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Öz  
 

Amaç: DNA tamir mekanizmalarında (DTM) görev alan genlerin ifade değişimleri glioblastomda (GBM) radyoterapi direnci ile 

ilişkilendirilmiştir. DTM’de rol oynayan genlerin biyoinformatik yöntemlerle tanımlanması GBM tedavisinde kullanılabilecek potansiyel yeni 

hedeflerin belirlenmesine yardımcı olabilir. Bu çalışmanın amacı, DNA tamir mekanizmalarında rol oynayan genlerin biyoinformatik yöntemler 

kullanılarak GBM tümörlerinde tanımlanmasıdır.  

Yöntem: DNA tamiri mekanizmaları ile ilişkili genler “Reactome” ve “KEGG” veri tabanları üzerinde tanımlandı. GBM tümörlerinde genlere ait 

mRNA ifade profilleri GEO GDS1813 ve GDS2853 veri setlerinde “Orange Canvas” yazılımı kullanılarak incelendi. Genlerdeki genetik 

değişimler cBioPortal veri tabanı kullanılarak GBM TCGA olgularında tanımlandı. GEPIA2, değişen gen ifadelerinin TCGA GBM hasta sağ 

kalım süreleri üzerindeki etkisini göstermek için kullanıldı. 

Bulgular: ERCC6, FAN1, MBD4, PARP1 ve UNG genlerinin mRNA ifade profillerinin GBM tümörlerinde değişime uğradığı bulundu. 

Tanımlanan genler için farklı tipte mutasyonlar ve kopya sayı değişimleri TCGA GBM olgularında gözlendi. Yüksek ve düşük gen ifade 

profillerinin GBM hastalarının genel ve hastalıksız sağ kalım süreleri üzerinde etkisi olmadığı saptandı. 

Sonuç: Bu çalışmada tanımlanan ERCC6, PARP1 ve UNG genleri baskılanması durumunda GBM’de radyoterapi etkinliğini arttırabilecek 

potansiyel birer terapötik hedef olabilir. 

 

Anahtar Kelimeler: Glioblastom, DNA onarımı, biyoinformatik. 

 

Abstract 
 

Objective: Aberrant expression of genes involved in DNA repair mechanisms (DRM) have been associated with radiation sensitivity of 

glioblastoma (GBM) cells. Identification of genes in DRM through bioinformatics methods may help identify potential novel therapeutic targets 

that can be used in GBM treatment. This study aims to identify genes that play a role in DRM in GBM using bioinformatics methods. 

Methods: Genes associated with DRM were identified using the “Reactome” and “KEGG” databases. The mRNA expression profiles of DRM 

related genes were analyzed in the GEO GDS1813 and GDS2853 datasets including GBM tumor samples using the "Orange Canvas" software. 

Genetic changes of genes were identified in GBM TCGA cases using the cBioPortal database. The GEPIA2 was used to show the effect of altered 

expression profiles of these genes on patient survival. 

Results: The mRNA expression profiles of ERCC6, FAN1, MBD4, PARP1 and UNG genes were found to be altered in GBM tumors. Mutations 

and copy number alterations for the identified genes were observed in TCGA GBM cases. The overall survival and disease-free survival of TCGA 

GBM patients were not significantly different between high and low expression groups. 

Conclusion: ERCC6, PARP1 and UNG genes identified in the current study may be potential therapeutic targets that can increase the efficacy of 

radiotherapy in GBM in case of their suppression.   

 

Keywords: Glioblastoma, DNA repair, bioinformatics. 

 
 
 
 
 
 
 
 

  

mailto:hasan.caglar@erzurum.edu.tr
https://orcid.org/0000-0002-3637-4755


Çağlar Glioblastomda DNA Tamir Genleri 

KOU Sag Bil Derg., 2022;8(2):117-124 

Giriş 

Glioblastom (GBM) glial hücrelerden köken alan ve 

tedaviye karşı oldukça agresif davranış sergileyen bir beyin 

tümörüdür.1 Multimodal tedaviye rağmen hastaların sağ 

kalım süreleri hala düşüktür. GBM hastalarının ortalama sağ 

kalım süresi 14-16 ay olmakla birlikte, hastaların çok az bir 

kısmı ileri tedaviye rağmen 5 yıldan uzun 

yaşayabilmektedir.2 GBM hastalarında tedavi sonrası alınan 

kötü klinik sonucun temel nedeni GBM tümörlerinin 

kemoterapi ve radyoterapiye karşı direnç göstermesidir.3 Bu 

nedenle, GBM tümörlerinde tedaviye karşı gelişen direncin 

altında yatan mekanizmalarının incelenmesi, GBM 

hastalarında tedavi yanıtının iyileştirilmesini sağlayabilecek 

potansiyel hedeflerin belirlenmesinde kritik olabilir. 

GBM hastaları için uygulanan standart tedavi, tümörün 

rezeksiyonunu takiben “temozolomide” kullanımını içeren 

kemoterapi ve bu tedavi ile eş zamanlı olarak yürütülen 

radyoterapiyi içermektedir.4 Tedavideki genel amaç, 

alkilleyici bir anti-kanser ajanı olan “temozolomide” ve 

iyonize radyasyon ile GBM hücrelerinde DNA hasarı 

oluşturarak apoptozu indüklemektir.5 Radyoterapide 

kullanılan iyonize radyasyon, DNA’da baz lezyonları, tek 

iplik ve çift iplik kırıkları gibi farklı tipte hasarlara neden 

olur.6,7 Radyoterapi direncinin gelişmesindeki genel yaygın 

görüş; DNA tamir mekanizması ilişkili genlerin GBM 

tümörlerinde yüksek düzeyde ifade edilmesidir.8,9 “Ataxia 

Telangiectasia Mutated” protein kinaz, DNA çift iplik kırığı 

onarımında ve hücre döngüsü kontrol noktalarında merkezi 

rol oynayan bir hasar yanıtı bileşenidir.10,11 Çalışmalar, 

ATM ifadesinin GBM tümörlerinde yüksek düzeyde 

olduğunu ve bu proteinin baskılanması durumunda ise GBM 

hücrelerinin iyonize radyasyona karşı duyarlı hale geldiğini 

göstermiştir.12-14 Ayrıca, DNA tamir mekanizmasında rol 

oynayan “DNA-activated protein kinase” ve Rad51 gibi 

proteinlerin artan ifadesi GBM hücrelerinde radyo-

duyarlılığı azalmaktadır.15,16 

DNA tamir mekanizması oldukça fazla genin birlikte görev 

aldığı karmaşık ve dinamik bir sistemdir.8 Bu nedenle, 

belirtilen mekanizma içerisinde yer alan genlerin ancak çok 

sınırlı bir kısmı GBM’de tanımlanmıştır. Bu 

mekanizmalarda görev üstlenen yüksek ifadeli genlerin 

GBM tümörlerinde tanımlanması radyoterapi yanıtı ile 

ilişkili olabilecek olası yeni hedefleri ortaya çıkarabilir. 

Biyoinformatik yöntemler farklı kanser tiplerinde birçok 

genin kapsamlı analizine imkân sağlamaktadır.17-19 Bu 

çalışmanın amacı, DNA tamir mekanizmalarında rol 

oynayan genlerin biyoinformatik yöntemler kullanılarak 

GBM tümörlerinde tanımlanmasıdır. 

Yöntem 

DNA tamir mekanizmaları ile ilişkili genlerin 

tanımlanması 

DNA tamir mekanizmaları ile ilişkili genler “Reactome”20 

(https://reactome.org/) ve “KEGG”21 

(https://www.genome.jp/kegg/) veri tabanları kullanılarak 

tanımlandı. “Reactome” veri tabanında bulunan R-HSA-

73894 kodlu “DNA repair” modülündeki tüm genler seçildi. 

DNA tamir mekanizmalarının tamamını içeren R-HSA-

73894 kodlu modülün görseli 

https://reactome.org/PathwayBrowser/#/R-HSA-73894 

adresinden indirilmiştir (Çizim 1a). Bu modül; baz eksizyon 

tamiri (R-HSA-73884), nükleotid eksizyon tamiri (R-HSA-

5696398), Fanconi anemisi sinyal yolağı (R-HSA-6783310), 

DNA hasar geçişi (DNA damage bypass, R-HSA-73893), 

hasarın tersine tamiri (R-HSA-73942), DNA çift zincir kırık 

tamiri (R-HSA-5693532) ve DNA yanlış eşleşme tamiri (R-

HSA-5358508) alt modüllerini içermektedir (Çizim 1a). 

KEGG veri tabanında, baz eksizyon tamiri (hsa03410), 

nükleotid eksizyon tamiri (hsa03420), DNA yanlış eşleşme 

tamiri (hsa03430) ve Fanconi anemisi sinyal yolağı 

(hsa03460) DNA tamir mekanizmaları içerisinde 

tanımlanmıştır. Belirtilen sinyal yolaklarına ait tüm genler 

seçildi. Her iki veri tabanında ortak olarak tanımlanmış 

genlerin belirlenmesi için “InteractiVenn” internet aracı22

kullanılarak Venn diagramı oluşturuldu.   

DNA tamir mekanizmalarıyla ilişkili genlerin “mRNA 

microarray” veri setinde incelenmesi 

Her iki veri tabanında da bulunduğu belirlenmiş genlere 

ilişkin mRNA ifade profilleri Orange Canvas yazılımı 

kullanılarak GBM tümörlerinde tanımlandı.23 mRNA 

microarray veri setleri “Gene Expression Omnibus” veri 

tabanından (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/) Orange 

Canvas yazılımı ile indirildi. mRNA ifade profili Log2 kat 

sayısına göre belirlendi. mRNA ifade azalışı ve artışı için 

seçilen Log2 kat sayı eşik değerleri sırasıyla <-1 ve >1 idi. 

Student's T-testi gen ifade değişimlerine ait P değerlerinin 

saptanmasında kullanıldı. 0.05’den küçük olan P değeri 

anlamı olarak kabul edildi. Her iki veri tabanında DNA 

tamir mekanizmalarıyla ilişkili ortak tanımlanmış 109 genin 

mRNA ifadesi GSE2223 (GEO erişim kodu: GDS1813) ve 

GSE3185 (GEO erişim kodu: GDS2853) veri setlerinde24,25 

incelendi. GSE2223 veri setinde 30 GBM olgusu ve 

GSE3185 veri setinde ise 6 GBM (high-grade astrocytomas) 

olgusu bulunmaktadır.    

İfade değişimi gösteren genlerde genetik değişikliklerin 

tanımlanması  

cBioPortal veri tabanı, ifade değişimi gösteren genlerdeki 

genetik değişiklerin GBM TCGA örneklerinde gösterilmesi 

için kullanıldı.26,27 Bu çalışmada, GBM hasta örneklerinde 

tanımlanan genetik değişim sonuçlarının tamamı TCGA 

Araştırma Ağı (“TCGA, PanCancer Atlas”) verilerine 

dayanmaktadır28-30 (https://www.cancer.gov/tcga). 

Mutasyon, yapısal varyant, kopya sayısı değişimleri, tüm 

örneklere göre z skoru ile normalize edilmiş mRNA ifadesi, 

protein ifadesi (RPPA) genomik parametrelerin tamamı 

genlerin her biri için seçildi. Genlerin kopya sayısı 

değişimleri, Kanserde Önemli Hedeflerin Genomik 

Tanımlanması (GISTIC 2.0) algoritmasını kullanan 

cBioPortal veri tabanı ile incelendi.31 Bu analizde “deep 

deletions” ve “shallow deletions” sırasıyla homozigot ve 

heterozigot delesyonlar olarak tanımlamaktadır. “Gain” ve 

“amplification” terimleri ise sırasıyla kazanım ve 

amplifikasyon olarak adlandırılmaktadır. Genlere ait ifade 

değişimlerinin genel (Overall Survival) ve hastalıksız sağ 

kalım (Disease-Free Survival) süreleri üzerine olan etkisi 

Log-rank test ile GEPIA2 platformu kullanılarak 

tanımlandı.32 Sağ kalım analizinde TCGA GBM veri seti 

incelendi ve p <0.05 ise anlamlı olarak kabul edildi.    

Bulgular  

DNA tamir genleri 

DNA tamir mekanizmaları ile ilişkili genler “Reactome” ve 

“KEGG” veri tabanları üzerinden belirlendi. Reactome veri 
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tabanında, DNA tamir mekanizmalarının tamamını içeren 

modül toplam 312 gen bulunduruyordu. KEGG veri 

tabanında ise belirtilen DNA tamir mekanizmalarına ilişkin  

toplam 124 gen vardı. Her iki veri tabanında DNA tamir 

mekanizmalarına ilişkin ortak olarak tanımlanmış gen sayısı 

109’idi (Çizim 1b). 

     

Çizim 1. R-HSA-73894 kodlu modülün içerisinde yer alan DNA tamir mekanizmalarının şematik gösterimi 

(https://reactome.org/PathwayBrowser/#/R-HSA-73894) (a). DNA tamir mekanizması genleri Reactome ve KEGG veri tabanları ile tanımlandı 

(b). Her iki veri tabanında ortak olarak 109 gen bulundu. 

GBM tümörlerinde DNA tamir genlerinin ifade 

düzeyleri  

Seçilen genlerin mRNA ifadeleri 30 GBM tümör örneğini 

içeren GSE2223 ve 6 GBM tümör örneğini içeren GSE3185 

veri setlerinde incelendi. GSE2223 veri setinde, DNA tamir 

mekanizmalarıyla ilişkili ERCC6 gen ifadesinin yüksek 

olduğu, FAN1 ve MBD4 genlerine ait ifadelerin ise düşük 

olduğu saptandı. GSE3185 veri setinde ise PARP1 ve UNG 

genlerine ait mRNA ifadelerinin artmış olduğu gözlendi. 

Her iki veri setinde mRNA ifadesi ortak azalan veya artan 

bir gen tanımlanmadı. Belirtilen mekanizmalara ait genlerin 

mRNA ifadelerine ait sonuçlar Çizim 2’de verilmiştir. 

GBM tümörlerinde DNA tamir mekanizması 

genlerindeki yapısal değişiklikler 

GBM tümörlerinde ifade değişimi saptanan ERCC6, FAN1, 

MBD4, PARP1 ve UNG genlerinin yapısal değişimleri 

GBM TCGA PanCancer Atlas olgularında incelendi. FAN1, 

PARP1 ve UNG genlerinin GBM tümörlerinde 

amplifikasyona uğradığı bulundu (Çizim 3a). ERCC6 ve 

FAN1 genleri için GBM tümörlerinde yanlış anlamlı 

(“missense”) mutasyonlar gözlendi. MBD4 geni için GBM 

tümörlerinde yanlış anlamlı ve erken sonlanma 

(“truncating”) mutasyonları bulundu. PARP1 geni için 

“inframe”, “splicing” ve yanlış anlamlı mutasyonlar GBM 

olgularında saptandı. DNA’daki yapısal değişiklerin GBM 

hastalarında tanımlanmasına ilişkin sonuçlar ERCC6, FAN1 

ve UNG genlerinin homozigot delesyona uğradığını gösterdi 

(Çizim 3a). İncelenen genlere ait mRNA ifadelerinin GBM 

tümörleri arasında farklılık gösterdiği bulundu (Çizim 3b).  

Kopya sayısı kaybı veya artışı gözlenen kimi olgularda 

mRNA ifadesinin GBM olgularında değişmediği bulundu. 

Bu genlere ait mRNA ifade profillerinin GBM hastalarının 

genel sağ kalım süreleri üzerinde etkisi olmadığı saptandı 

(Çizim 4a). Sadece yüksek PARP1 mRNA ifadesi anlamlı 

olarak hastalıksız sağ kalım süresini uzatmaktadır (p=0,013) 

(Çizim 4b). 
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Çizim 2. GBM olgularını içeren GSE2223 ve GSE3185 mRNA microarray veri setlerinde genlere ait heat-map (a) ve ifade düzeyleri (b).   

Çizim 3. GBM’de ifade değişimi saptanan genlere ilişkin yapısal ve ifadesel değişimler. TCGA GBM olgularında tanımlanan genler için 

mutasyon, kopya sayısı değişimi, mRNA ifade düzeyi ve protein ifade düzeyi gösterilmiştir (a). Genlerin kopya sayısı değişimlerine bağlı olarak 

mRNA ifade düzeyleri (b)’de verilmiştir.   
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Çizim 4. ERCC6, FAN1, MBD4, PARP1 ve UNG gen ifadelerinin GBM TGCA olgularındaki genel (a) ve hastalıksız sağ kalım (b) süreleri 

üzerindeki etkisi. 
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Tartışma 

GBM tümörlerinin radyoterapi ve kemoterapiye karşı direnç 

göstermesi etkili bir tedavi için engeldir. GBM tümörlerinde 

DNA tamir mekanizmalarında rol oynayan genlerin yüksek 

ifadesi radyo-duyarlılığı düşürmektedir.33 Belirtilen 

mekanizmaların işlevlerini yerine getirebilmesi için oldukça 

fazla sayıda gen farklı görevleri üstlenebilecek proteinleri 

sentezler.33 Bu genlerin kapsamlı analizi, baskılanması 

durumunda GBM hücrelerini radyasyona duyarlı hale 

getirebilecek yeni belirteçleri ortaya çıkarabilir. Bu 

çalışmada, biyoinformatik analiz araçları kullanılarak, DNA 

tamir mekanizmaları ile ilişkili genlerin ifade düzeyleri ve 

taşıdıkları yapısal değişiklikler GBM olgularında incelendi. 

GEO veri tabanında yer alan veri setlerinde DNA tamir 

mekanizmasında rol oynayan genlerin mRNA düzeyindeki 

ifadeleri tanımlandı. Analiz sonucunda, ERCC6, PARP1 ve 

UNG genlerine ait mRNA ifade düzeylerinin GBM 

olgularında yüksek olduğu saptandı. ERCC6, 

transkripsiyonu engelleyen DNA lezyonlarının 

uzaklaştırılmasını sağlayan transkripsiyona bağlı nükleotid 

eksizyon onarımında yer almaktadır.34 Bu çalışmada 

yapılan “In silico” analizle tutarlı bir biçimde, ERCC6 

ifadesi yüksek derece gliomlarda daha önce 

tanımlanmıştır.35 “Capecitabine” ile radyoterapinin eş 

zamanlı uygulandığı bir klinik faz çalışmasında, düşük 

düzeyde ERCC6, APEX2 ve RAD54B ifadesi sergileyen 

GBM tümörlerinin, uygulanan tedaviye karşı daha iyi klinik 

sonuç verdiği gösterilmiştir.36 Klinik faz çalışmasından elde 

edilen sonuçlar, ERCC6’nın da bulunduğu radyasyona karşı 

yanıt genlerine ait ifade düzeylerinin GBM hastalarının 

tedavi sonrası göstereceği yanıtın önceden tahmin 

edilmesinde kullanılabileceğini öne sürmektedir.36

PARP-1, XRCC1 iskelesinin poli(ADP-riboz) aracılığıyla 

DNA kırığına çağırılması ve tek zincir kırığının tanınması 

gibi kritik olayların gerçekleştiği DNA tek zincir kırık tamiri 

ve baz ekzisyon tamiri mekanizmalarında rol oynar.37,38

Galia ve ark.’ları otopsiden alınan normal beyin ve GBM 

tümör örneklerinde PARP1 ifadesini immünohistokimyasal 

boyama yöntemi ile inceledi.39 GBM tümörlerinde PARP1 

için pozitif nükleer sinyal gözlenirken, normal beyin dokusu 

örnekleri için PARP1 nükleer veya sitoplazmik sinyal 

göstermemiştir.39 PARP1’in baskılanması ise GBM hücre 

hatlarında ve primer kültür hücrelerinde radyasyon 

uygulaması sonrası hücre yaşlanmasını arttırmakta ve etki 

süresini uzatmaktadır.40 Bu nedenle, radyoterapi sonrasında 

GBM rekürrensi ve PARP1 ifadesi arasında bir ilişkinin 

olabileceği öne sürülmektedir.40 “Uracil-DNA glycosylase” 

(UDG yada UNG), DNA’nın tek veya çift zincirine 

yanlışlıkla eklenmiş urasil bazının kesilerek çıkarılması için 

gereken reaksiyonu katalize eden bir onarım enzimidir.41

GBM’de UNG gen mutasyonları tanımlanmış olsa da 42, bu 

gende meydana gelen yapısal veya ifadesel değişimlerin 

GBM hücrelerinin sahip olduğu malign özellikler üzerindeki 

etkisi henüz bilinmemektedir. Bu çalışmada, ERCC6, 

PARP1 ve UNG ifadelerin GBM olgularında artmış olduğu 

gösterildi. İfade artışı saptanan ERCC6 ve UNG genlerinin 

sağ kalım üzerindeki etkisi incelendiğinde, GBM patogenezi 

ile ilişkili olmadıkları gözlendi. Yüksek PARP1 ifadesi 

genel sağ kalım süresi üzerine etki etmez 43,44 iken 

hastalıksız sağ kalım süresini uzatmaktadır. Bu nedenle, 

ERCC6, PARP1 ve UNG ifadeleri GBM hastalarının tedavi 

sonrası göstereceği yanıtın belirlenmesinde uygun 

olmayabilir. Ancak, PARP1’de olduğu gibi bu genlerin 

baskılanması GBM hastalarında radyoterapi etkinliğini 

arttırabilir. 

GSE2223 veri setinin analizi FAN1 ve MBD4 gen 

ifadelerinin GBM olgularında düşük olduğunu gösterdi. 

FAN1, yanlış eşleşme tamir mekanizmasında FANCD2, 

MLH1 ve PMS2 gibi proteinlerle etkileşime geçen ve 

endonükleaz aktivitesine sahip olan bir enzimdir.45,46 Fokal 

adezyon kinaz inhibitörü Y15 ve “temozolomide” 

uygulanan GBM hücre hattında FANCD2 üzerinden FAN1 

ifadesinin düştüğü gösterilmiştir.47 FAN1 ifadesi düşük olan 

GBM tümörleri “temozolomide” tedavisine daha hassas 

olabileceği için radyoterapi etkinliğini dolaylı olarak 

arttırabilir. MBD4, yanlış eşleşme tamir mekanizmasında 

MLH1 ile etkileşime geçen bir proteindir.48 GBM 

tümörlerinde MBD4’ün yüksek düzeyde ifade edildiği daha 

önce bildirilmiştir.49 FAN1 ve MBD4 genlerinin GBM 

oluşumundaki rolünü araştıran çok fazla çalışma 

bulunmamaktadır. Bu çalışmada ise FAN1 ve MBD4 gen 

ifadelerinin ise GBM’de prognostik bir değere sahip 

olmadığı bulundu. Ayrıca, TCGA GBM olgularında 

belirtilen genlerin yapısal değişime uğradığı gösterildi. Bu 

genlerde meydana gelen değişimler tedavi sonrası yanıtın 

değerlendirilmesinde değil GBM gelişiminde rol 

oynayabilir. 

Delesyon ve amplifikasyon gibi yapısal değişimler gen 

ifadesini değiştirebilmektedir. Bu nedenle, DNA tamir 

mekanizması genlerindeki yapısal değişimler GBM 

olgularında incelendi. ERCC6 geninin 10. kromozom 

üzerinde bulunduğu lokus anaplastik oligodendrogliom 

tümörlerinde sıklıkla delesyona uğramaktadır.50 Yüksek 

dereceli glioma tümörlerinde, ERCC6 mutasyonları daha 

önce tanımlanmıştır.51,52 Bu çalışmada elde edilen bir diğer 

sonuç, bazı olgularda incelenen genlerin ifade düzeyi ile 

kopya sayısı değişimleri arasında birlikte olmamasıydı. Bu 

genlerin GBM’de anormal düzeyde ifade edilmesi yalnızca 

kopya sayısı değişimleri ile değil aynı zamanda epigenetik 

değişimler nedeniyle de meydana gelebilir.  

Sonuç 

Bu çalışmada, DNA tamir mekanizmalarıyla ilişkili genlerin 

ifade profilleri GBM tümörleri için tanımlandı. DNA tamir 

mekanizmalarında yer alan genlere Reactome ve KEGG veri 

tabanlarından ulaşıldı. Her iki veri tabanında tüm 

mekanizmalar için ortak olan genlerin ifadesi GBM 

örneklerini içeren mikroarray veri setlerinde incelendi. 

Sonuçlar, ERCC6, PARP1 ve UNG mRNA ifadelerinin 

GBM tümörlerinde yüksek olduğunu gösterdi. Mevcut 

literatür, tanımlanan genlerin radyoterapi etkinliğinde rol 

oynayabileceğine dikkat çekmektedir. GBM hücrelerinde 

dahil oldukları biyolojik süreçler göz önüne alınırsa, bu 

genlerin baskılanması GBM’de radyoterapi etkinliğini 

arttırabilir. Dolayısıyla, keşfedilen biyobelirteç genler, GBM 

tedavisinin geliştirilmesi için potansiyel birer terapötik 

hedef olabilir. Ancak, tanımlanan biyobelirteçlerin 

radyoterapi etkinliği üzerindeki olası etkilerini GBM’de 

doğrulamak için daha fazla deneysel çalışmaya ihtiyaç 

vardır. 

Çıkar Çatışması Beyanı 

Yazarın herhangi bir çıkara dayalı ilişkisi yoktur. 

Araştırmanın Etik Yönü 

Bu çalışma, yazar tarafından doğrudan hasta katılımcı veya 

deney hayvanları üzerinde yapılan klinik veya deneysel 

herhangi bir araştırma verisi içermemektedir. Bu 
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çalışmadaki tüm veriler halka açık veri tabanları üzerinden 

elde edilmiştir. Bu tür bir çalışma için etik kurul onayı 

gerekmemektedir. 

Maddi Destek 

Bu çalışma için herhangi bir kişi veya kurumdan finansal 

destek alınmadı. 
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