE TARTISMA

Bu c¢aligma, kenar hesaplama tabanli, mikrodenetleyici entegreli, cok amacl ve diisiik maliyetli
bir modiiliin gelistirilmesini amaglamaktadir. Bakteriyel koloni sayimi, bu modiiliin temel uygulama
alani1 olarak 6rnek teskil etmektedir. Calismada hem geleneksel yontemlerin zorluklarini1 gidermek hem
de daha dogru ve hizli sonuclar elde etmek adina, goriintii isleme ve yapay zeka algoritmalari
kullanilarak bakteriyel koloni sayimi gergeklestirilmistir. Gelistirilen modiil, 6zellikle biyoteknoloji,
gida giivenligi, tibbi teshis ve ¢evre analizi gibi alanlarda biiyiik 6neme sahiptir. Endiistriyel iiriin
sayma gibi alternatif uygulama alanlarinda da kullanilmasi miimkiin olacaktir. Kenar hesaplama
prensipleri kullanilarak ger¢ek zamanli analiz ve sayim imkani sunulmustur. Mikrodenetleyici
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entegrasyonu ile donanim ve yazilim maliyetlerinin diisiiriilmesi saglanirken, kullanici dostu bir
deneyim sunulmaktadir. Calisma sonuglarinda, Gaussian Bulaniklig1 filtre uygulanarak goriintii
giiriiltiisiiniin azaltilmasi, ardindan Adaptif esikleme yontemi ile goriintii ayristirmanin basarili bir
sekilde gergeklestirildigi goriilmiistiir. Morfolojik islemler ile kolonilerin daha iyi tanimlanmasi ve
yanlis pozitiflerin azaltilmasi1 saglanmistir. Etiketleme ve 06zellik c¢ikarimi ile kolonilerin
karakteristiklerini belirlemeye yonelik 6nemli bilgiler elde edilmistir. Bu veriler iizerinden CNN ve
SVM algoritmalarinin kombinasyonu kullanilarak yiiksek dogruluk ve giivenilirlik saglanmistir.
Bulgular, gelistirilen modiiliin basarili bir sekilde bakteriyel koloni sayimi yapabildigini ve diisiik
maliyetli, enerji tasarruflu ve kullanici dostu bir ¢6ziim sunabilecegini gostermektedir. Bu nedenle, bu
modiiliin genis c¢apta uygulanmasinin, ilgili alanlarda ©nemli bir katki saglayabilecegi
diistiniilmektedir.
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Sekil3. Goriintii Isleme Adimlarim Gosteren Bir Akis Semast

Sekil 3’de, Gaussian Bulanikligi filtre uygulamasi, adaptif esikleme ile segmentasyon,
morfolojik islemler ve etiketleme ve 6zellik ¢ikarimi siireglerini gorsel olarak temsil etmektedir.
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Sekil 4. Yapay zeka algoritmalarini (CNN ve SVM) kombinasyonunun semasi

Sekil 4’de, algoritma kombinasyonlarinin koloni sayimi ve smiflandirmada birlikte kullanim
sekli gosterilmektedir
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Sekil 5. Gelistirilen modiiliin basarili koloni sayimi sonuglarimi gdsteren drnek bir goriintii
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Sekil 5’de goriintii, 6dnceden belirlenmis Ozelliklere gore kolonilerin siniflandirilmasini ve
sayllmasini gorsel olarak temsil etmektedir. Sonug olarak, gelistirilen kenar hesaplama tabanli modiil,
bakteriyel koloni saymmi ve diger benzer uygulamalar igin etkili ve diisiik maliyetli bir ¢6ziim
sunmaktadir. Calismamizda gelistirilen kenar hesaplama tabanlt modiil, bakteriyel koloni sayimi ve
benzer uygulamalar i¢in etkili ve diisiikk maliyetli bir ¢dziim sunmaktadir. Maliyet analizine gore,
modiiliimiizde kullanilan Arduino Nano 33 BLE mikrodenetleyicinin maliyeti yaklasik €22,80,
OV7675 kamera modiliiniin maliyeti €20 ve ek plastik aparatlarin maliyeti ise €10 olarak
hesaplanmistir. Bu toplam maliyet, lilkemizde yaygin olarak kullanilan ve fiyati yaklasik €250 olan
diisiik fiyath koloni sayimi i¢in kullanilan 1sik tinitelerine kiyasla oldukca ekonomiktir. Bu maliyet
farki, gelistirdigimiz sistemin, bakteriyel koloni sayimi alaninda hem maliyet-etkin hem de yiiksek
performanslt bir alternatif sundugunu gostermektedir. Dolayisiyla, goriintli isleme ve yapay zeka
algoritmalarinin entegrasyonu, daha dogru ve hizli sonuglar elde etmeyi miimkiin kilmaktadir
(Veziroglu ve ark., 2023). Bu ¢aligmanin bulgulari, ilgili alanlarda dnemli bir katki saglayabilecek
potansiyele isaret etmektedir. Gelistirilen modiilin daha fazla uygulama alaninda test edilmesi ve
optimize edilmesi onemlidir. Ayrica, daha karmasik ve genis veri kiimesi iizerinde algoritmalarin
performansini degerlendirmek ve modiilii daha genis bir kullanic1 kitlesi i¢in erisilebilir kilmak igin
caligmalar yapilmalidir. Bu tiir ¢aligmalar, modiiliin kullanim alanlarim1 genisleterek daha fazla
sektorde ve uygulamada deger olusturmaktadir (Pacal ve Alaftekin 2023).

Tablo 1. Kenar hesaplama tabanli bakteriyel koloni sayim yontemleri tizerine yapilmis ¢alismalar

Yayin .
Yazar(lar) Yih Yontem Sonuclar ve Onemli Noktalar
Kenar cihazlarda yiiksek dogrulukla bakteriyel
Zhang ve ark., 2022 2022  YOLOV3 tabanh az sayida 6grenme koloni tespiti
Mikroakiskan cihazlar ve akilli

Needs ve ark., 2021 2021 telefonlar Basit ve etkili bakteriyel hiicre sayimi
Raju ve ark., 2020 2020 Goriintii analizi yazilimi Otomatik ve hizli koloni sayimi
Kis ve ark., 2019 2019 MATLAB tabanli goriintii isleme Etkili ve kullanict dostu koloni sayimi
Shi ve ark., 2019 2019 Hiperspektral 6zellikler Gida kalitesi degerlendirmesi i¢in giirtiltiisiiz sayim
Hoffmann ve ark.,
2018 2018 VCC yo6ntemi Yiiksek hacimli antibakteriyel etki degerlendirmesi
Shousheng ve ark.,
2021 2021 Gelismis CNN algilama metodu Diisiik hata oraniyla hassas koloni saymmi
Matsumoto ve ark.,
2021 2021 Biyoliiminesans etiketleme Bitki-bakteri etkilesimlerinde kullanim

Hiicrelerin antibakteriyel etkisinin hizli
Lérincz ve ark., 2018 2018 Akis sitometrisi degerlendirilmesi
Liu ve ark., 2021 2021 Kaskad ag tabanl algilama Su i¢inde bakteri tespiti i¢in kii¢iik hedef algilama
Donmez ve ark., 2022 2022 Mikroakiskan dip-stick seritler Hizli ve basit CFU ml-1 6l¢timii
Karatepe ve ark., 2022 2022 Goriintii tabanli sayim Escherichia coli i¢in goriintii tabanli sayim
Naets ve ark., 2021 2021 Mask R-CNN modeli Yiiksek dogrulukta otomatik koloni sayimi
Song ve ark., 2018 2018 Mikroskobik tarama Hizli ve dogru mikro-koloni sayimi

Tablo 1°de, caligmamizla ilgili olarak literatiirde yer alan ve kenar hesaplama tabanli bakteriyel
koloni sayim yontemleri lizerine yapilmis 15 farkli calismayr kiyaslayarak sunulmaktadir. Her bir
calisma, uygulanan yontemler ve elde edilen sonuglar agisindan 6zetlenmistir.

Calismada kullanilan veri seti, toplamda 112 adet goriintii icermektedir. Bu goriintiilerin 88'i
egitim seti i¢in, 24"l ise test seti i¢in ayrilmistir ve her iki set de cesitli bakteriyel koloni tiirlerini ve
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yogunluklarin1 kapsamaktadir. Her bir goriintii i¢in bakteriyel koloniler manuel olarak sayilmis ve bu
sayim sonuglart kaydedilmistir. Ayni goriintiiler, gelistirilen mikrodenetleyici tabanli sistem
kullanilarak sayilmis ve bu sayim sonuglart manuel sayim sonuglart ile karsilastirilmistir. Bu
karsilastirmada, ortalama hata orani %4 olarak bulunmustur. Bu sonuglar, 6nerilen hibrid modelin
(CNN+SVM) manuel sayim sonuglarina olduk¢a yakin performans gosterdigini ve yiiksek dogrulukta
bakteriyel koloni sayimi sagladigini gostermektedir.

Tablo 2: Manuel sayim ve mikrodenetleyici ile sayim karsilagtirmasi rnegi

Goriintii ID Manuel Sayim Mikrodenetleyici ile Sayim Ortalama Hata (%)
1 100 98 2.0
2 105 107 1.9
3 110 109 0.9
4 115 117 1.7
5 120 119 0.8
6 125 126 0.8
7 130 132 15
8 135 133 15
9 140 141 0.7
10 145 146 0.7

Bu degerlendirmeleri gorsel olarak sunmak i¢in bir tablo hazirlanmistir. Tablo 2’de, manuel
sayim ve mikrodenetleyici tabanli sayim sonuglar1 karsilastirilmis ve her bir goriintii i¢in hata oranlar1
belirtilmistir. Bu tablo, sistemin her bir goriintii {izerindeki performansin1 ve manuel sayim ile olan
karsilagtirmasini géstermektedir. Her bir goriintii i¢in hata orani, sistemin tutarhiligini ve giivenilirligini
degerlendirmek i¢in dnemli bir gostergedir.

Ozetle, bu ¢alismada gelistirilen hibrid model, bakteriyel koloni saymmi igin etkili bir yontem
sunmakta ve manuel sayim ile kiyaslandiginda yiiksek dogruluk oraniyla dikkat ¢ekmektedir. Bu
modelin basaristi hem alan uzmanlarina hem de otomatik sistemlerin gelistirilmesinde c¢alisan
arastirmacilara onemli katkilar saglayacaktir.

SONUC

Bu calisma, kenar hesaplama tabanli, mikrodenetleyici entegreli, cok amach ve diisiik maliyetli
bir modiiliin gelistirilmesini amaglanmustir. Ozellikle bakteriyel koloni sayimi igin kullamlan goriintii
isleme ve yapay zeka algoritmalari, bu modiiliin temel uygulama alan1 olarak 6rnek teskil etmektedir.
Gelistirilen modiil sayesinde, bakteriyel koloni saymmi siirecleri hizli, enerji tasarruflu ve kullanici
dostu bir sekilde gergeklestirilebilmistir.

Calisma sonucunda, kullanilan Gaussian Bulanikligi ve Medyan Filtre ile gorintii giiriiltiisi
azaltilmis ve Adaptif esikleme yontemi ile basarili bir goriintii ayristrma saglanmistir. Morfolojik
islemler ve etiketleme yontemleri ile bakteriyel koloniler daha iyi tanmimlanmis ve o&zellikleri
cikarilarak karakteristik bilgiler elde edilmisti. CNN ve SVM gibi yapay zeka algoritmalarmnin
kombinasyonu, kolonilerin dogru bir sekilde siniflandirilmasi ve sayilmasi i¢in kullanilmstir.

Bu calismanin sonuglari, gelistirilen modiiliin bakteriyel koloni sayiminda basarili bir sekilde
kullanilabilecegini gostermistir. Bu sayede, biyoteknoloji, gida giivenligi, tibbi teshis ve ¢evre analizi
gibi alanlarda daha hizli1 ve dogru analizlerin yapilmasi miimkiin olacaktir. Ayrica, modiiliin esnek
yapist sayesinde, endiistriyel {iriin sayma gibi alternatif uygulama alanlarinda da kullanilabilirligi
arttirilacaktir.
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Sonug olarak, bu ¢alisma ile gelistirilen kenar hesaplama tabanli, mikrodenetleyici entegreli, cok
amacl ve diisiik maliyetli modiil, bakteriyel koloni sayim1 ve diger uygulama alanlarinda énemli bir
katki saglayarak, mevcut siireglerin daha verimli ve dogru sekilde gerceklestirilmesine yardimci
olacag1 disiiniilmektedir. Gelecekte bu modiiliin yayginlastirilmas: ile ilgili alanlarda 6nemli bir
farkindaligin olusmasi beklenebilir.

Cikar Catismasi
Makale yazarlari aralarinda herhangi bir ¢ikar catismasi olmadigini beyan ederler.

Yazar Katkisi
Yazarlar makaleye esit oranda katki saglamis olduklarini beyan eder
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