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OZET

Coklu-Dizi Hizalama molekiiler biyolojide, jeolojide
ve bilgisayar biliminde Onemli bir problemdir.
Protein yapilarini analiz etmek, yeni proteinler
tasarlamak ve DNA siralilarindan evrim agaglari
insa etmede kullanilir. Genelde Coklu-Dizi
Hizalama zor optimizasyon problemler sinifina aittir
ve kombinasyonal problemler olarak adlandirilir. Bu
tip problemlerin ¢6ziimii i¢in son yillarda gelistirilen
metotlardan biri Genetik Algoritmadir. Genetik
Algoritmalar zor optimizasyon problemlerinin
¢Oziimii i¢in uygun bir metottur. Bu makale Coklu-
Dizi Hizalama probleminin ¢ézlimiinii elde etmede
Genetik Algoritmalarin nasil kullanilacagini gosterir.

1.GIRIS

Coklu-Dizi Hizalama (CDH) molekiiler biyolojide
onemli bir problemdir [1,2]. CDH Protein yapilarini
analiz etmek ve yeni proteinler tasarlamak ve DNA
zincirlerinden (Adenin-Timin, Guanin-Stozin) evrim
agaclart insa etmede kullanilir [3,4,5]. CDH son
yillarda  birgok  farkli  bilim alaninda da
kullanilmaktadir. Coklu Dizi Hizalama dinamik
programlama yaklasim tabanlidir. Bu yaklagimlar
iistel zaman karmagikligina sahiptir. Bu nedenle
analitik metotlarla etkili ¢dzliimler elde edilmesi zor
ve zaman alicidir.

Genetik Algoritma (GA) dogal secim ve genetik
kurallara dayandirilmig global bir arama ve analitik
olmayan optimizasyon islemidir [6, 7]. GA’ da
rasgele ¢oziimden bir populasyon olusturulur ve bu
populasyondan seg¢im, c¢aprazlama, mutasyon gibi
dogada gecerli kanunlar kullanilarak ¢6ziim aranir [8,
9,10, 11, 12, 13, 14, 15, 16]. CDH gibi eksponansiyel
zaman karmasikligina sahip problemlerin ¢6ziimiinde
analitik yontemlere gore daha hizli ve dogru ¢éziim
veren GA kullanilir. CDH problemini ¢dzmek igin
dinamik programlama, c¢iftlerin toplami (SP) gibi
farkli yontemler kullanilmistir. Fakat bu caligmada

CDH probleminin GA ile ¢oziimi iizerinde
durulacaktir; ¢linkli GA ile ¢6ziim yapmak hem basit
ve hem de karmasikligi eksponansiyel olmayacaktir
ve polinomsal olacaktir.

Bu calisma asagidaki gibi organize edilmistir. 2.
bolimde CDH probleminin tanimi verilerek 3.
bolimde CDH problemini ¢ézmek i¢in kullanilan
GA’ dan bahsedilerek onun parametreleri ve isleyisi
aciklanmistir. 4. bolimde CDH probleminin GA ile
nasil c¢oziileceginden bahsedilmis ve problemin
kodlanmasi gergeklestirilmistir. 5. boliimde ise drnek
bir uygulama gergeklestirilmis ve GA ile elde edilen
sonuglar agiklanmistir. Son olarak CDH problemine
GA’ nm uygulanmasindan elde edilen sonuglar
hakkinda yorum yapildiktan sonra elde edilen
sonuglarin genel bir degerlendirmesi yapilmistir.

2.COKLU-DIiZi HIZALAMA

Coklu-Dizi Hizalama problemine  molekiiler
biyolojide, jeolojide ve bilgisayar biliminde sik¢a
rastlanir. Molekiiler biyolojiye en onemli katkisi
evrimsel analizin kesfidir. Bu kesif bize farkli
organizmalar i¢in yeni protein yapilar1 ve DNA
siralilarin1 elde etmeye yardimer olmustur. CDH
eksponansiyel zaman karmagikligina sahip bir
optimizasyon problemidir ve kombinasyonal
problemler olarak adlandirilir. Zaman karmasikligi
denklem 2.1 deki gibi degiskendir. Burada L,
dizilerin uzunlugu N ise dizilerin sayisidir.

F(L,N)=L"N (2.1

CDH iki veya daha fazla sirali dizilerin optimal bir
sekilde hizalanmasini ve yeni sirali dizilerin elde
edilmesini ama¢ edinmistir. Hizalama islemi,
dizilerin belirli bir degerde kaydirilmas1 ve
kaydirma islemi yapildiginda bosluklarin dikkate
alinmadan iist iiste cakigan benzer sembollerin veya
ciftlerin toplaminin maksimum olmasi islemidir.



3.GENETIK ALGORITMA

GA dogal se¢im ve genetik kurallara dayandirilmis
global bir arama ve optimizasyon islemidir. Dogada
gecerli olan, en iyinin yasamasi kuralina dayanarak
stirekli iyilesen ¢Oziimler {iiretir. Bunun igin en
iyinin ne oldugunu belirleyen bir uygunluk
fonksiyonu ve yeni c¢oziimler {retmek igin
caprazlama ve mutasyon gibi operatorler kullanilir.

Genetik algoritmalarin en uygun oldugu problemler,
gelenceksel yontemler ile ¢dziimii miimkiin olamayan
ya da ¢oziim siiresi problemin biiyiikliigi ile iistel
orantili olarak artan problemlerdir. GA’ nin sik¢a
kullanilmasinin bazi énemli nedenleri vardir

e Matematikte tiirev ve entegrale ihtiya¢c duymaz.

e Problemin ne oldugunu bilmesine gerek
duymaz.
e Problem hakkinda fazla bir bilgiye sahip

olmay1p bir kor arama metodur.

e  Problemin kendisi yerine parametrelerin kodlari
ile ugrasir.

e  Niimerik yontemlerden farkli olarak birden fazla
aday ¢0ziim ile ¢ozlime baslar.

e slem siireci stokastiktir ve
degildir.

deterministik

Genellikle GA asagidaki gibi ifade edilir.

Prosediir(Genetik Algoritma)
M=populasyon boyutu
Ng=Evrim say1s1
No=Déllerin sayis1
Pm=Mutasyon olasilig1

For j=1 to No
Mutasyon[j]«m(y)

Uygunluk(Mutasyon([j])
End

P<Seg(P,Dol)

End

GA’ nin c¢alismast i¢in ilk adim baslangigta
kullanilacak olan populasyonun iiretilmesidir. Burada
uygulanan yontem genellikle populasyonun rasgele
olusturulmasidir. Eger ¢dziimiin ne olabilecegi tahmin
edilebiliyorsa, ~miimkiin  oldugunca  baslangi¢
populasyonu  bilinen parametre degerleri ile
olusturularak ¢6ziim hizlandirilmalidir. Her evrim
sirecinde tekrar edilecek islemler ise sOyle
siralanacaktir. Bir sonraki nesile dol verecek olan
bireyler hesaplanmis basari degerlerine gére Rulet
tekerlegi yada turnuva se¢imi yardimiyla segilir. Bu
secim tirleri bir ¢ok aragtirmact tarafindan
kullanilmasi tercih edilen se¢im yontemleridir; aksi
halde literatiirde tanimlanmis ¢ok sayida segim
yontemi vardir. Segilen bireylerle populasyondaki
cesitliligi saglayabilmek icin, bireyler istenilen bir
yontemle tek ya da ¢ok noktali caprazlama iglemine
tabi tutulur. Sekil 1. Kismi Harita Caprazlama
islemini gostermektedir. Bu c¢aprazlama sekli her
kromozomda genlerin farkli olmasi zorunlu oldugu
durumlarda kullanilmas: tercih edilir.

Caprazlama sonucu elde edilen bireyler mutasyon
islemine tabi tutulur. Mutasyon bireylerdeki gen ya da
genlerin olasiliginin %5’ ten biiyiik olmamas: sartiyla
degistirilmesidir. ~ Mutasyon olasihiginin  diisiik
secilmesinin dnemli bir nedeni vardir. Eger mutasyon
olasiligi biiylik secilirse, kromozomlarda ¢ok sik
degismeler meydana gelecektir ve bunun sonucunda
genetik siire¢ uzayacaktir. Bundan dolayr o anda
populasyonda var olmayan bilginin populasyona
eklenmesi diisik bir olasilikla yapilmig olur.
Uygunluk degerleri hesaplanarak en iyi bireylerle
yeni populasyon olusturulur. Evrim siireci ya
belirlenen evrim sayisina gore ya da bireylerde
istenilen basar1 elde edilene kadar devam ettirilir.

Caprazlama Noktalan

PEM)
Forj=1toM
Uygunluk(P[j])
End
For i=1 to Ng
For j=1 to No
(X,y)«@(P)
dol[jI<X(x.y)
uygunluk(del[j])
End
Bireyler

N\

Yeni Bireyler
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Sekil 1. Kismi Harita Caprazlama



4. PROBLEMIN KODLANMASI

Her bir olasi siraya dizme N genden olusan bir
kromozom gibi gosterilebilir. Burada N siralanmig
dizinin sayisidir. Kromozomdaki her bir genin
icerigi, o gene ait dizinin ne kadar kaydirilarak
dizilerle hizalanacagini gdsterir. Sekil 2’ de drnek bir
kromozom i¢in dizilerin kaydirma islemini
gostermektedir. Kromozomdaki 1. gen 1. dizinin 2
karakter saga, 2. gen 2. dizinin 6 karakter saga v.s
kaydirilacagimi gosterir.

Eromozom Uygun Swalama
2 —__ABCDEFGH
.EEHH ______ DEGHACF
———_BDEAGACH
———-HG GHHH
———_GD BEGHH

Sekil 2. Problemin kodlanmasi ve kodun
¢Oziimlenmesi.

Uygunluk fonksiyonu, uyumlu karakterlerin toplam
sayisi, asagidaki gibi bir fonksiyonla ifade edilebilir.
Tim siralilarda her bir siitun degerinin ayni olasi
durumunda uygunluk fonksiyonuna 1 sayis1 ekleme
yapilir. Ornegin yukaridaki kromozom i¢in uygunluk
degeri birdir.

Uygunluk( ){
i maksimum degere ulasmadigi siirece asagidaki
islemleri tekrarla
Eger dizil[i]=dizi2[i]{
Eger dizi2[i]=dizi3[i]{

Uygunluk=Uygunluk+1
=i+l
H

degilse i=i+1

}
degilse i=i+1
}
degilse i=i+1

}
5. DENEYSEL SONUCLAR

{A,B,C,D} kiimesi gz Oniine alinarak 6 farkli dizi
olusturulmus ve bu dizilerin GA kullanilarak en iyi

sekilde hizalanmasi saglanmaya caligilmistir. Sekil
3’ teki diziler i¢in olast hizalama sayist 191102976
dir. Populasyon boyutu, diger bir deyisle baslangicta
rastgele {iretilen aday ¢6ziim sayist 100 olarak
secilmistir. Performansinin iyi olmasidan dolay1
PMX g¢aprazlama kullanilmistir ve %35 mutasyon
orani kullanilmigtir. Yapilan deneylerin sonucunda
en uygun birey 478 iterasyon sonucunda
bulunmugtur. En uygun ¢6ziim bulunurken
problemin sonlandirilmast belirli bir iterasyon
sonucu uygunluk fonksiyonunun degismemesi
durumunda gergeklestirilmistir. Sekil 3’ te uygunluk
fonksiyonunun iterasyon sayist ile degisimi
verilmistir. Sekil 4 i¢in uygunluk degeri 6 olur.
Verilen diziler i¢in bulunabilecek maksimum
uygunluk sayis1 6 olur.
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Sekil 3. iterasyon sayisina gore uygunluk degisimi

6. SONUC

Yapilan uygulama sonucunda GA’ nin CDH
problemi i¢in uygun bir yontem oldugu goriildii.
CDH problemi NP smifina ait bir problem olup,
¢Ozlimii i¢in deterministik bir algoritma tasarimi
giiniimiize kadar yapilabilmis degildir. Bundan
dolay1 bu problemin ¢6ziimii yaklasim yontemleri
ile yapilmaktadir. GA yodntem olarak olasilik
kurallar ile yaklasim yapan bir yontemdir. Bir
yaklasim yontemi olmasina ragmen bulmus oldugu
sonu¢ ¢ok iyi ve bu sonucu bulurken harcamis
oldugu zamanda 6nemli derecede kisalmustir.

Geleneksel algoritmalar, eger dizi boyutlar1 kii¢iik
ve dizi icinde degerlerde birbirine benzerlik ¢ok
fazla ise, bulacaklart sonu¢ veya sonuglar iyi
olabilmektedir. Fakat GA’ nmn boyle bir
sinirlamasi yoktur.



ABCDABCDABCDABCDACDACEEA
ABDECDABCDABCDABCDACEDAC
CEDABCDABCABCDABCABCDACD
DCEDABCDACBDACDABCDABCDA
DCABCABCDABCDABCDCADBCDA
CDABDABCACDABCDABCDABECD

l

_______ ABCDABCDABCDABCDACDACERBA
_____ ABDECDABCDABCDARB|CDACEDAC
_____ CBEDABCDABCABCDABCABCDACD

DCEDABCDACBDACDABCDABICDA

______ DCABCABCDABCDABICDCADBCDA

CDABDABCACDABCDAEBCDARBCD

Sekil 4. Uygulamada kullanilan diziler.
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