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BOLUM 1

Halka Acik Genetik Veri Setlerinin
Biyoinformatik Analizi ve
Konsensiis Calismasi Tasarimi

Ugur Aykin?

' Dr. Ogr. Uyesi, Bilecik Seyh Edebali Universitesi, Tip Fakiiltesi, Fizyoloji Anabilim
Dal, Bilecik, Tiirkiye, ORCID: 0000-0002-3008-5792
5



1. Giris

Yiiksek verimli dizileme ve mikrodizi teknolojilerinin son yirmi yilda
yayginlagmasi, biyomedikal arastirmalarda iiretilen molekiiler veri miktarim
benzeri goriilmemis bir diizeye tagimistir. Bu verilerin 6nemli bir boliimii, yayin
stirecinin bir parcasi olarak halka acgik depolara aktarilmakta ve diinyanin
herhangi bir yerindeki arastirmacinin yeniden kullanimina sunulmaktadir.
Yalnizca NCBI Gene Expression Omnibus (GEO) veri tabani bugiin milyonlarca
Ornege ait gen ifade ve epigenomik profili barindirmaktadir (Clough vd., 2024).
Bu birikim, laboratuvar olanaklari sinirli aragtirmacilarin dahi 6zgiin hipotezleri
bilgisayar ortaminda (in silico) sinayabilmesine olanak tanir.

Ne var ki tek bir veri setine dayanan analizler; kii¢iik 6rneklem, platform
farkliliklar1 ve parti (batch) etkileri nedeniyle siklikla tekrarlanamayan sonuglar
uretmektedir. Yayimmlanmis 18 mikrodizi calismasindan yalnizca ikisinin
analizlerinin bagimsiz ekiplerce birebir yeniden iiretilebildiginin gosterilmesi
(Ioannidis vd., 2009), sorunun boyutunu carpici bigimde ortaya koymustur.
Birden fazla bagimsiz veri setini sistematik bigimde birlestiren konsensiis (meta-
analitik) yaklagimlar, istatistiksel giicii artirip veri setine Ozgi glriltiiyi
baskilayarak daha saglam molekiiler imzalar saglar (Ramasamy, Mondry,
Holmes ve Altman, 2008; Sweeney, Haynes, Vallania, loannidis ve Khatri,
2017).

Bu boliimde, halka agik genetik ve transkriptomik verilerin bulunmasindan
konsensiis bir gen imzasina doniistliriilmesine uzanan is akisi; yaygin yontemler,
varsayimlari ve sik yapilan hatalarla birlikte ele alinmaktadir.

2. Halka Acik Genetik Veri Kaynaklari

Halka a¢ik veri kaynaklari, icerdikleri veri tiirii ve erisim modeline gore
farklilik gosterir (Tablo 1). 2000 yilinda mikrodizi verilerini arsivlemek igin
kurulan GEO, zamanla dizileme tabanli fonksiyonel genomik verilerini de
kapsayan en biiyiik transkriptomik depo haline gelmistir (Clough vd., 2024).
Avrupa Biyoinformatik Enstitiisii'niin (EMBL-EBI) ArrayExpress veri tabani
benzer bir islev goriirken (Athar vd., 2019), ham dizileme okumalar1 Sequence
Read Archive (SRA) ve onun Avrupa'daki karsiligi olan European Nucleotide
Archive (ENA) tarafindan saklanir. Kanser genomiginde The Cancer Genome
Atlas (TCGA) ¢ok-omik verileri (Weinstein vd., 2013), saglikli dokularda gen
ifadesi ve ifade kantitatif 6zellik lokusu (eQTL) analizleri i¢in ise Genotype-
Tissue Expression (GTEx) projesi (GTEx Consortium, 2020) temel referans
kaynaklardir.



Tablo 1. Transkriptomik ve genomik analizlerde sik kullanilan halka acik veri
kaynaklari

Veri tabani Saglayici Bashca veri tiirii Erisim
Mikrodizi, RNA-seq,
GEO NCBI (ABD) metilasyon, ChIP-seq; islenmis ~ Agik

matrisler ve ham dosyalar

A'rrayEx.press / EMBL-EBI Mlkrod.m, R'I\'I'A-seq, tek hiicre Acik
BioStudies transkriptomigi
NCBI/EMBL- Ham dizileme okumalari
SRA /ENA EBI (FASTQ) Agik
o o .
TCGA (GDC) NCI / NHGRI K:.m‘ser qu omik verileri ve Agik )
klinik veriler kontrollii

NIH Common  Saglikli doku RNA-seq, genotip Acik +

GTEx Fund ve eQTL verileri kontrollii
recount3 Akadenpk Tek tip yemdf?n 1§lenm1$ RNA- Actk
konsorsiyum seq sayim verileri

Veri depolarmin degeri, deneylerin yeniden kullanilabilir bi¢imde
tanimlanmasina baglidir; bulunabilirlik, erisilebilirlik, birlikte ¢aligabilirlik ve
yeniden kullanilabilirlik ilkelerini tanimlayan FAIR prensipleri (Wilkinson vd.,
2016) bu kiiltiriin temelidir. Kimliklendirme riski tasiyan bireysel genotip
verileri ise kontrollii erigimle sunulur; erigim, veri erisim komitesi (DAC)
onayina baglidir.

3. Calisma Tasarim ve Veri Seti Secimi

Konsensiis ¢alismasi, acik¢a tanimlanmis bir arastirma sorusu ile baglar:
Hangi doku ya da hiicre tipinde, hangi karsilastirmada (6r. hasta—kontrol, tedavi—
plasebo) ve hangi tiirde ifade degisikligi aranmaktadir? Veri setlerinin taranmasi
ve se¢imi, sistematik derlemelerdeki seffaflik ilkeleriyle yiiriitiilmelidir. Arama
terimleri, tarih araligi, dahil etme ve dislama Olgiitleri 6nceden tanimlanmali,
taranan, elenen ve dahil edilen veri setlerinin sayis1t PRISMA akis semasina
benzer bir diyagramla raporlanmalidir (Page vd., 2021).

Tipik dahil etme 6lgiitleri; tiir, doku kaynagi, grup basina asgari drneklem
sayisi, uygun bir kontrol grubunun varligi ve ifade matrisine erisilebilirliktir.
Secilen veri setlerinin metadata'si (yas, cinsiyet, doku bolgesi, platform, isleme
tarihi) elle kiirate edilmelidir; zira GEO'daki 6rnek agiklamalari serbest metin
olarak girildiginden tutarsiz olabilir. Seri (GSE) ve platform (GPL) kayitlari,
R/Bioconductor ortamindaki GEOquery gibi paketlerle programatik olarak
indirilebilir.



4. On isleme ve Kalite Kontrol
4.1. Mikrodizi Verileri

Affymetrix platformlarinda ham sinyal yogunluklarim1 igeren CEL
dosyalarindan baglanmasi Onerilir. Robust Multi-array Average (RMA)
algoritmasi; arka plan diizeltmesi, kantil normalizasyonu, log, doniisiimii ve prob
setlerinin medyan cilalama (median polish) ile 6zetlenmesi adimlarini kapsar ve
bugiin de standart yaklasim olmay: siirdiirmektedir (Irizarry vd., 2003).
Normalizasyon sonrasinda kutu grafikleri ve temel bilesen analizi (PCA) ile
aykir1 ornekler belirlenmeli; aym1 gene karsilik gelen coklu problarin nasil
Ozetlenecegi Onceden tanimlanmalidir. Prob kimlikleri ortak bir gen
tammlayicisina  (Entrez/Ensembl), tiirler arasi ¢aligmalarda ortologlara
eslenmelidir.

4.2. RNA Dizileme Verileri

RNA-seq calismalarinda ham FASTQ dosyalarindan baslamak, farkli veri
setlerinin ayni referans genom, anotasyon siiriimii ve parametrelerle tek tip
islenmesini sagladig1 icin konsensiis analizlerinde ozellikle degerlidir. Kalite
degerlendirmesi ve adaptor ayiklamasinin ardindan okumalar ya STAR gibi
ekleme duyarli (splice-aware) bir hizalayiciyla referans genoma hizalanir (Dobin
vd., 2013) ya da Salmon gibi hafif hizalama yontemleriyle dogrudan transkript
diizeyinde nicelenir (Patro, Duggal, Love, Irizarry ve Kingsford, 2017). Elde
edilen ham sayim matrisi istatistiksel analizlerin girdisidir; kitaplik biiytkligu,
hizalanma orant ve gen goOvdesi kapsama egilimi gibi kalite oOlgiitleri de
raporlanmalidir (Conesa vd., 2016). Hesaplama kaynagi sinirliysa, binlerce
calismayi tek tip yeniden isleyen recount3 iyi bir alternatiftir (Wilks vd., 2021).

5. Entegrasyon Stratejisi ve Diferansiyel ifade Analizi

Birden fazla veri setinden konsensiis sonuca ulagmak igin iki temel strateji
vardir: (i) normalize verilerin parti diizeltmesiyle tek bir matriste birlestirilmesi
(erken entegrasyon) ve (ii) her veri setinin ayri analiz edilip sonuglarnin
istatistiksel olarak birlestirilmesi (ge¢ entegrasyon, meta-analiz). Platformlar
arast Olgek farklar1 nedeniyle ikinci yaklasim genellikle daha giivenilir kabul
edilir (Ramasamy vd., 2008; Tseng, Ghosh ve Feingold, 2012). Genel is akist
Sekil 1'de 6zetlenmistir. Diferansiyel ifade analizi ge¢ entegrasyonda her veri
setinde ayri, erken entegrasyonda ise diizeltilmis birlesik matriste yapilir.
Mikrodizi verileri i¢in dogrusal model ve ampirik Bayes varyans kii¢iiltmesine
dayanan limma paketi standart kabul edilir; aymi paket voom doniisimi
araciligiyla RNA-seq verilerine de uygulanabilir (Ritchie vd., 2015). RNA-seq
ham sayimlari i¢in ise negatif binom dagilimini temel alan DESeq2 (Love, Huber
ve Anders, 2014) ve edgeR (Robinson, McCarthy ve Smyth, 2010) en yaygin
kullanilan araglardir. Bu araglar ham sayim gerektirir; yalmizca FPKM/TPM
sunan GEO serilerinde ham sayimlar FASTQ'dan ya da recount3'ten alinmalidir
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(Love vd., 2014). Bilinen karistiric1 degiskenler (yas, cinsiyet, isleme partisi)
tasarim matrisine eklenmelidir.

Binlerce gen aym anda test edildiginden ¢oklu karsilagtirma diizeltmesi
zorunludur. En sik kullanilan yontem, yanlis kesif oranim (false discovery rate,
FDR) denetleyen Benjamini-Hochberg prosediiriidiir (Benjamini ve Hochberg,
1995). m adet testin p degerleri kiicilikten biiytige siralandiginda, i'nci siradaki test
icin diizeltilmis deger Esitlik (1) ile hesaplanir:

pﬁ? = min;»; {min (w , 1)} (1)

Anlamlilik esiklerinin (6r. diizeltilmis p < 0,05 ve |log, kat degisimi| > 1)
gerekeesiyle birlikte dnceden belirtilmesi ve tiim gen listesinin ek dosya olarak
paylasilmasi Onerilir.

6. Parti Etkileri ve Diizeltilmesi

Parti etkileri; farkli laboratuvar, platform, reaktif lotu ya da isleme tarihinden
kaynaklanan ve biyolojik degiskenlikle iligkisi olmayan sistematik farkliliklardir.
Yiiksek verimli veri setlerinin biiylik bdliimiinde bu etkilerin biyolojik sinyali
golgeleyebilecek diizeyde oldugu gosterilmistir (Leek vd., 2010). Birden ¢ok veri
setinin tek bir matriste birlestirilecegi durumlarda, ampirik Bayes ¢ercevesinde
konum ve 6lgek diizeltmesi yapan ComBat yontemi en sik basvurulan aragtir
(Johnson, Li ve Rabinovic, 2007). ComBat, g geninin i partisindeki j 6rnegi igin
ifade degerini Esitlik (2) ile modeller:

Yijg = a4 + Xﬁg + Yig + Sigeijg (2)

Burada o, genin genel ifade diizeyini, Xf3; biyolojik kovaryatlarin etkisini, yig
ve Ji, ise sirastyla partiye 6zgii toplamsal ve ¢arpimsal etkileri temsil eder. RNA-
seq sayim verileri i¢in negatif binom regresyonuna dayanan ComBat-seq
gelistirilmistir (Zhang, Parmigiani ve Johnson, 2020). Biyolojik grup ile parti
degiskeni tamamen Ortiigiiyorsa (Or. tiim hastalar bir veri setinden, tiim kontroller
digerinden geliyorsa) hi¢bir diizeltme bu iki etkiyi ayiramaz; bdyle veri setleri
tek matriste birlestirilmemelidir. Kismi Ortiismede grubun kovaryat olarak
korunmasi dengesiz tasarimlarda yanlis pozitifleri sisirebileceginden (Nygaard,
Radland ve Hovig, 2016), parti miimkiinse diferansiyel ifade modeline kovaryat
olarak eklenmeli ve diizeltme Oncesi ile sonrast PCA  grafikleri
karsilastirilmalidir.



1. Arastirma sorusu ve
sistematik veri taramasi

2. Veri edinimi ve
metadata kiirasyonu

isleme ve
kalite kontrol

4. Diferansiyel
ifade analizi

5. Konsensiis
gen imzasi

6. Biyolojik
yorumlama

7. Bagimsiz dogrulama
ve raporlama

GEO, ArrayExpress, SRA/ENA
Dahil etme—dislama élgiitleri, PRISMA akisi

GEOquery, SRA aracglar
Yas, cinsiyet, doku, platform, parti

Mikrodizi: RMA, kantil normalizasyon, PCA
RNA-seq: QC, adaptor ayiklama, STAR / Salmon

Geg: her veri setinde ayri (limma, DESeq2, edgeR)
Erken: ComBat sonrasi birlesik matris; BH-FDR

Birlestirme: p degeri, etki bilyiikligii, RRA
Yon tutarhiligy, heterojenlik (12)

GO, KEGG, GSEA
STRING PPI ag1, WGCNA

Dogrulama kohortu, ROC analizi
Kod ve veri paylagimi (FAIR)

Sekil 1. Halka agik veri setlerinden konsensiis gen imzasina uzanan biyoinformatik is

akist

7. Ge¢ Entegrasyonda Sonuclarin Birlestirilmesi

7.1. p Degerlerinin Birlestirilmesi

Fisher yontemi, k£ bagimsiz ¢calismadan elde edilen p degerlerini, sifir hipotezi
altinda 2k serbestlik dereceli ki-kare dagilimi izleyen tek bir test istatistiginde

birlestirir (Fisher, 1932):

X? = -

238 In(p) ~ X3k (3)

Fisher yontemi yon bilgisi tasimadigindan, bir veri setinde artmis, digerinde
azalmis bir gen de anlamli ¢ikabilir; bu nedenle artis ve azalis i¢in tek yonli p
degerleriyle ayr1 ayri uygulanmalidir. Agirlik (w;) olarak genellikle Vz kullanan
Stouffer'm agirlikli Z yontemi ise yon bilgisini korur (Whitlock, 2005):

Z — Z{‘(=1Wizi (4)

f Kk 2
Yt Wi

10



7.2. Etki Biiyiikliiklerinin Birlestirilmesi

Etki blyiikligii tabanli meta-analizde her veri setinde gen basina
standartlastirilmig ortalama fark (d;, 6r. Hedges' g) hesaplanir ve bu degerler ters
varyans agirliklandirmasi ile birlestirilir. Caligmalar arasi heterojenligin
kaginilmaz oldugu transkriptomik verilerde, ¢alismalar arasi varyansi (7°) modele
dahil eden rastgele etkiler modeli tercih edilmelidir (DerSimonian ve Laird,
1986):

k
po=Teaid e o 1 (5)
e wr t s? + ¢

Burada si%, di'nin drnekleme varyansi, 7 ¢aligmalar arasi varyans tahminidir.
Bu yaklagim etkinin hem yoniinii hem biiytikliigiinii verir ve bagimsiz kohortlarda
dogrulanabilen gen imzalari iiretir (Sweeney vd., 2017).

7.3. Siralama Tabanh Yontemler

Platformlar aras1 ifade degerleri dogrudan karsilastirilamadiginda, siralamaya
dayali yontemler giiglii bir alternatiftir. Robust Rank Aggregation (RRA)
yontemi, her veri setinden elde edilen sirali gen listelerini, bir genin rastgele
beklentiden daha {ist siralarda yer alip almadigini sinayan olasiliksal bir modelle
birlestirir ve giiriiltiilii ya da eksik listelere kars1 dayaniklidir (Kolde, Laur, Adler
ve Vilo, 2012).

Sik¢a bagvurulan Venn diyagrami kesisimi ise istatistiksel bir birlestirme
yontemi degildir: Esik degerlerine asir1 duyarlidir, kiiglik o6rneklemli veri
setlerinin diigiik giiclinli cezalandirir ve kesisimin anlamliligini sinamaz; bu
nedenle yalnizca tamamlayici bir gorsellestirme olarak kullanilmalidir. Yo6ntem
seciminde, bir genin tiim ¢aligmalarda mi1 yoksa en az birinde mi degistiginin
sorgulandig1 da belirleyicidir (Tseng vd., 2012).

8. Fonksiyonel Zenginlestirme ve Ag Analizi

Konsensiis gen listesi, biyolojik baglama yerlestirilmedigi siirece sinirlt bilgi
sunar. Asir1 temsil analizi, listedeki genlerin Gene Ontology (GO) terimleri veya
KEGG yolaklar1 iginde beklenenden fazla bulunup bulunmadigim
hipergeometrik testle degerlendirir. Gen Seti Zenginlestirme Analizi (GSEA) ise
keyfi bir esik kullanmadan tiim genleri siral1 bir liste olarak ele alir ve kiiciik ama
tutarlt degisiklikleri yakalayabilir (Subramanian vd., 2005). Meta-analitik etki
biiyiikliigli ya da RRA skoru, GSEA i¢in dogal bir siralama olgiitiidiir. Bu
analizler R ortaminda clusterProfiler paketiyle yiiriitiilebilir (Wu vd., 2021); arka
plan gen listesinin platformda gercekte Olciilen genlerle sinirlandirilmasi sik
atlanan 6nemli bir ayrintidir.

11



Protein—protein etkilesim aglari STRING veri tabanindan (Szklarczyk vd.,
2023) elde edilerek merkezi (hub) genlerin belirlenmesinde kullanilabilir. Ancak
yiiksek baglantili genlerin literatiirde ¢ok c¢alisilmis genler olma egilimi, bir tiir
yaym yanlihigl yaratir. Orneklem yeterliyse, agirlikli gen ko-ekspresyon ag
analizi (WGCNA) birlikte degisen gen modiillerini ve klinik o6zelliklerle
iligkilerini ortaya koyar (Langfelder ve Horvath, 2008).

9. Dogrulama, Tekrarlanabilirlik ve Raporlama

Konsensiis imzanin giivenilirligi, kesif asamasinda hi¢ kullanilmamis
bagimsiz bir veri setinde sinanmalidir. Bu kohortta ifade yoniiniin tutarliligi ve
tanisal ayirt etme giicli (ROC egrisi altinda kalan alan) raporlanmalidir. Kesif ve
dogrulama setlerinin karigtirilmasi, sisirilmis performans tahminlerine yol agan
yaygin bir hatadir. /n silico bulgularin qPCR ya da hayvan modelleriyle deneysel
olarak dogrulanmasi kanit diizeyini belirgin bigimde yiikseltir.

Hesaplamali tekrarlanabilirlik i¢in analiz kodu, yazilim ve referans genom
stiriimleri ile rastgele say1 tohumlart paylagilmalidir. Snakemake ve Nextflow
gibi is akis1 yoneticileri ile Docker gibi konteyner teknolojileri, analizlerin farkli
bilgisayarlarda ayn1 sonucu vermesini saglar; kod ve tiiretilmis verilerin kalici
tanimlayiciya (DOI) sahip bir depoda paylasilmast da FAIR ilkeleriyle
uyumludur (Wilkinson vd., 2016).

10. Simirhiliklar ve Gelecek Perspektifleri

Halka agik verilerin yeniden analizi bazi yapisal sinirhiliklar tagir. Arastirmaci
veri lretim siirecini denetleyemez; eksik metadata ve belirtilmemis klinik
karigtiricilar sonuglar etkileyebilir. Doku diizeyindeki (bulk) ifade degisiklikleri,
gercek bir diizenlenme yerine hiicre tipi oranlarindaki farkliliklar1 yansitabilir.
Ayrica iligkisel bulgular nedensellik anlamina gelmez.

Tek hiicre transkriptomik verilerinin depolarda hizla artmasi (Athar vd.,
2019), konsensiis yaklagimlarinin hiicre tipi ¢oziiniirliiglinde uygulanmasini
olanakli kilmaktadir. Makine 6grenmesi yontemlerinin yayginlagsmasi ise asirt
uyum (overfitting) riskine karsi bagimsiz dogrulamanin 6énemini artirmaktadir.

11. Sonu¢

Halka agik genetik veri setleri, iyi tasarlanmig bir konsensiis ¢aligmasiyla, tek
tek wveri setlerinin sunamayacag istatistiksel giice ve genellenebilirlige
ulagtlmasim saglar. Seffaf veri se¢imi, tek tip 6n isleme, uygun istatistiksel
modelleme, parti etkilerini gézeten bir entegrasyon stratejisi ve bagimsiz
dogrulama, basarili bir ¢alismanin temel bilesenleridir. Bu ilkelere bagh
kalinarak yiritilen in silico ¢alismalar, deneysel arastirmalara yon veren
giivenilir hipotezler liretme potansiyeline sahiptir.
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1. Giris

Serbest dalis (freediving), dalicinin herhangi bir digsal hava kaynagia bagh
kalmaksizin tek bir nefesle sualtinda kaldigi, insanlik tarihi kadar eski bir
etkinliktir. Yunan siinger balik¢ilarindan Japonya ve Kore'nin efsanevi Ama ve
Haenyeo dalgi¢larina uzanan bu gelenek, gliniimiizde uluslararas: platformlarda
yarigsmali bir spor dali olarak da kabul gérmektedir (Downey, 2024). Uluslararas1
Apne Gelisim Dernegi (AIDA) ve Diinya Su Alt1 Faaliyetleri Konfederasyonu
(CMAS), statik apne, dinamik apne ve derinlik dalis1 gibi cesitli disiplinlerde
diizenlenen miisabakalar1 yonetmektedir (Tetzlaff & Muth, 2024).

Rekabetci freediving son elli yilda biilyiik bir ivme kazanmuis; statik apnede
diinya rekoru 11 dakika 35 saniyeyi asmis, derinlik dalisinda ise 214 metrenin
otesine ulasilmistir (Tetzlaff & Muth, 2024). Bu olaganiistii basarilar, insan
fizyolojisine iliskin daha dnce gecgerli sayilan siirlar1 yeniden ¢izmis ve bilim
insanlarini dalis fizyolojisi lizerine kapsamli aragtirmalar yapmaya yoneltmistir.

Bu boliim, serbest dalis sirasinda viicutta gerceklesen fizyolojik ve anatomik
degisimleri sistematik bicimde ele almakta; solunumsal, kardiyovaskiiler,
norolojik ve kas-iskelet sistemi adaptasyonlarimi giincel arastirmalar 1s18inda
incelemektedir.

2. Solunum Fizyolojisi ve Akciger Anatomisi
2.1 Apnenin Solunum Gazlar Uzerine Etkileri

Sualtinda nefes tutuldugunda arteriyel oksijen (O2) ve karbondioksit (CO2)
diizeyleri belirgin bigimde degisir. Dalis 6ncesinde normal kosullarda arteriyel
kismi oksijen basime1 (pO2) yaklagik 100 mmHg, karbondioksit basinci (pCOz2)
ise 40 mmHg diizeyindedir. Nefes tutuldukca pO- dogrusal olarak diiserken pCO:
yiikselir; bu degisimler derinlige bagli basing artis1 ile daha da karmasik bir hal
alir (Tetzlaff & Muth, 2024).

Inis sirasinda artan hidrostatik basing, akcigerlerdeki alveolar kismi oksijen
basincini gegici olarak yiikseltir; bu durum bazi dalgiglarda anlik bir hiperoksiye
yol agabilir. Ornegin 20 metre derinlikte toplam ortam basinci yiizey degerinin
li¢ katina ¢iktigindan pO: yaklasik 250 mmHg'ye ulasabilir. Ote yandan COx,
yiiksek ¢oziiniirligli ve tamponlama kapasitesi sayesinde dokulara hizla dagilir;
boylece inis sirasinda pCO: beklenen diizeyin ¢ok altinda kalir (Tetzlaff & Muth,
2024). Cikis asamasinda ise basincin azalmasiyla alveolar pO: diiser; kritik bir
noktada O akcigerlerden kana degil, kandan akcigerlere difiize olur. Bu ters
difiizyon mekanizmasi, ylizey yakininda meydana gelen hipoksik bayilmalarin
(shallow water blackout) temel fizyolojik zeminidir (Mulder ve ark., 2021).

Son arastirmalar, profesyonel serbest dalgiglarin derinlik dalisi dncesinde
aktif hiperventilasyon uyguladigini ortaya koymustur; bu pratik pCO: diizeylerini
1829 mmHg'ye kadar disiirebilmektedir (Pernett ve ark.,, 2025).

17



Hiperventilasyon, nefes tutma siiresini kismen uzatsa da ventilasyon diirtiisiinii
geciktirerek ciddi hipoksemi riskini artirmaktadir.

2.2 Akciger Hacmi ve Toraks Kan Kaymasi

Klasik anlayisa gore bir dalgicin giivenle inebilecegi maksimum derinlik,
toplam akciger kapasitesi (TLC) ile rezidiiel voliim (RV) oraniyla belirlenir; zira
artan hidrostatik basing akcigerleri sikistirarak TLC'yi RV'ye dogru iterken daha
fazla sikisma negatif intratorasik basinca, dolayisiyla akciger baro-travmasina
(lung squeeze) yol acabilir (Tetzlaff ve ark., 2021). Ancak bu anlayis, birkag
kritik mekanizmanin varligtyla revize edilmek zorunda kalinmistir.

Bunlarin baginda toraks kan kaymasi (thoracic blood shift) gelir: derinlikte
pulmoner damar agina 750-1200 mL ek kan dolarak gaz hacmini dolayl yoldan
azaltir; boylece teorik sinirlarin ¢ok Gtesine gecilebilir (Tetzlaff ve ark., 2021).
Ote yandan profesyonel serbest dalgiclar, glossofaringeal yetersufflasyon (GI)
adi verilen teknik araciligiyla TLC'yi normal degerinin %1547 {izerine
tasiyabilmektedir; transpulmoner basinglar 109 cmH.O'ya kadar ulasabilir.
TLC/RV orani, toraks kan kaymasi ve glossofaringeal manipiilasyon birlikte
degerlendirildiginde, teorik maksimum derinlik 320 metrenin {izerine
hesaplanabilmektedir (Tetzlaff ve ark., 2021).

Ote yandan derinlikte akciger hacmi azalmasmnin homojen olmadig1 ve bazi
dalgiglarda bolgesel atelektazi gelisebildigi de gosterilmistir; bu durum
intrapulmoner sag-sol sant mekanizmasiyla pO:'nin beklenenin altina inmesini
aciklamaktadir (Tetzlaff & Muth, 2024).

2.3 Glossofaringeal insufflasyon ve Uzun Vadeli Uyum

Glossofaringeal insufflasyon (GI), baslangicta polio hastalarinda ventilasyon
siiresini uzatmak amaciyla tanimlanmig bir buccal pompalama teknigidir;
giliniimiizde ise derin serbest dalista standart bir performans araci haline gelmistir.
Teknik, agiz-bogaz hava hacminin kapali vokal kord karsisinda akcigerlere
sikistirilmasindan olusan birden fazla dongiiniin tekrarlanmasini kapsar (Tetzlaff
ve ark., 2021).

GI'nin kardiyovaskiiler etkileri de 6nemlidir: akciger hiperinflaasyonu santral
kan hacmini yaklasik %50 azaltir, sistemik arteriyel kan basincim diisiiriir ve
kardiyak debide belirgin bir gerilemeye neden olur; MRI c¢aligmalarinda
pulmoner arteriyel hipertansiyona benzer hemidinamik degisiklikler
saptanmistir; ancak GI sonrasi bu bulgular biiyiik 6lgiide geri doner (Tetzlaff ve
ark., 2021). Uzun siireli Gl uygulamasi akciger mimarisinde yeniden yapilanmay1
da beraberinde getirebilir: sekiz yil boyunca diizenli GI antrenmani yapan
dalgiglarda vital kapasite, TLC ve fonksiyonel rezidiiel kapasitede artis
belgelenmistir (Tetzlaff ve ark., 2021).
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3. Kardiyovaskiiler Sistem Yanitlari
3.1 Dahs Refleksi

Memeli dalis refleksi, omurgalilar boyunca korunmus evrimsel bir
mekanizma olup insanlarda da giiclii bicimde gozlemlenmektedir. Refleks; yiiziin
suya temas etmesiyle, 6zellikle de soguk su uyarisiyla aktive olan trigeminal sinir
uyarimi ve solunum duraklama araciligryla tetiklenir. Temel bilesenleri sunlardir:
(1) bradikardi, (2) periferik vazokonstriiksiyon, (3) dalak kontraksiyonu ve (4)
santral kan kaymasi (Downey, 2024; Tetzlaff & Muth, 2024).

Serbest dalgi¢larda istirahat kosullarinda kalp hizi genellikle 40-60 atim
dak"ya inerken profesyonel sporcularda 20—24 atim dak™' gibi son derece diisiik
degerlere ulagilabilmektedir. Yiizey yakininda yapilan derin dalig galismalarinda
sistolik/diyastolik kan basmcinin 280/200 mmHg'ye kadar yiikseldigi
raporlanmistir (Tetzlaff & Muth, 2024). Bu dramatik tansiyon artisi, kalp hiz1
diiserken kardiyak debinin gorece korunmasi ve periferik direncin belirgin
bicimde artmasiyla agiklanmaktadir.

Dalis refleksinin biiyiikliigii bireyler arasinda ve egitim durumuna gore 6nemli
Olciide farklilagsmaktadir. Naif bireylerin yaklasik %10-15'inde maladaptif
"savunma yanit1" gozlemlenebilir; bu yanit tasikardi ve vazodilatasyon
icerdiginden koruyucu etkiye sahip degildir (Downey, 2024). Buna karsin egitim,
ozellikle yiiziin suya daldirilmasi ve nefes tutma tekniklerinin sistematik tekrari
araciligiyla refleksi giiclendirebilmektedir.

3.2 Derinlik Fazlarinda Kalp Hiz1 Dinamikleri

Derin daliglarda kalp hizi, farkli fizyolojik gereksinimlerin baskin oldugu dort
fazda belirgin degisimler gosterir. Mulder ve arkadaglar1 (2021), gelistirdikleri su
alt1 pulse oksimetre ile bu dinamikleri 82 metre derinlige kadar basariyla kayit
altina almistir.

Inis sirasinda pozitif yiizdiirme kuvvetine karsi aktif yiizme yapilan birinci
fazda kalp hiz1 kademelice diiser; negatif yiizdiirme kuvveti etkisiyle dalgicin
serbest diistiigii pasif "serbest diisiis" (free fall) fazinda ise ikinci bir belirgin
diisiis daha gozlemlenir. Bu fazda yiizme aktivitesinin azalmasiyla birlikte daha
giiclii bir bradikardi gelisebilmekte ve bu durum oksijen korunumuna katkida
bulunmaktadir. Tirmanis sirasinda negatif ylizdiirmeye karsi yogun yiizme
gerektiren {iglincli fazda kalp hiz1 belirgin bi¢imde yiikselir; pozitif ylizdiirme
kuvvetinin yardimci oldugu dordiincii fazda ise tekrar kismi bir disiis yasanir
(Mulder ve ark., 2021).

Bu bulgular, dalig bradikardisinin derin dalista zirveye ulastiktan sonra sabit
kalmadigini, aksine egzersiz talebindeki degisimlerle etkilesime girerek dinamik
bicimde diizenlendigini ortaya koymaktadir.
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3.3 Beyin Kan Akim ve Serebrovaskiiler Reaktivite

Keil ve arkadaglar1 (2018), arteriyel spin etiketleme (ASL) ve MR
spektroskopi tekniklerini kullanarak 5 dakikalik nefes tutma siiresince deneyimli
serbest dalgiglarda beyin kan akimini (CBF) incelemistir. Caligsma, erken nefes
tutma fazinda CBF'nin gorece sabit kaldigini, ge¢ fazda ise bazal degerlere
kiyasla ortalama %51,8 oraninda belirgin bir artis yasandigini gdstermistir. CBF
artig1 6ncelikle 6n dolagimda (MCA bolgesi) gézlemlenmis; posterior dolagimda
ise daha sinirli bir yanit alinmistir.

Kritik bir bulgu olarak SpO: ile CBF arasinda gii¢lii bir iliski saptanmistir: her
%1'lik SpO: diisiisii CBF'yi yaklasik 0,82 mL 100 g dak™ artirmaktadir (Keil
ve ark., 2018). Bu bulgu, oksijen metabolizmasinin freediving performansi
iizerinde belirleyici bir rol oynadigina isaret etmektedir. Beyin enerji
metabolizmasi degerlendiren 3'P-MR spektroskopi ise higbir katilimcida
serebral laktat birikimi veya belirgin asidoz saptamamis; ancak ge¢ nefes tutma
fazinda fosfokre atinin hafifge diistiigii ve oksidatif stresin erken belirtilerini
gosteren kiiclik ama anlamli degisimlerin mevcut oldugunu ortaya koymustur.

3.4 Dalak ve Eritrosit Fizyolojisi

Dalak, serbest dalista 6nemli bir oksijen rezervuar islevi gérmektedir. Apne
sirasinda yiikselen CO: ve diisen O diizeylerine yamit olarak splenik
kontraksiyonla kandaki eritrosit yogunlugu artirilir; bu mekanizma hematokriti
gecici bigcimde yiikseltmektedir. Diizenli antrenman splenik kontraksiyon
kapasitesini ve temel dalak hacmini biiylitmekte olup dalis performansi ile dalak
boyutu arasinda anlamli bir korelasyon bulunmaktadir (Tetzlaff & Muth, 2024).
Aragtirmalar, birbirini izleyen apnelerle dalak kaynakli eritrositlerin ardi ardina
salindigin1 ve serbestlenen eritrositlerin kan dolagimina dénmesinin yaklasik 10
dakika siirdiigiinii gostermektedir (Downey, 2024).

4. Norolojik Etkiler ve Hipoksik Adaptasyon
4.1 Hipoksik Bayllma Riski

Hipoksik bayilma (blackout), yiizey yakininda ortaya ¢ikan ve potansiyel
olarak 6liimciil olan bir durumdur; alveolar O: basincinin ¢ikis sirasinda kritik
esigin altia diismesiyle bilincin ani olarak yitirilmesi seklinde kendini gosterir
(Mulder ve ark., 2021). Bu fenomenin fizyolojik temeli "s1g su kararmalamas1"
(shallow water blackout) olarak da bilinmekte olup derinlikte yiiksek alveolar
pO2, c¢ikis sirasinda akcigerlerin yeniden genislemesiyle hizla diiser ve kritik
serebral hipoksi gelisebilir.

Mulder ve arkadaglar1 (2021), 82 metre derinlige kadar siirekli SpO: izlemi
saglayan su alt1 pulse oksimetresi gelistirerek derin daliglarda SpO2'nin %44'e
kadar indigini belgelemistir. Bu son derece diisiik degerler, antrenman gérmemis
bireylerde bilincin kaybolacagi seviyelere karsilik gelirken profesyonel dalgiclar
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bu kosullara uyumlu olduklarimi gostermektedir. Bununla birlikte desatiirasyon
oOriintiileri bireyler arasinda ciddi farklhiliklar gostermekte; bu durum, kisisel
hipoksemi duyarliliginin performans ve giivenlik agisindan 6nemli bir belirleyici
olduguna isaret etmektedir.

Hiperventilasyon, dalis 6ncesi uygulanan riskli bir pratik olarak bayilma
olasiligint 6nemli dlgiide artirmaktadir. Pernett ve arkadaslar1 (2025), deneyimli
serbest dalgiglarin yarisma kosullarinda solunum hizlarin1 normal aralikta
tutmalaria karsin tidal voliimleri artirarak fark edilmeden hiperventilasyon
yaptiklarini saptamustir. Olgiilen PETCO. degerleri 29-35 mmHg arasinda
seyretmis; bu veriler, pCOz'nin hipoksi diirtlisiine bagimlilig1 nedeniyle egitimli
dalgiglarda riskin daha da yiiksek oldugunu diisiindiirmektedir.

4.2 Hippokampal Uyum ve Bellek

Apne sirasinda yasanan tekrarli hipoksinin beyin iizerindeki etkilerini
inceleyen arastirmalar, zit bulgular sunmaya devam etmektedir. Kaza sonucu
gelisen hipoksinin; kronik obstriiktif akciger hastaligi (KOAH), obstriiktif uyku
apnesi ve yiiksek irtifaya maruziyet gibi durumlarda hippokampal atrofi ve bellek
bozukluklarina yol agtig1 iyi bilinmektedir. Buna karsin istege bagli hipoksik
maruziyet farkl bir tablo ortaya koyabilmektedir (Micaux ve ark., 2025).

Micaux ve arkadaslar1 (2025), 17 erkek serbest dalgict yedi aylik antrenman
sezonu boyunca baglangi¢ ve bitis noktalarinda degerlendirmis; 20 kisilik kontrol
grubuyla kargilastirmistir. Hippokampal subalan hacimleri 3T MRI ve HSFO
segmentasyon yazilimiyla dl¢iilmiis; epizodik bellek ise desen ayirimi (pattern
separation) gdreviyle smanmistir. Antrenman Oncesinde ve sonrasinda
hippokampal hacimlerde anlamli bir fark saptanmazken hem dalgiclar hem de
kontrol grubu antrenman sonrasinda bellek performansini iyilestirmistir. Bu
sonuglar, diizenli fiziksel egzersiz ve 1limli aralikli hipoksinin bir arada
bulunmasinin ~ hippokampiisic =~ koruyucu  bir  etki  yaratabilecegini
desteklemektedir.

Noroprotetektif mekanizmalar acisindan  degerlendirildiginde, 1limh
hipoksinin BDNF (beyin kaynakli norotrofik faktdr) iiretimini artirarak sinaptik
plasitisiteyi giiclendirdigi ileri siiriilmektedir. Ayrica diizenli aerobik egzersizin
disci girusunda (dentate gyrus) yeni néron olusumunu destekledigi bilinmektedir;
bu iki etkenin birlesimi hippokampal fonksiyonun siirdiiriilmesine katkida
bulunuyor olabilir (Micaux ve ark., 2025).

4.3 Azot Narkozu ve Dekompresyon Stresi

Derin serbest daligla iligkili bir diger ndérolojik risk olan azot narkozu,
dalgiclar tarafindan siklikla bildirilmesine karsin fizyolojik mekanizmalar1 heniiz
tam olarak aydinlatilamamigtir. Tiiplii dalista (SCUBA) azot narkozu inig
sirasinda  belirginlesirken serbest dalislarda semptomlar ¢ogunlukla ¢ikis
sirasinda ya da ylizeye ulasildiginda ortaya ¢cikmaktadir (Tetzlaff ve ark., 2021).
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Bu farkli sunum zamanlamasi, muhtemelen apne siiresinin kisaligindan
kaynaklanan gecikmeli doku kinetigiyle agiklanabilir: dalgi¢ derinlige indiginde
artan N2 kismi basinci doku saturasyon fazimmi baslatir; ancak gegen siire
dokulardaki N: konsantrasyonunun tam equilibriuma ulagsmasi igin yeterli
degildir. Cikigla birlikte azalan basing, narkozu gecikmis bir bi¢cimde baglatiyor
olabilir (Tetzlaff ve ark., 2021). Bunun yan sira hipoksi ve hiperkapni gibi es
zamanl faktorlerin narkoz duyarliligini artirdig1 da diisiiniilmektedir.

Dekompresyon stresi agisindan ise serbest dalisin azot emilimine neden
olmadig1 yoniindeki koklii inanisin artik gegersiz oldugu bilinmektedir. Ama
dalgiglarinda venz 6rneklerinde yiikselen N2 basinglari 6l¢iilmiis ve tekrarh sig
daliglarda intravaskular gaz kabarciklar1 Doppler dlgiimleriyle saptanmistir. 100
metrenin Gtesine gergeklestirilen tek bir derin dalis sonrasinda bile inme benzeri
ndrolojik tablolar raporlanmaktadir (Tetzlaff ve ark., 2021).

5. Kas-iskelet Sistemi ve Biyomekanik Adaptasyonlar
5.1 Alt Ekstremite Kinematikleri

Serbest dalista itici giiciin biiyiik boliimii alt ekstremiteden saglanir; ayak
bilegi, diz ve kalga eklemleri bu sistemin temel bilesenlerini olusturmaktadir.
Algourdin ve arkadaglar (2026), Cometa IMU sensorlerini Qualisys su alti
hareket yakalama sistemiyle kargilastiran kapsamli bir validasyon ¢alismasinda
dikey flutter tekme hareketini detayli bi¢imde incelemistir.

Bu ¢alismada sagital diizlemdeki (fleksiyon-ekstansiyon) amplitude hatalar
%30'un altinda kalirken frontal ve transvers diizlemlerde hata oranlari %98'e
kadar yiikselmektedir. Tekme frekanslar1 0,45-0,47 Hz arasinda Olciilmiis;
ortalama amplitiidler sagital diizlemde ayak bilegi i¢in 27°, diz i¢in 56° ve kalca
fleksiyonu icin 48° olarak belgelenmistir (Algourdin ve ark., 2026). Tekme
frekansi, finlerin itici kapasitesinin dolayli bir gostergesi olarak kabul
edilmektedir; aym1 hizda daha yiiksek frekansla yiizme, finin propulsif
verimliliginin diisiik olduguna igaret etmektedir.

Ayak bilegi esnekliginin su alti tekme verimliligini dogrudan etkiledigi
bilinmekte; dorsifleksiyon ve plantarfleksiyon kapasitesinin artirilmasinin fin
kullaniminda mekanik enerji aktarimini iyilestirdigi ileri stiriilmektedir. Buna ek
olarak dalgicin yanlis fin se¢imi ya da bacak tam uzanmasini i¢eren hatali tekme
hareketleri, siiriiklenmeyi artirarak enerji verimliligini azaltmakta ve sakatlik
riskini ylikseltmektedir (Algourdin ve ark., 2026).

5.2 IMU ile Su Alt1 Kinetik Analiz

Atalet 6l¢lim birimleri (IMU), portatif yapilari ve okluzyona duyarsiz olmalari
nedeniyle su alti biyomekanik ¢aligmalarda giderek daha fazla tercih
edilmektedir. Bununla birlikte su iginde IMU giivenilirligi, karada ya da
yiirliyliste dogrulanan degerlerden 6nemli Olciide farklilasabilmektedir. Kalman
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filtresi tabanli fiizyon algoritmalari, suyun olusturdugu aktif ve pasif siirilklenme
kuvvetleri karsisinda yonelim tahminine hata kanistirabilmektedir (Algourdin ve
ark., 2026).

Algourdin ve arkadaglar (2026), Cometa WaveTrack IMU sisteminin sagital
diizlemdeki fleksiyon agilarinda gii¢lii Pearson korelasyonlar1 (r = 0,90-0,95)
sundugunu ancak frontal ve transvers diizlemlerde orta diizey korelasyonlarin (r
= 0,71-0,85) gozlemlendigini ve bu diizlemlerdeki verilerin dikkatli
yorumlanmasi gerektigini vurgulamistir. Tekme frekansi ise her iki sistemde de
son derece yliksek uyum sergilemis; goreli hata %3'iin altinda kalmistir. Bu
bulgular, IMU'larin frekans analizinde giivenilir bicimde kullanilabilecegini,
ancak mutlak agisal verilere dayali karsilastirmalarda ek dikkat gerektirdigini
ortaya koymaktadir.

6. Biokiiltiirel ve Antropolojik Bir Bakis
6.1 Beceri Kazanim Siireci

Greg Downey (2024), serbest dalis1 biokiiltiirel bir perspektiften ele alarak
antrenmanin yalnizca bilissel 6grenmeyi degil, fizyolojik transformasyonu
kapsayan agsamali bir gelisim siireci oldugunu 6ne siirmektedir. Dalis refleksi,
apneik dayaniklilik ve CO: toleransi basta olmak iizere temel becerilerin, 6nceki
adaptasyonlarin sonraki kazanimlarin zeminini hazirladig1 sirali ve birikimli bir
siire¢ icinde kazanildigi anlagilmaktadir.

Bu siireg, biyolojik, psikolojik ve kiiltiirel mekanizmalarin i¢ i¢e gegmesini de
kapsamaktadir. Ornegin bradikardinin egitimle giiglendirilmesi, fizyolojik bir
adaptasyon olmakla birlikte biiyiik 6l¢iide gevseme tekniklerinin edinilmesine ve
rekabetci dalis toplulugunun normlarina i¢sellestirilmesine baglidir. Yiiziin suya
daldirilmasi, soguk su uyarimi, belirli nefes Orilintiileri gibi teknikler
parasempatik sistemi dolayli yoldan modiile ederek kalp hizin1 kontrol altina
almay1 kolaylastirmaktadir (Downey, 2024).

6.2 Uygulama Toplulugu ve Bilimsel Bilgi

Serbest dalis toplulugu, bireysel uygulayici ile bilim insanlarini ortak bir
Ogrenme platformunda bulusturan 6zgiin bir pratik toplulugu olusturmaktadir.
Dalgiglar tarihsel olarak fizyologlari, insan viicudunun olas1 siirlarini test
etmeye motive etmis; bilim insanlar1 da elde ettikleri bulgular1 dalicilarin
antrenman pratiklerine kazandirmistir (Downey, 2024). Buna somut bir 6rnek
olarak, aerobik enerji sistemlerinin tiikenmesini geciktirmek ve ylizme teknigini
iyilestirmek amaciyla antrenman programlarina entegre edilen apne setlerinin
spor fizyolojisindeki artan yayginligi gosterilebilir (Tetzlaff & Muth, 2024).
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7. Giivenlik, Sakatlik Riskleri ve Onleme
7.1 Hiperventilasyon Tespiti

Pernett ve arkadaslari (2025), ulusal yarigmalar baglaminda serbest
dalgiclarda kuvvet sensorii araciligiyla hiperventilasyonu tespit etmeyi
arastirdiklari caligmalarinda, dalgig¢larin normalden diisiik ya da normal solunum
frekans1 siirdiirmelerine karsin tidal voliimlerini artirarak farkinda olmadan
hiperventilasyon yaptiklarin1 saptamistir. Apne baslangici dncesinde Olgiilen
PETCO: degerleri, bu grubun biiyiik cogunlugu i¢in 35 mmHg'nin altinda kalmus;
bazi bireylerden ise 25 mmHg'nin altina inen ciddi hipokapi degerleri elde
edilmistir.

Gelistirilen kuvvet sensoOrii prototipi, solunum frekans: ile tidal voliim
tahmininin ¢arpimindan hesaplanan tahmini dakika ventilasyonunun (eMV)
PETCO::'yi orta diizeyde agikladigini gostermistir (R? = 0,27-0,42). Bu bulgular,
gercek zamanli geri bildirim saglayabilecek giyilebilir giivenlik araglarinin
gelistirilmesi i¢in umut verici bir temel sunmaktadir (Pernett ve ark., 2025).

7.2 Azot Toksisitesi ve Dekompresyon

Derinlik dalislartyla iliskili dekompresyon riski giderek daha fazla taninan bir
sorun haline gelmistir. insan akcigerleri, balina gibi derin dalan memelilerin
aksine s1g sularda tam kollaps sergilememekte; bu nedenle N> alimi1 235 metreye
kadar derinliklerde siirmektedir. Buna ek olarak glossofaringeal insufflasyon,
akcigerlerdeki kullanilabilir N> miktarm artirdigindan dekompresyon riskini de
yiikseltmektedir. Intrapulmoner arteriovendz anastomozlarin hipoksi ile
tetiklenen acilimi, ven6z N2 mikrokabarciklarinin arteriyel dolasima gecisine ve
serebral arteriyel gaz embolisine zemin hazirlayabilmektedir (Tetzlaff ve ark.,
2021).

7.3 Kardiyak Riskler

Derin daliglarda ortaya ¢ikan asir1 bradikardi ve periferik vazokonstriiksiyon
birlikte degerlendirildiginde Onemli kardiyovaskiiler gerilim yaratmaktadir.
Nefes tutma sirasinda masif sol ventrikiiler dilatasyon ve norepinefrin
diizeylerinde artis bildirilmistir. Buna ek olarak GI ile uygulanan akciger
hiperinflaasyonu, biventrikiiler sistolik disfonksiyona neden olabilmektedir.
Ayrica soguk su ile tetiklenen "otonom catigma" (autonomic conflict), hem
sempatik hem parasempatik sistemin es zamanl giiclii aktivasyonu araciligiyla
kardiyak aritmiye yol acabilmekte; bu durum bazi uzmanlar tarafindan "kuru
bogulma" olgulariin olasi mekanizmasi olarak 6ne siiriilmektedir (Downey,
2024).

8. Tartisma

Bu boliimde ele alinan aragtirmalar, serbest dalisin insan fizyolojisinin birden
fazla sistemi ayn1 anda zorlayan olaganiistii karmagik bir etkinlik oldugunu ortaya
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koymaktadir. Solunum, kardiyovaskiiler ve norolojik siireclerin es zamanl
adaptasyonu, uzun soluklu antrenmanin yarattigi birikim etkisi ve dalis
kosullarinin katmanli yapisi, serbest dalis fizyolojisini basit bir "nefes tutma"
eylemi olmaktan ¢ok oteye tasimaktadir.

Ozellikle dikkat gekici olan, viicudun bu zorlu kosullara gosterdigi uyumun
giicliliigiidiir. Hippokampal hacimlerin siirdiiriilebilirligi (Micaux ve ark., 2025),
beyin enerji metabolizmasinin korunmasi1 (Keil ve ark., 2018) ve oksijen
doygunlugunun son derece diisiik degerlere karsin bilincin korunmasi (Mulder ve
ark., 2021); hepsi birlikte insanin kontrollii ve egitimle desteklenen intermittan
hipoksiye kars1 belirgin bir dirence sahip olduguna isaret etmektedir.

Ote yandan derinlik dalisinda azot toksisitesi ve dekompresyon stresiyle ilgili
riskler; serbest dalisin tarihsel olarak bu tehditlere karsi bagisik sayilmasina
ragmen son yillarda netlik kazanan gercek giivenlik kaygilaridir. Profesyonel
diizey performanslar yeni rekorlar kirarken bu rekorlarin beraberinde getirdigi
riskler de goz ardi1 edilmemelidir.

Biyomekanik alanda ise IMU dogrulama ¢alismalari, su alt1 hareket analizinin
hem biiyiik potansiyele hem de 6nemli sinirlamalara sahip oldugunu agik bigcimde
gostermektedir. Sagital diizlem kinematikleri yeterli giivenilirlikte olgiiliirken,
frontal ve transvers diizlemlerdeki veriler dikkatli = yorumlanmay1
gerektirmektedir.

9. Sonuc¢

Serbest dalis; solunumsal, kardiyovaskiiler, norolojik ve kas-iskelet
sistemlerinin es gidiimli c¢alismasim1 gerektiren, ¢ok boyutlu fizyolojik
adaptasyonlarin {iriinii olan bir spor ve yasam bigimidir. Mevcut arastirmalar,
insan viicudunun dogru antrenman kosullarinda etkileyici bir uyum kapasitesine
sahip oldugunu gdstermektedir. Bununla birlikte azot toksisitesi, dekompresyon
stresi ve hipoksik bayilma riskleri goz ardi edilmeden performansin giivenli
sinirlar i¢inde gelistirilmesi i¢in kanita dayali bir yaklagimin benimsenmesi
biiylik 6nem tasimaktadir.
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