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Amag: Mesane kanseri, sik gorilen Urogenital timdrlerden biri olmakla beraber molekiler timaor
patogenezi ile ilgili aydinlatiimayi bekleyen birgok nokta bulunmaktadir.Bu galismada, mesane
kanseri olusumu ve gelisimi ile iliskili anahtar genleri taramak ve potansiyel molekiler
mekanizmalar, prognostik biyobelirtegler ortaya ¢gikarmak igin biyoinformatik analizlerin kullanimi
amagclanmistir.

Gereg-Yontem: Gene Expression Omnibus (GEO) veri tabaninda ilgili klinik bilgileri bulunan farkli
GEO serilerine ait mikrodizi gen ekspresyon verileri kullanilarak analizler yapildi. Her veri kimesi
normallestirildi ve tim gen ekspresyon verileri log2 transformasyonuna tabi tutuldu. Her veri
setinde (GSE 40355/GSE 13507/GSE 42089/GSE 65635/ GSE 52519) farkli ifade edilen genler (
DEG) taramak igin limma R paketi kullanildi. P dederi <0,01 ve |log kat degisimi (FC)|>1-|log kat
degdisimi (FC)|< -1 olan genler, DEG olarak kabul edildi. farkli genler arasindaki iligkileri gostermek
ve ilgili DEG'lerin PPI aginin anlasiimasini saglamak icin STRING kullanildi. Derecelere gére hub
genlerini taramak icin Cytoscape yazilimi kullanildi. PPI agindaki moduller, Cytoscape yazilimindaki
MCODE eklentisi kullanilarak "Derece Cutoff ", "Node Score Cutoff", "K-Core","Max.Depth"
varsayllan parametreleriyle analiz edildi. GEPIA gevrimigi web sitesi kullanilarak grouplar arasindaki
hub genlerinin ifadelerini prognostik bilgileriyle dogrulandi. WEBGESTALT veri tabani Gen Ontology
(GO)/Kyoto Genler ve Genom Ansiklopedisi (KEGG) igin kullanildi. Farkli ifade edilen gen bilgilerini
dogrulanma asamasi RNA-seq ekspresyon verileri ve klinik bilgiler iceren The Cancer Genome Atlas
(TCGA) veri tabanindan alindi.

Bulgular: Sagkalim analizine goére, SLC27A2 geninin yiksek, ACTN1, TNS1, FLNC genlerinin ise
dislk ifadesi mesane kanserli hastalarda uzamis genel sagkalim ile iligkili bulundu. KEGG analizi
sonucunda, farkli ifade edilen genlerin esas olarak hiicre dongisinid (BUB1B, CCNB2, CDK1, TTK,
oosit mayozunu (AURKA, BUB1, CDC20), odak yapismasini (ACTN1, COL3A1, MYL9, VCL) ve
mikroRNA yolaklarini (PTEN, HDAC4, PRKCA, EGFR3) igerdigini ortaya gikardi.

Sonug: Mesane kanserinin olusumu hakkinda altta yatan molektller mekanizmalarin, anahtar
genlerin ve yolaklarin bilinmesi mesane kanseri tedavisi igin potansiyel terapétik hedeflerin
belirlenmesi ve prognostik belirteglerin tespitine yardimci olabilir.
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