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ABSTRACT

Discriminant Analysis, which has wide implementation on
scientific areas such as psychology, sociology, agriculture and biology
can be used in medicine to identify illnesses and the symtoms which
characterize these illnesses. .

The identification techniques of the illness that has similar
symtoms with others has been a point of discussion for a long time.
Discriminant Analysis of multivariate statistical techniques can be
used identify the illness when the illness can not be differentiates from
each other by exact definitions.

In this study, after the conceptual structure of the”Discriminant
Analysis” has been considered each patient group in terms of its
relation to the other groups and the way that the five patient groups is
differentiated from each other has been studied by the use of
Discriminant Analysis.

561



OZET

Giiniimiizde psikoloji, sosyoloji, tarim ve biyoloji gibi bilim
dallarinda ¢ok genis uygulama alani bulan "Ayirma Analizi",
aragtirmamizda oldugu gibi tip ve buna yakin dallarda da hastaliklarin
taninmas: ve bu hastaliklar1 karakterize eden bazi semptomlarin
belirlenmesi gibi iglemlerde kullanlabilmektedir.

Gosterdikleri belirtiler  bakimindan birbirlerine gok benzeyen
¢esitli hastaliklarin teshis edilmesi islemleri, uzun zamandan beri
tartisgma konusu olmustur. Bu tiir hastaliklarin kesin hatlarla
birbirlerinden ayirdedilemedigi durumlarda gok degiskenli istatistik
tekniklerinden, birisi olan "Ayirma Analizi" bu amag igin kullanilabilir
bir tekniktir. a \

Bu ¢alismada, "Ayirma Analizi" nin kuramsal yapis: verildikten
sonra sdzkonusu analiz yardimiyla bes farkli hasta grubunun
birbirinden aymrimimmn nasil gergeklestirildigi ve hasta gruplarinin
birbirlerine gore konumlan iizerinde durulmustur. Ayrica sonradan
gelen bir hastamin s6zkonusu bes hasta grubundan hangisine
smiflandirilacag belirlenmigtir.

1. GIRiS

Rahatsizhiginin teshisi igin hastanelere basvuran hastalarin
hastalik teshisi konmasinda hekimler pek ¢ok kan biyokimyas: 6lgiimii
isterler. Bu 6lgiimlerin sonuglan hastaliklar arasinda benzerlik ve
farklilhik gosterir. Bu nedenle hastalik teshisinde hekimin niteligi ve
deneyimi 6n plana gikmaktadir. Her nekadar hekim niteligi ve
deneyimi 6nemli goriilse de bu siiregte hekime teshis ydniinden
yardimci olacak istatistiksel yontemlerin kullanilmasinda biiyiik fayda
bulunmaktadir. Burada tanimlanan problemin veya benzeri 6zellikteki
problemlerin  ¢6ziimlenmesinde ~ Aywrma  Analizi  Teknigi
kullamilabilecek olduk¢a giiclii bir tekniktir. Bu teknik giiniimiizde
tip, biyoloji, sosyoloji ve psikoloji gibi bilim dallarinda kargilagilan
ayirma ve siniflandirma sorunlarinin ¢6ziimiinde kullanilmaktadir.
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Ayirma Analizi’nde amag iki ya da daha ¢ok grup oldugunda; p
tane Ozellifi bilinen bireyleri (hastalar) bu o6zelliklere gére baz
siniflara ayirmak, hatali simiflandirma olasilifini en aza indirgeyerek
bireyleri (hastalar) ait olduklar: hasta gruplarina ayirmak ve gekilmis
olduklar: evrenleri belirlemektir. Hastalar1 en az hata ile ait olduklar:
hasta gruplarina ayirmak igin yapilan isglemler topluluguna Ayirma
Analizi adi verilir. Bu ¢aligmanin temeli poliklinik hizmeti verilen
hastalarin hangi hasta grubundan geldidini saptayacak bir
fonksiyonun  bulunmasidir. Bu fonksiyonlarin  bulunmasinda
belirlenecek hasta gruplarinin incelenen 6zellikler bakimindan
maksimum farkliliga sahip olmas1 amaglanmaktadir.

Grup sayis1 iki oldugunda, p tane degigkenin dogrusal bilesimi
seklinde tanimlanan uygun bir fonksiyon yardimyla, grup sayisi
ikiden fazla oldugu durumlarda da ayirim ve siniflandirma islemleri
tek fonksiyon yerine birden fazla fonksiyon elde edilerek gruplar
arasindaki farklhiliklarin daha fazla boyutlu bir sistemde incelenmesi
yoluna gidilmektedir.

Cok boyutlu bir sistemde yeralan gruplarin daha az boyutlu bir
sistemde gosterilmesi, gruplar arasindaki farkhiliklar1 daha belirgin bir
hale getirelebilmektedir. Degiskenler arasindaki iliskileri de dikkate
alan "Ayirma Analizi", gruplar arasindaki benzerlikler veya iligkilerin
incelenmesinde biiyiik kolayliklar saglar.

Bu ¢alisgmada 5 hasta grubuna ait 18 kan biyokimyasi
degiskenlerini kullanmak suretiyle yapilan teshis gruplandirmasimn
dogru yapilip yapilmadigim tesbit etmek ve 18 kan biyokimyasi
sonucu bilinen yeni bir hastanin hangi hasta grubundan oldugunu, bir
bagka ifadeyle hastalik teshisinin ne olabileceginin karar verilmeye
caligitimigtir.
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2. COKLU AYIRMA ANALIZI YARDIMIYLA BAZI
HASTA GRUPLARININ AYRIMI VE
SINIFLANDIRILMASI

2.1. ARASTIRMANIN AMACI

18 kan biyokimyas: 6l¢iim sonucu bilinen hastalarin hasta
gruplarim belirlemek ve 18 kan 6lgiim sonucu bilinen yeni bir hastanin
hangi hasta grubundan oldugunu saptamak ve boylece hekime hastalik
teshis stirecinde Ayirma Analizi tekniginin yardimei olabilecek bir
teknik oldugunu tamitmaktir.

2.2. ARASTIRMA EVRENI VE ORNEKLEM TANIMI

Eskigehir Devlet Hastanesi’nde yapilan polikliniklerde kanser,
hepatit, siroz, anemi ve mide kanamas: teshisi konan ve kan tahlil
sonuglar1 bulunan hastalarin olusturdugu evren arastirma evrenidir. Bu
evren bir siireci ifade eder ve sonsuz evren olarak tammlanir.
Aragtirmada 1990-1995 déneminde yapilan polikliniklerde yukarida
belirtilen hastahk teshisi konan ve 18 kan biyokimyas: degiskeni
itibariyle 6lgiim sonuglari bulunan hastalar sonsuz evrenden alinmig
bir rassal 6rneklem olarak tanimlanir.

Devlet Hastanesi arsiv bolimiinde 1990-1995 dénemine iliskin
dahiliye dosyalarinda yapilan incelemede drneklemde yeralan hasta
sayisi n=88 olarak belirlenmistir. Bunlarin teshis konan hasta
gruplarina gore dagilima;

GRUPLAR BIREY SAYILARI
G1:Mide Kanamasi 25
G2:Hepatit 13
G3:Siroz 9
G4:Kanser 27
Gs:Anemi 14

seklindedir.
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2.3. DEGISKENLERIN TANIMLANMASI VE
GRUPLARIN OLUSTURULMASI

Caligmada ilgilenilen degiskenler s6zkonusu hasta gruplarindaki
hastalarin, kan biyokimyas: degerleridir. Bunlar;

X1:HCT, (hemotocrit)kamn gekilli elemanlarinin sivi kismina
orani,
X2:MCV, ortalama eritrosit hacmi,

X3:MCHC, ortalama eritrosit konsantrasyonu,

X4:RBC, eritrosittir. Kana kirmiz1 rengini veren ve oksijen
tastyan sekilli elemanlann miktari,

X5:GLIKOZ, kan sekeri,

X6:URE, kandaki iire miktari,

X7:KREATININ, kandaki kreatinin miktar1,

Xg:LIPID, kandaki lipid miktari,

X9:ALBUMIN, kandaki albiimin miktari,

X10:PROTEIN, kandaki protein miktari,

X11:HGB, kandaki hemoglobin miktar,

X12:ALP, kandaki alkalen phosphatase miktar,

X13:DBILIRUBIN, Hb molekiiliiniin Fe ihtiva eden protein

olmayan kismu biliriibindir. Karaciger tarafindan alinarak suda eriyen
hale getirilen biliriibin miktar1 da dbiliriibindir.
X14:Na, kandaki sodyum miktari,

X15:K, kandaki potasyum miktari,

X16:Cl, kandaki klor miktari,

X17:WBC, kanin savunma goérevi yapan beyaz hiicrelerinin
sayisi,

X18:Ca, kandaki kalsiyum miktar
olarak tanimlanmisgtir,
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2.4. YONTEM
2.4.1. Genel Bilgiler

Birimlere iligkin p tane 6zelligin olmast durumunda ve bu p tane
ozelligin herbirinin ayr1 ayr ele alinarak birimlerin simflara ayrilmasi
gergcekte glic ve hatta bazi durumlarda olanaksizdir. Bu gibi
durumlarda Ayirma Analizi’nden yararlamlir. Calismada bu nedenle
bes ayn hasta grubunun birbirlerinden kesin hatlarla ayrimim saglayan
ayirma fonksiyonlarini belirleme ve tahlil sonucu ile poliklinige gelen
bir hastanin s6zkonusu hasta gruplarindan hangisine dahil oldugunu
belirleyebilme imkani1 veren “Ayirma Analizi Teknigi”® nden
yararlanilmaktadir.

Ayirma analizinin temel amaci; birimlere iligkin p tane degisken
itibariyle alinmig Ol¢limlerin olmasi durumunda ve bu birimleri
belirtilen Ozelliklere gére simflara ayirmak gerektiginde hatali
simiflandirma olasiliim en aza indirgeyerek birimleri ait olduklari
gruplara ayirmak ve ¢ekilmis olduklar1 evrenleri belirlemektir. Yani
degiskenlerin uygun tartilarla katilacagi tek bir degigkenin
(fonksiyonun) elde edilmesini saglamaktir.

Grup sayis1 2 ve bir bireye ait p degisken itibariyle ol¢limlerin
bulunmasi durumunda ayirma fonksiyonu;

yiFaXittaXipt. ... +aiXijt...... +apXip 2.1)
' dir. Burada;
X1, X2, veeen -Xp; Ayiricl degiskenleri
ap, az, ..o ,ap; Bu degiskenlere iliskin agirliklan (katsayilarn)
gostermektedir.

Genel olarak ayirma fonksiyonlari, p tane ayirici degiskenin
dogrusal birlesimi olup asagidaki gibi gosterilebilir.
fkm=a0+a1x1km*a2Xx2km™-.- + a8pXpkm (2.2)
Burada;

fkm= Ayirma fonksiyonun, k. gruptaki m. birey i¢in degeri;
Xikm= i ayiric1 degiskenin, k. gruptaki m. birey icin degeri ve
aj = Ayirma fonksiyonun katsayilardir.
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Ikiden fazla grup olmasi durumunda bireylerin ait oldugu evren
sayist ikiden fazla olmaktadir. Bu durumda kullanilan ayirma analizi
teknikleri iki grup icin gelistirilenlerin genellestirilmis bigimidir ve p
degiskenli ikiden gok sonlu sayida evren bulunmaktadir. Teknigin
amac; bireyleri ayirma giicii en biiyiik olacak bi¢imde belli sayida
dogrusal bagintilar yardimiyla simflandirmaktir. Yani p degiskenin
Slgiim sonuglarim birbirlerinden olabildigince ayirabilecek, p boyutlu
uzayda eksenler tanimlamak, bu eksenleri belirtecek dogrusal
bagintilara ait katsayilarin bulunmasim saglamaktir. ikiden ¢ok grup
olmasi durumunda; k grup sayisi, p degisken sayis1 olmak iizere
ayirma fonksiyonu sayist min(k-1, p) tane olacaktir.

2.4.2.Ayirma Fonksiyonlarinm Tamitilmasi

Ayirma Analizi'nin grup tyeligini en iyi belirleyen betimleyici
degiskenlerin belirlenmesi ve bireylerin gruplarda siniflandiriimas:
gibi iki kullamm boyutu vardirl.

Coklu Ayirma Analizi'nde gruplar aras: farkliligi belirlemek
i¢in kullamlan kriter FISHER tarafindan,

a'Ba

fla)= pr— (2.3)
seklinde tammlanan bir f(a) fonksiyonunun maksimum yapilmast
esasina dayanir. Buradaki a'=(aj, ap, ..., ap) vektdriine “katsayilar
vektoril” denir.

Lagrange metoduna gore; "

a'Wa=1 2.4)
Kisitlayici sart1 kullanilirsa /(4) 'yr maksimum yapan a ayni zamanda

(B-AW)=0 @2.5)
esitlifini saglar. Burada A bir katsayrdir. Bilindigi gibi,

| B-AW =0 (2.6)

1" Ronald M. WEIERS, Marketing Research, Indiana University of
Pennsylvania, 1988, Sf:495-496.
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denkleminin ¢6ziimii A 'min koklerini, her bir kok igin (2.5) 'in ¢6ziimii

de a vektériinii verir. A 'min i kokii i¢in bulunan vektor a(l) ile
gosterilirse gruplarin ayirimi igin kullanilan i. ayirma fonksiyonu,

y( 1)=a( ) 2.7
seklinde elde edilir. x1, x2, ..., Xp ayuricl degigkenlerinin dogrusal
birlesimi olan bu fonksiyon yardimi ile t boyutlu sistem daha az
boyutlu bir sisteme dontstiiriilerek gruplar arasindaki ayrim daha
belirgin bir sekle getirilmis olur®.

Dolayisiyla varolan degisken sayisi ayirici degisken sayisina
indirgenir. Degiskenlerin ve ayirma katsayilarinin degerleri bilindigi
taktirde, bu degerlerle ilgili bireyin hangi gruba ait oldugu y fonksiyon
degeri yardimu ile tahmin edilebilir’.

Genel sekli yukarida gosterilen bu fonksiyonda bulunan aj

katsayilar1 gruplar aras1 farkhliklart maksimum yapacak sekilde elde
edilirler. Bu iglemler dnce birinci ayirma fonksiyonu, daha sonra da
diger ayirma fonksiyonlar1 i¢in yapulir.

Analizde elde edebilecegimiz ayirma fonksiyonlarinin sayisi
daha 6nce de bahsedildigi gibi, grup sayisindan bir eksik veya ayirici
degisken sayisina esit olacaktir. Gruplarin sayis1 k, aymrici
degiskenlerin sayis1 p ve ayirma fonksiyonlarimin  sayisi r ile
gosterilirse, bunun matematiksel ifadest,

max{r} = min{k-1, p} olur®.

’A. OZTURK, S. EREN, H. SENGONCA, Coklu Diskriminant Analizi ve
Bununla ilgili Bir Uygulama, E.U. Elektronik Hesap Bilimleri Enstitiisii Dergisi,
Cilt:1, Sayr:1, 1978, Sf:34-35.

* A. OZTURK, H. SENGONCA, Universite Se¢me Smavlarinin Basariyi
Belirlemedeki Etkinligi Uzerine Bir Arastirma, Uygulamal Istatistik,
Cilt:2,Sayi: 1, 1979, S£:163.

4 7. CAKMAK, Coklu Ayirma ve Simflandirma Analizi, Anadolu Universitesi
Yayinlari, Eskisehir, 1993, Sf:18.
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2.43.Ayirma Fonksiyonu Katsayllarinin Elde Edilmesi ve
Yorumu

Bireyler arasindaki farkliliklarin derecesini Slgmek icin bazi
istatistiksel yontemler gelistirilmigtir. Ayiric1 degiskenlerin arasindaki
i¢ iligkileri belirlemede grup ortalamalari ve standart sapmalar yeterli
olmad1g1 igin, simetrik bir kare matris olan “Toplam Kareler Toplam:”

e “Capraz Carpim Matrisi” T kullanilir’.
T matrisinin elemanlar agagida verilmistir.
k= gruplarin say1si
n[= l. gruptaki birimlerin sayisi
N= tiim gruplardaki birimlerin toplam sayis1
Xjlm=I. gruptaki m. birim i¢in i. ayirict degiskenin degeri

Xi = 1. gruptaki birimler i¢in i. ayirict degiskenin degerlerinin
ortalama degeri

X; = 1. de@igkenin tlim birimler i¢in ortalama degeri

olmak iizere, T matrisi asagidaki formiile gore hesaplanir;

kny - .
= ZZ(xilm _xi)(xj/m _x/)
I=1 m=] (2.8)

Formiilde i=j oldugunda T matrisinin ana kosegeni lizerindeki
elemanlar elde edilir. Bu elemanlar, ilgili degiskenlerin, genel
ortalamadan sapmalarinin kareleri toplamim géstermektedir.

Eger T matrisinin herbir elemami (N-1)'e bolunurse toplam
kovaryans matrisi elde edilir®.

Bu matrisin ana kdsegeni tizerindeki elemanlar varyanslan, diger
elemanlar ise kovaryanslar1 gostermektedir.

T matrisinden iki degisken arasindaki iliskinin daha kuvvetli bir
Olgiisti olan “korelasyon katsayisi” da bulunur. Kovaryans matrisleri
sadece ilgili gruba iliskin durumlara dayandiklart zaman, herbir grup
agisindan hesaplanabilirler. [ki degiskenin birbirleriyle ne derecede

’ Zeki CAKMAK, a.gk., Sf:18.
® W.KLECKA, Discriminant Analysis, Sage Publications, Amerika, 1990, Sf:18-19.
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baglantili oldugunu kavrama agisindan arasindaki korelasyonu
inceleyebiliriz. Bu amag icin korelasyon katsayisim kullanmak
kovaryansi kullanmaktan daha iyi sonug verir. Eger bireylerin
aym dagilim bi¢imine sahip grup ana kitlesinden ya da aym ana
kiitleden alindifimi varsayarsak grup i¢i korelasyonlar degiskenler
arasindaki iliskiyi kestirmek agisindan toplam korelasyonlardan ¢ok
daha iyidirler.

Bu hesaplama sonucunda T matrisinin her elemam, ayni sira ve
siituna diisen iki kosegenel elemanimn garpimlarimn kare kokiine
boliiniirse  “toplam korelasyon matrisi” elde edilir. Bu matrisin
elemanlari;

i

= i=1,...p; j=1,...p 2.9)
y
V08l i

Burada tjj 'ler T matrisinin elemanlarini gﬁstermektedirler7.

Eger gruplar birbirinden farkli ise, bagka bir deyisle grup
merkezleri cakisik degilse, gruplar igindeki varyans-kovaryans toplam
varyans-kovaryanstan daha kiigiik olacaktir. Bu “Gruplar I¢i Kareler
Toplam1" ve "Capraz Carpim Matrisi” olarak adlandinlan W matrisi
ile dlgiiliir. W matrisinde sapmalar, T matrisinde oldugu gibi, genel
ortalamadan degil, bireyin ait oldugu grup ortalamasindan
olciilmektedir. W matrisinin elemanlan agafidaki formiile gore
hesaplanabilir.

koo . .
Vij = ZZ (xilm - xil)(xj/m - x./l)
I=1 m=} (2]0)
W matrisinin elemanlar1 (N-k)'ya boliiniirse grup kovaryans
matrislerinin agirlikli bir ortalamasi olan gruplar i¢i kovaryans matrisi
elde edilir®.
Toplam korelasyon matrisinin elde edilmesine benzer bir islemle
gruplar i¢i korelasyon matrisinin elemanlar;

7 Zeki CAKMAK, a.g k., Sf:19-20.
8 W.KLECKA, a.gk., Sf:19.
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' W,

i

ry = ——— i=1, .p, =1, .up, %] (2.11)
i,

formulii yardimiyla bulunur.

Grup merkezleri arasinda farkliliklar bulunmadigs durumlarda
W’nun herbir elemam T matrisinin kargilik gelen herbir elemanina esit
olacaktir. (Ciinkii xjk herzaman xj ‘ye esittir.) Eger grup merkezleri
farkli iseler W matrisinin elemanlar1 T matrisine karsihk gelen
elemanlarindan daha kiigiik olacaktir. Bu farklihk B=T-W (bij=tjj-wij)

olarak tamimlanan B matrisi araciliiyla &lgiiliir. W ve B matrisleri

gruplar i¢i ve gruplar aras: iligkiler hakkindaki tiim temel bilgileri
kapsamaktadir.

2.4.4. Ayirma Fonksiyonlan I¢in Kullamlan Onem Testi

Elde edilen sonuglarm daha saghkh bir bi¢imde
yorumlanabilmesi i¢in aymrma fonksiyonlarimin ©&nemli olup
olmadiklarina dair istatistik 5nem testinin yapilmasi gerekir.

Wilks’in Lambda’ sinin Onem Testi

Ayirma Analizi'nde 6zdegerleri ve bunlara bagh olarak ayirma
fonksiyonlar1 hesaplandiktan sonra bu fonksiyonlardan Onemli
olanlarinin belirlenmesi amaciyla istatistiksel 6nem testleri yapilir. Bu
testler; gruplar arasinda genel olarak bir ayrimin var olup olmadigim,
eger varsa hangi veya kag tane ayirma fonksiyonunun istatistiki agidan
O6nemli oldugunu ortaya ¢ikarirlar.

Onemli olan ayirma fonksiyonlarinin segiminden &nce tiim
sistemin gruplar arasi farkliligimin incelenmesidir’.

Ikiden ¢ok grup olmasi durumunda elde edilen ayirma
fonksiyonunun 6nem kontroliinde kullamilan kriterlerden ilki, WILKS

° Z. CAKMAK, a.g k., Sf:30.
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taraflndalr(} gelistirilmis olan ve genellestirilmis varyans olarak bilinen
“A”dir.

WILKS'in A'st birkag ayrici degisken iizerinde grup
farkliliklarina iligkin, bir ¢ok degiskenli 6lglimdiir. S6zkonusu Sl¢iim
asagidaki formiile gore hesaplanr.

B 1y 1
_ i g (2.12)
|B+W| i1+4,

Grup farkliliklarimin ayirict  degiskenlerin  {izerinde ¢ok
degiskenli bir Sl¢iisii olan WILKS'in A istatistigi 0 ile 1 degerleri
arasinda degismektedir. Sifira yakin A degerleri yiiksek ayirim
gostermektedir. (bir bagka anlatimla grup merkezleri biiyiik oranda
birbirinden ayndir ve grup igindeki yayilim miktarlariyla
karsilastirildiklarinda birbirlerinden mesafe agisindan uzaktirlar) 1
maksimum degerine dogru A arttik¢a daha az ayirimin gergeklestigini

bildirmektedir''.
A 'min anlamhligim ya 12 ya da F dagilimi yaklagimina

doniistiirerek test ederiz. Bunlar anlamhlik diizeyinin belirlenmesi
amaciyla diger standart tablolarla karsilagtirilabilirler. Bu amagla
BARTLETT tarafindan gelistirilen ve yaklagik (p-k)(g-k-1) serbestlik

dereceli (ki-kare) ;(2 dagilimi gosteren degisken asagidaki gibi ifade

edilebilir. p; degisken sayisini, g; grup sayisim gostermek iizere k.
degisken i¢in tanimlanan esitlik asagidaki gibidir;

P =l:_|:N_(p;g:|—1i|10ge A k=01, .11 (2.13)

k=0 i¢in hesaplanan A degeri yukaridaki formiilde yerine konulursa,

bulunan ;(2 degerini secilen, @ anlamlilik seviyesinde, (p-k)(g-k-1)
serbestlik dereceli ;(2 tablo degeriyle karsilastirmak suretiyle A

' H.TATLIDIL, a.g k., Sf:210.
"' W.KLECKA,a.g k., Sf:31-34.
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istatistiginin ve dolayisiyla gruplar arasi farkliigin onem kontrolii
yapilabilir.

Aywma analizi yardimi ile gruplar arasindaki farklilik daha
belirgin bir gekle getirilebilir. Coklu ayirma analizi igin gerekli biitiin
iglemleri yapmak tizere "SPSS for Windows" paket programindan
yararlanilmigtir,

2.4.5. Ayirma Analizinin Dayandig:1 Temel Varsayimlar

Birkag degisken ayni anda ele alinarak, iki ya da daha fazla grup
arasindaki farkhiliklarin incelenmesinde Ayirma Analizi oldukga giiglii
bir tekniktir. Temel 6nkogullari ise sunlardr:

1) Bir ka¢ degisken lizerinde farkhilagngim varsaydipimiz iki ya da
daha fazla grup mevcuttur.
2) Bu degiskenler aralikli ve oranl 6lgekle lgiiliirler.

Ayirma Analizinin dayandigi bazi varsayimlar sézkonusudur.

Bu varsayimlar;
- Gruplar 6yle tanimlanmalidir ki her bir birey bir tek gruba ait
olmalidir ve higcbir birey agikta kalmamalidir. (Bazi arastirma
ortamlarinda analiz kapsaminda herhangi bir gruba ait olarak
tanimlanmayan bireyler de sozkonusu olabilir.  Bu birey grup
tiyeliginin belirlenemiyebilecegi bir dizi durumu kapsar. Bu bireyleri
bilinen Uyelikleri kapsayan bireylerin analizinden tiiretilen matematik
denklemlerine dayanilarak siniflandirmak miimkiindiir.)

Ayirma fonksiyonlar1 bir bireyin en fazla benzerlik gosterdigi
grubu belirlemeye olanak saglayacak bicimde grup karakteristiklerini
birlestirirler. Gruplar arasindaki farkliliklari ayirdetmek amaciyla
kullamilan karakteristiklere "ayirici degiskenler" adi verilir. Bu
degiskenler aralikh ya da oranli lgeklerle ele alinmalidir, bu durumda
ortalama ve varyanslar hesaplanabilir ve yine kabul edilebilir bi¢imde
matematiksel denklemler de kullanilabilirler.

Ayiric degiskenlere iligkin de bazi simirlamalar mevcuttur.

- Higbir degisken diger ayirici degigkenlerin dogrusal birlesimi
olmamaldir. "Dogrusal birlesim", sabit terimler tarafindan
agirliklandinlmig bir ya da birden fazla degiskenin toplammdir. Bir
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bagka ifadeyle, birbiriyle aralarinda yiiksek korelasyon olan iki
degisken ayni1 anda kullanilamaz.

- Anakiitle varyans-kovaryans matrisleri herbir grup igin esittir.

- Herbir grup ¢ok degiskenli normal dagilima sahip bir anakiitleden
alinmigtir. Boylesi bir dagilim herbir degiskenin tiim diger degiskenler
lizerinde sabit degerlere iliskin bir normal dagilima sahip oldugu
durumlarda mevcuttur. Bu varsayim ¢ignendigi durumda hesaplanan
olasiliklar tam isabetli olmayacaktirl2,

Tim bu varsayimlara uyulmadifi durumlarda elde edilen
sonuglarin giivenilirligi, dogrulugu tartisma konusu olabilir.

Ayirma, Analizi konusunda 6nemli bir bilimsel degerlendirme,
uygulamada Ayirma Analizi Teknigi'nin, ait oldugu grup bilinmeyen
bir bireyin Onceden belirlenen gruplardan herhangi birine ait
olamayacag durumunun, gergekte tamamen farkli ya da bilinmeyen
bir grubun {iyesi oldugu durumuna doniigebilme olasilig: oldugudur.

Kullamlan varsayimlar ve kullanilacak olan gdsterimler
agsafidaki gibi 6zetlenir:

Kullanilacak olan gosterimler:
k = gruplarin say1si
t=tiim degiskenlerin sayisi
p = ayiric1 degiskenlerin sayisi
nk = k. gruptaki bireylerin sayisi
N = tiim gruplardaki bireylerin toplam sayisi

Varsayimlar:

* Iki veya daha fazla grup: k>2

* Her grup i¢in en az iki birey: ng >2

* Ayiric1 degiskenlerin sayisi: 0<p<(N-2)

* Aymcr  degiskenler aralikli, oranh  Slgekle
Ol¢tilmiistiir.

*Hicbir ayiric1 degisken diger ayirici degiskenlerin
dogrusal birlesimi olamaz.

12w, KLECKA, a.g k., Sf:8-10.
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*Her grup igin varyans-kovaryans matrisleri esit veya
yaklagik esittir.

*Her grup ayiric1 degiskenler iizerinde ¢ok degiskenli
normal dagilmis bir yigindan ¢ekilmigtirl3.

Ayirma analizinin temel problemlerinden birisi de gruplan
ayirma bakimindan, en giiglii fonksiyonlarin belirlenmesidir.

Ayirma fonksiyonu, belirli kosullarn kargilamak amaciyla
olusturulan ayiric1 degiskenlerin bir dogrusal birlesimidir. Sozkonusu
ilk fonksiyon igin katsayilar tiiretilir. Bu katsayilar fonksiyondaki grup
ortalamalan arasindaki farkliliklann maksimize etmek amaciyla
tiiretilirler. Fakat kosul; ilk fonksiyon tizerindeki degerlerin elde
edilecek ikinci fonksiyon tizerindeki degerlerle baglantih olmamasidir.
Bir t¢iincti fonksiyon daha 6nce verilen fonksiyonlarla baglantisiz
iken grup farkliliklarini maksimize eden katsayilar igererek benzer bir
bi¢imde tanimlanabilir ve bu islem bu sekilde devam eder. Buna bagh
olarak tiiretebilecegimiz maksimum fonksiyon sayisi grup sayisindan

bir eksik veya ayiric1 degiskenlerin sayisina esit olacaktir14.
2.4.6. Siniflandirma

Bir birey iizerinde 6l¢iimler yapildig: ve bu Slgiimler sonucunda
birey birka¢ gruptan biri i¢inde simiflandirilmak istendigi zaman
siniflandirma problemi ortaya gikar. Siniflandirmanin
gergeklestirilebildigi birkag yol vardir. Bunlar bireyin “en yakin”
grupta simflandinlmasi ile herbir grup merkezinin birey ile olan
uzaklifinin tammlanmasina dayanur.

Bu c¢aligmada siniflandirma tekniklerinden Basit Siniflandirma
Fonksiyonlariyla Simiflandirma teknigi kullanilarak sonradan gelen bir
hastanin s6z konusu bes hasta grubundan hangisine
simflandirilacagina iligkin bir uygulamaya da yer verilmistir.

13w, KLECKA, a.gk., Sf:10-11.
14 W, KLECKA, a.g k., Sf:15-16.

575



Basit Simflandirma Fonksiyonlariyla Simflandirma

Fisher (1936) simflandirmanin, ayiric1 degiskenlerin bir dogrusal
birlesimi tizerinde temellenmesi gerektigini 6neren ilk kisidir. Gruplar
icinde degiskenlikler minimize edilirken grup farkliliklarim
maksimize eden bir dogrusal birlesimin kullanilmasim Gnermistir.
KLECKA, bu oOneriye dayanan her grup igin ayri ayn dogrusal
birlesim elde etmis ve bunlara “Simiflandirma Fonksiyonu” adim
vermistir. Fonksiyon;

hg=bko+bk1x1+bk2x2+.... bexit....... +bkpxp (2.14)
seklindedir. Bu gésterimde;

hg: k’1her grup i¢in elde edilen fonksiyonun degerini,

b: fonksiyondaki katsayilar1 gostermektedir.

Bu siniflandirma fonksiyonu i¢in katsayilar;

bki : k. fonksiyondaki i. degisken i¢in elde edilen katsay1yi,

ajj : Gruplari¢i toplam W matrisinin tersinin bir elemanim

Xj ¢ J. degiskenin k. gruptaki bireyler icin ortalama degerini

gostermek iizere;

P __
by =(N-k)D a; X j (2.15)
j=1
formiiliiyle ve fonksiyondaki sabit terim,
1L —
bkoz—EZb,g.Xjk (2.16)

Jj=1
formiiliiyle hesaplanmaktadir'®.

Elde edilen bu fonksiyonlarla bireylerin siiflandiriimas1 su
sekilde yapili: Her grup i¢in elde edilen smflandirma
fonksiyonlarinda, siniflandirilmasi istenen bireyin gézlem degerleri
yerine konulur ve en yliksek deger hangi grubun siniflandirma
fonksiyonunda elde edilirse birey o grupta siniflandirilir. Bu islem

' W.KLECKA, a.g.k., Sf:43.
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simiflandirilmasi istenen tum bireyler igin tekrar edilirse simiflandirma
islemi tamamlanmis olur'®.

2.5. COZUMLEME

2.5.1.Gruplardaki Degisken ve Grup Ortalamalarinn
Hesaplanmasi

Hesaplanan ve Ek-1' de verilen tablodaki herbir satirdaki genel
ortalama herbir degisken igin gruplar ortalamasini, herbir siitun
ortalamast her grubun tim degiskenler itibariyle ortalamasim
gostermektedir. Ortalamalar incelendiginde, genelde gruplar her
deBisken lizerinde farkh degerler aldigindan, degiskenlerin gruplari
ayirmada etkili olabilecekleri sdylenebilir.

Gruplardaki degisken ortalamalari aymci fonksiyonlarin elde
edilmesinde sadece bir arag olarak kullanilmaktadir.

Genel ortalamalar incelendiginde birbirine yakin degisken
ortalamalarinin ayn1 hasta grubunun belirleyicileri oldugu s6ylenebilir.
Ornegin X14, X8, X12 degiskenlerinin, X2, X5, X16 degiskenlerinin,
X1, X3, X6 degiskenlerinin degerlerinin birbirine ¢ok yakin oldugu,
bu nedenle de aym hasta gruplarinin ayirdedicileri olduklan
disliniilebilir.

Gruplardaki  degisken ortalamalan incelendikten sonra
degiskenlerin birbirleriyle olan iligkilerinin ele alinmasina gegilir.

2.5.2. Degiskenler Arasindaki iligkilerin incelenmesi

Gruplar  arasindaki  farkliliklarin  belirlenmesinde  grup
ortalamalari ve standart sapma gibi istatistikler, degiskenler arasindaki
iliskileri yansitmada yetersiz kalmaktadirlar. Elemanlari rij'ler olan

Toplam (T) ve elemanlan 51 'ler olan Gruplar Igi Korelasyon
matrislerinin (W) incelenmesi gerekir.

'® Z.CAKMAK, a.g k., Sf:57.
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Ek-2'de verilen toplam korelasyon matrisi incelendiginde X3,
X6, X10, X11, X12, X15, X17, X18 degiskenlerinin diger
degiskenlerle olan iligkilerinin olduk¢a zayif oldugu goriilmektedir.
Dolaysiyla bu degiskenler tarafindan karakterize edilen gruplarin
digerlerinden bariz bir sekilde ayrilacag séylenebilir. Ayrica; X ile
X4; X3 ile X9; X4 ile X11; X4 ile X14; X5 jle X8; X6 ile X7; X7 ile
X12; X7 ile X13; X12 ile X13; X14 ile X16 degiskenleri arasindaki
iligkilerin yliksek olmasi hastaliklar1 karakterize etmek bakimindan
ortak dzelliklere sahip olabileceklerini gosterir.

Toplam korelasyon matrisine gore daha kuvvetli oldugu icin
gruplar i¢i korelasyon matrisinden yararlamlmustir. ''Gruplar ici ve
gruplar arasi korelasyon matrisleri Ek-2 ve Ek-3' de verilmistir.

Gruplar I¢i ve Gruplararasi Korelasyon Matrislerinin
incelenmesiyle X, X4, Xy, Xiz ve Xs degiskenlerinin diger
degiskenlerle olan iliskilerinin yiikksek oldugunu, yani hasta
gruplarimin  ayriminda ayirdedici nitelik tasimadiklarini  séylemek
miimkiindiir.

Korelasyon matrislerinin  incelenmesinden sonra ayirma
fonksiyonlarinin elde edilmesi ve s6zkonusu fonksiyonlardan énemli
olanlarinin secimi iglemlerine gegilecektir.

2.5.3. Ayirma Fonksiyonlarinin Elde Edilmesi ve Sec¢imi

Analizde kullamlan X1, X2, . . . . X18 degiskenleri onsekiz
boyutlu bir sistemi ifade etmektedir. So6zkonusu degiskenlerin
dogrusal birlesimi olan ve onsekiz boyutlu sistemi daha az boyutlu bir
sisteme indirgeyerek gruplar arasindaki ayrimi daha belirgin hale
getirecek ayirma fonksiyonlarini elde etmek amaciyla IB- AW l =0

' Grup ortalamalar tim gruplar igin aym olsaydi, W matrisinin elemanlari
dolayistyla gruplar i¢i korelasyon matrisi de toplam korelasyon matrisine esit olurdu.
Fakat Ek-2'de wverilen gruplar i¢i korelasyon matrisinin elemanlar grup
ortalamalarindan etkilendigi igin toplam korelasyon matrisinin elemanlarindan farkls
oldugu goritlir. Bu durumda sozit edilen farkiihk grup ortalamalarmnin ¢akisik
olmamasindan ileri gelmektedir.
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denklemi ¢6ziilmiis, A bzdegerleri swrasiyla A 1=13.8675,
A2=12.2971, 1 3=5.5096, A 4=2.5065 olarak elde edilmistir. '3

Her dzdeger igin hesaplanan, ayirma fonksiyonlarimin standart
olmayan katsayilar1 Ek-4'de diizenlenmistir.

Hesaplanan o6zdeger sayis1 dort oldugu igin dort ayri ayirma
fonksiyonu s6zkonusudur.

Katsayilart Ek-4'de verilen ayirma fonksiyonlar asagidaki gibi
yazilabilir.

f1= - 4.92125 + 0.05872X2 - 0.01545X3 + 0.02260XS5 - 0.00056Xg¢ -
"1.61803X7 + 0.00563Xg - 0.42026X9 - 0.04323X10 + 0.23281X1] -
0.01447X14 - 0.41030X15 + 0.02077X16 + 0.09079X17

f2= - 13.65446 - 0.02768X5 + 0.40599X3 + 0.02478X5 -
0.00613X¢ + 0.79080X7 + 0.00221Xg - 1.00505Xg - 0.36185X1g +
0.13908X11 - 0.03566X14 + 0.58532X15 + 0.06473X16 +
0.01386X17

f3= 3.65969 + 0.01088X2 + 0.07689X3 - 0.01356X5 +
0.03195X6 -0.34788X7 - 0.00724Xg + 0.38644X9 - 0.69474X 10 +
0.35649X1] - 0.04080X14 + 0.21983X;5 - 0.02338Xj¢ +
0.11686X17

f4= 20.14905 + 0.00699X2 + 0.12101X3 +0.00768X5 +
0.00304Xg + 0.08471X7 + 0.00552Xg + 0.13888X9 - 0.28627X10 -
0.12086X11 - 0.15772X14 + 0.72115X15 - 0.06452X|g +
0.11686X17

Yukaridaki ayirma fonksiyonlar: sirasiyla 41, 12, 43 ve A4

ozdegerlerinden elde edilmislerdir. Buna gore en biiyilk 6zdegerden
(A1) elde edilen ayirma fonksiyonu (f1) digerlerinden bagimsiz ve

' Ayirma fonksiyonlarinin katsayilarinin bulunmasinda kullamlan 6zdegerlerin elde
edilmesinde "Gruplar i¢i Kareler Toplami ve Capraz Carpim Matrisi” olan W ve
"Gruplar Aras1 Kareler Toplami ve Capraz Carpim Matrisi” olan B matrislerinden
yararlaniimaktadir. "Toplam Kareler Toplami ve Capraz Carpim Matrisi" olan T ve
W matrisleri hesaplandiktan sonra B matrisi (B=T-W) esitligi yardimiyla elde’ edilir.
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birinci dereceden ayirma giiciine sahiptir. Diger ayirma fonksiyonlar:
da sirastyla azalan sekilde aywrma giiglerine sahiptirler. Siralama
Tablo-1'de goriilmektedir.

Tablo 1'de sézkonusu ayirma fonksiyonlarinin birbirlerine gére
Onem derecelerini ve gruplarla olan iligkilerini belirleyen oransal
ylizdeler ve kanonik korelasyon katsayilar: verilmistir.

Tablo 1:0zdeger ve Onem Olgiileri

Ayirma Ozdeger Kanonik

Fonksiyonu %) Oransal Yiizde | Korelasyon
Katsayisi

1 13.8675 40.57 0.9658

2 12.2971 35.98 0.9617

3 5.5096 16.12 0.9200

4 2.5065 7.33 0.8455

Tablo 1'de goriilen 6zdegerlerin biiyiikliikleri yukanida da agiklandig
gibi sadece ayirma fonksiyonlarinin 6nem siralarim1 gostermektedir.
Oransal ytizdeler incelendiginde, birinci fonksiyonun temsil ettigi
degiskenligin genel degiskenlige oram1 %40.57 , ikinci fonksiyonun ki
ise %35.98'dir. Boylece toplam degiskenligin yaklagik %77’ si ilk iki
fonksiyon tarafindan temsil edilebilmektedir. Ayrica ayirma
fonksiyonlarinin birbirlerine gore ayirma giicleri karsilastirildiginda,
birinci fonksiyonun ikinciden 1.13, i¢ilincti fonksiyondan 2.52 ve
dordiincii fonksiyondan 5.54 kat daha gii¢lii oldugu goriiltir. Tablo 1
de wverilen kanonik korelasyon katsayilarinin bulundugu siitun
incelenecek olursa, oransal yiizdelerde oldugu gibi ilk ©6zdegere
karsilik gelen birinci ayirma fonksiyonun gruplarla olan iligkisi
digerlerine gére daha yiiksek bulunmus ve diger ayirma
fonksiyonlarmin  da  gruplarla olan iligkilerinde siralama
degismemigtir.

Oransal yiizdeler ve kanonik korelasyon katsayilarinin birlikte
incelenmesiyle en giigclii fonksiyon olarak birinci fonksiyon
belirlenmistir. Tamamen oransal olan bu belirleme ilgili fonksiyonun
istatistiki anlamda O6nemli oldugunu gostermez. Bu nedenle,
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istatistiksel anlamda 6nemli olan ayirma fonksiyonlarinin belirlenmesi
gereklidir.

2.5.4. Ayirma Fonksiyonlarimn Onem Testi

Istatistiksel anlamda &nemli olan ayirma fonksiyonlarinin
belirlenmesinde gruplar  arasindaki farklihgin  gostergesi  olan
WILKS'in A istatistigi hesaplanmistir. Bu istatistik A =0.0002215
bulunmustur.

A istatistiginin sifira yakin olmasi gruplar arasi farkhihigm
onemli olacagim gostermektedir. Bunun igin yapilan RAO’nun F testi
sonunda hesaplanan deger, F A =42.14414 bulunmugtur. F A degeri
a=0.01 anlamhlik seviyesinde nj=52 ve ny=282 serbestlik dereceli

F=1.59 tablo A degeri ile kargilagtirldiginda A istatistiginin anlamh
olduguna karar verilir. Buna gore; a=0.01 anlamlilik seviyesinde
gruplar arasi farkliligin 6nemli oldugu sonucuna varilir.

Ayirma  fonksiyonlarimin  onemli  olup  olmadiklarina
BARTLETT'in 42 testini uygulamak suretiyle de karar verilebilir.
Bunun i¢in once tiim sistemin gruplar arast farklihgt 6nemli
bulunduktan sonra genel degiskenligin %40.57'sini temsil eden birinci
ayrma fonksiyonun onemli olduguna karar verilmigtir. Sistemin
geriye kalan yaklagik %59'luk boliimii i¢in gruplar arasi farklilik
tekrar incelenmis ve diger ayirma fonksiyonlarinin da énem kontrolii
yapilarak sdzkonusu 42 deperleri ve karsilik gelen serbestlik
dereceleri hesaplanarak Tablo 2' de verilmistir.

Tablo 2:Ayirma Fonksiyonlarinin Onem Kontrolii

F Ozdegerler | ki-kare serbestlik | anlamhihk
derecesi seviyesi

0 13.8675 656.341 48 0.00001

1 12.2971 445.805 33 0.00001

2 5.5096 243.976 20 0.00001

3 2.5065 97.861 9 0.00001
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Ayirma fonksiyonlarinin 6nem kontroliine iligkin Tablo 2'de
verilen degerler incelendiginde, fonksiyonlarin tlimiiniin &nemli
oldugu goriiliir. Buna gore, bireylerin siniflandirilmas: islemlerinde
s6zkonusu dort fonksiyondan da yararlanilabilir.

Ayirma fonksiyonlarimin 6nem kontrolii yapildiktan sonra
degiskenlerle fonksiyonlar arasindaki iligkilerin incelenmesi
islemlerine gegilebilir.

2.5.5.]?egiskenlerle Fonksiyonlar Arasindaki Iiskilerin
Incelenmesi

Hangi degiskenlerin, hangi ayirma fonksiyonu iizerinde etkili
oldugu ve ayirma yetenekleri hakkinda karar verebilmek amaciyla
yorumlanmasi glic olan standart olmayan Kkatsayilar standart
katsayilara doniigtiiriilerek, hesaplanan standart katsayilar Ek-5' de
verilmigtir.

Ek-5'deki degerler incelendiginde birinci fonksiyon iizerinde
X7, ikinci fonksiyon iizerinde X3, tiglincti fonksiyon iizerinde X¢ ve
dordiincti fonksiyon {iizerinde Xj4 degiskeninin katkilammin diger
degiskenlere gore daha fazla oldugu goriilir.

Gruplar arasi farkhliklart daha belirgin hale getirecek
fonksiyonlar, ikiser ikiger incelendiginde, en gii¢lii iki fonksiyon olan
birinci ve ikinci ayirma fonksiyonlar1 {izerinde X3 ve Xz
degiskenlerinin etkili oldugu ve dolayistyla bu iki fonksiyonun birlikte
kullamlmas1 halinde X3 ve X7 degiskenleri tarafindan karakterize
edilen hasta gruplannin digerlerinden daha belirgin bir bigimde
ayrilacagina karar verilebilir. Benzer bigimde diger fonksiyon
¢iftlerinin birlikte kullanilmalarinin, hangi gruplan daha iyi ayirdigim
standart katsayilar yardimiyla belirlemek miimkiindiir.
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2.5.6. Gruplar ici Yapisal Katsayilar

Ayirma fonksiyonlariyla ayiric1 degiskenler arasindaki iliskiyi
belirlemede daha iyi bir 6lgii, gruplar igi korelasyonlar ve standart
katsayilardan hesaplanan "gruplar igi yapisal katsayilar"dr.

Bu amagla herbir ayirma fonksiyonunun degiskenlerle arasindaki
korelasyonlar hesaplanarak Ek-6' da verilmistir.

Goriildugii gibi en yiiksek korelasyonlar birinci fonksiyonla X7,
.kinci fonksiyonla X3, tigtincii fonksiyonla-Xg, dérdiincii fonksiyonla
X14 degiskenleri arasinda bulunmugtur. Yine bu degiskenlerin

gruplarin ayriminda en fazla etkiye sahip olduklar s6ylenebilir. Ayrica
herbir fonksiyonun belirli bir degiskenle yiiksek korelasyon géstermesi
de tiim ayirma fonksiyonlarnin istatistiksel anlamda Snemli ¢ikmus
olmasiyla agiklanabilir.

Ek-6'da katsayilar1 verilen ayirma fonksiyonlan asagidaki gibi
yazilabilir,

fl= 0.05174X2 + 0.09971X3 + 0.18181X5 - 0.27518X -
0.64899X7 + 0.16626Xg - 0.12654X9 - 0.10361X10 + 0.23946X11 -
0.01575X14 - 0.05585X15 - 0.00565X16 + 0.03606X]7

f= 0.08320Xp + 0.62390X3 + 0.17294Xs5 + 0.11193Xg +
0.32480X7 + 0.24126Xg - 0.25372Xg - 0.15517X1¢ + 0.16200X} 1 +
0.21332X14 -0.06855X1 5 + 0.21952X1 6 - 0.08166X]7

f3= 0.03384X2 +0.02617X3 - 0.25857X5 + 0.20247X¢ -
0.03055X7 - 0.45668X8 - 0.02975X9 - 0.32603X10 + 0.44307X1] -
0.14999X14 +0.04297X15 - 0.15919X16 + 0.13876X 17

f4= 0.12909X2 - 0.01459X3 - 0.00207X5 + 0.12336Xg +
0.11727X7 + 0.34646Xg - 0.05916X9 - 0.06343X1¢ - 0.24501X1] -
0.64163X14 +0.10253X15 - 0.55319X1 6 + 0.16548X 7

Gruplar arasi farkliliklar1 belirlemede en giiglii katsayilar olan
yapisal katsayilarin da ele alinmasindan sonra siniflandirma matrisinin
incelenmesi konusuna gegilebilir.
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2.5.7.Hastalarin  Analiz  Sonrasindaki Smflandirma
Sonuglan

Siniflandirma matgisleri, bireylerin en yiiksek grup {iyeligi
olasiligini aldigi gruba simflandirilmas: yoluyla elde edilmektedir. Bu
ama¢ dogrultusunda her bir bireyin gruplara ait olma olasiliklar
belirlenmis ve bireyler en yiiksek grup iiyeligi olasiligini aldig1 gruba
atanarak siniflandirma matrisi olusturulmustur. Buna gore, bireylerin
analiz sonrasindaki siniflandirma sonuglari, gruplarda tahmin edilen
birey sayilan ve yiizdeleri Ek-7'de verilmistir.

Sozkonusu hasta gruplarinda yeralan hastalarin sayilar,
simflandirma -iglemleri sonucunda degismemisgtir. Yani Mide
Kanamasi hasta grubunda (G)) analiz Oncesi 25 hasta

siiflandinlmisken analiz sonrasi da bu sayr korunmusgtur. Ayni
sekilde Hepatit (Gp), Siroz(G3), Kanser(G4), Anemi(Gs) hasta
gruplarinda da swrasiyla 13, 9, 27 ve 14 olan hasta sayilan
degismemistir.

Siniflandirma sonuglarina dogru siniflandirma oranlar agisindan
bakildiginda, en dogru simflandirmanin tim hasta gruplarinda
%100.0'liik bir oranla gergeklestigi, en ¢ok hata igeren
siiflandirmanin  s6zkonusu olmadigi siniflandirma matrisine bakarak
sOylenebilir.

Ayrica siniflandirma tekniginin basarih olup olmadifina karar
verebilmek icin, simiflandirma tekniginin giici ve gruplar arasi
farklihigin derecesini gosteren 7 istatistiginden yararlamir. Bu istatistik
1 =1.000 olarak bulunmustur. Bulunan bu degere bakilarak yapilan
siniflandirmada baska bir ifadeyle hekim tanilarinda hata olmadigi
sonucuna varilir.

Ayirma Analizi'nin incelenen bireylerin disindaki herhangi bir
bireyin s6zkonusu gruplardan hangisinde simflandirilacagina karar
vermek amaciyla da kullamlabildiine deginilmisti. Bu amagla
sintflandirma  fonksiyonlan sdzkonusu her hasta grubu igin
hesaplanmistir. Sirasiyla Mide Kanamasi, Hepatit, Siroz, Kanser ve
Anemi hasta gruplari i¢in elde edilen simflandirma fonksiyonlari;
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hy=-509.606 + 0.5790395x; + 3.9478709x, + 0.1509044%; -
2.216557x4 - 7.386262xs - 0.041932x4 - 7.747442x, + 21.385268xg +
3.7640138x9 + 3.7495084x,, + 21.346878x;, + 1.9562003x,, +
11491534X13

hy=-529.1793 - 0.16056x; + 6.687986x, - 0.03572x3 -
2.29977x4 + 11.23593xs - 0.07218x¢ - 12.4013x, + 19.37852xg +
2.962819x9 + 3.819879x,9 + 27.85678x; + 2.379056%x,, +
12.50381x,3

h3=-766.7503 + 0.438698x; + 6.612275x, + 0.580328x3 -
3.91581x4 - 4.75068xs + 0.03888xs - 19.0548x; + 21.86749xg +
3.371125%9 + 3.696958x), + 22.97082x;; + 2.618686x;, +
40.44649x 3 '

hy=-642.5481 + 0.515134x; + 6.50177x, + 0.343182x; -
2.77882 x4 - 7.70948xs - 0.03159x¢ - 15.3828x, + 17.62849xg +
6.125658x9 + 3.761764x)0 + 22.73367x;; + 2.527874x,, +
15.99723x3

hs=-620.051 + 0.3887688x; + 3.5185528x, + 0.2037016x; -
2.615867x4 - 5.31994x;5 - 0.048617x6 - 9.798477x, + 24.409449x, +
3.2976106x9 + 4.5390537x;0 + 18.214214x;; + 2.3437199x,, +
9.4753122x13
seklindedir.

Incelenen s6ézkonusu 88 hasta diginda kan tahkik degerleri
olgiilen bir Hepatitli ve bir Normal bireye iliskin ¢cleim degerleri
asagida verilmistir.

Hepatitli: HCT: 32.7, MCV: 65, MCHC: 29.4, RBC:3.68,
GLIKOZ: 102, URE: 83, KREATININ: 2.28, LIPID: 82,
ALBUMIN:3.8, PROTEIN:5.8, HGB: 10.5, ALP: 402, DBILIRUBIN:
0.08, Na: 139, K: 4.6, Cl: 102, WBC: 11.3, Ca: 10.5

Normal: HCT: 39, MCV: 49, MCHC: 34.4, RBC: 3.30,
GLIKOZ: 110, URE: 38, KREATININ: 0.82, LIPiD: 452, ALBUMIN:
4.3, PROTEIN: 6.3, HGB: 12.7, ALP: 92, DBILIRUBIN: 0.63, Na:
137, K: 4.3, Cl: 96, WBC: 8.3, Ca: 10

Hepatitli ve Normal bireye iliskin sadece ayirici degiskenlerin
degerleri elde edilen siniflandirma fonksiyonlarinda yerine konularak
bireyler en biiyiik degeri aldig1 hasta grubuna siniflandiriimistir. Buna
gore siniflandirma fonksiyonlar1 sonuglari;
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Hepatitli birey igin: Normal birey i¢in:

h1=538.1183 h1=613.9595
h2=621.6273 h2=645.1296
h3=616.2185 h3=707.5807
h4=540.4647 h4=637.6012
h5=496.0188 h5=582.3356

olarak bulunmustur.

Elde edilen sonuglara gore Hepatitli birey en biiylik degeri ikinci
hasta grubuna ait simflandirma fonksiyonunda almakta, sdézkonusu
Hepatitli hastanin yine hepatitli hasta grubunda simflandinldig
goriillmektedir.

Normal birey i¢in elde edilen sonuglara bakildiginda ise bireyin
figlincii hasta grubuna ait simiflandirma fonksiyonunda en biiylik degeri
aldign ve sirozlu hasta grubuna siniflandirnildifi goriilmektedir. Bu
beklenen bir sonugtur. Ciinkii ama¢ benzer belirtiler gosteren
hastaliklarin aynnmi  ve bu tiir hastaliklara sahip hastalarin
siniflandirilmasidir.  Bu nedenle smiflandirma  fonksiyonlan
incelenen hasta gruplarina bagl olarak elde edilirler. Normal birey
grubu ile diger hasta gruplarinin ayrimi szkonusu ise, Normal gruba
bagli olarak bir siiflandirma fonksiyonu elde edilmeli ve diger
siniflandirma fonksiyonlari ile birlikte degerlendirilmelidir.

2.6. SONUC VE ONERILER

p bagmsiz depigken aym anda ele almarak gruplar arasi
farkliliklar1 belirlemede, Ayirma Analizi Teknigi giiglii bir tekniktir;
pek cok bilim dalinda karsilagilan ayirma ve simiflandirma
problemlerine ¢6ziim getirebilmektedir.

Mide Kanamasi, Hepatit, Siroz, Kanser ve Anemi hasta
gruplarinin  birbirlerine gdre konumlarinmn incelenmesi, gruplarin
ayrimi ve hastalarn sézkonusu gruplarda simflandinlmasi amaciyla
uygulanan Coklu Ayirma Analiz Teknigi'nin sonuglan asagidaki gibi
Ozetlenebilir.

e Gruplarin ayinm ve smiflandirilmast isleminde uygulanan
Ayirma Analizi yardimiyla gok boyutlu bir sistemde yer alan
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¢esitli hasta gruplari daha az boyutlu bir sistemde gosterilerek
gruplar  arasindaki farkliliklar ~ daha  belirgin sekle
getirilebilmektedir. Hasta gruplarim ayirmada kullanilan ayirici
degiskenlerin sayist oniig olarak belirlenmisgtir.

Degiskenler arasindaki iliskilerin incelenmesi sonucunda,X»
degiskeni X¢ degiskeni, X7 degiskeni, Xg, X9 degiskeni, X11
degiskeni sve X14 degiskeninin, diger degiskenlerle olan
iligkilerinin yiiksek olmasi, bu degiskenlerin gruplar arasi
farkliligin belirlenmesinde etkili oldugu s6ylenebilir.

Cesitli hasta gruplan arasindaki farkliliklarin anlamlilifim
incelemek amaciyla hesaplanan WILKS'in A istatistigi,
BARTLETT'in geligtirdigi %2 testi ile sinandi ve 0.00001
anlam seviyesinde bile istatistiksel olarak anlamli bulundu. Bu
sonug, hasta gruplan arasindaki farklihigin alt evrenler bazinda
da gegerli oldugu seklinde yorumlanmaktadir.

Ayirma fonksiyonlar igin yapilan anlamlilik testleri ile tiim
fonksiyonlarin istatistiksel olarak anlamli olduguna ve ayirma
glicli en yiiksek olan ilk iki ayirma fonksiyonunun birlikte
sistemin yaklagik %77'lik kismim acikladig tesbit edildi.
Simiflandirma igleminde %100'lik bir dogru simflandirma
orami elde edildi. Kullamlan smiflandirma tekniginin
bagarisimin belirlenmesi igin hesaplanan < istatistii de 1’e esit
bulundu ve smiflandirma hatasinin yapilmadii sonucuna
varildi. ,

Kan biyokimyas: 6lgtimleri alinan ve Hepatit teshisi konan
yeni bir hastanmin, uygulanmasi sonucunda da yine Hepatitli
hasta grubuna simflandinldign goriilmiigtiir. Ayirma analizi
uygulamalari hasta gruplanm belirleme ve yeni gelen bir
hastanin bu gruplardan hangisine atanabilecegini tesbit etme
imkam verdigi i¢in bu teknik hastalik teshisinde verilecek
kararin giivenilirligini arttirma, teshiste hekime yardimci olma
faydas1 saglar. Ayrica incelenecek kan biyokimyas1 degisken
sayisini - azaltarak maliyeti diigiirecegi soylenebilir. Aynm
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teshisin s6zkonusu teknik yardimiyla

yapilabilecegi sonucuna ulasilmistir.
Ek-1: Degisken ve Grup Ortalamalar

daha az degiskenle

Genel

Degiskenler |Gy Ga G3 Gy Gs Ortalama
X1 25.84000 [24.30000 134.86667 |33.54074 [27.53571 29.16818
Xz 72.64400 |73.00000 |77.66667 |76.70370 |67.07143 73.56932
X3 25.28800 33.67692 |35.74444 |34.95185 [26.08571 30.68864
X4 3.03600 |3.48769 |3.57889 4.52963  |4.04571 3.77716
X5 78.56000 |79.00000 {128.33333 [97.74074 |88.78571 9122727
Xe 50.84000 |121.30769|16.00000 49.33333 {30.71429 54.02273
X7 0.85960 |5.76538 |1.14333 0.78815  [0.98500 1.61136
Xg 129.24000)153.61538(520.77778 |186.88889 |112.57143 187.92045
X9 4.14800 13.72308 ]3.04444 3.13333  [4.27143 3.68068
X10 6.18000 [6.10769 ]6.53333 5.01852 |6.97143 5.97500
X11 8.97200 17.93846 7.67778 14.27778 |(8.69286 10.27045
X12 143.08000(512.30769)300.77778 [59.03704 |65.50000 175.62500
X13 0.25640 2.23154 0.85556 0.48852  |0.28286 0.68489
X14 127.56000]139.46154[140.33333 |140.66667 |144.42857 137.32955
X15 4.49200 4.37692 |4.04444 4.13333  14.22143 4.27614
X16 88.04000 |101.15385]101.88889 |100.62963 (104.07143 97.80682
X17 9.54800 16.55385 6.11111 8.04074  16.52857 7.81136
X18 9.90400 |9.76154 |8.31111 11.14074 [16.14286 11.09205

Gruplardaki {25 13 9 27 14

Birey Sayisi

Ek-2: Toplam Korelasyon Matrisi ~ (rjj matrisi)

Degiskenler [X{ X2 X3 X4 X5 Xg X7
X1 1.00000
X2 0.32770  [1.00000
X3 0.41455 [0.35329 |1.00000
X4 0.56015 {0.01659 10.40813 |1.00000
X5 0.46088 [0.05248 0.40217 [0.23707 [1.00000
X6 -0.18426 10.02961 ]0.16180 [-0.08010 {-0.24910]1.00000
X7 -0.22461 {0.09220 0.23098 |-0.13790 [-0.19331]0.75263 |1.00000
Xg 0.39942  ]0.27846 |0.47915 |0.04786 [0.61484 |-0.11393 |-0.00928
X9 -0.36620 |-0.15890|-0.56603 |-0.25821 [-0.32372{-0.01455 [0.04396
X10 -0.12892 [-0.28081 |-0.38214 |-0.11075 [0.03732 {0.01854 |0.13127
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X11 0.45379 10.13768 10.35539 [0.67107 10.12585 -0.15448 [-0.29899
X12 -0.11022 |-0.11548(0.16512 {-0.10314 |-0.03267 0.49471 10.68279
X13 0.05839  [0.00806 [0.27380 [0.10440 [0.0272] 0.39835 {0.66346
X4 0.36854  |0.06999 [0.48527 [0.50676 [0.34923 [0.01846 0.13457
Xis -0.23333  |-0.00099-0.3t1121 |-0.18330 [-0.27580]-0.02749 0.01016
X16 0.17303  10.05605 10.46302 [0.38784 [0.27079 |-0.05424 0.16559
X197 -0.08037 0.03136 [-0.26814 {-0.09344 |-0.14402]-0.05779 -0.15000
X18 0.00003  [-0.15372(-0.03774 [0.15282 [-0.03006|-0.01791 -0.06027
Degiskenle | Xg X9 X10 X11 X12 X13 X14
r
Xg 100000
Xg -0.36243 1.00000
X10 0.09893 0.47203 | 1.00000
X11 -0.10183 ~0.34073 {-0.47520 | 1.00000
X2 0.17005 -0.14164 10.20955 |-0.31302 { 1.00000
X13 0.11128 0.00043 10.04002 1-0.12248 {0.53952 |1.00000
X4 0.20942 -0.17811 | -0.04410 [0.15997 |-0.00890 |0.17874 |1.00000
Xis -0.23914 0.26757 |-0.00896 |-0.15317 |-0.02747 [0.13901 |-0.16610
X16 0.14838 -0.15428 | -0.05683 [ 0.08468 |-0.04414 |0.16761 |0.74641
X17 -0.21892 0.12046 [-0.11685 |0.08912 [-0.11065 [-0.09551 |-0.27990
X18 -0.13388 0.06775 0.15820 {0.01282 |-0.09204 |-0.05779 |0.12783
Degiskenler | X5 X16 X17 X18
X1s 1.00000
X16 -0.15377 | 1.00000
X197 0.07550 -0.32044 1.00000
Xig 0.09759 0.27118 -0.04970 1.00000
Ek-3: Gruplar I¢i Korelasyon Matrisi (rij' matrisi)
X X2 X3 X4 X5 X6 X7
Degiskenler
X1 1.00000
X2 0.22682 | 1.00000
X3 0.10882 1 0.21769 { 1.00000
X4 0.45401 |-0.08637 | 0.08062 | 1.00000
Xs 0.14642 [ -0.17216 | -0.08876 | 0.04114 | 1.00000
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X6 0.14407 | 0.05601 | 0.11889 {0.04771 | 0.16750 | 1.00000
X7 0.20370 | 0.37864 10.02119 |0.00816 | 0.08490 ] 0.45146 | 1.00000
Xg 0.18899 | 0.17363 |0.19477 |0.04542 | 0.13541 | 0.38046 | 0.30550
X9 0.00078 | 0.13211 |0.16104 ]0.09255]0.13178 | -0.11897 | 0.06630
X10 0.18169 | -0.11651 | 0.04885 }0.33019 | 0.20348 | 0.23839 | 0.18919
X11 0.27885 | -0.06847 | -0.06478 | 0.54239 | 0.02230 | -0.17468 | 0.08908
X12 0.13702 | -0.21241 | -0.04091 | 0.23829 | 0.03225 | 0.19227 | 0.24654
Degiskenle | Xg Xq X10 X11 X12 X3 X14
r
Xg 1.00000
X9 0.04791 {1.00000
X10 0.19995 |0.23098 | 1.00000
X11 -0.06017 {0.07472 ]0.16838 | 1.00000
Xi2 0.05052 |-0.28052]0.15306 |0.13959 | 1.00000
X3 0.08956 }0.19324 |0.06127 }0.16141 |0.12349 | 1.00000
X14 0.17063 |0.15512 | -0.58160 | -0.03262 | -0.00892 | 0.08355 | 1.00000
Xis -0.12809 | -0.14658 | -0.12831 { -0.02338 | -0.13756 | 0.19401 | 0.10329
X16 -0.12446 | 0.22389 |-0.09832 {-0.11831 | -0.23444 | -0.05352 | 0.35099
X17 -0.09945  0.05010 |-0.01465]-0.01182 [ 0.05633 |[0.12964 | 0.06428
X8 -0.06502 | -0.00756 | 0.14764 | -0.00240 | -0.00339 { 0.00390 | 0.04063
Degiskenle | X;5 X16 X17 Xi8
r
X1s 1.00000
Xi6 0.10020 | 1.00000
X7 -0.02812 1 0.00521 | 1.00000
X18 0.12567 |0.30071 | -0.01837 | 1.00000
Ek-4: Ayirma Fonksiyonlarinin Standan Olmayan Katsayilari
FONKSIYON
Degisken 1 2 3 4
X 0.05872 -0.02768 0.01088 0.00699
X3 0.01545 0.40599 0.07689 0.12101
Xs 0.02260 0.02478 -0.01356 0.00768
X6 0.00056 -0.00613 0.03195 0.00304
X7 -1.61803 0.79080 -0.34788 0.08471
Xg 0.00563 0.00221 -0.00724 0.00552
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X9 ~0.42026 -1.00505 0.38644 0.13888
X10 -0.04323 -0.36185 -0.69474 -0.28627
X1 0.23281 0.13908 0.35649 -0.12086
X14 -0.01447 -0.03566 -0.04080 -0.15772
X115 -0.41030 0.58532 0.21983 0.72115
X16 0.02077 0.06473 -0.02338 -0.06452
X17 0.09079 0.01386 0.08067 0.11686
Sabit -4.92125 -13.65446 3.65969 20.14905
Ek-5:Ayirma Fonksiyonlannin Standart Katsayilar
Degiskenler [ Fonksiyonl | Fonksiyon2 Fonksiyon3 | Fonksiyon4
Xy 0.49592 -0.23379 0.09188 0.05900
X3 0.03297 0.86629 0.16407 0.25820
Xs 0.31747 0.34811 -0.19056 0.10789
Xe¢ 0.01439 -0.15788 0.82310 0.07822
X7 -1.07712 0.52643 -0.23158 0.05639
Xg 0.42060 0.16529 -0.54139 0.41223
Xq -0.21398 -0.51172 0.19675 0.07071
X10 -0.03034 -0.25395 |-0.48756 -0.20090
Xi1 0.42243 0.25237 0.64686 -0.21930
X14 -0.07223 -0.17802 -0.20371 -0.78741
X15 -0.18682 0.26651 0.10009 0.32835
X16 0.10896 0.33963 -0.12265 -0.33853
X17 0.22927 0.03500 0.20371 0.29510
Ek-6:Gruplar i¢i Yapisal Katsayilar
Degigken | Fonksiyon1 | Fonksiyon2 | Fonksiyon3 Fonksiyon4
Xy 0.05174 0.08320 0.03384 0.12909
X3 0.09971 0.62390 0.02617 -0.01459
X5 0.18181 0.17294 -0.25857 -0.00207
X6 -0.27518 0.11193 0.50247 0.12336
X4 -0.64899 0.32480 -0.03055 0.11727
Xg 0.16626 0.24126 -0.45668 0.34646
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X9 -0.12654 -0.25372 -0.02975 -0.05916
X10 -0.10361 -0.15517 -0.32603 -0.06343
X11 0.283946 [ 0.16200 0.44307 -0.24501
X14 0.01575 0.21332 -0.14999 -0.64163
Xis -0.05585 -0.06855 0.04297 0.10253

X16 -0.00565 0.21952 -0.15919 -0.55319
X17 0.03606 -0.08166 0.13876 0.16548

Ek-7:Analiz Sonrasi Elde Edilen Siniflandirma Sonuglari

Gergek Gruplar

Tahmin Tahmin Edilen
Edilen Gy Go Gj Gy Gs Gruplardaki Birey
Gruplar Sayilan
Gy 25 0 0 0 0 25

(100.0) 1(0) 0) (U] 0) (28.4)
Gy 0 13 0 0 0 13

()] (100.0) i (0) 0) ()] (14.8)
Gj 0 0 9 0 0 9

0) ()] (100.0) { (0) 0) (10.2)
Gy 0 0 0 27 0 27

0 ()] 0) (100.0) { (0) (30.7)
Gs 0 0 0 0 14 14

(6) 0) 0 ()] (100.0) [(15.9)
Gergek 25 13 9 27 14 88
Gruplardaki |(28.4) [(14.8) (10.2) [(30.7) [(15.9) |(100.0)
birey
Sayilart

(Parantez iginde verilen degerler yiizdeleri ifade etmektedir.)
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