Yapay Zekayla
Bir Sonraki
SARS-CoV-2 Varyantinin
Tahmini

Dr. Ozlem Ak [ TUBITAK Bilim ve Teknik Dergisi

Delta, Omicron ve ardindan Omicron alt alt varyantlari BA.2.12.1. Halk saghgi
yetkilileri BA.4 ve BA.5 alt varyantlarini yakindan izliyor. Peki, hangi varyantlarin

daha ¢ok sayida vakaya neden olma ihtimalini ya da hangi varyantlarin popiilasyonda
yayginlagsmayacagini bilmenin bir yolu var mi?
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ilim insanlart, milyonlarca

SARS-CoV-2 genomunu

analiz eden PyRO adli bir
makine 6grenme modeli gelistirdiler.
Bu, hangi varyantlarin muhtemelen
baskin olacagint ve COVID-19
vakalarinda dalgalanmalara neden
olacagint tahmin etmeyi mimkin
kiliyor. Ayrica arastirmacilarin
viral genomun hangi bolimlerinin
mutasyona ugrama olasthiginin
daha diistik oldugunu belirlemesine
de yardumc1 olabilir ve gelecekteki
varyantlara karst ¢alisacak astlar
icin dogru hedeflerin tespitini
saglayabilir. GISAID (Kus Gribi
Verilerini Paylasma Kiiresel Girisimi)
veri tabanindan altt milyondan fazla
SARS-CoV-2 genomu kullanilarak
egitilen yapay zeka aract, genetik
mutasyonlarin bir virtisun belirli
bir ortamda ¢ogalma yetenegdi
uzerindeki etkisini tahmin
edebilecek. Ocak 2022’den elde
edilen viral genomik veriler tizerinde
test edildiginde, Mart 2022’de bircok
tilkede baskin hale gelen BA.2
varyantinin yukselisini 6ngordua.
PyRO, Diinya Saglik Orgiitiiniin
endise verici bir degisken olarak
listelemesinden bir ay once, 2020
Kasum aymnin sonlarinda alfa
varyantint (B.1.1.7) tanimlamis
olabilirdi.

Broad Enstitli tiyesi ve Sistem
Biyolojisi Merkezinde profesor olan
Pardis Sabeti, tim verilere bakan ve
bunlar tek bir tahminde birlestiren
bu tiir makine 6grenmesi tabanl

Kaynaklar

yaklasunlarin son derece degerli
oldugunu soyluyor. Pyro adli bir
makine 6grenmesi ¢ercevesine
dayanan PyRO, orijinal olarak Uber
AI Labs’daki bir ekip tarafindan
gelistirildi. PyRO, halka ac¢tk SARS-
CoV-2 verilerinin timund, yani
milyonlarca genomu yaklasik bir
saat icinde analiz edebiliyor. Benzer
dizileri, ortak mutasyonlarina

gore genom “kiimeleri” olarak
tanumlayarak gruplandirtyor. Daha
sonra model, hangi mutasyonlarin
daha yaygin hale geldigini belirliyor
ve her bir mutasyonun virtistin
yaylmasina ne kadar hizli neden
olabilecegini tahmin ediyor. Ayrica,
genetik yapilarina baglh olarak farkl
varyantlara ait vaka sayilarinin ne
kadar hizli artacagint da tahmin
ediyor.

Model, belirli varyantlarin belirli

bir ortamda ¢ogalmast i¢in hangi
mutasyonlarin 6nemli oldugunu
belirleyerek COVID-19’un nasil
yayllip gelistigine dair biyolojik
bilgiler de sunuyor. Ornegin,

kritik mutasyonlart bilmek, bilim
insanlarinin yeni varyantlarin daha
bulasict olup olmayacagint veya
notralize edici antikorlardan kacinip
kacinmayacagunt tahmin etmelerine
yardumct olabilir. Ayrica hangi
mutasyonlarin daha ayrintili olarak
calistlacagina karar vermelerini de
saglayabilir.

Broad Enstitiisinden Dr. Martin
Jankowiak, SARS-CoV-2 genomunda

artik bircok mutasyon oldugunu,

bu nedenle tiim mutasyon
kombinasyonlarint sorgulamanin
son derece zor bir hal aldigint
belirtiyor. Jankowiak’a gore, bu tiir
bir analizin avantaji, tiim genoma
butinsel olarak bakilmasint
saglamast, boylece daha az dikkat
¢eken mutasyonlart veya varyantlart
tespit etme sansint artirmast.

Calisma, virisun belirli bir
ortamda ¢odalma yetenegindeki
artislarin, virisin bagisiklik
tepkilerinden ka¢ma yetenedinden
kaynaklandigini 6ne striyor.
Arastirmacilar, bir varyantin
sekanst ve Ozellikleri hakkinda
onceden uyarida bulunan halk
sagligt gorevlilerinin vaka
sayllarinl yonetmek icin 6zel
onlemler uygulayabilecegini de
ekliyorlar. Hangi mutasyonlarin
bir varyantin hayatta kalmasina
katkida bulundugunun tespit
edilmesi, arastirmactlarin
gelecekteki asilar i¢in daha iyi
hedefler se¢cmesine yardimct
olabilir.

Bu veya benzeri modellerin yeni
versiyonlari, mutasyonlar arasindaki
etkilesimleri hesaba katarak
tahminleri daha da iyilestirebilir.
Arastirmacilar, daha fazla ¢alisma
ile modellerinin yeterli genetik
veriye sahip diger viruslerin
izlenmesine yardiumct olabilecegini
soyliyor. B
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