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ONSOZ

Bu tezde, NP problemlerin optimizasyonu ve denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi
icin sayisal ortamda ¢evrimigi ve ¢evrimdisi DNA hesaplama algoritmasi gelistirilmistir.
Calismanin devaminda DNA hesaplama parametreleri QPSO algoritmasi ile uyarlanabilir
duruma getirilmistir. Algoritmanin ¢ozelti ortamindaki performansini géstermesi igcin DNA
bilgisayarlara ihtiya¢ duyulmaktadir. DNA hesaplama i¢in kullanilan bu bilgisayarlarin ¢ok
kisa bir zamanda igerisinde gelistirilerek pratik kullaniminin saglanmasini umuyorum.
DNA bilgisayarlarin kullanicilara ulagsmasiyla DNA hesaplama alaninda hizli bir ilerleme
saglanacak olup, birgok optimizasyon problemi bugiinkiinden daha hizli ¢oziilecek ve daha
net sonuglar elde edilecektir. Bu konudaki arzumuz DNA bilgisayarlarin hizla gelistirilerek

en kisa zamanda bizlerin kullanimina sunulmasidir.
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OZET

Gilinimiize kadar bir¢ok problem, matematiksel denklem ve modeller kullanilarak
¢ozilmistiir. Fakat, karmasik ve zor problemlerin optimizasyonu geleneksel yontemlerle
¢oziilemeyebilir. Ozellikle, problemin parametre sayis1 ve ¢oziimiin zorluk derecesi
arttikga algoritmanin tamamlanmasi daha ¢ok zaman alir. Bu nedenle, yapilan bilimsel
caligmalarda bu tiir problemlerin ¢oéziimii i¢in optimizasyon algoritmalar1 gelistirilmistir.
Optimizasyon algoritmalari, belirli bir ¢6ziim alaninda rastlantisal olarak arama yapar ve
matematiksel denklemlere gerek duymaz. Son yillarda DeoksiriboNiikleikAsit (DNA)
hesaplama adi verilen bir optimizasyon yontemi arastirmacilar tarafinda farkli polinomal
olmayan (Non Polinomial-NP) problemlere uygulanmigtir. Bu algoritma, DNA
molekiillerini kodlayarak optimizasyon problemlerini ¢ézer. DNA molekiilii, veri saklama
kapasitesi ve hizli islem yapma yetenegi ile literatiirde yeni bir hesaplama alam
olusturmaktadir.

Bu calisma sirasinda NP problemlerin optimizasyonu ve denetleyici parametrelerinin
ayarlanmasi icin DNA hesaplama algoritmast gelistirilmistir. Dogal DNA hesaplama
algoritmas1 ¢ozelti ortaminda uygulanirken, bu calismada sayisal bicime doniistiiriilerek
optimizasyon problemlerine uygulanmigtir. Ayrica sayisal DNA hesaplama algoritmasi;
gezgin satici, sirt c¢antasi problemi ile PI ve bulanik denetleyici parametrelerinin
ayarlanmasi gibi ti¢ farkli probleme uygulanmistir. DNA hesaplamanin benzetim sonuglari
diger optimizasyon yontemleri ile karsilagtirilmig, daha performansli degerler elde

edilmistir.

Anahtar Kelimeler: DNA Hesaplama, Gezgin Satic1 Problemi, Sirt Cantasi Problemi,
PI ve Bulanik Denetleyiciler



SUMMARY

Using of DNA Computing Algorithm for NP Problems and System Design

Most of the problems have been solved by using mathematical equations and models up to
now. But the optimization of complex and hard problems are may not be solved by using
traditional methods. Especially when the number of parameters and the degree of hardness
increase, the solution of these problems takes more time.Therefore, optimization
algorithms have been developed to solve this kind of problems.Optimization algorithms
randomly search the solution of a problem in a determined space and they needn’t
mathematical equations. In recent years, an optimization algorithm named DNA computing
is applied to different NP problems by researchers. This algorithm solves optimization
problems by encoding DNA molecules. DNA molecule constitutes a new computation area
in literature with its large data storage and parallel processing capability. In this study,
DNA computing algorithm is used for optimization of NP problems and to tuning Pl and
fuzzy parameters.While natural DNA computing algorithm is implemented on solution
environment, it is applied to optimization problems by transforming to a numeric form in
this study.In this thesis, numeric DNA computing algorithm is applied tothree different
problems such as travelling salesman, knapsack, and tuning of Pl and fuzzy parameters.
The simulation results of the DNA computing are compared to other optimization methods

and good results are obtained.

Key Words: DNA computing, travelling salesman problem, knapsack problem, PI
controller, Fuzzy controller
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1. GIRIS

DNA hesaplama, DNA molekiillerini kullanarak hesaplama yapan yeni bir arastirma
alan1 olarak hizla biiyiimekte ve gelismektedir. Bu durum DNA molekiillerinin essiz
ozelliklerinin kullanim1 ile gerceklesmektedir. Ciinkii DNA molekiilleri paralel islem
yapma, hizla ¢ogalma ve c¢ok biiylik miktarda veri saklama kapasitesine sahiptir. DNA
hesaplama alaninda bugiine kadar bircok bilimsel ¢alisma gerceklestirilmistir. Bu
caligmalardan ilki Feynman tarafindan yapilmistir [1]. Feynman, DNA molekiillerini
kullanarak bilgisayar elde etmek igin g¢alismistir. Teorik alandaki bu g¢aligmalarin,
uygulamada basarilmasi uzun siire miimkiin olmamistir. DNA molekiilleri kullanilarak
yapilan ilk uygulama Adleman tarafindan biyoloji laboratuarinda gergeklestirilmistir [2].
Bu uygulamada 7 sehirden olusan bir gezgin satici problemi DNA dizileri kullanilarak
kodlanmis ve problemin ¢6ziimii elde edilmistir. Sekil 1.1°de bu uygulamaya benzer 6rnek

bir gezgin satic1 problemi goriilmektedir.

Sekil 1.1. Ornek bir gezgin satic1 problemi

Sayisal bilgisayarlarda veriler ikili say1 sistemi ile kodlanirken, Adleman ¢alismasinda
problemin kodlanmasit i¢in DNA molekiillerini, hesaplama yaparken de DNA
molekiillerine ait ayrilma, birlesme, hibritlesme ve polimerlesme gibi 6zelliklerden
yararlanmigtir. Problem DNA ile kodlanirken, her bir diigiim ve bu diiglimleri birlestiren
baglantilar i¢in 20 niikleotit kullanilmistir. Diigiimler ile baglantilarin1 gdsteren niikleotit
dizileri, tek bir tiipe konularak ¢6ziim olabilecek biitiin yollar Polimer zincir reaksiyonu
(PCR-Polymerase Chain Reaction) yontemi ile olusturulmustur. Bu karisimda, diigiimler

ve baglantilar birbirlerinin tiimleyeni olduklar1 i¢in kolayca birlestirilmis ve uzun DNA



dizileri elde edilmistir. Deney sonuglart gel electrophoresis metodu ile elektroskobik
floresan iizerine yazdirilmistir. Bu problemin amaci, sabit bir diigimden baslayip tiim
diigtimlere birer kez ugradiktan sonra ayni noktaya en kisa yoldan gelmektir. Sekil 1.2°de
bu adimlarin uygulanis1 gosterilmektedir. Ik kez kullanilan bu ydntem, basarili bir sekilde
uygulanmis olup DNA dizileri ile miimkiin olan biitiin ¢ézliimler elde edilmistir. Bu
deneyle DNA dizilerinin hesaplama yetenegini ortaya koymaya ¢alismigtir. Adleman bu
caligmalarin1 “Kombinasyon problemlerinin molekiiler hesaplama ile ¢oziimii” adi ile
seminer galismasi olarak yayimlamistir [2]. Daha sonra birgok arastirmaci bu deneyden
esinlenerek karmasik NP problemlerin DNA dizileri ile ¢6ziimiinii gergeklestirmistir [3-
13].

DNA hesaplamay1 laboratuar ortaminda ilk olarak Adleman kullanmistir. Onun bu
caligmas1 ile molekiiler hesaplama alaninda yeni bir yontem literatiire gegmistir.
Adleman’in gezgin satici probleminin ¢oziimii i¢in ¢dzelti ortaminda kullandigi adimlar

Sekil 1.2°de verilmektedir.

KODLAMA(ENCODIN BAGLAMA (LIGATION POLIMER ZINCIR REAKSIYONU
A AATTG B: TAACC ‘ ° (ENCODING) ¢ (LIGATION) (PCR-POLYMERASE CHAIN R.)
C : GGCAT D : TACGT AATTGGGCCT
E: TAGTT F: AATTG AATTG  TAACC AATTGTAACC
G:GGCCT GGCAT AATTGTAACCGGCATTAC

: AATTGTAACCGGCATTAC GTTAGTTAATTGGGCCT

KODLAMA TACGT TAGTT GTTAGTTAATTGGGCCT
(ENCODING) AATTG AATTGTACGTGGCCT
GGCATTACGTTAGTT
eeeer AATTGGGCATTACGTGG AATTGGGCATTACGTGGC
ccT cT

ADLEMAN’IN GEZGIN SATICI PROBLEMI
COZELTi ORTAMI DNA HESAPLAMA

SIRALAMA (GEL ELECTROPHORESIS)
AATTGTAACCGGCATTACGTTAGTT
ARAMA VE CIKARMA (DETECT AATTGGGCCT
AND EXRACT)
AATTGGGCATTACGTGGCCT
AATTGTAACCGGCATTACGT AATTGTACGTGGCCT
KODU COZME \ TAGTTAATTGGGCCT AATTGGGCCT
(DECODE)

Sekil 1.2. Gezgin satict probleminin ¢dzelti ortaminda ¢éziim agsamalari

DNA dizilerinin biyolojik ortamda gergeklestirdigi birgok islem, DNA hesaplamanin

temelini olusturmaktadir. Bu islemlerin kullanimi ile dnceleri ¢ok uzun zaman alan birgok



problem kisa siirede ¢oziilmektedir. Ozellikle Adleman’in ¢alismasini takip eden yillarda,
DNA hesaplama ¢ok yonlii olarak hizla gelismis ve heyecan veren bir noktaya ulagmistir.
Bu alandaki ¢alismalar Lipton ile devam etmektedir. Lipton mantiksal denklemlerden
olusan SAT (Satisfiability) problemlerinin DNA hesaplama ile ¢oziimii tizerine bir ¢alisma
yapmustir [14, 15]. Yaptig1 ¢alismada, biitiin ¢6ziim kiimesini DNA dizileri ile insa etmis
ve bu dizileri 1 ve O veya True ve False degerleri ile gostermistir. Bu ¢alismada sentez,
arama, polimerlesme ve ayirma gibi biyolojik adimlari izleyerek laboratuar ortaminda
milyonlarca biyokimyasal tepkime gerceklestirmistir. DNA dizileri ile muhtemel biitiin
¢ozlim kiimesini kodlayip ¢ogaltarak, ayni ozellikli test tliplerine yerlestirip paralel islem
uygulamis ve ¢oziimii elde etmistir. Ouyang ve arkadaslari, DNA molekiillerini kullanarak
maksimum klikleme problemlerinin ¢6ziimii i¢in yeni bir yontem gelistirmistir [16].
Calismada 7 diigimlii ve her diiglimiin kenarlarla birbirine baglandig1 grafik problemini
ornek almistir. Burada maksimum diiglimden olusan kiimeyi elde etmeye ¢alismistir. Her
bir diigiimii 6 bitlik ikili say1 sistemi ile kodlamistir. Secilen 6rnekte diigiim sayisi az
oldugu icin ¢ok fazla sorun ¢ikmamakla beraber diigiim sayist artirildiginda problemin
¢Ozimiiniin zorlastigi gorilmustiir. Tomohiro ve arkadaslari, DNA molekiilleri ile
kodlamaya doniik yeni bir yontem Onermis ve calismalarinda uygulamistir [17, 18].
Maley, bilgisayar programlama ve kimyasal tepkimeler 1siginda DNA hesaplamanin
kullanimina yonelik bir ¢alisma gergeklestirmistir [19]. Wood ve arkadaslari, Max 1
problemlerin ¢oziimiinde DNA hesaplama algoritmasimin genetik algoritmadan daha iyi
oldugunu ileri siirmiis ve ¢alismalar yapmustir [20]. Chen ve arkadaslari, su anki molekiiler
biyoloji tekniklerinin DNA hesaplama tekniklerini tamamlamak i¢in kullanilacagini
gosteren bir ¢alisma gergeklestirmistir [21]. Ding ve Ren’e gore, DNA hesaplama ile
ayarlanabilir Takagi-Sugeno bulanik kurallarin bulunmasi miimkiin olmaktadir [22].
Yanfeng ve arkadaslari DNA bilgisayarlar ile elektronik bilgisayarlarin karsilastirmasin
yapan bir calisma gergeklestirmis ve DNA bilgisayarlarin daha avantajli oldugunu
savunmustur [23].

Qiu ve Lu, DNA hesaplamanin 3-renk problemlerine uygulamasini gergeklestirmislerdir
[24, 25]. 3-renk uygulamalarda bir problemin ¢dziimii i¢in dogrusal olmayan grafikler
kullanilmaktadir. Her problem, grafikler kullanilarak alt birimlere ayrilmakta ve 3 renk
kullanarak kodlanmaktadir. Sonra paralel islem kullanilarak alt birimler birlestirilmekte ve
renk havuzlari olusturulmaktadir. Islemin sonunda, renk havuzlarindan hatasiz olan havuz

problemin ¢oziimiinii vermektedir. Grafiklerin renklendirilmesi problemlerinde her bir
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¢oziim veya degisken, renk gruplarindan biri segilerek gosterilir. Her bir komsu ¢6ziim
veya durum ayni renk ile gosterilemez. 3-Renk ile kodlamada, kiiciik ebatli problemler igin
fazla sorun olmamakla birlikte, ¢cok biiyiik kapasiteli problemlerde zorluk olmaktadir. Bu
problemlerde 6ncelikle miimkiin olan biitiin ¢d6ziim yollarinin renk haritasinin ¢ikarilmasi
gerekir. Burada diisliniilen her bir ¢6ziim tekli DNA dizileri kullanilarak gosterilir. Bu
gosterimler igin birgok DNA dizisi birlestirilerek biiyiik DNA dizileri olusturulur. Eger

problemlerin ¢6ziimii i¢in 3 renk kullanilacaksa kirmizi, yesil ve mavi segilir.

Kirmizi Yesil Kirmizi Mavi
\ AAATTCGGT H GGGTTTTGC H AAATTCGGT H CCCGGGTAA

Sekil 1.3. Ornek bir problemin 3-renk kullanilarak kodlanmasi

3 renk kodlama yontemi, NP problemlerin ¢oziimiinde biiyiik kolayliklar saglamaktadir.
Sekil 1.3’te 6rnek bir problemin 3-renk yontemi kullanilarak kodlanmasi gosterilmektedir.
Kodlama yapilirken, her bir renk belirli uzunlukta DNA dizileri ile kodlanmaktadir. DNA
dizilerinin uzunlugu uygulayici tarafindan belirlenmekte ve problemin boyutu dikkate
almarak karar verilmektedir. Burada kullanilan her bir renk, problemin ¢6ziim elemanlarin
gostermektedir.

Forbes, dijital bilgisayarlar ile DNA bilgisayarlar1 kargilagtiran bir ¢alisma yaparak
DNA hesaplamanin paralel islem yapma 6zelligi oldugunu, bu 6zellik sayesinde dijital
bilgisayarlardan milyon kez daha etkili olabildigini belirtmistir [26]. Tsuboi ve arkadaslari,
DNA dizileri kullanildiginda 200 petabit veri saklama kapasitesine sahip depolama
aygitlar1 yapilabilecegini ileri siirmiislerdir [27]. Boneh ve arkadaslari, DNA molekiilleri
ile bilgi giivenligi ve verilerin sifrelenmesi iizerine bir ¢alisma yapmustir [28]. Clelland ve
arkadaslari, giivenlik ile ilgili mesajlart DNA dizileri ile sifreleyerek DNA molekiillerinin

igerisine gizlemis boylece DNA molekiillerinin kolayca ¢ogaltilarak iyi bir veri saklama



alani olarak kullanilabilecegini gostermistir [29, 30]. Milyonlarca DNA dizisi igerisinde
gizlenen verinin bulunmasi miimkiin degildir. Veri sifrelerinin ¢dziimii ancak sifreleme
algoritmasini bilen kisiler tarafindan mimkiindiir. Shin ve arkadaslari, DNA molekiilleri
arasindaki hidrojen baglar1 sayisim1 kullanarak yeni bir agirlik kodlama metodu gelistirip
yaptig1 caligmada, DNA dizilerini gercek degerler ile gostererek molekiiler programlama
gerceklestirmistir [31]. Kodlama islemi sabit kod uzunlugu ve kenarlarin agirliklari dikkate
alinarak yapilmistir. Sekil 1.4’te DNA molekiilleri ile 6rnek bir sifreleme gosterilmektedir.
Herhangi bir veriyi simgeleyen TTTC dizisi binlerce DNA dizisinin igerisine belirlenen bir

algoritma ile gizlenmektedir.

AATC [ TCCG |[ TCAA || AATC | cCCT

TTCA | Gcec || Tccce || cacAa | AATC
TTTG | ATCA |[GGGA || TCAG | CAAT
GGCC | AATC || TTTC || GCAA | GGGA
| TCGA [TAAA || AATC |[GGGG | TTTT |

[GGGA[ Gccc || cccA |

Sekil 1.4. Verilerin DNA ile sifrelenmesi

DNA yapilar ve fonksiyonlari iizerine yapilan ¢ogu caligmalar neticesinde, hesaplama
alaninda belirli bir amaca ulasilmistir [32, 33]. Bu amaglar su sekilde siralanabilir: Uzun
DNA dizileri, kodlamalar1 biiyiik oranda kolaylastirmig olup ayni zamanda bu kodlamalar
bircok calismada ikili say1 sistemlerine ¢evrilmistir. Dort niikleikasit kodlanirken dort
olasilik olmasina ragmen bu ikili say1 sistemlerine ¢evrilirken 0 ve 1 rakamlar1 kullanilarak
kodlanmistir. Burada DNA dizilerinde kullanilan dort bazdan ikisi diger ikisinin tiimleyeni
oldugu i¢in kolayca ikili sistemde kullanilabilmektedir. Bir¢ok problemde ¢6ziim kiimeleri
ve degiskenler bu sekilde DNA dizileri ile saklanmaktadir. Baum, DNA dizilerini
kullanarak veritabani olusturmuslardir [34]. Diisiince sekli optimizasyon problemleri ile
ayni olan veritabant isleminde, DNA dizileri veritabanina girilen veriler olarak
diisiiniilmiistiir. DNA hesaplamada kullanilan biitiin islemlerin, burada da kullanilmasi
amaclanmistir. DNA dizileri sadece karsilastirma isleminde olmayip veri girisi gibi bircok
noktada miikemmel bir veritabani bileseni olusturmustur. Reif ve arkadaslari tarafindan
yapilan bu c¢alismada 1 mol ¢d6zeltinin 6.02x10%®* tane DNA monomeri igerdigi

belirlenmistir [35]. Bir DNA monomeri yaklasik olarak 350 gram/mol agirligina sahiptir. 1



gram DNA 1.7x10** DNA bazi igerir. 4 DNA bazi 2 bit ile kodlandigindan 1 gram DNA
3.4x10?! bit veri depolama yetenegine sahiptir. Giintimiizde kullanilan bilgisayarlar, 1
gram icin 10° bit veri saklama kapasitesine sahiptir. Bu durumda, DNA molekiillerinin
diger depolama birimlerinden 10*? kat daha fazla veri saklama kapasitesine sahip oldugu
acikca goriilmektedir. Bu bilgilerden goriildiigl iizere, birkag gram DNA kullanilarak
milyonlarca kiitiphane kapasitesindeki veri saklanabilmektedir. Sekil 1.5’te DNA
molekiillerinin veri saklama kapasiteleri sematik olarak gosterilmektedir. Calismada ayrica
DNA hesaplamanin, DNA molekiillerinden olusan ¢ok yiiksek kapasiteli veri tabanlarinda
hizli veri arama igin kullanilabilecegini belirtmistir. Yapilan degerlendirmede, DNA
molekiillerinin paralel iglem yapma yetenegine vurgu yapilmis ve bu alana ilginin artmasi
saglanmis olup, paralel islem yapma sayesinde problemlerin ¢ok kisa zamanda

coziilebilecegi dngdriilmiistiir.

BAZ Bi
DNA DNA DNA
e e e () (1) (eI (e) (e D EEE)
MERI MERI MERI
s o wme || (D (T ) () (10 (00 (30)

6.02.10% tane DNA monomeri 1.7.10°' tane DNA baz1 3.4.10' bit

1 mol DNA Cozeltisi 1gr DNA 1gr DNA

Sekil 1.5. DNA molekiiliiniin veri saklama kapasitesinin gosterimi

J. Y. Lee ve arkadaglari, DNA molekiillerinin erime sicakligini (Tm) kullanarak gezgin
satic1 probleminin kodlanmasi ve ¢ozliimii lizerine bir ¢alisma gerceklestirmistir [36]. Bu
calisma molekiillerin sicakliklarinin degiskenlik gostermesi, A ile T bazlarmin G ile C
bazlarindan daha diisiik sicaklikta ayrilma ve birlesme gergeklestirmesi nedeniyle istenilen
diizeyde basartya ulasmamastir.

DNA kullanilarak yapilacak hesaplamalar, genellikle laboratuar ortamlarinda inga
edilir. Teknik olarak AAAGTTCC gibi DNA dizilerini bilgisayar ortaminda olusturmak
cok zor degildir ve kisa bir bekleme siiresinden sonra iiretilir. Fakat buradaki problem bu
dizilerin DNA hesaplamada nasil kullanilacagi ve DNA molekiillerinin ¢6zelti ortaminda
gerceklestirdigi bir¢ok islemin elektronik ortama uyarlanmasi hususudur.

DNA hesaplama ile birlikte yeni deneyler, algoritmalar ve teorik prensipler

gelistirilmistir. Splicing ve Membrane sistemler DNA hesaplamanin kullanildigi 6nemli
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calismalardan biridir. Bu alanda Head ve arkadaslari bir ¢calisma yaparak DNA dizilerinin
biyolojik ortamlarda kullandigr Ligase, mutasyon ve crossover gibi metotlardan
yararlanilmistir [37]. Splicing sistemler ile hesaplama kapasitesi artirilarak hesaplama
fonksiyonlar1 yazilmistir. Yapilan bu ¢alismada laboratuar ortaminda DNA hesaplama ile
grafigi olusturan diigim kiimesi igerisinden maksimum bagimsiz alt kiime sayisinin
bulunmast amaglanmigtir. Diigiimleri DNA dizi segmentleri ile kodlamis enzimler
kullanarak ¢6ziim kiimesini olusturan DNA dizi pargalari, ¢6zelti ortaminda ayrilmistir. Bu
tiir caligmalarda, diiglim sayis1 arttiginda enzim sayisindaki sinirlamadan dolayr ¢6ziim
kiimesinin bulunmasi zor olmaktadir. Membrane sistemler ise veri yapilarint modellemek
icin kullanilmistir.

DNA hesaplama, bilgisayar aglarinin yerlestirilmesinde ve tasariminda da
kullanilmaktadir. Aglarda kullanilan yonlendiricilerin yerlestirilmesi, proxy ayarlarinin
yapilmasi, IP dagitimi ve ag trafiginin yoOnetilmesi gibi optimizasyon problemleri igin
DNA molekiillerinden yararlanilmaktadir. Ayrica Mohammad ve arkadaslari asansor
problemlerinin ¢oziimii i¢cin DNA hesaplamanin kullanimi {izerine bir ¢alisma
gerceklestirmislerdir [3].

Biitiin bu ¢alismalarin, uygulamada gergeklestirilmesi i¢in mutlaka DNA bilgisayarlarin
gelistirilmesi gerekmektedir. Ciink{i teorik olarak ileri siiriilen caligmalarin pratikte
kullanimi ¢ok zor ve pahali olmaktadir. Bu nedenle, DNA hesaplama ile yapilan ¢aligmalar

genellikle biyoloji laboratuarlarinda gergeklestirilmektedir.

1.1. Molekiiler Hesaplama ve Molekiiler Bilgisayarlar

Bilgisayar bilimi, bilginin islenmesi ve saklanmasiyla ilgilenmektedir. Bilginin
islenmesi konusunda, elektronik bilgisayarlar olduk¢a basarili olmasmma ragmen ¢ok
karmagsik ve zor problemlerde sikinti olusturmaktadirlar. Bu sikintilar, molekiiler
hesaplama alanindaki gelismeler sayesinde c¢oziilecektir. Bu alanda bazi c¢alismalar
gerceklestirilmistir [1, 2, 32, 33]. Molekiiler hesaplama, bilgisayar biliminde yeni ve
uygulanabilir alanlardan biridir. Bu hesaplama, DNA veya proteinlerle yapilan bir
hesaplama olup, paralel uygulamalarin alt yapisini olusturarak ¢ok kisa zaman dilimlerinde
milyonlarca iglemin yapilmasini saglamaktadir. Biitiin bu durumlara ragmen, molekiiler

hesaplama heniiz yeni bir hesaplama alamdir ve bu alanda ¢ok biiyikk bir ¢6ziim



potansiyeli bulunmaktadir. Biyoloji biliminin alt birimi olan genetik bilimi, bu alanda en
cok kullanilan birimdir. Cilinkii genetik bilgi, istenildiginde saklanabilir, tasinabilir,
birlesebilir, ¢ogalabilir ve baska verilere cevrilebilir. Genetik bilginin kullanilmasi ve
islenmesinde, niikleikasit ve protein yapilar1 kullanilmakta olup, bu yapilar DNA
hesaplama i¢in 6nemli bir role sahiptirler. Suan ki arastirmalar, molekiiler hesaplama
yontemiyle geleneksel hesaplama yontemi arasinda olusturulacak bag konusundadir. Yani,
problemlerin molekiiler hesaplamada kullanim sekli agiklanmaktadir.

Molekiiler biyoloji, bilgisayar bilimi ve bilginin gelismesine paralel olarak hizla
gelismektedir. Hiicrelerin varligi ve ¢alisma prensipleri bu alanda énemli bir yere sahiptir.
Negatif enerji olarak isimlendirilen bu sistem genetik bilginin kod pargalari ile tutuldugunu
gostermektedir. Bu alanda mikroskobik ¢alismalar yiirttiilmiistiir [32, 33].

Molekiiler bilgisayarlar tasarlanirken, dijital bilgisayarlardaki silikon ¢ipler yerine DNA
molekiillerinin nanotiipler vasitasiyla kullanilmasi iizerine g¢alisilmaktadir. Bu alandaki
caligmalardan biri Feynman [1] tarafindan savunulan minyatiir modelidir. Bu modelde
ama¢ tamamen DNA molekiillerinden olusan dogal bilgisayarlar yapmaktir. Sekil 1.6’da
DNA bilgisayarlar ile elektronik bilgisayarlarin karsilastirilmasi gosterilmektedir. Burada
slikon yerine karbon molekiilii, ana karttaki ¢ipler yerine DNA molekiillerinin kullanimi

amaclanmaktadir.

W‘é%(%ﬁ’é‘éf

DNA Cozeltisi Anakart
(DNA Bilgisayar) (Elektronik Bilgisayar)

Sekil 1.6. DNA bilgisayarlar ile elektronik bilgisayarlarin karsilastiriimasi

Tablo 1.1. DNA ve elektronik bilgisayarlarin karsilagtiriimasi

DNA BILGISAYARLAR ELEKTRONIK BILGISAYARLAR
Karbon Silikon

Baz Cip

Cozelti ortamu Elektronik ortam

Molekiiller Transistorler ve kablolar

Veri saklama kapasitesi | Veri saklama kapasitesi diisiik
yliksek

Daha hizl islem yapma Daha yavas islem yapma

Daha az elektrik kullanma Daha ¢ok elektrik kullanma
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Molekiiler bilgisayarlar1 cazip hale getirecek diger bir neden ise, onlarin gii¢ tasarrufu
saglamasidir. Ciinkii, uygulamalarin bazilart i¢in ¢ok biiylik giic harcayan bilgisayarlara
gerek yoktur. Bunun yerine, normal bilgisayarlardan ¢ok daha az enerji harcayan
bilgisayarlar da bu uygulamalar1 kolayca yapabilmektedir [1]. Tablo 1.1°de elektronik ve
DNA bilgisayarlarin 6zellik olarak karsilastirilmasi verilmektedir.

Molekiillerin bir baska kullanimi da farkli hesaplama yapilarini bir araya getirebilme
yetenekleridir. Bugiinkii bilgisayar yapisi, islemci, hafiza, anakart, ¢ip gibi elektronik
elemanlardan olusmaktadir. Bu yapinin programlanmasi yeterince esnek olmamaktadir.
Bununla beraber, biyolojik molekiiller ile insa edilen bir bilgisayar hem donanim hem de
yazilim olarak yeterli esneklige sahip olmaktadir. Ayn1 zamanda, alan, zaman ve enerji
acisindan da oldukga verim saglamaktadir.

Molekiiller bir bilgiyi cesitli yollarla elde edip isleyebilir. Bu yollara elektronlarin
hareketleri 6rnek verilebilir. Elektronlarin hareketiyle yapilan bu iglemler molekiillerin
hareketi ile de gergeklestirebilir.

Kisisel ve diziistii bilgisayarlar verileri saklarken bit kullanmaktadir. Bu bitler 0 veya 1
degeri alir. Bilgisayar programlari da zaten 0 veya 1 dizilerinin gosterimidir. DNA
molekiilleri de bit gibidir. Bit 0 veya 1 degerlerinden biri ile ifade edilirken, DNA ise
Adenin (A), Guanin (G), Sitozin (C), ve Timin (T) dortlii bazin1 kullanmaktadir. Elektronik
bilgisayarlardaki 0-1 dizilerinin yerine, DNA bilgisayarlarda A-T-G-C dizilerinden olusan
yapilar kullanilmaktadir.

Her hesaplama metodunda oldugu gibi, DNA hesaplamada da bazi hatalar ile
karsilagilmistir. Bu durum, DNA hesaplamada zorluklarin yasanmasina neden olmustur.
Bundan dolayi, ¢ogu hesaplama metotlarinda oldugu gibi DNA hesaplama metodu da %
100 giivenilir kabul edilmemistir. Bu nokta da yapilmasi gereken en 6nemli i5, DNA
dizilerinin ¢ok dikkatli bir sekilde olusturulmasidir.

EMCC, DNA hesaplama alanindaki 6zel bir birlik olup 11 Avrupa iilkesinden
olusmaktadir [32]. Bu birligin amaci, DNA hesaplama ve molekiiler hesaplama alaninda
dokiiman hazirlamak ve geligsmeleri takip etmektir. Bu sekilde, arastirmacilara yeni ufuklar
acip onlarin bakis agisini degistirmeyi hedeflemektedir. Bu kurulus, heniiz yeni olup ¢ok
hizli bir sekilde gelismesi beklenmektedir.

Avrupa Molekiiler Hesaplama Birligi, Avrupa’daki gelismeleri takip etmek ig¢in
kurulmustur. Bu kurulus, 9 Avrupa Birligi iilkesindeki farkli arastirma kuruluslarinin bir

araya gelmesiyle yeni bir fikir grubu olmus ve daha c¢ok bilim, teknoloji ve endiistri
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alanlarinda calisma yapmustir. Ozel bir emek sarf edilirse, molekiiler biyoloji, DNA
hesaplama ve bilgisayar bilimleri hizla gelisecek ve istenilen diizeye ulasacaktir. Bu
baglamda, EMCC Kurumu bir¢ok ulusal ve uluslararasi konferansi organize etmektedir.
Buraya kadar, DNA hesaplama ile ilgili teorik bilgi sunulmus ve literatiir anlatilmistir.
DNA hesaplamanin avantaj ve dezavantajlari, zorluklari, uygulanabilirlik durumlart ve
hangi aragtirmalarin yapildigi kisaca 6zetlenmistir. Literatiir caligmas1 Tablo 1.2°de 6zet
seklinde verilmektedir. DNA hesaplama iizerine yapilan ¢alismalardan, DNA dizilerinin
cok karmasik ve zor problemlerin ¢oziimiinde ve c¢ok biiylik kapasitedeki verilerin
saklanmasinda, kolayca kullanilabilecegi anlasilmaktadir. DNA hesaplama ile ulagilmak
istenen asil hedef, DNA molekiillerinden olusan, DNA bilgisayarlarin yapilmast ve

gelistirilmesidir.

1.2. Literatiir Ozeti

Tablo 1.2°de DNA hesaplama algoritmas1 kullanilarak yapilan caligmalarin 6zeti

verilmektedir.

Tablo 1.2. DNA Hesaplama ile ilgili ¢aligmalar

Calismanin konusu Calismanin Amaci Kaynaklar
DNA molekiilii kullanarak DNA
DNA Bilgisayarlar bilgisayar yapilabilmesi {izerine [1], [18], [28], [32], [33], [63]
bir¢ok caligma yapilmustir.
Hamilton Path Problemi ( Gezgin satici problemi birgok
, , (1], [2], [4], [6], [10],[13], [15]
Gezgin Satici Problemi ) calismada kullanilmustir.

Belirli kapasitedeki bir kutu igerisine
) maksimum sayida ve en fazla kazang
Sirt Cantasi Problemi ' , [5], [8], [12], [71], [72]
saglayacak sekilde nesne yerlestirme

islemidir

Mantiksal denklemlerin

dogrulugunun saglanmasi igin [9], [11], [14],[20],[23]

3-SAT, Max-SAT ve Max-W-

SAT problemleri
kullanilir

Bu tiir problemlerde grafik {izerinde

. ) | gezilecek maksimum diigiimi bulma [16]
Maksimum Klikleme problemi
islemi yapilir.
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Tablo 1.2°nin devamu

Molekiiler Biyoloji

Molekiiler biyoloji ile DNA
hesaplamanin iligkisinin

belirlenmesi

[591.[82]

Takagi-Sugeno Bulanik kurallar

Bulanik denetleyici
parametrelerini DNA hesaplama

ile ayarlamak

[17], [22], [58], [74]

Aritmetik Toplama

DNA molekiilleri ile toplama

islemini gergeklestirmek

[39]

Grafik Renklendirme Problemi

3 veya daha fazla renk kullanarak
problemleri kodlamak ve

¢Oziimiinii gerceklestirmek

[24],[36],[64]

Minimum aralikli aga¢ problemi

Belirli bir bahge veya alana
minimum mesafe kullanarak en

fazla agac dikimi yapmak

[7], [60]

PID parametrelerinin ayarlanmasi

PID parametreleri olan Kp, Ki ve

Kd degerlerinin bulunmasi

[43], [45], [46], [47], [48], [52],
[73]

Akill1 sistemler

Akall1 sistemleri olusturan

parametrelerin ayarlanmast

[62], [63], [77], [78]

Sinyal igleme noktalarinin

belirlenmesi

Sinyal ayarlama i¢cin DNA

hesaplamanin kullanilmasi

[38], [76], [79], [80]

Bilgi giivenligi ve sifreleme

DNA molekiilleri ile giivenli veri

merkezleri olusturmak

[29], [301, [49], [70]

DNA hesaplama ile olasilik

islemi yapilir.

Olasilik parametre algoritmasi [81]
hesaplamalar1 yapma
DNA hesaplama algoritmast ile
Ag giivenligi yasaklanmig permiitasyon [61], [65]
problemlerinin ¢dziimii
) DNA hesaplama ile matriks
Matrikslerde ¢arpma ] [75]
carpimini gergeklestirmek
Asansdr problemlerinin DNA
Asansor problemi hesaplama ile optimizasyonunu [3]
gerceklestirmek
) DNA molekiilleri ile veri saklama
Veritabani olusturma [34], [35]
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1.3. Tezin Amaci ve Kapsam

Bu yiiksek lisans tezinin amaci DNA hesaplama algoritmasmin optimizasyon
problemlerinin ¢6ziimiinde, denetleyici parametrelerin ayarlanmasinda ve sistem
modellemede kullanilabilecegini gostermektir. DNA hesaplama son yillarda kullanimi
hizla artan bir optimizasyon algoritmasidir. Yapilan uygulamalarda iki farkli DNA
hesaplama kullanilmaktadir. Laboratuar ortaminda yapilan DNA hesaplama biyokimyasal
tepkimeler kullanilarak gergeklestirilmektedir. Laboratuar uygulamasinin maliyeti ¢ok
fazla ve uygulanabilirligi ¢ok zordur. Biitiin bu olumsuzluklar1 gidermek ve DNA
molekiillerinin hesaplama yetenegini kullanmak igin ¢6zelti ortaminda uygulanan DNA
hesaplamanin elektronik ortamda uygulanmasina yonelik ¢aligmalar yapilmaktadir. Bu tez
calismasinda ¢ozelti ortamindaki DNA hesaplamanin elektronik ortamda uygulanabilecek
Ozellikleri tespit edilerek sayisal DNA hesaplama algoritmasi gelistirilmektedir.
Literatiirde benzer Ornekleri bulunan bu algoritma DNA hesaplama ile genetik

algoritmanin benzer 6zelliklerinin kullanimi1 sonucu olusturulmaktadir.

1.4. Tezin Yapisi

Bu tez ¢aligmasi 6 boliimden olugmaktadir. Birinci boliim girig olup, bu béliimde DNA
hesaplama hakkinda genel bilgi verilmekte ve tarihgesi anlatilmaktadir. Ayrica, DNA
hesaplamaya ait literatiir 6zeti, tezin amaci ve kapsami genis bir sekilde anlatilmaktadir.

Ikinci boliimde, optimizasyon algoritmalari hakkinda bilgi verilmekte 6zellikle, GA,
QPSO ve YBS algoritmik adimlar ile birlikte agiklanmaktadir.

Ugiincii  béliimde, DNA hesaplama tiim yonleri ile ele almmaktadir. DNA
hesaplamanin, literatiirdeki uygulama sekilleri, algoritmik adimlar1 ve DNA hesaplamaya
ait iki uygulamali 6rnek bu boliimde verilmektedir.

Dordiincti bolimde, DNA hesaplama algoritmas1 kullanilarak NP problemlerin
optimizasyonu gerceklestirilmektedir. Bu boliimde, DNA hesaplama iki optimizasyon
problemine uygulanmakta ve optimum ¢oziim bulunmaktadir. Bu problemler; gezgin satici
ve sirt cantast problemidir. Her iki problem de, kiiciik degerler kullanildiginda ¢oziimii
kolayca bulunan, fakat problemi olusturan degisken sayisi arttik¢a kompleks bir yapiya
dontisen, NP smifindandir. Bu kompleks problem yapisini ¢ézmek icin, elektronik

bilgisayarlar kullanildiginda, matematiksel formiiliin olusturulmas: ¢ok zor olmaktadir.
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Ayn1 zamanda, problemin boyutu biiyiiyecegi i¢in, ¢oziim olusuncaya kadar gegecek siire
katlanarak artacaktir. Bu siire, problemin boyutuna gore haftalar, hatta aylar almaktadir.
Biitiin bu kompleks yap1 igerisinde, ¢oziimiin bulunmasi zorlasacaktir. Bunlarin bir sonucu
olarak, problemin ¢6ziimiinii elektronik bilgisayarla ger¢eklestirdigimizde, zaman, para ve
enerji yoniinden biiyiik dezavantaj yasanmaktadir.

Gezgin satict, bir optimizasyon problemidir. Bu problemde, sehir sayilar1 ve bu sehirleri
birbirine baglayan yollarin uzunluklari belirlenmekte ve bu degerler DNA molekiilleri
kullanilarak  kodlanip, DNA hesaplama kullanilarak, problemin optimizasyonu
gerceklestirilmektedir. Gezgin satict probleminde, her sehir en az ve sadece bir kez ziyaret
edilmektedir. Bu bolimde, 6rnek bir gezgin satict problemi iizerinde, DNA hesaplama
algoritmasi uygulanarak optimum ¢6ziim bulunmaktadir.

Swrt ¢antast da aynmi zamanda bir optimizasyon problemidir. Sirt ¢antasi olarak
adlandirilan bir nesne ve bu nesne igerisine yerlestirilecek elemanlar vardir. Her bir
elemanin agirliklart ve kazang degerleri farklidir. Bu boliimde, belirli bir kapasitesi olan
sirt cantasi, Ornek olarak alinmakta, sirt c¢antasina yerlestirilecek olan elemanlarin
agirliklart ve kazang degerleri belirlenmektedir. Problemin ¢oziimii gerceklestirilirken
amag, sirt ¢antasi kapasitesini agsmadan en fazla kazang degerini olusturacak elemanlarin
belirlenmesidir. Bu béliimde, 6rnek bir sirt ¢antasi problemi {izerinde DNA hesaplama
algoritmasi uygulanarak optimum ¢6ziim bulunmaktadir.

Binalarin ag kablolarinin dosenmesi islemi, gezgin satici problemi ile ayni optimum
¢cozlime sahiptir. Gezgin satic1 problemindeki sehirlerin yerine, bina igerisindeki odalar
kullanilir. Burada amag, en az uzunlukta kablo kullanarak, biitiin odalara ag kurmaktir. Bu
problemin optimum ¢dziimii ile gezgin satic1 probleminin optimum ¢6ziimii ayni algoritma
ile bulunur.

Asansor problemi ise, sirt ¢antasi problemine benzer bir ¢éziim yoluna sahiptir. Bu
problemde, agirlik s gegmemek kosuluyla, maksimum nesnenin tasinmasi
hedeflenmektedir. Bu yoniiyle, tamamen sirt cantasi problemine benzemektedir. Sirt
cantast probleminin optimum ¢6ziim ydntemi, aynen asansdr problemi icinde
kullanilmaktadir.

Tezin besinci bolimiinde, kontrol sistemlerine ait parametreler GA, QPSO ve DNA
hesaplama algoritmasi ile ayarlanarak optimum ¢oziim gergeklestirilmektedir. Bu boliim,

iki alt birimden olugmaktadir.
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[lk uygulama olarak, PI elemanlarinin bir sistem iizerinde gdsterimi, GA, QPSO ve
DNA hesaplama ile optimizasyonu gerceklestirilmektedir. PI elemanlar1, bir sistemin
kararli hale gelmesini saglamaktadir. Siirekli kontrol edilmesi gereken ve sistemin ¢ikisina
gore deger alan bu elemanlar, sistemde olusacak hatanin minimum diizeyde tutulmasini
saglamaktadir. Sistemin kararli halde kalmasi i¢in, kullanilmasi gereken PI degerleri GA,
QPSO ve DNA hesaplama ile bulunup, c¢evrimi¢i ve g¢evrimdisi olarak sisteme
uygulanmaktadir. Her bir algoritma igin, ¢evrimigi ve ¢evrimdist degerler bulunmakta ve
sonuglar grafiksel olarak karsilastirilmaktadir.

Bu boliimiin ikinci uygulamasinda GA, QPSO ve DNA hesaplama kullanilarak, bulanik
denetleyicilerin 6lgekleme faktorleri ayarlanmaktadir. Yukarida belirtilen algoritmalar ile
Olgekleme degerleri bulunup, sisteme gonderilmekte ve elde edilen sonuglar grafik
izerinde incelenmektedir.

Tezin altinct boliimiinde, QPSO tabanli uyarlamali DNA hesaplama algoritmasiyla, Pl
parametrelerinin  ayarlanmasi yapilmaktadir. Bu bolimde, DNA hesaplamaya ait
poplilasyon_boyutu, maksimum_islem sayisi, c¢aprazlama, enzim ve virlls orani
parametreleri, QPSO algoritmasi ile bulunarak DNA hesaplamaya gonderilmektedir. DNA
hesaplama algoritmas1 ise, sistemin hata ve ¢ikis degerlerini, QPSO algoritmasina
gondermekte, burada uygulanan uygunluk fonksiyonu ile yeni parametre degerleri

belirlenmektedir.
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2. OPTIMIiZASYON ALGORITMALARI

Optimizasyon, bir problemin ¢oziimii olabilecek degerler igerisinden en uygun olani
bulma islemidir [40, 41]. Optimizasyonun amaglarindan biri matematiksel denkleme sahip
bir problemin maksimum veya minimum degerini bulmak, analitik olmayan problemlerde
ise en uygun analizi yapmaktir. Diger bir amacg ise olusabilecek hatalar1 minimuma
indirmek ve maksimum kazang elde etmektir. Optimizasyonu, giinliik hayatta farkinda
olarak veya olmayarak birgok kez kullaniriz. Karsilagilan bir problemde en uygun ¢6ziimii
arariz. Ornegin, arabalarin trafik lambalarinda bekleme siiresini en aza indirmek, bir imalat
yapilirken en az malzeme ile maksimum kazang elde etmek i¢cin gerekli hesaplamalar
yapmak, optimizasyon problemlerinden sadece birkagidir. Optimizasyon problemleri,
biitiin kosullar diisiiniilerek ¢oziiliir. Sistemi kisitlayan nedenler titizlikle irdelenir.

Optimizasyon problemlerinin uygulama alanlarindan biri de NP problemlerdir. Bu tiir
problemlerde, degisken sayis1 arttikca problemin analitik ¢6ziimii zorlasmaktadir. Ornegin
gezgin satict probleminde sehir sayisi arttikca, sirt cantasi probleminde ise eleman sayisi
arttikga problemin ¢ozliimii zorlasmakta ve ¢6ziim i¢in gerekli zaman uzamaktadir.

Bir optimizasyon probleminde, oncelikle 3 temel etkenin belirlenmesi gerekir. Bunlar;
uygunluk fonksiyonu (fittness), degiskenler ve sinirlayicilardir. Uygunluk fonksiyonu,
¢ozlimili istenen problemin optimizasyonunu bulmak i¢in kullanilan matematiksel
denklemdir. Optimizasyon isleminde uygunluk fonksiyonunu maksimum veya minimum
yapan degerler bulunur. Denklem 2.1°’de, 6rnek bir uygunluk optimizasyon problemi

verilmektedir.

Max(y)= aiX; + axXp + asXz +.....+anXy (2.1)

Degiskenler, optimizasyon problemini olusturan bagimsiz parametrelerdir. Denklem
2.1°deki X1, X2, X3, Xn degiskenler olarak ifade edilir. Smirlayicilar ise, bir problemde
degiskenler i¢in belirlenen bir aralik olabilecegi gibi, zamanla ilgili problemlerde siire
sinirlamas1 seklinde olabilir. Kisitlayicilar, problemin ¢dziimii i¢in bulunan optimum
degerin ¢6ziim olup olmadigin1 kontrol etmek icinde kullanilir. Optimizasyon

problemlerinin ¢6ziimii i¢in bir¢ok algoritma gelistirilmistir. Bunlardan bazilari; genetik



algoritma, DNA algoritmasi, parcacik siirli optimizasyon algoritmasi, yapay bagisik
sistemler ve yapay sinir aglaridir.

Ornek bir optimizasyon problemi olarak segilen Sekil 2.1°deki kutunun yiiksekligi 2 cm
ile 10 cm arasinda, capt 5 cm ile 12 cm arasinda ve hacmi 250 cm?® olacak sekilde imalati
yapilirsa toplam alanint minimum yapmak i¢in uygunluk fonksiyonunu, degiskenleri ve

siirlayicilart gosterelim.

Sekil 2.1. Ornek bir optimizasyon problemi

Degisken ve sinirlayicilar ile alanin tanimlanmasi sonucu elde edilen amag fonksiyonu

denklem 2.2’de verilmektedir.

2
min £ (R, H) = =R

+7.R.H (2.2)

Degiskenler Cap (R) ve Yiikseklik (H) parametreleridir. Sinirlayicilar denklem 2.3, 2.4 ve
2.5’te verilmektedir.

2<H<10 (2.3)
5<R<12 (2.4)
V = 250cm’ (2.5)

2.1. Genetik Algoritma

Genetik Algoritma (GA), canlilardaki dogal se¢im ve genetik yapiyr esas alarak

gelistirilmistir [40, 42]. Bilimsel arastirmalarda siklikla kullanilan bir optimizasyon
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algoritmasidir. Parametre degerleri iyi se¢ildiginde, yerel ¢6ziim noktalarina takilmadan
global arama gergeklestirebilirler. Paralel islem yaparak daha hizli sonuca ulasirlar.
Genetik bilgiyi kullanarak hesaplama yaparlar. Problemleri ikili say1 sistemi ile kodlarlar.
Se¢im, ¢aprazlama ve mutasyon Ozellikleri ile yeni popiilasyon olusturup matematiksel
modellere gereksinim duymazlar. GA’da popiilasyon biiyiikliigii, se¢im, ¢aprazlama ve
mutasyon orani problemin ¢6zliimii i¢in bulunan sonuglar1 biiylik oranda etkilemektedir. Bu
parametrelerin  1yi  seg¢ilmesi dogruluk oramim1 artirmaktadir. Ayrica uygunluk

fonksiyonunun iyi segilmesi ¢ok onemlidir. Sekil 2,2°’de GA’nin adimlar1 goriilmektedir.

Mk GA 'nin sozle kodlanmast:
populasyonun o o .
olusturulmasi Adiml: Rastlantisal olarak ikili say1 dizileri ile ilk
. poplilasyonu olustur.
‘ Segim ‘
v Adim 2: C6ziim icin belirli oranda eleman seg.

Caprazlama

v

Adim 3: Yeni popiilasyona ¢aprazlama uygula.

[ Mutasyon | Adim 4: Popiilasyona mutasyon uygula.
v Adim 5: Popiilasyon elemanlarinin uygunluk degerlerini bul.
Uygunluk

degerlerinin

hesaplanmas! Adim 6: Maksimum islem sayisina ulasildi ise dur degilse

adim 2’ye geri don.

sayisina
lasildi mi?

Sekil 2.2. Genetik algoritma igin akis diyagrami

Sekil 2.2°de akis diyagrami verilen GA’nin algoritmik adimlart asagida
acgiklanmaktadir:
Adim 1: Tlk popiilasyon binary (ikili say1 sistemi) olarak ve rastlantisal bir sekilde
olusturulur. Bu adimda probleme ait tiim degiskenler gen olarak ifade edilen ikili say1
dizileri ile kodlanip her bir dizi birlestirilerek kromozom olarak adlandirilan yapilar

olusturulur.
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Adim 2: Problem i¢in bir uygunluk fonksiyonu belirlenir. Popiilasyona ait her bir eleman
icin uygunluk degerleri hesaplanarak kaydedilir.

Adim 3: Uygunluk degerleri en iyi olan elamanlardan uygulayici tarafindan belirlenen bir
oranda sec¢im yapilarak yeni popiilasyon olusturulur.

Adim 4: Secilen elemanlar uygulayici tarafindan belirlenen bir kurala gore ¢aprazlama
islemine tabi tutulur. Boylece ilk popiilasyondan farkli yeni bir popiilasyon olusturulur.
Yeni popiilasyonun her bir elemani i¢in uygunluk degerleri hesaplanarak kaydedilir.

Adim 5: Yeni popiilasyon uygulayici tarafindan belirlenen bir oranda mutasyona tabi
tutulur. Olusan popiilasyon elemanlarinin uygunluk degerleri kaydedilir. Bu adima kadar
elde edilen uygunluk degeri en iyi popiilasyonu belirler.

Adim 6: Yukarida verilen 2, 3, 4 ve 5 adimlar1 uygulayici tarafindan belirlenen maksimum
islem sayisina ulasilana kadar devam eder.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasildiginda algoritma durdurulur. En iyi elemanlar

secilerek optimum ¢oziim elde edilir.

2.2. Kuantum Par¢acik Siirii Optimizasyonu

Quantum parcacik siirii optimizasyonu (QPSO), dogadaki canlilarin hareketlerinden
esinlenerek gelistirilmis bir algoritmadir. Bilimsel calisma yapan kisiler, canlilarin
hareketlerini izleyerek onlar1 anlamaya ¢alisip, hareketleri iizerine detayli ¢alisma
yapmiglardir. Canlilarin birbirleri ile olan iletisimi, birlikte hareket etme olgusu, dis
etkilere ortak tepki verme durumu irdelenerek, bu olaylarin optimizasyon problemlerine
uygulanabilecegi sonucuna varilmistir [43]. QPSO algoritmasi1 uygulanirken, her bir
iterasyon icin bireylerin kendilerinin sagladigi en iyi pozisyon pbest, bireylerin birlikte
sagladigi en 1yi pozisyon gbest degiskeninde tutulur. Parcacigin her bir iterasyon i¢in hiz

degeri belirlenirken denklem 1.6 kullanilmaktadr.

V= (C1*pig + €2*pgq)/(cl+c2) (2.6)

Denklem 2.6’da verilen cl ve c2 degerleri [0 1] araliginda rastgele secilen diizenli
sayilardir. QPSO algoritmasinin PSO algoritmasindan farki, siiriiniin elde ettigi gbest
degeri yerine bu degerlerin ortalamasi olan mbest degiskeni kullanilir. Mbest degeri

denklem 2.7 kullanilarak hesaplanir.
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Mbest=1/M * Y (pg.d(t)) (2.7)

Denklem 2.7°deki M popiilasyon biiyiikligiinii ifade etmektedir. Popiilasyonun yeni
pozisyonu denklem 2.8 ve denklem 2.9 kullanilarak hesaplanir.

X(t+1) = p—,8.|mbest—x(t)|.ln(%) u<0.5 (2.8)

X(t+1) = p+ B.|mbest — x(t)|. In(%) u>0.5 (2.9)

Denklem 2.8 ve denklem 2.9°da kullanilan u ve B degisken olarak kullanilir. u degiskeni

0-1 araliginda bir deger alir. B degiskeni ise probleme gore kullanici tarafindan belirlenir.

e QPSO s kodlama
PopUU;gzxrf]cl’Skicin Adim 1: Rastlantisal olarak ilk popiilasyonu olustur.
"ﬁii;'f,{;”i Adim 2: Popiilasyonun uygunluk degerlerini hesapla.
Adim 3: Her bir pargacigin Pbest degerini hesapla.
e Adim 4: Pbest degerini kullanarak Gbest degerini hesapla.
S aancale Adim 5: Mbest degerini hesapla.
Adim 6: Bulunan yeni degerleri kullanarak siirlinlin yeni
:f::: pozisyonu giincelle.
"°Zi§'-u¥22:..”: ) Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasildi ise dur degilse adim

2’ye geri don.

islem sayisina
lasildi mi12

Sekil 2.3. QPSO algoritmasi i¢in akis diyagrami

Sekil 2.3’te akis diyagrami verilen QPSO algoritmasinin algoritmik adimlar asagida
agiklanmaktadir:

Adim 1: 11k popiilasyon rastlantisal olarak olusturulur.
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Adim 2: Problem i¢in bir uygunluk fonksiyonu belirlenir. Popiilasyona ait her bir eleman
icin uygunluk degerleri hesaplanarak kaydedilir.

Adim 3: Bulunan uygunluk degerleri pargaciklarin yerel konum degerlerini verir. Her bir
parcaciga ait bu yerel degerler karsilastirilir ve uygunluk degeri en iyi olan parcacigin
konumu, popiilasyonun yeni konumu olarak alinir.

Adim 4: Popiilasyonun global uygunluk fonksiyonu Mbest denklem 2.7 kullanilarak
bulunur. Eger bulunan deger 6nceki degerlerden iyi ise yeni deger Mbest olarak degistirilir.
Adim 5: Popiilasyonun en 1yi hiz1 2.6 denklemi kullanilarak hesaplanir.

Adim 6: Parcaciklarin pozisyonu denklem 2.8 ve denklem 2.9 kullanilarak giincellenir.
Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar 2, 3, 4, 5 ve 6 adimlar1 tekrarlanir.
Maksimum islem sayisina ulasildiginda algoritma durdurulur. En iyi elemanlar segilerek

optimum ¢oziim elde edilir. Sekil 2.8’de QPSO algoritmasinin adimlari verilmektedir.

2.3. Yapay Bagisikhik Sistemler

Yapay Bagisiklik Sistemler (YBS), canlilarin savunma mekanizmasi 6rnek alinarak
gelistirilmistir. Genetik algoritma ve DNA hesaplama algoritmas: gibi sezgisel yontemler
arasinda sayilmaktadir [44]. Miihendislik problemlerinin ¢6ziimiinde, ¢ok iyi performans
saglamaktadir. YBS, algoritmik adimlar bakimindan genetik algoritmaya benzemektedir.
Mutasyon ve se¢im her iki algoritma icin ortak adimlardir. YBS, ¢aprazlama adimini
kullanmayip onun yerine kopyalama adimini kullanmaktadir. YBS ile yapilan
uygulamalarda, bu algoritmanin lokal aramalarda daha etkili oldugu ancak global
aramalarda yeterince performans saglayamadigi goriilmektedir. YBS, hafiza ve 6grenme
gibi yetenekleri ile yapay sinir aglarina benzemektedir. YBS ile yapilan uygulamalarda
parametre segimi ¢ok onemlidir. Ozellikle popiilasyonun biiyiikliigii, uygunluk degerinin
belirlenmesi, maksimum islem sayis1 ve mutasyon oranmin iyi belirlenmesi optimum
¢oziime ulagmakta biiyiikk Oneme sahiptir. Genetik algoritma ve DNA Hesaplama
algoritmasinda oldugu gibi parametre se¢imi uygulayicinin deneme yanilma ve
tecriibelerine bagl olarak farklilik gostermektedir. Ayrica, problemin zorluk derecesi ve
biiyiikliigii de parametre se¢iminde dikkate alinmasi gereken bir noktadir. Sekil 2.4°te YBS

akig diyagrami verilmektedir.

20



ilk popllasyonu

olu‘$tur YBS sozle kodlama
Uygunlu: degerini| Adim 1: Ikili say1 sistemi ile rastlantisal olarak ilk

hesapla
v popiilasyonu olustur.

Koiyala Adim 2: Popiilasyonun uygunluk degerlerini hesapla.

Mutasyon Adim 3: Uygunluk degeri en iyi olanlar1 kaydet.
v Adim 4: Popiilasyona belirlenen oranda mutasyon uygula.
Secim

Adim 5: Olusan yeni popiilasyondan uygunluk degeri en iyi

olan elemani belirle.

islem sayisina

Adim 6: Maksimum iglem sayisina ulasildi ise dur degilse
lasildi mi1?2

adim 2’ye geri don.

Sekil 2.4. Yapay bagisik sistemler igin akis diyagrami

Sekil 2.4’te akis diyagrami verilen YBS’nin algoritmik adimlar1 agagida agiklanmaktadir:
Adim 1: 11k popiilasyon rastlantisal bir sekilde olusturulur.

Adim 2: Problem i¢in bir uygunluk fonksiyonu belirlenir. Popiilasyona ait her bir eleman
icin uygunluk degerleri hesaplanarak kaydedilir.

Adim 3: Uygunluk degerleri en iy1 olan elamanlar kopyalanir.

Adim 4: Yeni popiilasyon uygulayici tarafindan belirlenen bir oranda mutasyona tabi
tutulur. Olusan popiilasyon elemanlarinin uygunluk degerleri kaydedilir. Bu adima kadar
elde edilen uygunluk degeri en 1y1 popiilasyon belirlenir.

Adim 5: Yukarida verilen 2, 3, 4 ve 5 adimlar1 uygulayici tarafindan belirlenen maksimum
islem sayisina ulasilana kadar devam eder.

Adim 6: Maksimum islem sayisina ulasildiginda algoritma durdurulur. En iyi elemanlar

secilerek optimum ¢oziim elde edilir.

2.4. DNA Hesaplama

DNA hesaplama algoritmasi, son zamanlarda bir¢ok optimizasyon probleminin

¢dziimiinde basarili bir sekilde uygulanmaktadir. Ozellikle, analitik yontemlerle ¢dziimii
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giic olan problemlerin, DNA hesaplama algoritmalart kullanilarak ¢6ziildiigi
goriilmektedir.

DNA hesaplama algoritmasi, Genetik algoritma ile benzerlik gostermektedir. Ancak, bu
algoritma genetik algoritmalardan farkli olarak iki yeni mutasyon islemine sahiptir [45,
46]. Enzim mutasyonu, herhangi bir DNA dizisinden bir veya daha fazla DNA pargasinin
silinmesi demektir. Enzim mutasyonu, sistem etkisiz hale geldiginde yeni kontrol
yapilarinin se¢imi i¢in kullanilir. Virlis mutasyonu, herhangi bir DNA dizisine bir veya
daha fazla yeni DNA pargasi1 eklemektir. Virlis mutasyonu, sistem performansi olumsuz
duruma geldiginde kontrol yapilarinin degistirilmesi i¢in kullanilir [47].

Sekil 2.5’de literatiirde kullanilan DNA hesaplama akis diyagramindaki algoritmik
adimlar asagida agiklanmaktadir [48]:

Adim 1: 11k popiilasyon olusturulur.

Adim 2: Popiilasyona mutasyon uygulanir.

Adim 3: DNA dizileri karistirilarak yeni popiilasyon olusturulur.

Adim 4: Popiilasyonun uygunluk degerleri hesaplanip degerlendirme yapilir.

Adim 5: Yeni bulunan uygunluk degerleri orijinal degerlerden daha iyi ise degistirilir ve

adim 2’ye gidilir. Yeni degerler daha iyi degilse degistirilmeden adim 2’ye gidilir.

ilk populasyonun
olusturulmasi

L‘A

Mutasyon

!

DNA Karigtirma

}

Degerlendirme

Geri Al

Degisen uygunluk
deger > orijinal
uygunluk deger

Degistir

Sekil 2.5. Literatiirde kullanilan DNA hesaplama algoritmasi
icin akig diyagrami
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3. DNA HESAPLAMA

DNA hesaplama, son yillarda kullanimi hizla artan yeni bir arastirma alani olup,
canlilarin genetik bilgisini saklayan DNA molekiillerinin 6zelliklerinden yararlanilarak
gelistirilmistir [32, 49-55]. DNA, canlilarin yasamina doniik tiim bilgiyi kodlayan ve
canlimin yasami boyunca bozulmadan saklayan bir molekiildiir. DNA molekiilii,
polimerlerden olusmaktadir. Polimerler, monomer olarak isimlendirilen niikleotitlerin,
yeterli sayida birlesmesinden olugsmaktadir. Niikleotitler, deoksiriboz seker, fosfat grubu ve
bazlardan meydana gelmektedir [56, 57]. DNA molekiiliindeki karbonlar, molekiiliin
yoniinii belirlemektedir. DNA molekiillerinin pozitif yonii 5°-3” kalib1 ile, negatif yonii ise
3’-5’ kalib1 ile gosterilmektedir. Molekiilii olusturan bazlar, Adenin, Guanin, Sitozin ve
Timin olup sirayla A, G, C ve T harfleri ile ifade edilmektedir [58-64]. Sekil 3.1°de
gosterildigi iizere, bu dort baz bir araya gelerek DNA molekiillerini olustururlar.
Niikleotitleri birbirinden ayiran tek etken, bazlar oldugu igin, her bir niikleotit, baz isimleri

ile ifade edilmektedir. Ornegin, Adenin niikleotiti yerine Adenin kullanilmaktadir.

DNA Molekiili

Polimer Polimer

Monomer Monomer,
(niikleotit) (niikleotit)

Sekil 3.1. DNA molekiiliiniin kimyasal yapisi

DNA molekiilii, yapisindaki hidrojen baglarindan dolay: kararli bir yapiya sahiptir.
Adenin ve Timin 2’li hidrojen bagi (A=T), Guanin ve Sitozin ise 3’lii hidrojen bag1 (C=G)
kullanir. Guanin ve Sitozin ti¢lii hidrojen bagi nedeniyle Adenin ve Timin’e gére daha

kararlidir. DNA molekiilleri tekli dizi ve ¢ift sarmal dizi seklinde bulunmaktadir. Tekli



DNA dizileri kullanilarak, DNA molekiillerinin sentezi ve c¢ogaltilmast gerceklestirilir.
Sekil 3.2’de tek sarmal DNA ve Sekil 3.3’te ¢ift sarmal DNA yapisi gosterilmektedir.
DNA ¢ift sarmal yapisi olusurken, Watson-Crick tiimleme kurali kullanilir [52]. Bu kural,
Watson ve Crick tarafindan bulunmus olup, Adenin ile Timin ve Guanin ile Sitozin
birbirlerinin tiimleyenidir [53, 54]. Cift sarmal DNA olusturulurken, A ile T ve G ile C
eslesebilir. Bunun disinda bir eslesme miimkiin degildir. Bu yapida paralellik olmayip,

DNA dizileri birbirlerinin zit kutuplari ile birlesir [55].

Sekil 3.2. Tekli DNA molekiiliiniin genel yapisi
EROERals
5 A T c \\ G | 3

g | L v oko 5
eeeoe

Sekil 3.3. Cift sarmal DNA molekiiliiniin genel yapisi

Buraya kadar, DNA molekiiliiniin genel yapist ayrintili olarak anlatilmistir. Simdi ise
DNA molekiiliiniin hesaplamada kullanildiginda ne tiir avantaj ve dezavantajlari oldugu
anlatilacaktir. DNA hesaplama, paralel islem yapma yetenegi sayesinde ¢oziimii yapilacak
optimizasyon problemini alt gruplara ayirarak, islemin daha hizli ve daha kisa siirede
gerceklesmesini saglar [32, 33]. Islemlerde sagladigi hizin yaninda, veri saklama

kapasitesinin ¢ok yiiksek olmasi, DNA molekiillerinin elektronik veri saklama
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aygitlarmdan 10" kat daha fazla veri saklayabilmesine olanak saglar. Ayrica, DNA
molekiiliiniin yillarca bozulmadan kalmasi sayesinde, insanlarin genetik bilgisi uzun siire
korunmaktadir. Uzun siireli korunmasi gereken verilerin saklanmasinda, DNA
molekiillerinden yararlanilmaktadir. Biitiin bunlarin yaninda, molekiillerin diziliminde
olusacak bir hatanin, hesaplama sonucunu dogrudan etkileme riski vardir. Bu sekilde bir
hata yapildiginda sonuglar ¢ok farkli olugmaktadir. DNA molekiillerinin hesaplama
Ozelliklerinden azami fayda saglanabilmesi ig¢in, Uygulamalarin c¢ozelti ortaminda
gerceklestirilmesi gerekmekte, bu ise daha fazla maliyet gerektirmekte ve uygulanabilirligi
azaltmaktadir. Ayrica biitiin optimizasyon algoritmalarinda oldugu gibi, DNA hesaplamada
da bulunan sonucun dogruluk oranit %100 degildir. DNA hesaplamanin ¢dzelti ortaminda
uygulamasi zor ve pahali oldugu icin, son yillarda yapilan ¢alismalarda elektronik ortama
uyarlanarak yeni sayisal DNA hesaplama algoritmalar1 gelistirilmistir [45-48, 52]. Bu
calismalarda amag¢, DNA molekiiliine ait ozellikleri elektronik ortamda uygulamaktir.
Yapilan bir¢ok ¢alismada, DNA molekiillerine ait 6zellikler kullanilarak bazi optimizasyon
problemlerinin ¢oziimii gerceklestirilmistir. Ozellikle, literatiirde ¢ok kullanilan gezgin
satict problemi, sirt cantasi problemi ve denetleyici parametrelerinin ayarlanmasinda DNA
hesaplama basarili bir sekilde uygulanmustir [5, 7, 13, 15,52, 60, 61].

DNA hesaplama, literatiirde optimizasyon algoritmasi olarak kabul edilmektedir.
Optimizasyon algoritmalari, ¢6ziimii matematiksel yontemlerle zor olan problemlerin
optimum degerlerini bulmak i¢in kullanilmaktadir. Polinomal olmayan zor (NP-hard)
denklemler olarak kabul edilen bu tiir problemlerin, parametre sayisi arttikca zorluk
derecesi ve karmagiklik durumu artmakta, geleneksel algoritmalar ile ¢oziimi
zorlasmaktadir [11, 50]. Bu nedenle, bu tiir problemlerin ¢6ziimiiniin daha kolay
gerceklestirilmesi i¢in sezgisel temellere dayanan algoritmalar gelistirilmistir. Bu
algoritmalarin uygulamada en ¢ok kullanilanlart genetik algoritma, yapay bagisik
sistemler, parcacik siirii optimizasyonu algoritmasi ve DNA hesaplama algoritmasidir. Her
algoritmanin kendine 6zgii algoritmik adimlar1 vardir. Ayrica, her algoritmanin yapilan
uygulamalarda farkli problem tiirlerinde farkli performans sergiledigi goriilmektedir.
Algoritmalarin birbirlerine kars1 avantaj ve dezavantajlar1 olmakla birlikte algoritmik
adimlarda benzerlik gosterenleri de vardir. DNA hesaplama algoritmasi, genetik algoritma
ve yapay bagisik sistemler aym temele dayandiklar1 i¢in benzer Ozellikler

gostermektedirler [13].
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Tablo 3.1. DNA hesaplamanin diger optimizasyon algoritmalari ile karsilastiriimasi

Algoritmik | h
Algoritma Avantajlari Dezavantajlari adimlardaki Galisma hizi ve
performansi
farkliliklar
- Uygulanan mutasyon | - Cozelti ortaminda | - Enzim ve Virlis | - Optimizasyon
yontemi ile daha genis | uygulamasi zor ve | mutasyonu problemlerinde
bir alanda ¢6ziim | pahalidir. -Sentez ve | performansi
kiimesi olugmaktadir. - Elektronik ortamda | karigtirma ¢ok iyidir.
- Yerel optimum | yapilan uygulamalarda - Cozelti
noktalara baghi | DNA molekiillerinin ortaminda
kalmaksizin genel | hesaplama  yetenegi yapilan
arama yetenegine | tam olarak uygulamalarda
sahiptir. kullanilamamaktadir. paralel  islem
- Karmasik ve zor | - Diger optimizasyon yapma 6zelligi
matematiksel denklem | algoritmalar1 gibi elde ile calisma hizi
DNA ve modellere gerek | edilen sonuglarin ¢ok yiiksektir.
Hesaplama kalmaksizin ~ ¢6ziim | %100 dogrulugu
elde edilmektedir. bilinmemektedir.
- Cozelti ortaminda
uygulandiginda paralel
islem yapma yetenegi
ile islemleri daha hizli
gerceklestirmektedir.
- Cozelti ortaminda
uygulandiginda biiyiik
miktarda veri kodlama
ve veri  saklama
kapasitesine sahiptir.
-Aritmetik -Ayarlanmas1 gereken | -Caprazlama ve | -Calisma hizi
yontemlerle ¢oziimii | parametre sayist ¢ok | mutasyon iyidir.
zor olan problemlerde | fazladir. -Performansi
kolaylikla uygulanir. -Mutasyon uygulamasi problemin
- Etkin arama yetenegi | ile problemin ¢6ziim durumuna gore
vardir. elemaninin yok edilme degisiklik
- Baslangi¢ | riski vardir. gostermektedir.
Genetik ¢Oziimiinden -Belirli  kisitlamalari
Algoritma bagimsizdir. olan problemler i¢in
- Genetik  bilgiyi | uygulanmasi zordur.
kullanarak hesaplama
yapar.
- Karmasik ve zor
matematiksel  model
ve denklemlere gerek
duymaz.
-Dogadaki canlilarin | -Lokal aramalara | -Par¢acik hizinin | -Calisma  hizi
hareketlerinden takilip  kaldigr igin | belirlenmesi DNA ve
esinlenerek global ¢ozlimlere | -Siiriiniin yon | Genetik
gelistirilmistir. ulagmas1 bazen zor | vektdriiniin algoritmaya
-Cok boyutlu | olmaktadir. belirlenmesi gore yavastir.
problemlere kolaylikla | -Algoritmasit zordur. -Performansi
QPSO uygulanabilir. -Hesaplama yaparken probleme gore
-Dogrusal olmayan | bazi matematiksel degisiklik
karmagik denklem | denklemlere gerek gOstermektedir.
kiimesinin ¢6ziimiinde | duymaktadir.
basarili  bir sekilde
uygulanir.
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Tablo 3.1’in devam

-Canlilardaki -Global arama | -Genetik -Calisma hiz1 ¢ok
savunma ozelligi zayiftir. algoritmadan farkli | iyidir.
mekanizmasi -Sistemin iyi | olarak c¢aprazlama | -Performansi
ornek alinarak | performans adimu problemin
gelistirilmisgtir. saglamasi icin | kullanilmamaktadir. | durumuna gore
- Lokal | ayarlanmasi -Kopyalama adimi | degisiklik
aramalarda iyi | gereken parametre | vardir. gostermektedir.
Yapay Bagisik pe[formans sayist fazladir.
. saglamaktadir.
Sistemler
-Baz1

optimizasyon
problemlerinde

diger
algoritmalara gore
daha iyi
performans
saglamaktadir.

Tablo 3.1°de, literatiirde siklikla kullanilan algoritmalarin karsilastirilmasi yapilmaktadir.

Sezgisel temelli bu algoritmalar, genellikle zor matematiksel denklemlere gerek
duymamakta, rastlantisal olarak olusturulan bir ¢6ziim alani igerisinde arama yaparak
sonuca ulagmaktadirlar. Ayrica, sezgisel temelli olduklari igin, dogal hesaplama
yontemlerini kullanmaktadirlar. Bu algoritmalarin en biiyilk dezavantaji, elde ettikleri
sonuglarin dogrulugundan %100 emin olunamamasi ve her problemde ayni basariy1
gosterememeleridir.

Bu tez calismasinda, DNA hesaplama, literatiirdeki Orneklerinden farkli olarak,
elektronik ortama uyarlanarak kullanilmaktadir. Kullanilan DNA hesaplamanin, sayisal
ortamdaki algoritmik adimlari, Sekil 3.4’te ayrintili olarak gosterilmektedir. Yapilan
uygulamalarda, DNA dizileri ile popiilasyon olusturulup sayisal degerlere gevrilerek,
elektronik bilgisayarlarda kullanimi saglanmaktadir.

Buraya kadar yapilan agiklamalarda, DNA hesaplamanin iki farkli uygulama sekli
oldugu belirtilmektedir. Her iki DNA hesaplama algoritmasinin, benzer ve farkli yonlerinin
daha kolay anlasilmasi i¢in, Sekil 3.4’te literatiirde kullanilan algoritmik adimlar ayrintili

olarak verilmektedir.
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Kodlama ilk populasyonun
. i ulasyonu
(Enccidmg) olusturulmasi
ble
Baglama Y
(Ligation) Mutasyon
Polimer Zincir DNA Karistirma
Reaksiyonu (PCR)
(Polymerase Chain !
Reaction)
Degerlendirme
¢ Geri Al
Siralama h
(Gel Electrophoresis) H
¢ Degisen uygunluk

deger > orijinal

Arama ve Cikarma uygunluk deger

(Detect and Exract)

v

Kod Cozme
(Decoding) Degistir
a) Cozelti Algoritmasi b) Sayisal DNA hesaplama algoritma

Sekil 3.4. Farkli ortamlardaki DNA hesaplama algoritmalarinin karsilagtiriimasi

3.1. Cozelti Ortam Algoritmasi

Bugiine kadar, DNA hesaplama algoritmas: farkli sekillerde uygulanmistir. Yapilan
birgok ¢alismada, bu algoritma ¢ozelti ortaminda gergeklestirilmistir [5, 8, 9, 61]. Ciinkii
DNA  molekiiliinlin ~ hesaplama  6zelligi, c¢ozelti ortammda gercek  sekilde
uygulanabilmektedir. Bu uygulamalarda, biyokimyasal tepkimeler kullanilmaktadir. Bu
tepkimelerde kullanilan algoritmik adimlar; hibritlesme (hybridization), onarma (ligation),
polimer zincir reaksiyonu (polymerase cahin reaction — PCR), DNA dizilerinin siralanmasi
(gel electrophoresis), DNA dizilerinin ayrilmasi (melting-denaturing), DNA dizilerinin
birlestirilmesi (annealing), DNA dizi parcasinin ¢ikarilmast (exract) ve oOzel dizi
pargalarinin aranarak bulunmasi (detect) olarak siralanir. Cozelti ortaminda hesaplama
yapilirken, yukarida siralanan adimlardan hepsi veya bir kag¢i kullanilmaktadir. Se¢im
yaparken, problemin karmasik ve zorluk dereceleri ile algoritmik adimlarin
uygulanabilirligi dikkate alinmaktadir. Cozelti ortaminda uygulanan DNA hesaplama

algoritmasi i¢in kullanilan adimlar asagida verilmistir.
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Cozelti ortami: DNA hesaplama algoritmast adimlar: séyle a¢iklanabilir:

Adim 1: Kodlama (encoding). Problemin durumu dikkate alinarak ka¢ DNA bazi ile
kodlanacagi ve eger 6zel DNA dizi pargalar1 kullanilacaksa bunlar belirlenir. Belirlenen
diziler, mikrodalga firin biiyiikliiglinde sentez makineleri kullanilarak sentezlenir ve ayni
ozellikte DNA ¢0zeltisi bulunan tiiplere yerlestirilir. Dizi uzunlugunun ve kullanilacak
dizilerin se¢imi, problemin tiirii ve zorluk derecesi dikkate alinarak, uygulayici tarafindan
belirlenir. Literatiir c¢alismalarinda, gezgin satici probleminin ¢oziimii i¢in yapilan
caligmalarda, bazi uygulayicilar sehirlerin gosterimi igin erime sicakliklari esit olacak
sekilde dizi uzunlugu belirlerken, yollarin gosteriminde ise uzunluk ile erime sicakliginin
paralel olarak artmasi yontemi kullanilmaktadir. Erime sicakliginin (Tm) bulunmasinda,
uygulayicilar farkli denklemler kullanmistir. Bu denklemler, baz sayilar1 dikkate alinarak
olusturulmaktadir. Burada yapilan uygulamalarda, Tm degerinin hesaplanmasi ig¢in

Denklem 3.1 kullanilmistir [60].

Tm=64.9 + [Gs+ Cs— 16.4]/( Gs+ Cs+ Ts + A)*41 (3.1)

Burada; As: Adenin sayisini, Ts: Timin sayisini, Gs: Guanin sayisini, Cs: Sitozin sayisini
gostermektedir. Diger degerler ise, uygulayicinin laboratuarda deneyimleri sonucu elde
ettigi degerlerdir. Tablo 3.2’de, bir gezgin satici problemine ait sehirlerin, DNA dizileri ile
kodlamasi gosterilmektedir. Tablo 3.2 dikkatle incelendiginde, sehirlerin her biri i¢in erime
sicakliklart ayn1 olacak sekilde, DNA dizileri se¢ilmektedir. Her sehir, 10 baz uzunlugunda
DNA dizileri ile kodlanmaktadir. Bu sayi, uygulayict tarafindan degistirilebilir. Sehir

sayisinin az oldugu problemlerde, daha az sayida baz kullanilabilir.

Tablo 3.2. DNA dizileri ile 6rnek kodlama

Sehir Adi DNA dizileri ile gosterimi Tm degeri
A AGTGGGCCGG 20,2
B CCGGACCGGA 20,2
C CGGCCCTGTG 20,2
D GGGATCACGC 20,2
E TAGGGCCCGC 20,2
F CCCGGGTTCG 20,2

Tablo 3.3’te, gezgin satict problemi i¢in yol uzunluklarmin DNA dizileri ile gdsterimi

verilmektedir. Tablo 3.3 dikkatlice incelendiginde, yol uzunlugu ile erime sicaklig
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degerleri paralel olacak sekilde secilmistir. Ornegin, uzunlugu 3 olan yolun erime sicakligi,

uzunlugu 5 olan yoldan daha diisiiktiir.

Tablo 3.3. Yol uzunluklarinin DNA dizileri ile gosterimi

Yol uzunlugu | DNA dizileri ile gbsterimi Tm degeri
3 TCTATAAAAT 1,76
5 AGTCTATACG 14,06
7 AGGATCCTGT 18,16
9 TACCCAGGCA 22,26

Adim 2: Baglama (Ligase). Bu adimda, DNA dizileri ikiserli, ligerli veya daha fazla olarak
birbirlerine baglanarak, uzun DNA dizileri olusturulur. Bu sekilde, problemin ¢oziimii
olabilecek tiim diziler elde edilir. Ornek dizilim, Tablo 3.4’te verilmektedir. Bu dizilim

olusturulurken, Tablo 3.2 ve Tablo 3.3’ten yararlanilmustir.

Tablo 3.4. DNA bazlari ile uzun dizilerin olugsmasi

. Yollar o
Sehirler Sehir 1 Mesafe Sehir 2 Olusan DNA dizisi
AGTGGGCCGGTCTATA
A-B AGTGGGCCGG TCTATAAAAT | CCGGACCGGA AAATCCGGACCGGA
a_p. | AGTGGGCCGCT S NATCCGGACCGOA.
ATAAAATCCGG | AGTCTATACG CGGCCCTGTG
Cc ACCGGA AGTCTATACG
CGGCCCTGTG

Adim 3: Polymerase Chain Reaction (PCR). Polimer zincir reaksiyonu kullanilarak, ¢6ziim
i¢in uygun olmayan elemanlar bulunup deney tiiplerinden cikarilir. Ornegin, bir sehre iki
kez ugranilan bir yol varsa ¢6ziim kiimesinden ¢ikarilir.

Adim 4: Gel Elecrophoresis (Siralama). DNA dizileri, gel electrophoresis yontemi
kullanilarak, uzunluklarina gore siralanir [62].

Adim 5: Arama ve Cikarma. Sirali durumdaki dizilerden, problemin tiiriine gore, en uzun
veya en kisa olan dizi ¢6ziim elemani olarak belirlenip ayrilir. Dizi parcalarinin kesilip
cikarilmasi i¢in enzimler kullanilir. Yukarida algoritmik adimlar1 verilen ¢ozelti ortami
DNA hesaplama algoritmasi, Sekil 3.5 ve Sekil 3.6°da 6zet olarak gosterilmektedir. Sekil
3.5°de, ¢ift sarmal yapidaki DNA dizilerinin ayrilarak, tekli DNA dizilerine doniistimii ve

tersi olaymn gerceklesmesi gosterilmektedir. Bu sekilde ayrica, DNA dizilerinin elektriksel
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alanda hareket ettirilerek, uzunluklarina goére siralanmasi (gel electrophoresis) sematik

olarak verilmektedir.

DNA dizileri elektriksel alanda (-)

. \ e
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Wsopny ederler. Kiigiik olan diziler daha énce

'ISH[QZQj 51”117503 (+) kutba ulasir. Bu sekilde diziler

Nag boyutlarina gére siralanir.  (Gel
Electrophoresis Y 6ntemi)

Sekil 3.5. DNA hesaplama algoritmasinin ¢6zelti ortamindaki adimlari

Kesme ve

Sentez —» Ayirma —» Birlestirma — Siralama —» Arama —»
Ayirma

Sekil 3.6. Cozelti ortaminda DNA hesaplama algoritmast

3.1.1. Cozelti Ortamm Uygulama Calismasi

Sekil 3.7°de verilen 6rnek problem i¢in, ¢ozelti ortaminda DNA hesaplama algoritmasi

adimlar1 uygulanarak optimum sonug elde edilmektedir.

Baslama
Noktasi

Bitim

noktasi

Sekil 3.7. Ornek gezgin satic1 problemi

Adim 1: Sehirler ve sehirlerarasindaki yollar, DNA dizileri ile kodlanmakta ve her bir sehir
ve mesafe 10 baz uzunlugunda DNA dizileri ile gosterilmektedir. Bu uzunluk sehir sayisi

ve Tm degerlerinin durumuna gore degistirilebilir.
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Sehirler kodlanirken Tm degerleri esit olacak sekilde, yollarin uzunluklar1 kodlanirken her
bir yol uzunlugu Tm degeri ile orantili olacak sekilde segilir. Tablo 3.5’te sehirler i¢in

kullanilan Tm degerleri, Tablo 3.6’da ise mesafelerin gosterimi igin kullanilan Tm

Tablo 3.5. Sehirlerin DNA dizileri ile gosterimi

Sehir Adi DNA dizileri ile gosterimi Tm degeri
0 AGGCTGGGCC 30,46
1 ACCGGCCGGA 30,46
2 CCTGTCCGCG 30,46
3 TTACGCGCCC 30,46
4 AGCGGCAGCC 30,46
5 GCGCCAGGCT 30,46
6 CAGGCAGCCG 30,46

degerleri verilmektedir.

Adim 2: Sehirlerarasinda olabilecek biitiin yollar DNA dizileri ile olusturulmaktadir (Vi —
Vj). Coziim yolu tretilirken s1w1s2 yontemi kullanilmaktadir. 1. Sehir s1, 2. sehir s2 ve iki

sehir arasindaki uzunluk wl ile gosterilmektedir. Tablo 3.7’de sehirlerarasinda olabilecek

Tablo 3.6. Yol uzunluklarinin DNA dizileri ile gésterimi

Yol uzunlugu | DNA dizileri ile gosterimi Tm degeri
4 TCTATAAAAT 1,76
5 AGTCTATACG 14,06
6 AGGATCCTGT 18,16
9 TACCCAGGCA 22,26
11 GGCACGACTG 26,36

biitiin yollar DNA dizileri kullanilarak kodlanmaktadir.

Tablo 3.7. Biitiin yollarin DNA dizileri ile olusturulmasi

Yollar Yollarmn olusturulmasi Yollarin DNA dizileri ile gbsterimi
Y1 0-1 AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
Y2 0-2 AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
Y3 1-2 ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
Y4 1-6 ACCGGCCGGA GGCACGACTG CAGGCAGCCG
Y5 2-3 CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TTACGCGCCC
Y6 3-4 TTACGCGCCC AGGATCCTGT AGCGGCAGCC
Y7 3-5 TTACGCGCCC TACCCAGGCA GCGCCAGGCT
Y8 4-5 AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT
Y9 5-6 GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG
Y10 0-1-2 AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
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Tablo 3.7’nin devami

Y11

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
GGCACGACTG CAGGCAGCCG

Y12

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC

Y13

CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TTACGCGCCC
AGGATCCTGT AGCGGCAGCC

Y16

TTACGCGCCC TACCCAGGCA GCGCCAGGCT
TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y17

AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT
TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y18

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC

Y19

AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
AGCGGCAGCC

Y20

0-2-3-5

AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC TACCCAGGCA
GCGCCAGGCT

Y22

1-2-3-4

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
AGCGGCAGCC

Y23

1-2-3-5

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC TACCCAGGCA
GCGCCAGGCT

Y24

2-3-4-5

CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TTACGCGCCC
AGGATCCTGT AGCGGCAGCC TCTATAAAAT
GCGCCAGGCT

Y25

2-3-5-6

CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TTACGCGCCC
TACCCAGGCA GCGCCAGGCT TCTATAAAAT
CAGGCAGCCG

Y26

3-4-5-6

TTACGCGCCC AGGATCCTGT AGCGGCAGCC
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT TCTATAAAAT
CAGGCAGCCG

Y27

3-5-5-6

TTACGCGCCC TACCCAGGCA GCGCCAGGCT
GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y28

4-5-5-6

AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT
GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y29

0-1-2-3-4

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT

Y30

0-2-3-4-5

AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

Y31

1-2-3-4-5

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

Y32

1-2-2-3-5

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC TACCCAGGCA
GCGCCAGGCT

Y33

2-3-4-5-6

AGGATCCTGT AGCGGCAGCC TCTATAAAAT
GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y34

2-3-3-5-6

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC TACCCAGGCA
GCGCCAGGCT
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Tablo 3.7’nin devami

Y35

3-4-4-5-6

TTACGCGCCC AGGATCCTGT AGCGGCAGCC
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT TCTATAAAAT
CAGGCAGCCG

Y36

0-1-2-3-4-5

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT

TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

Y37

0-2-3-4-5-6

AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y38

1-2-3-4-4-5

ACCGGCCGGA TCTATAAAAT CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

Y41

0-1-2-3-4-5-6

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT TCTATAAAAT

CAGGCAGCCG

Y42

0-2-3-4-5-5-6

AGGCTGGGCC AGTCTATACG CCTGTCCGCG
TCTATAAAAT TTACGCGCCC AGGATCCTGT
AGCGGCAGCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT

TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y43

0-1-2-3-4-5-6-1

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT TCTATAAAAT

CAGGCAGCCG TCTATAAAAT ACCGGCCGGA

Y44

0-1-2-3-4-5-6-2

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT GCGCCAGGCT TCTATAAAAT
CAGGCAGCCG AGTCTATACG CCTGTCCGCG

Y45

0-2-1-2-3-4-5-6

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT TCTATAAAAT
GCGCCAGGCT ACCGGCCGGA TCTATAAAAT
CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TTACGCGCCC
TTACGCGCCC AGGATCCTGT TCTATAAAAT
GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG
TCTATAAAAT ACCGGCCGGA

Y46

0-1-2-3-4-5-4-6

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT

AGGATCCTGT AGCGGCAGCC TCTATAAAAT

GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y47

0-1-2-3-4-5-1-6

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TTACGCGCCC AGGATCCTGT
TCTATAAAAT ACCGGCCGGA TCTATAAAAT
GCGCCAGGCT TCTATAAAAT CAGGCAGCCG

Y48

0-1-2-3-4-55-6

AGGCTGGGCC TCTATAAAAT ACCGGCCGGA
TCTATAAAAT CCTGTCCGCG TCTATAAAAT
TTACGCGCCC TCTATAAAAT GCGCCAGGCT
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Adim 3: Yukarida rastgele iiretilen ¢6ziim igerisinde So = AGGCTGGGCC (Sehir 0) ile
baslayip Sg = CAGGCAGCCG (sehir 6) ile biten yollar olup olmadigi kontrol edilir. Bu
duruma uymayan yollar ¢6ziim havuzundan g¢ikarilir. Ciinkii Sp baslama noktasi ve Sg
bitim noktas: olarak secilmistir ve bulunacak ¢6ziimde olmak zorundadir. Bu durumda
Y11, Y37,Y41, Y42, Y45, Y46, Y47 ve Y48 yollar1 disinda kalan yollar ¢oziimden
cikarilir. Bu iglemin yapilmasi i¢in PCR yontemi kullanilir.

Adim 4 Yukaridaki 6rnek 7 sehirden olustugu igin igerisinde SO, S1, S2, S3, S4, S5 ve S6
sehirlerinin tamami bulunan yollar alinir diger yollar ¢6ziim havuzundan ¢ikarilir. Ciinkii
gezgin satici olan kisi biitiin sehirlere ugramak zorundadir. Bu durumda Y41, Y43, Y44,
Y45, Y46, Y47 ve Y48 yollart disinda kalan yollar ¢éziimden ¢ikarilir. Bu adimin
uygulamasi PCR yontemi kullanilarak gerceklestirilir.

Adim 5: Yukaridaki yollardan her sehre sadece 1 kez ugrayan yollar ¢dziim i¢in alinabilir.
Eger bir sehre iki kez veya daha fazla ugranildi ise ¢oziim kiimesinden cikarilir. Bu
durumda Y43, Y44, Y45, Y46, Y47 ve Y48 yollar1 ¢oziimden ¢ikarilir ve sadece Y41 yolu
¢Oziim icin kalir.

Adim 6: Eger en son kalan ¢oziim kiimesinde birden fazla yol bulunsaydi kalan yollarin
Tm degerleri bulunur ve en kiigiik olan deger ¢6ziim olarak alinirdi. Eger Tm degerleri
yerine DNA uzunluklar1 kullanilarak hesaplama yapilirsa adim 6 sonunda en kisa DNA
dizisi ¢oziim olmak zorundadir. Ciinkii 6rnek olarak secilen problem minimumu bulmay1
gerektirmektedir. En kisa uzunlukta DNA dizisi gel electrophoresis yontemi ile belirlenir.
Bu problemde tiim kosullari saglayan Y41 yolu optimum ¢6ziim olarak bulunmaktadir.
YOL-41: Y0-Y1-Y2-Y3-Y4-Y5-Y6 olup DNA dizilimi AGGCTGGGCC TCTATAAAAT
TCTATAAAAT ACCGGCCGGA CCTGTCCGCG TCTATAAAAT TCTATAAAAT
TTACGCGCCC AGCGGCAGCC TCTATAAAAT TCTATAAAAT GCGCCAGGCT
TCTATAAAAT CAGGCAGCCG seklindedir.

Coziim olarak belirlenen Y41 yolu igerisindeki DNA bazlarmin sayis1 asagida
verilmektedir. Bu degerler Denklem 3.1°de yerine konuldugunda Tm degeri
bulunmaktadir. Baz sayilar1 asagida verilmektedir.

A: 44
G: 26
C: 36
T:34

Tm= 64.9 + [( 26+36 — 16.4 )/(44+26+36+34)]*41
Tm= 78.25
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3.2. Sayisal Ortam Algoritmasi

DNA hesaplamanin, ¢ozelti ortaminda uygulamasi zor ve maliyetlidir. Bu nedenle son
zamanlarda elektronik bilgisayarlarda DNA hesaplamanin kullanimina yonelik ¢aligmalar
yapilmaktadir. Bu caligmalarda DNA hesaplamanin genetik algoritma ile olan benzerlikleri
kullanilmaktadir [45-48]. Bunlara ilave olarak DNA molekiillerine ait olan enzim ve viriis
mutasyonu, DNA dizilerinin karistirilmasi, DNA dizilerinin istenilen boliimlerinin tersten
yazilarak yeni popiilasyonlarin olusturulmasi gibi algoritmik adimlarda kullanilmaktadir.
DNA hesaplama genetik algoritmadan farkli olarak iki tiir mutasyon uygulamasi
kullanmaktadir. Bunlar enzim ve viriis mutasyonudur. Enzim mutasyonu kullanilarak,
poplilasyondan belirli orandaki elemanlarin silinmesi saglanir. Viriis mutasyonu
kullanilarak ise popiilasyona yeni elemanlarin eklenmesi saglanir. Bu iki mutasyon
kullanilarak, algoritmanin her bir adimi isletildiginde popiilasyonun yenilenmesi saglanir.
Boylece, DNA hesaplamanin yerel aramalardan kurtulup, genel arama yetenegi gelismis
olur. Sekil 3.8°de, DNA hesaplama algoritmasinin elektronik bilgisayarlarda kullanilan
akis diyagrami verilmektedir. Elektronik bilgisayarlarda uygulanan DNA hesaplama

algoritmasi i¢in kullanilan adimlar asagida agiklanmaktadir.

DNA dizileri ile ilk

populasyonun DNA hesaplama algoritmas: sozle kodlama:
olusturulmasi
% ‘ Adim 1. DNA dizileri ile rastlantisal olarak ilk

DNA dizilerinin

- Populasyona .
sayisal 'degeryere Viriis mutasyonu populasyonu olugtur.
cevrilmesi uygulanmasi c e e . .
Adim 2: DNA dizilerini sayisal verilere ¢evir.
Uygunluk . .
degerlerinin Populasyona Adim 3: Popiilasyonun uygunluk degerini hesapla.
bulunmasi Enzim mutasyonu
v uygulanmast Adim 4 Optimum degeri belirle.
Optimum Degerin . . . .
Belirlenmesi - Adim 5. Maksimum islem sayisina ulasildi ise dur
aprazlama
N degilse ¢aprazlama, enzim ve virlls mutasyonu
, o
" uygula ve adim 2’ye geri don.

islem sayisina
lagildt m1?

Sekil 3.8. Sayisal ortam algoritmasi

36



Sayisal DNA hesaplama algoritmasit adimlarr:

Adim 1: Baglangi¢ popiilasyonun DNA dizileri ile olusturulmas:. Popiilasyon DNA dizileri
kullanilarak rastlantisal olarak belirlenir. Bu adimda popiilasyon biiyiikligi ile
popiilasyonu olusturan elemanlarin kag adet DNA baz1 ile gosterilecegi uygulayict
tarafindan belirlenir. Popiilasyon biiyiikliigii problemin zorlugu ve ¢oziim hassasiyeti
dikkate alinarak belirlenir. Popiilasyon biiyiikligii arttiginda daha genis bir ¢6ziim alani
olusmakla beraber algoritmanin tamamlanmasi i¢in daha uzun bir siireye ihtiya¢ duyulur.
DNA bazlan ile kodlama yapilirken; A, G, C ve T olmak iizere 4 DNA baz1 kullanilir ve
sayisal dizilim olusturulurken 4’lii say1 sistemi kullanilarak kodlama yapilir. Bu
uygulamada A-0, G-1, C-2 ve T-3 olarak almip 4’lii say1 sistemi elde edilir. Ornegin
AATCG dizisi 00321 sayisi ile 4°1i sisteme sonra onluk sisteme g¢evrilir. DNA dizileri ile
kodlama ve sayisal degerlerin olusturulmasi Tablo 3.8 ve Tablo 3.9’da ayrintili olarak

gosterilmektedir.

Tablo 3.8. DNA hesaplamada kodlama yontemi

DNA Kod Sistemi | 4’lii Kod sistemi [kili kod sistemi
Kodlama A GCT 0,1,2,3 00, 01, 10, 11

Tablo 3.9. DNA hesaplamada 6rnek kodlama

DNAile 4’1 Onluk Sistemdeki

kodlama kodlama Degeri
GCC 122 1*16+2*4+2*1=26
GAG 101 1*16+0*4+1*1=17
GCA 120 1*16+2*4+0*1=24
GGT 113 1*16+1*4+3*1=23
GTA 130 1*16+3*4+0*1=28
GGA 110 1*16+1*4+0*1=20
GCA 120 1*16+2*4+0*1=24
GTA 130 1*16+3*4+0*1=28

Tablo 3.8 ve Tablo 3.9 incelendiginde DNA bazlar tekli kullanildiginda en fazla 4

eleman, ikili kullanildiginda ise en fazla 16 eleman kodlanabilmektedir. Kodlama
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sistemi 4’lin kat1 seklinde artarak devam etmektedir. Bu durum Tablo 3.10°da ayrintili

olarak gosterilmektedir.

Tablo 3.10. DNA baz sayisina gore kodlama

DNA baz Kodlanabilecek | Kodlanabilecek Kodlanabilecek .
) . ) Ornek kodlama
say1st degisken sayis1 | minimum deger maksimum deger
1 4 0 3 A| Gl Cv T
2 16 0 15 AA, TA, CG
3 64 0 63 AAT, GGC
4 256 0 255 AATG, TCCA

Adim 2: Popiilasyonu olusturan elemanlarin sayisal degerlere ¢evrilerek uygunluk
degerlerinin hesaplanmasi ve en iyi degerin belirlenmesi. DNA dizilerinin sayisal
degerlere ¢evrilmesi adim 1’de ayrintili olarak gosterilmektedir. Uygunluk fonksiyonu
problemin ¢oziimiinii gergeklestirmek igin kullanilan bir denklemdir. Her problem igin
farklilik gosterir. Problemin tiiriine gore uygulayici tarafindan belirlenir. Popiilasyonu
olusturan her eleman uygunluk fonksiyonunda yerine konularak uygunluk degerleri

bulunur. Sekil 3.9°da 6rnek hesaplama verilmektedir.

Populasyon Sayisal veri Uygunluk degerleri

4'la ve 10'lu Uyggnluk
sisteme fonksiyonu
evirme F(x)=x+1

003-3 311-53

223-43 011-5
211-37  223-43

300-48 031-13
011-5  302-50

= O
O <
O =
(O]

o3
O <

Sekil 3.9. DNA hesaplamada dizilerin sayisal verilere doniistiiriilmesi

Adim 3: Caprazlama ile yeni popiilasyonun olusturulmasi. Caprazlama iglemi mevcut
popiilasyon elemanlarini ikiserli veya farkli sekillerde kullanarak yeni popiilasyonun
belirlenmesi islemidir. Caprazlama belirli kurallar ve uygulanacak oran belirlenerek
gergeklestirilir. Caprazlama gerceklestirilirken her bir elemanin hangi béliimlerinin
caprazlama i¢in kullanilacagi uygulayici tarafindan belirlenir. Tablo 3.11°de 6rnek bir

olusum gosterilmektedir.
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Tablo 3.11. DNA hesaplamada 6rnek ¢aprazlama

1. Dizi 2. Dizi Caprazlama sonucu olugan diziler
AATG TGCA AATG, TGCA
GACT TCAG GATC, CTAG
AATGCG GCGCTA | AATGGC, CGGCTA

Ornegin, popiilasyon elemanlart AATG ve CCGT olsun. Bazi uygulayicilar AATG-
CCGT —AACC, TGGT seklinde caprazlama yaparken, bir kisim uygulayicilar ise
AATG-CCGT —ACCG, ATGT seklinde ¢aprazlama yapabilir.

Adim 4: Popiilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanmasi. Uygulayici tarafindan
belirli bir enzim ve virlis orani belirlenir. Bu oran problem tiiriine gore degisiklik
gosterebilir. Belirlenen oranda elemanlar rastgele secilerek popiilasyondan ¢ikarilarak
enzim mutasyonu gerceklestirilir. Yine belirlenen oranda yeni eleman popiilasyona
eklenerek yeni bir ¢oziim alani olusturulur. Sekil 3.10°da goriilecegi lizere dnce enzim
mutasyonu ile belirli oranda eleman popiilasyondan silinir. Silinen elemanlarin yerine

ayni oranda yeni elemanlar eklenerek viriis mutasyonu gerceklestirilir..

TGG

Va

TCGG

T TGG/O
6

TTAA ATGG
ACCT GCCT

TAAGG TAC

ACCT

AAT GAA

(
(

AA

GCCT AGG
TTAA ATGG

TCGG GCCT
TAAGG TAC
GCCT AGG

a) Enzim mutasyonu b) Viriis mutasyonu

Sekil 3.10. Enzim ve viriis mutasyonunun ger¢eklesmesi

Adim 5: Yeni popiilasyonun uygunluk degerlerinin hesaplanmast ve en iyi degerin
belirlenmesi. Burada, adim 2’ye benzer bir yontem uygulanarak, uygunluk degerleri
elde edilir. Bu adimda, belirlenen degerler kaydedilerek her bir iterasyonda

karsilastirma islemi igin kullanilir.
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Adim 6: Maksimum islem sayisi kadar yukaridaki 2, 3, 4 ve 5 adimlarmnin
tekrarlanmasi. Maksimum iglem sayisi, kullanici tarafindan belirlenen ve dongiiniin
kag kez calistirilacagini belirleyen bir degerdir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasildiginda, sistemi optimum yapan

parametrelerin belirlenmesi.

3.2.1. Sayisal Ortam Uygulama Calismasi

Sayisal DNA hesaplama algoritmasinin uygulanmasi i¢in, optimum degeri
matematiksel yollarla kolayca bulunabilecek bir fonksiyon olan Denklem 3.2 segilerek,

elde edilen sonuglarin gergek degerler ile kontrol edilmesi saglanmaktadir.
F(X)=26*x-x* +192 (3.2)

Bu bolimde yapilan uygulamada, Denklem 3.2°de verilen fonksiyonunun, 0<x<63
araligindaki optimum ¢oziimii bulunacaktir. Problemde tek degisken x olup, O ile 63
arasinda deger almaktadir. 0 ile 63 Araligindaki degerleri 3 DNA bazi ile gosterebiliriz.
Dort DNA bazi olup bu ¢alismada A-0, G-1, C-2 ve T-3 olarak segilmekte ve 4°1i sayi
sistemine cevrilmektedir. AAA dizisi 0 degeri icin, TTT dizisi ise 63 degeri igin
kullanilmaktadir. DNA bazlarinin hangi sayisal degerler ile gosterilecegi ve dizi uzunlugu,
uygulayici tarafindan belirlenir.

1 .Iterasyon:

Adim 1: Random olarak ilk popiilasyonun olusturulmasi i¢in, DNA dizileri se¢ilmektedir.

Tablo 3.12°de, segilen DNA dizileri ve sayisal degerleri gosterilmektedir.

Tablo 3.12. Sayisal DNA hesaplama i¢in ilk popiilasyonun olusturulmasi

DNA dizisi | 4’liidegeri | Onluk degeri Uygunluk degeri
AAT 003 3 261 (Fonksiyonun aldig1 mak. deger)
TTC 332 62 -2040
TAA 300 48 -864
GTT 133 31 37
GTC 132 30 72
CCT 223 43 -539
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Adim 2: Popiilasyonun elemanlarindan rastgele se¢im yapilarak, c¢aprazlama islemi
gerceklestirilir. Bu adimda, 1-2, 3-4 ve 5-6 elemanlar1 birbirleri ile gaprazlanmaktadir.
Tablo 3.13’te, caprazlanan elemanlar ve ¢aprazlama sonucu olusan popiilasyon

verilmektedir.

Tablo 3.13. Birinci iterasyon igin popiilasyona ¢aprazlama uygulanmasi

Caprazlanan Caprazlama sonucu 4’lu Onluk
elemanlar olusan yeni elemanlar | degeri degeri Uygunluk degeri

AAT ATC 032 14 360(Fonksiyonun aldig1 mak. deger)
ITC TAT 303 51 -1083

TAA TTT 333 63 -2139

GTT GAA 100 16 352

GTC GCT 123 27 165

CCT CTC 232 46 -728

Adim 3: Bu adimda, popiilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanmaktadir. Mutasyon
uygulanacak elemanlar rastlantisal olarak ve daha once belirlenen oranda se¢ilmektedir.
Enzim ve virlis mutasyonu ile 3. eleman TTT silinerek GAG eklenmekte, 6. eleman CTC

silinerek CCT eklenmekte ve yapilan uygulama Tablo 3.14’te gosterilmektedir.

Tablo 3.14. Birinci iterasyon igin poplilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanmasi

Enzim mutasyonu Viriis mutasyonu 4’1 Onluk
(rastgele deger sil) (yeni deger ekle) degeri | degeri Uygunluk degeri
ATC ATC 032 14 360 (Fonksiyonun aldig1 mak. deger)
TAT TAT 303 51 -1083
TTT GAG 01 | 17 345
GAA GAA 100 16 352
GCT GCT 123 27 165
C1c CcCt 232 46 -728
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2. Iterasyon:
Adim I: Popiilasyonun elemanlarindan rastgele secim yapilarak, caprazlama islemi
gergeklestirilir. Bu adimda, 1-3, 2-5 ve 4-6 elemanlar1 ¢aprazlanmaktadir. Tablo 3.15°te,

caprazlanan elemanlar ve ¢caprazlama sonucu olusan popiilasyon verilmektedir.

Tablo 3.15. ikinci iterasyon igin popiildsyona ¢aprazlama uygulanmasi

Caprazlanan | Caprazlama sonucu 4’lu Onluk
elemanlar | olugan yeni elemanlar | degeri degeri Uygunluk degeri
ATC AAG 001 1 217
TAT TCT 323 59 -1755
GAG GTC 132 30 72
GAA GCT 123 27 165
GCT GAT 103 19 325 (Fonksiyonun aldig1
mak. deger)
CCT CAA 200 32 0

Adim 2: Popiilasyona, enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak, yeni elemanlar
olusturulmaktadir. Olusan yeni elemanlarin, uygunluk degerleri tekrar hesaplanmaktadir.
Enzim ve virlis mutasyonu ile 2. eleman TCT silinerek TAA eklenmekte, 3. eleman GTC
silinerek GGC eklenmekte ve yapilan uygulama Tablo 3.16’da gosterilmektedir.

Tablo 3.16. ikinci iterasyon igin popiilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanmasi

Enzim mutasyonu Viriis mutasyonu 4’li Onluk

(rastgele deger sil) (yeni deger ekle) degeri degeri Uyegunluk degeri
AAG AAG 001 1 217
TCT TAA 300 48 -864
GTC GGC 122 26 192
GCT GCT 123 27 165
GAT GAT 103 19 325 (Fonksiyonun

aldig1 mak. deger)

CAA CAA 200 32 0
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3. Iterasyon:

Adim 1: Popiilasyonun elemanlarindan rastgele se¢im yapilarak, c¢aprazlama islemi

gergeklestirilir. Bu adimda, 1-4, 2-6 ve 3-5 elemanlar1 ¢aprazlanmaktadir. Tablo 3.17°de

caprazlanan elemanlar ve ¢caprazlama sonucu olusan popiilasyon verilmektedir.

Tablo 3.17. Ugiincii iterasyon igin popiilasyona ¢aprazlama uygulanmasi

Caprazlanan | Caprazlama sonucu
elemanlar | olusan yeni clemanlar 4°lii degeri Onluk degeri Uygunluk degeri

AAG ACT 013 7 325

TAA TAA 300 48 -864

GGC GAT 103 19 325

GCT GAG 101 17 345 (Fonksiyonun aldigi

mak. deger)
GAT GGC 112 22 280
CAA CAA 200 32 0

Adim 2: Popiilasyona,

olusturulmaktadir. Enzim ve virlis mutasyonu ile 1. eleman ACT silinerek ATG

eklenmekte, 6. eleman CAA silinerek GAA eklenmekte ve yapilan uygulama Tablo

3.18°de gosterilmektedir.

enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak, yeni

Tablo 3.18. Ugiincii iterasyon igin popiilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanmasi

Enzim mutasyonu Viriis mutasyonu 4’1 Onluk ]
) ) ) Uygunluk degeri
(rastgele deger sil) (yeni deger ekle) degeri degeri
361 (Fonksiyonun
ACT ATG 031 13
aldig1 mak. deger)
TAA TAA 300 48 -864
GAT GAT 103 19 325
GAG GAG 101 17 345
GGC GGC 112 22 280
CAA GAA 100 16 352

Yukarida, 3 iterasyonu verilen problemde, fonksiyonun alabilecegi maksimum deger x=13

noktasinda olmaktadir. Bu degerden daha biiyilk veya daha kiiciik x degerleri igin,
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fonksiyon daha kiiciik degerler almaktadir. Denklem 3.2 i¢in uygulanan sayisal DNA
hesaplama algoritmasi sonucu, fonksiyonun optimum degeri x= 13 noktasinda ve 361

olarak bulunmaktadir.

3.3. DNA Hesaplama i¢in Kullanilan Metotlar
3.3.1. DNA Dizilerinin Sentezlenmesi

DNA dizilerinin ¢ogaltilarak milyonlarca kopyasinin olusturulmasina, sentez denilir.
DNA dizilerinin laboratuar ortaminda sentezlenmesi i¢in, mikrodalga firin biiyiikliigiinde
sentez makineleri kullanilmaktadir. Problemlerde kullanilmak istenen DNA dizilerini,
istenilen kaliplarda iiretmek miimkiindiir. Bunun i¢in, kullanicinin 6rnek bir DNA dizisini,
sentez makinesine koymast yeterli olmaktadir. Ciinkii DNA dizileri, bir kaliptan Watson —
Crick tiimleme kuralini kullanarak ¢ogalabilmektedir [32, 33]. DNA dizileri ¢ogaltilmadan
once, ¢ift sarmal yap1 1sitilarak, tek sarmal DNA dizilerine dondstiirtiliir. Sekil 3.11°de, bu
olay sematik olarak gosterilmektedir. Her bir tekli dizi, DNA dizilerinin ¢ogaltilasi igin
kalip gorevi goriir. Olusan bu diziler, yeni bir kalip olarak kullanilir ve ¢ok kisa siirede
DNA dizilerinin sayisi, milyonlari hatta milyarlar1 bulur. Sentez islemi, problemlerin
¢Oziim kiimesini olusturmak icin kullanilmaktadir. Kullanici tarafindan verilen Ty, To,
Ts,.....Ty tiiplerinde sentezi gergeklestirilen DNA dizileri, tek bir tiipte toplanarak
birlestirilir. Sekil 3.11°de, 6rnek bir DNA sentezi verilmektedir.

Olusan yeni DNA

ATCGG
v
Il
Olusan TAGCC
yeni DNA
Kaynak ATCGG (TAGCC
DNA / U011 / Il
TAGCC ATCGG
ATCGG
U001 10
TAGCC
TAGCC
I \TAGCC
ATCGG
I
Olusan ATCGG
yeni DNA

ATCGG
|

Il
TAGCC

Olusan yeni DNA

Sekil 3.11. DNA sentezinin ger¢eklesmesi
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3.3.2. DNA Dizilerinde Ayrilma, Birlesme ve Onarma islemi

DNA ¢ozeltilerini belirli bir sicaklik degerine kadar 1sitirsak, ¢ift sarmal halde bulunan
DNA’lar ¢oziilerek, tekli DNA dizilerine doniisiir. Bu sekilde ¢oziilme islemi ger¢eklesmis
olur. Cozeltinin 1sitilmasi sirasinda, bazlar arasinda bulunan hidrojen baglar1 koparak, cift
sarmal yapiyr olusturan DNA dizilerinin, birbirlerinden ayrilmasi saglanir. G-C ikilisi
arasinda 3’lii hidrojen bagi oldugu i¢in bunlarin ayrilmasi, A-T ikilisine gére daha zor
olmakta ve bu nedenle DNA dizilerinde C/G orani fazla olan ¢ozeltiler, daha kararl
olmaktadir [63-65]. DNA ile hesaplama islemlerinde diziler olusturulurken, bu 6zellik
kullanilmakta ve C/G oran1 degiskenler arasinda esit tutulmaya calisilmaktadir.

DNA dizilerini olusturan ¢ozeltiler sogutularak, tekli DNA dizilerinin birbirleriyle
tekrar baglanip, c¢ift sarmal DNA yapisini olusturmasi olayma, yeniden birlesme
denilmektedir. Birlesme olayi, ¢oziilme olayinin tam tersi bir islemdir [67-70]. Sekil
3.12’de, DNA dizilerinin ¢6ziilmesi ve tekrar birlesmesi gosterilmistir. DNA dizilerinin
birlesmeleri sirasinda, herhangi bir nedenden dolay1 birlesemeyen bazlar, Ligase denilen
DNA enzimleri sayesinde onarilarak, islemin tamamlanmasi saglanir. Bu olaya, onarim
denilmektedir. Sekil 3.13’te, DNA dizilerinin onarim olay1 gosterilmektedir. Bu enzimler,

cogunlukla yeniden birlesme ve melezlesme olaylarinda kullanilmaktadir.

Cift sarmal kaynak Birlesme

DNA molekilii
ATCGGAATTTCA

Coziilme

}ATCGGAATTCA

L 1 e T T 1 W0 00 wnmn

TAGCCTTAAGT TTAGCCTTAAGT

Olusan Cift sarmal
DNA molekiila

Sekil 3.12. DNA dizilerinin ¢6ziilmesi ve birlesmesi

A -CGGAA-TCA
I e T (T
TAGNC~TAAGT

ATCGGAATTCA
[

I B o R 1
TAGCCTTAAGT

Ligase enzimleri
Bazi bélimleri bozulmus ile onarilmig
DNA molekilu DNA molekulu

Sekil 3.13. DNA dizilerinin onarilmast
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3.3.3. DNA Dizilerinin Melezlesme ile Ayrilmasi

Melezlesme ile ayirma islemi, DNA dizilerinin bulundugu tiiplerden, istenilen
ozellikteki 6zel DNA dizi pargasini ayirma islemidir. Bu islemin gerceklestirilmesi
sirasinda, oncelikle ayirmak istedigimiz DNA parcasinin tiimleyeni olan dizi pargasinin
kopyasi ¢ogaltilarak, DNA tiiplerine konur. Bu kopyalar, tiip i¢erisinde bulunan ve bizim
ayirmak istedigimiz parcanin tlim kopyasimni bulup ayirirlar. Melezlesme olayi

gerceklesirken, DNA ¢ozeltisi belirli bir sicaklik degerine kadar sogutulur [66].

3.3.4. DNA Dizilerinin Siralanmasi

Bu metot, DNA dizilerini biiyiikliiklerine gore siralamak i¢in kullanilmaktadir. Burada
esas amag, DNA molekiillerinin bir kisminin negatif, bir kisminin ise pozitif elektrik
yikiiyle yiikleyip, elektriksel alanda hareket ettirmektir. Elektriksel alanda hareket eden
molekiillerden, boyu kisa olanlar daha hizli ilerleyerek, diger molekiillerin 6niine gegerler
ve bu sekilde DNA dizileri siralanmig olur. Elektriksel alanda, molekiillerin hareketi
rastgele olmayip, negatif yiiklii molekiiller pozitif kutba dogru hareket ederken, pozitif
yiiklii molekiiller negatif kutba dogru hareket ederler. Ayn1 yiikle yiiklii molekiiller, ayn1
kutba hareket ederler. DNA tiipleri icerisinde hareket eden, DNA dizilerinin boyutunu ve
biiytikligiinii gostermek igin, ultraviyole 1sinlart ve renklendirme islemi kullanilir [32].
Ayni zamanda, bu asamalarda fotograf c¢ekimi de yapilabilmektedir. Sekil 3.14’de

gosterilen gel electrophoresis metodu, ¢ok hassas ve giivenlidir.

v

O110VOVVLlL
ovlill
1vv
39

V111900

O1100VvV
—— VOO1l

DNA dizileri elektriksel alanda (-) kutuptan (+) kutba
dogru hareket ederler. Kiigiik olan diziler daha 6nce (+)
kutba ulagir. Bu sekilde diziler boyutlarina gore
siralanir. (Gel Electrophoresis Y ontemi)

Sekil 3.14. DNA dizilerinin elektriksel alanda hareketi ve siralanmasi
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Gel electrophoresis igerisinde, DNA dizilerinin uzun olanlar iist kisimda, kisa olanlar1
ise alt kisimda kiimelenmektedir. Bu kiimelenmelerde, DNA dizilerinin yogun oldugu
kisimlar ¢ok koyu renkli, daha az yogun oldugu yerler ise agik renkli olarak goriiliir. Sekil

3.15°te, gel electrophoresis yontemiyle ¢ekilen bir fotograf gosterilmektedir [66].

Sekil 3.15. Gel electrophoresis fotografi

3.3.5. DNA Dizilerinin Cogaltilmasi

DNA dizilerinin ¢ogaltilmasi i¢in bircok yontem vardir. Burada, sentez ve onarim
yontemleri birlikte kullanilir. Birden fazla metodun kullanildigt bu isleme, PCR
(Polymerase Chain Reaction) denilmektedir. Bu yontemle, DNA dizilerinin onarimi ve
kopyalanarak ¢ogaltilmasi saglanmaktadir [33]. DNA dizilerinin onarimini ger¢eklestirmek
icin, ligase ismi verilen enzimler kullanilir. Bu enzimler, DNA dizileri igerisinde bulunan
bozulmus alanlar1 bularak onarirlar.

PCR, DNA dizilerinin kopya sayisim1 hizla artirmanin en iyi metodudur. Bu metot,
DNA hesaplamadaki bazi problemlerin ¢6ziimiinde kullanilir. DNA hesaplamadaki
problemlerden biri, milyonlarca DNA dizisi igerisinden, problemin ger¢ek ¢oziimii olan
DNA dizisini bulup ayirmaktir. Bu yolla ¢6ziim yapilirken, aranilan DNA dizisinin
baglama ve bitim noktalar1 ve ¢6ziim kiimesi kodlanarak sisteme verilir. Sistem igerisinde,
bu DNA kaliplarinin milyonlarca kopyasi olusturularak, ¢éziim kiimesinin daha hizli bir
sekilde bulunmasi saglanir. Bu ydntemle, n tane islem basamagi yapilarak, 2" tane DNA

parcast olusturulur.
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3.3.6. DNA Dizilerinden Parca Cikarma Enzimleri

Bu enzimler, DNA dizilerini belirli amaca yonelik ve istenilen bdoliimlerinden
kesilmesini saglayan, biyokimyasal iglemleri ger¢eklestirirler [66]. Bu islemler i¢in bir¢ok
enzim vardir. Bunlardan biri, Sau3Al enzimidir ve bu enzim sadece bazi DNA pargalarini
kesebilir. GATC dizi pargasi, Sau3Al enzimi tarafindan kolayca taninarak, 0 noktadan
kesme islemini gergeklestirir. Sekil 3.16°da, DNA dizilerinin enzimler tarafindan kesilmis

hali gosterilmistir.

Sekil 3.16. Enzimler kullanilarak DNA dizilerinin kesilmesi

3.4. DNA Hesaplama i¢in Gelistirilmis Modeller

Bugiine dek, birkag DNA hesaplama modeli gelistirilmis olup, bu modeller kullanilarak
bazi algoritmalar yazilmistir. Biitiin bu durumlara ragmen, gelistirilen modeller yeterli

verimliligi saglayamamistir [33]. Simdi bu modellerden kisaca bahsedelim.

3.4.1. DNA Dizilerinin Bireysel Topluluk Yontemi ile Modellenmesi

Bireysel topluluk modeli (BTM), biiyilk boyutlarda molekiiler yapilarin ingasi i¢in
gelistirilmistir. Dogal hayatta bulunan atomlarin bir araya gelerek molekiilleri olusturmasi,
molekiillerin yildizlari, gezegenleri ve galaksiyi olusturmasi bireysel topluluk modeli igin
ornek olarak verilebilir [33]. Kimyasal molekiillerin sentezinde ve karmasik molekiillerin
ingsasinda BTM siklikla kullanilmaktadir. Bu modelde, tekli DNA dizilerinin sentezi
kolayca yapilmakta ve DNA dizilerinin ¢aprazlanmasi islemi kullanilmaktadir. Caprazlama
islemi sayesinde, tekli DNA dizi parcalar birbirlerinin sonlarmna baglanarak, uzun DNA
dizilerini olusturmaktadir. Bu uzun yapiya bireysel topluluk denilmektedir. Self-Assembly
(SA), bir kural yazma yontemidir. DNA dizilerinin ne sekilde birlesecegi, yazilacak
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kurallarla belirlenip, sentez islemi gergeklestirilir. Sekil 3.17°de, 6rnek bir gramer
verilmektedir. Bu gramer kullanilarak, 100111 ikili bit dizisi DNA molekiilleri ile
kodlanmakta ve birlestirilerek SA yapis1 olusturulmaktadir. Ornek olarak verilen modelde,
ATC dizisi 0 bit degerini, GCC dizisi ise 1 bit degerini ifade etmektedir. Bu yapilar,
degisik sekillerde birlestirilerek DNA dizilimleri yapilir.

(0]
Al T|(C | A Al T|C |C
T T|A |G G| T|A |G
1 1
G| G|T | A G|Cc|Cc | C G|C|C | A
C|C|A T T|A |G G| T|A |G
(0] 1
A| T|C G| cC|C
T T|A |G G| T|A |G
1 (0] [0) 1 1 1
G|G|T|AJGJCC|C|A|T[C |[CJAjJTC C|G|IC|C|A]JGICC|C]|G|C]|C
CICIAJT]ITIAIG |G| TIAIG G TIAIG |G| T|IAIGT]JTIAIG |G| T|A |G

Sekil 3.17. Bireysel topluluk modeli ve 6rnek kodlama

SA modeli uygulanirken, oncelikle oligoniikleotit’ler karistirilarak, uzun DNA dizileri
elde edilir. Bu DNA dizileri ile popiiler SA yapisi olusturulur. DNA dizilerini ayirma
yontemlerinden herhangi biri kullanilarak, ¢o6ziim kiimesi bulunmaktadir. DNA SA

modelinin en biiyiik dezavantaji, cok yavas calismasi ve sicaklik artisinin fazla olmasidir.

3.4.2. DNA Dizilerinin Etiketlendirme ile Modellenmesi

Etiket esasli model, uzun DNA dizileri olusturarak, karmagik yapilarin tasarlanmasini
saglayan ve bu sekilde hesaplama yapan, bir metot olarak gelistirilmistir. Bu modelde, tek
dizilimli DNA dizi parcalar1 0 bit degeri ile, ¢ift dizilimli DNA dizileri 1 bit degeri ile
ifade edilmektedir [33]. DNA dizilerinin maksimum uzunlugunu L ile gosterirsek, N tane
dizi bolgesi ve bu bolge icerisinde M tane DNA bazi varsa, L>=N.M olmak zorundadir.
Yani, bolgeler ile o bélgelerdeki baz sayisinin ¢arpimi, maksimum DNA uzunluguna esit
veya kiiglik olmalidir. Etiket temelli modele gore, bolgeler bir bit degeri ile gosterilir. Her
bir N tane bolgeye, etiket (sticker) denir. DNA hafizasi, M tane baz uzunluguna sahip, N

tane hafiza bolgesinden olugmaktadir. Bu M tane baz’in her biri, ayn1 zamanda bir tane
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tiimleyene sahiptir. Eger etiket parcalar1 uygun bolgeye baglanirsa, bu boélgelerin bit’i ON
durumuna gelir. Eger etiket ile eslesecek hi¢ bolge yoksa, o bolgelerin bitleri OFF
durumuna gelir. Sekil 3.18 ve Sekil 3.19’da, etiket temelli modelin kullanimi

gosterilmektedir.

0 0 0
[alcle[T[a]e]cfc[T]T]a[c]T]c[c[a]A]c]
Sticker Sticker Sticker
DNA Hafiza Dizisi
0 1 1

[T]c[cle]a[c]c]a] e[ A] c]c]c]clq] A] A]c
clclclt|elclclelc] ] T]c

Sticker Sticker

Sticker

DNA Hafiza Dizisi
Sekil 3.18. Etiket temelli model

Etiket dizisi, bir bit veri ile ifade edilmektedir. Bit degerleri 0 veya 1 olmaktadir. Uygun
bolgeyle eslesen etiket dizileri 1 ile diger etiket dizileri ise 0 ile gosterilir. Bu diziler
cogaltilarak, karmasik dizi kiimeleri olusturulmaktadir. Her bir karmasik hafiza kiimesi, bir
tiip olarak isimlendirilir ve hesaplama yapilirken kullanilir. Etiket esasli model; birlestirme,
ayirma, kiimeleme (agma) ve temizleme (kapama) islem birimlerine sahiptir. Birlestirme
asamasinda, iki karmasik DNA dizi kiimesi Dbirlestirilerek, yeni bir kiime
olusturulmaktadir. Boylece, miimkiin olan hafiza kiimelerinin tamami elde edilmektedir.
Aywma asamasinda, DNA kiimeleri boliinerek, iki yeni kiime olusturulmaktadir. Bu yeni
kiimelerden bir kism1 1 durumunda bit igerir, diger bir kismi1 ise 0 durumunda bit icerir. Bu
islem sonunda, agik olan etiketler bir tiipte, kapali olan etiketler baska bir tilipte toplanir.
Kiimeleme asamasinda, DNA hafiza dizisi icerisinden belirlenen kapali durumdaki (0 bit)
baz1 ectiketler, agilarak 1 durumuna getirilir. Temizleme asamasi, karmasik DNA
hafizasindan kapali olan bitlerin ¢ikarilmasi olayidir. Bu islem sonucunda, hafizada
kiimelenmeyen dizilim kalmaz. Biitlin bolgeler 1 degerini alirlar.

Bu modelin avantaji, ilk ¢6ziim kiimesinin kolay olusturulmasidir. C6zlim kiimesindeki
biitiin diziler, aym olmak zorundadir. Ilk ¢oziim kiimesinin sentezlenmesi, standart

islemlere gore ¢ok hizli ve ucuz olmaktadir. Bu modelin dezavantaji ise, baglanan uzun
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DNA dizilerinden dolayi, islemlerin kesilme veya durma riskinin biiyiilk olmasidir. Aym

zamanda, clear (temizleme) asamasi ¢ok zor gerceklesmektedir.

[T]c]c]c]e]c]l Al c]s [T]c]c]c]c]c]Alc|s
cglclcl]T]clc g|lclclt]a]c
Birlestir
AEREEBEREEEE
el ~Tcla Al gl Alc]e]e]T[c]c
Tlc|T Alc |
+
clala]Aalcle]Aal[c]|T]
EEREE A|C|T% clclclTTalc
GlclclT| Glc
[T]a]c]A clalcs] IRREREEREE
T c Tlc [c
[T]c]c c|lc| Al c[c| Dizileriagik [ A] ¢] Ac]c]c] T[Gc]c
clclT|clc vekapall |T|c|T Alc e
olarak
AEEDREEEE ayirma clefela]c]c]Aalc]|T]
Tlc|T Alc |G ﬁ GlclclT|alc
+
clelelaf[cle]afc]T] [T]c]c]c]ae]e]A] c]a
clejeprjeje glclclT]alc
[T[a]c]Aa]c]clAalc[c] [T]a]c]Aa]c]c]Aalc]a]
Tlc[c Tlc[c
[T]lc]c]c|c]c]A]lc|e T]clclc|a Al c]l e
cglclcl]T]alc NEIREEE T clc
Alc]a]clelc] T clc Agma NEIREE T|G|¢C
~ToT+ ~Tc 1o Tlc|T Alc e
cle|ae]Aa]c]e]Aalc]T] cTelal A< ATcTT]
glclcl Tl clc sTelal=Ta
[T]a]c]Aa]c]c]Aalc]a] SN EINEE Alc]a]
Tlc|c AlTtc]T]c
[T]c]c]c]e]clA[c]s [T]c]c]c]e Al c] e
cglclclT]clc clc 7| clc
Kapama
NEREBEREEEE NEREE 7] gl c
Tlc|T Alc|a Alc|a
cla]a]Aa]cle]Aalc]|T] [c|a]q] A] Alc [T
glclclTlalc T &
[T]a]c]Aa][c]c]alc]c] [T]a]c]AlG Alc]a]
Tlc|c Tlc

Sekil 3.19. Etiket temelli modelde birlestirme, ayirma, agma ve kapama islemleri
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3.4.3. DNA Dizilerinin Yiizeysellesme ile Modellenmesi

Bu modelin kullanim amaci, DNA dizilerini her hangi bir 06zel kap igerisinde,
hareketsizlestirme islemine tabii tutmaktir [33]. Ozel kaptaki bu diziler, daha sonra
melezlesme ve ayirma gibi DNA islemlerinde kullanilir. Bu modelle ayrica, kayip DNA
molekiilleri kolayca iiretilir. DNA bazlarinin sentezi, protein dizilerinin analizi ve daha
bircok kimyasal islem, kolayca gergeklestirilir. L uzunlugunda 0 ve 1 ikili bit dizisine
sahip bir K kiimesi olsun. K={1, 1, 0, 0, 0, 0, 1, 1, 1, 1} kiimesinin uzunlugu L=10 olur.
Kiime igerisindeki her bit, DNA dizileri kullanilarak kodlanir. Ornegin GC-1, AT-0 olarak
secilir. Yiizey esasli model; isaretleme, isaretli dizileri ¢ikarma, isaretsiz dizileri ¢ikarma,
isaretli dizilerin isaretlerini kaldirma ve kiimenin bos olup olmadigini test etme islem
basamaklarina sahiptir. Isaretleme adiminda, kiime icerisinden belirlenen elemanlar
isaretlenir. Ikinci adimda, isaretli diziler kiimeden cikarilir. Ugiincii adimda, isaretsiz
diziler kiimeden c¢ikarilir. Dordiincii adimda, isaretli dizilerin isaretleri kaldirilir. Besinci
adimda, kiimenin bos olup olmadig1 kontrol edilir. Kiime bos ise ¢6ziim yoktur. Kiime bos
degilse, bulunan degerler ¢6ziim olarak alinir. Sekil 3.20°de verilen algoritmada, kiime bos

oldugu i¢in ¢dziim yoktur.

1 0 0 1 0
[elefAa[T]Aa[T]c[c]AlT] [clc]aT]A[T[c c[A]T]
{saretleme
[A[T]c]clAlTlA]lT]c]c] [AT]G[c]AaT]A[T]G c]
[clc]Aa[T]clc]c[c|A]T] [clc]Aa[T]e c]c[c|A]T]
[Al[T]Aa[T]s[c]Aa[T]c[c] [AT[A[T]c[c]Aa[T|c ¢
, @\\@*\ isaretli dizileri
S ayirma
[clclA[T]AlT] &q}%@@“’
<&
([AT]AaT]c ¢
[clclAa[T]c[c]A]T]
[A[TJclcAl[T]

Kiimenin bos olup

Isaretleri kaldir olmadigini kontrol et

[elelalr]a[T]ef[c]AlT]

[a[T]ef[cfa[T]a[T]c[c]

[clela[T]elc]ef[c]AalT]

[alT]a[T]elcfa[T]cs[c]

Sekil 3.20. Yiizey esaslt modelde algoritmik adimlarin gdsterimi
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Bu modelin digerlerinden en onemli farki, DNA molekiillerinin sabitlestirilmesidir.
Ayrica, ilk ¢6ziim kiimesinin olusturulmasi ¢ok kolaydir. Ayn1 zamanda, ¢6ziim alaninin
olusturulmasi ¢ok hizli ve maliyeti az olmaktadir. Bu modelin dezavantaji, sadece iKi
boyutlu problemlerde kullanilabilmesidir. Eger daha fazla boyuta uygulanmak istenirse,
yiizey yogunlugunu, yiizey alanin1 ve kimyasal alani genigletmek zorunludur. Sekil

3.20°de, yiizey esasli modelin kullanimi1 verilmektedir.

3.5. Boliim Degerlendirmesi

Literatiirde var olan sayisal DNA hesaplama algoritmalarinda mutasyon
uygulanirken, DNA dizilerinin tersten yazilmasi ve kaydirilmasi islemleri
uygulanmistir. Rastlantisal olarak olusturulan popiilasyon elemanlari, ayni dizilerden
olusursa, tersten yazma ve kaydirma durumunda, popiilasyon degismeden devam
etmektedir. Bu tez calismasinda mutasyon uygulanirken, Once belirli oranda
popiilasyon eleman silinip, yerine tamamen yeni diziler eklenmekte ve popiilasyonun
yenilenmesi saglanmaktadir.

Yapilan uygulamada, literatiirde var olan kompleks algoritmalar yerine, DNA
hesaplama algoritmasi, daha basitlestirilerek algoritmanin uygulanabilirligi artirilmis

ve tamamlanma siiresi kisaltilmigtir.
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4. NP PROBLEMLERDE DNA HESAPLAMANIN KULLANILMASI

Bugiine kadar karsilagilan problemleri, zorluk ve karmasiklik derecesine gore, 3 gruba
ayirmak mimkiindiir: Coziimii kolay olan, ¢6ziimii zor olan ve c¢Oziimii olmayan
problemler. Coziimii kolay olan problemler Polinomal (P), ¢6ziimii zor olan problemler ise
NP olarak kabul edilmektedir [40, 71]. Bu tiir problemlerin kesin ¢6ziimii olmadig igin,
yapilan c¢alismalarda, yaklasik ¢6ziim noktasina ulasilmaya calisilmaktadir. NP birgok
problem olup; gezgin satici, sirt ¢antasi, maksimum akis, mantiksal dogrulugu saglama,
bilgisayar aglarinda trafigin yonetilmesi, ¢ok smifli ve ¢ok 6gretmenli okullarda haftalik
ders programinin hazirlanmasi ve grafiklerin renklendirilmesi, bunlardan sadece birkagidir.
NP problemlerin ¢oziimiinde; aritmetik yontemler, sayisal analiz yontemi ve optimizasyon
algoritmalarindan yararlanilmaktadir. Bu problemlerde, degisken sayisi arttikga, sayisal
analiz ve aritmetik yontemlerin kullanim1 zor olmakta ve ¢ozlimiin elde edilmesi ¢ok uzun
zaman almaktadir [15]. Yapilan bilimsel ¢alismalarda, bu tiir problemlerin ¢6ziimii igin,
optimizasyon algoritmalar1 gelistirilmistir. Gelistirilen bu algoritmalar, belirli bir ¢6ziim
alanm1 igerisinde, hizli ve etkili arama gerceklestirebilme oOzelligine sahiptirler. Ayrica,
karmasik ve zor matematiksel denklemlere gerek duymadan, sadece uygunluk
fonksiyonunun belirlenmesi ile sonuca ulasmaktadirlar.

DNA hesaplama, bir optimizasyon algoritmasi olup, bir ok NP problemin ¢dziimiinde
kullanilmaktadir. Ozellikle, gezgin satici, sirt cantast ve grafiklerin renklendirilmesi
problemlerinde ¢ok fazla uygulama mevcuttur [12, 15, 24, 36]. DNA hesaplama, ¢ozelti
ortaminda yapilan uygulamalarda, biiyiik miktarda veri saklama kapasitesine ve paralel
islem yetenegine sahiptir. Bu 6zelligi ile, degisken sayis1 ¢ok olan ve ¢oziimii uzun siiren
NP problemler i¢in, uygulanabilen en iyi algoritmalardan biridir. Adleman, DNA
molekiillerinin  bu  6nemli 6zelliklerini  kullanarak, gezgin satict probleminin
optimizasyonunu gergeklestirmistir [2]. Yapilan bu ¢alisma ile DNA hesaplamanin, NP
problemlerin ¢6ziimiinde, etkili bir yontem oldugu kesfedilmis ve takip eden yillarda,
birgok bilimsel ¢alisma gergeklestirilmistir. Bu bilimsel ¢alismalarda, DNA hesaplama,

farkli NP problemlere uygulanarak, ¢ok iyi sonuglarin bulunabilecegi gosterilmistir.



4.1. NP Problemler

Polinomal olmayan problemler genellikle karmasik ve parametre sayisi ¢ok fazla
oldugu igin elektronik bilgisayarlar ile ¢oziimleri zordur. Ciinkii elektronik bilgisayarlarin
veri saklama kapasitesi, hiz1 ve problem ¢ézme yetenegi simrlidir. Ozellikle parametre
sayis1 arttikga, problemin ¢oziimii zorlasmaktadir [32]. Bu sinirlamalari en aza indirmek ve
daha etkili problem ¢oziimii gergeklestirmek i¢in, optimizasyon algoritmalari
gelistirilmistir. Optimizasyon problemlerinin ¢oziimiinde kullanilan bu algoritmalardan
biride, DNA hesaplamadir [40]. DNA hesaplama, paralel islem yapma ve yiiksek miktarda
veri saklama yetenegi olan DNA molekiillerini kullanmaktadir. Bu giine kadar yapilan
molekiiler c¢alismalarin ¢ogu, biyoloji laboratuarlarinda gergeklestirilmistir. Fakat
laboratuar ortaminda yapilan bu uygulamalarin, pratik olarak kullanim1 biiyiik bir maliyet
gerektirmekte ve uygulanmasi zor olmaktadir. Halen devam eden bilimsel ¢alismalar ile,
DNA molekiillerinden olusan, DNA bilgisayarlarin yapimi amaglanmaktadir. DNA
bilgisayarlarin kullanimi1 yayginlastiginda, islem yapma hizi ve veri saklama kapasitesinde
hizla ilerleme saglanacaktir.

0-1 programlama problemleri, polinomal olmayan denklemler kategorisinde yer
almaktadir [8, 16]. Bu problemlerin ¢oziimii, ¢ok karmasik ve zor oldugu igin, sonuca
ulagsmay1 kolaylastiracak 1iyi bir algoritma yazilarak, problem tiim yonleriyle
agiklanmalidir. Bu konuda, birgok algoritma yazilmasina ragmen, yeterli derecede sonuca
gotlirecek bir ilerleme heniiz olmamistir. NP grubundaki bu problemlerin ¢oziimiine
yonelik, DNA hesaplamay1 kullanarak biyoloji laboratuarinda somut degerler bulan, ilk
bilim adami Adleman olmustur [2]. Adleman, 7 sehirli bir gezgin satici problemini, DNA
molekiillerini kullanarak kodlamis ve biyokimyasal tepkimelerle sonug¢ elde ederek,
buldugu degerleri, elektroskobik floresan iizerine yazdirmay basarmustir.

0-1 programlama problemini su sekilde tanimlayabiliriz. Bu problemi olusturan p tane
degisken ve k tane denklem olsun [72]. Her bir degisken 0 veya 1 degeri alabilir. Sifir,
secilen bir ise, secilmeyen degiskenleri ifade etmektedir. Denklem 4.1’de, 6rnek bir
optimizasyon problemi, Denklem 4.2, 4.3, 4.4 ve 4.5’te ise, bu problemin sinirlayicilari

verilmektedir.

Min(y)= aixy + Xz + a3X3 + ...+ anXy (4.1)
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DXy + bpoXo + ...+ blep <=C; (4.2)

bo1X1 + booXo +.....+ bszp <=Cy (43)
DriX1 + bioXo + ...+ DipXp <=Ci (4.4)
X1, X2, X3.....Xp =0,1 (4.5)

Yukarida denklemleri verilen 0—1 programlama problemlerinin optimizasyonu, literatiirde
siklikla kullanilmaktadir [12]. Bu konuda, bir¢ok algoritma yazilmasina ragmen, heniiz
tatmin edici derecede ¢oziim iretilememistir. Sekil 4.1°de, 6rnek bir 0-1 planlama
problemine ait denklem sistemi verilmektedir. Burada, x degiskeninin alacagi degere gore,
¢oziim icin segilecek elemanlar belirlenmektedir. X degiskeni, 0 veya 1 degerini

almaktadir.

Cozim alani Segilen
elemanlar
X1—1
aiXq+tagXot......... + anXn
aq
a
X2=0 bn
bixi+boxo+............ bnXn !
bn
Cq
Cn
CiXq+CoXot............ CnXn
Xn=1

Sekil 4.1. Ornek bir 0/1 problemin gsterimi

Mantiksal dogrulugu saglama problemleri, literatiirde satisfiability (SAT) olarak
kullanilmakta olup, NP-zor problem sinifinda yer almaktadir [9, 11]. SAT problemlerinde,
degisken sayis1 3’ten fazla olunca, 3SAT olarak adlandirilmaktadir. Bu tiir problemler,
karmagsik ve zor bir yapiya sahip olup, uzun yillar bilimsel literatiirde arastirma konusu
olmustur. 3SAT problemlerini, su sekilde tanimlayabiliriz. k tane degisken my, My, Mm3_ Mg
verilsin. Her degisken, sadece dogru veya yanlis degerlerinden birini alabilir. Bu tiir

problemlerin gosterimi, Denklem 4.6°da verilmektedir.
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(al VaV 8.3)(8.1 V ag)(az AaiAaz )(aVaVas ) (46)

Denklem 4.6’da verilen V simgesi veya baglaci, A simgesi ise ve baglacini ifade etmekte
olup, mantiksal degiskenler arasindaki iligkileri tanimlamak i¢in kullanilirlar. Sekil 4.2°de,
3SAT problemleri sematik olarak gosterilmektedir. Bu problemlerinin optimizasyonunda

amaglanan, mantiksal denklemlerin dogrulugunun saglanmasidir.

a1l
a2
a3
AND
al —
a3 AND
al
a2 AND
2:11 a3

a3

\¢/

Sekil 4.2. SAT problemlerinin gdsterimi

Maksimum akis problemleri, NP olarak kabul edilmis olup, DNA hesaplama ile ¢6ziimii
lizerine ¢alisilan, bir baska optimizasyon problemidir. Sebeke problemlerini igeren bu
sistemler, m diigiimlii, n kenarli bir S sebekesinde, kaynaktan hedefe dogru akan nesne
miktarinin hesaplanmasini icermektedirler. Diigiim ve kenar sayisi arttikga, problemlerin
¢oziimii zorlagmaktadir. Sekil 4.3’te, 6rnek bir maksimum akig problemi verilmekte olup,

bu problem, 7 diigiim ve 10 kenardan olusmaktadir [16].

Sekil 4.3. Ornek bir maksimum akis problemi
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Maksimum akig problemleri; daha ¢ok tasimacilikta, iletisimde, bilgisayar aglarinin
yerlestirilmesi ve yonetilmesinde, trafik lambalarinin optimizasyonu ve elektrik dagitim
sebekelerinin yerlestirilmesi islemlerinde kullanilmaktadir.

Tez ¢alismasmin bu bolimiinde, DNA hesaplama algoritmasinin, polinomal olmayan
iki probleme uygulanmasi yapilmistir. Ornek olarak secilen bir gezgin satic1 ve sirt cantasi
probleminin, optimum ¢oziimii gergeklestirilmistir. Problemleri minimum ve maksimum

yapan degerler, DNA hesaplama algoritmasi kullanilarak bulunmustur.

4.2. Gezgin Satic1 Probleminin DNA Hesaplama Coziimii

Gezgin satict problemi, NP-zor problemlerden olup, optimizasyon algoritmalarinin
tamamina yakini i¢in, 6rnek uygulama olarak kullanilmistir. DNA hesaplama algoritmasi
ile yapilan ilk uygulamada, gezgin satic1 problemidir [2]. Adleman, yaptigi uygulamada, 7
sehirli bir gezgin satic1 problemini, biyoloji laboratuarinda, DNA molekiillerini kullanarak
¢Ozmiistiir. Sehir sayis1 ve sehirleri baglayan yol sayisi arttik¢a, bu problemin ¢oziimii
zorlagmakta ve ¢Ozlim siiresi uzamaktadir. Gezgin Satict Problemini, su sekilde
tanimlayabiliriz. N tane sehir bulunmaktadir. Gezgin Satici olarak isimlendirdigimiz bir
kisi, bu sehirlerden her birine en az ve sadece bir kez ugramak zorundadir. Ayrica, bizim
istedigimiz bir baglangi¢ noktasindan baslayip, yine bizim istedigimiz bir bitim noktasina
ulasmak durumundadir. Bu problemde amacimiz, biitiin bu sartlarin gerceklestigi,
minimum mesafeli yolu bulmaktir. Gezgin satict probleminde, yol mesafeleri ve sehir
sayis1 arttikca, elektronik bilgisayarlar ile problemin ¢6ziimii zorlagsmaktadir. Bu durumda,
DNA dizilerini kullanan bilgisayarlar etkili olmakta, zaman ve performans agisindan basari
saglamaktadir. Cinkii DNA bilgisayarlar, paralel islem yontemini kullanmakta ve
problemi kisa siirede c¢ozmektedir. Elektronik bilgisayarlar, seri islem yOntemini
kullandiklar1 i¢in, paralel islem gerektiren problemleri, DNA bilgisayarlara gore daha uzun
siirede ve daha zor ¢6zmektedirler.

Bu boliimde, Sekil 3.4’te 6rnek olarak secilen gezgin satict problemi igin, DNA
hesaplama algoritmasi kullanilarak, optimum ¢6ziim bulunmaktadir. Problemin ¢oziimii
icin, matlab 7.0 ile m-file yazilarak, DNA hesaplama algoritmasi programlanmaktadir.
Simiilasyon ig¢in kullanilan parametre degerleri, Tablo 4.1°de verilmektedir. Bu
parametrelere ait degerler, uygulayici tarafindan belirlenir. Problemin tiiriine ve zorluk

derecesine gore, popiilasyon biiyiikliigii ve maksimum islem sayisi artirilip azaltilabilir.
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Enzim ve viriis orani, her bir iterasyon i¢in kontrol edilerek, ideal degerler belirlenebilir.
Bu oranlar, gereginden fazla artirildiginda veya ¢ok sinirli diizeyde uygulandiginda, ¢6zim
kiimesi i¢in uygun olan degerlerin kaybina veya yerel optimum noktalara odaklanmaya

neden olmaktadir.

Tablo 4.1. Gezgin Satici Problemi i¢in kullanilan
DNA hesaplama parametreleri

Parametre Degeri
Sehir Sayist 7
Populasyon Biiyiikliigii 20
Maksimum Islem Sayisi 100
Caprazlama Orani %100
Enzim Orani 0.3
Viriis Oran1 0.3

Ornek problem, 7 sehirden olusmakta ve her sehir birbirine yollarla baglanmaktadir.
Problem i¢in, A sehri baglama noktasi, G sehri ise bitim noktasi olarak secilmistir. Bu
optimizasyon probleminde amag, A sehri ile G sehri arasindaki biitiin gehirlere bir kez
ugrayarak, gergeklesecek en kisa mesafeli yolu bulmaktir. Asagida, m-file i¢in kullanilan

DNA hesaplama algoritmasinin, algoritmik adimlar1 ayrintili olarak agiklanmaktadir.

Baslama
noktasi

Bitim
noktasi

Sekil 4.4. Ornek bir gezgin satic1 problemi

Problemin DNA hesaplama algoritmasi séyledir:
Adim I: Sehir sayis1 7 olarak Se¢ilmis olup, sehirlerarasindaki yollar ve uzunluklari, DNA
molekdilleri ile kodlanmakta ve ilk popiilasyon rastlantisal olarak olusturulmaktadir.

Kodlama
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Sehir ve mesafelerin kodlamasi i¢in, DNA dizileri kullanilmaktadir. Her bir sehir ve
mesafe, 3’1ii DNA dizisi ile gosterilmekte ve A-0, G-1, C-2 ve T-3 degerleri kullanilarak
saysal degerlere cevrilmektedir. Ornegin, A sehri ile B sehri arasindaki mesafe 6 birim
oldugundan, AGC ile gosterilmektedir. A sehri 1. sehir oldugu i¢in, AAG ile
kodlanmaktadir. Sekil 4.4’te verilen problem igin, sehirlerin ve yollarin DNA ile
kodlanmasi, Tablo 4.2 ve Tablo 4.3’te ayrintili olarak verilmektedir. Ayrica, Tablo 4.4’te,

Tablo 4.3’te verilen DNA dizilerinin, sayisal olarak karsiliklar1 verilmektedir.

Tablo 4.2. Sehirlerin DNA dizileri ile gosterimi

. 4’li say1 10°1u say1
Sehirler DN A!Ie. sistemi}r]1deki sistemin}(,jeki
gosterimi - o
karsilig1 karsilig1
A AAG 001 1
B AAC 002 2
C AAT 003 3
D AGA 010 4
E AGG 011 5
F AGC 012 6
G AGT 013 7

Tablo 4.3. Sechirlerarasindaki mesafelerin DNA dizileri ile gosterimi

Sehirler | 1 2 3 4 5 6 7

1 AAA AGC AAC AGT ACC ATC GAA
2 AGC AAA AAT AAG ACA ACG ACC
3 AAC AAT AAA AGG AAC AGG AGC
4 AGT AAG AGG AAA AGA AAT AGG
5 ACC ACA AAC AGA AAA AAG AAC
6 ATC ACG AGG AAT AAG AAA AAG
7 GAA ACC AGC AGG AAC AAG AAA

Tablo 4.4. Sehirlerarasindaki mesafelerin gergek degerleri

Sehirler | 1 2 3 4 5 6 7
1 0 6 2 7 10 14 16
2 6 0 3 1 8 9 10
3 2 3 0 5 2 5 6
4 7 1 5 0 4 3 5
5 10 8 2 4 0 1 2
6 14 9 5 3 1 0 1
7 16 10 6 5 2 1 0
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Tablo 4.5. Birinci adim i¢in rastlantisal olarak yollarin olusturulmasi

Yollar Segilen sehirler DNA dizileri ile gosterimi

Y1 1-2-3-4 AGC AAT AGG

Y2 5-6-7 AGG AGC AGT

Y3 3-4-5-6-7 AAT AGA AGG AGC AGT

Y4 1-2 AAG AAC

Y5 1-3-5-7 AAG AAT AGG AGT

Y6 2-4-5-6 AAC AGA AGG AGC

Y7 1-2-3-4-5-6 AAG AAC AAT AGA AGG AGC

Y8 1-2-3-4-5-6-7 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AGT
Y9 1-2-3-4-5-6-1-7 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AAG AGT
Y10 1-2-3-7 AGC AAT AGC

Y11 1-3-2-4-6-5-7 AAC AAT AAG AAT AAG AAC

Y12 1-3-2-4-5-6-7 AAC AAT AAG AGA AAG AAG

Tablo 4.5’te verildigi gibi, ilk popiilasyon sehirlerin farkli sekillerde dizilimlerinden
olusturulmaktadir. Bu dizilimler, DNA bazlar1 ile olusturulup, sonra sayisal verilere
cevrilmektedir. Bu adimda, bilgisayarda gerceklesen islemin belirli bir kism1 gosterilerek,
¢Oziimiin anlasilmasi saglanmaktadir.

Adim 2: Yollar i¢in olusturulan popiilasyonun her bir elemani igin, uygunluk degerleri
hesaplanmaktadir. Popiilasyonda bulunan rastlantisal dizilimler igin, Denklem 4.1°de
verilen uygunluk fonksiyonu kullanilarak, uygunluk degerleri elde edilmektedir. Gezgin
satic1 probleminde, t tane sehir olsun. Bu durumda, sehirlerin kiimesi S={ s1, $2, $3,....., St}
seklinde olur. Sehirlerarasindaki mesafeleri m(s;, ;) ile gosterirsek, uygunluk fonksiyonu
Denklem 4.7°de oldugu gibi elde edilir.

min((im(@,&u))+m(§t,§1)j 4.7)

Tablo 4.5’te olusturulan yollarin uygunluk degerleri, Tablo 4.6’da verilmektedir. Uygunluk
degerleri, Tablo 4.4°teki verilerin, Denklem 4.7°de yerine konulmasiyla elde edilmektedir.

Tablo 4.6. ikinci adim igin uygunluk degerlerinin hesaplanmast

Yollar | Segilen sehirler | DNA dizileri ile gosterimi Uygunluk degerleri
Y1 1-2-3-4 AGC AAT AGG 6+3+5=14

Y2 5-6-7 AGG AGC AGT 1+1=2

Y3 3-4-5-6-7 AAT AGA AGG AGC AGT 5+4+1+1=11

Y4 1-2 AAG AAC 6

Y5 1-3-5-7 AAG AAT AGG AGT 2+2+2=6
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Tablo 4.6’nin devami

Y6 2-4-5-6 AAC AGA AGG AGC 1+4+1=6

Y7 1-2-3-4-5-6 AAG AAC AAT AGA AGG AGC 6+3+5+4+1=19

Y8 1-2-3-4-5-6-7 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AGT 6+3+5+4+1+1=20

Y9 1-2-3-4-5-6-1-7 | AAG AAC AAT AGA AGG AGC AAG AGT 6+3+5+4+1+14+16=49
Y10 1-2-3-7 AGC AAT AGC 6+3+6=15

Y11 1-3-2-4-6-5-7 AAC AAT AAG AAT AAG AAC 2+3+1+3+1+2=12

Y12 1-3-2-4-5-6-7 AAC AAT AAG AGA AAG AAG 2+3+1+4+1+1=12

Adim 3: Problem i¢in, bir baglama ve bitim noktas1 belirlenerek, olusturulan yollardan bu
kosula uymayanlar ¢ikarilmaktadir. Ornek problemde, A sehri baslama noktas1 G sehri ise
bitim noktas: olarak kabul edilmektedir. Bu durumda, Y5, Y8, Y9, Y10, Y11 ve Y12

yollarinin disinda kalan elemanlar, ¢6zliim kiimesinden ¢ikarilmaktadir. Kalan yollar, Tablo

4.7°de verilmektedir.

Tablo 4.7. Baslama ve Bitim noktasi kontrolii sonucu kalan yollar

Yollar | DNA dizileri ile gosterimi Uygunluk degerleri

Y5 AAG AAT AGG AGT 2+2+2=6

Y8 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AGT 6+3+5+4+1+1=20

Y9 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AAG AGT 6+3+5+4+1+14+16=49
Y10 AGC AAT AGC 6+3+6=15

Y11 AAC AAT AAG AAT AAG AAC 2+3+1+3+1+2=12

Y12 AAC AAT AAG AGA AAG AAG 2+3+1+4+1+1=12

Adim 4.

cikarilmaktadir. Ornek uygulamada, 7 sehir oldugu icin, gezgin satici tiim sehirlere

ugramak zorundadir. Yapilan islem sonucunda, Y8, Y9, Y11 ve Y12 yollart ¢oziim

Problem i¢in belirlenen sehirlerin tamamina ugramayan yollar, ¢6ziim kiimesinden

kiimesinde kalmaktadir. Kalan yollar Tablo 4.8’de verilmektedir.

Adim 5. Bir sehre birden fazla ugrayan yollar ¢oziimden ¢ikarilip, Simiilasyonun ilk

iterasyonu sonucu elde edilen kiime igerisinden, minimum mesafe ve en kisa yol

Tablo 4.8.

Tiim sehirlere ugrama kontrolii sonucu kalan yollar

Yollar | DNA dizileri ile gosterimi Uygunluk degerleri

Y8 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AGT 6+3+5+4+1+1=20

Y9 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AAG AGT | 6+3+5+4+1+14+16=49
Y11 AAC AAT AAG AAT AAG AAC 2+3+1+3+1+2=12

Y12 AAC AAT AAG AGA AAG AAG 2+3+1+4+1+1=12
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belirlenmektedir. Bu adim sonucu kalan yollar, Tablo 4.9°da verilmektedir. Y9 yolunda, A

sehrine iki kez ugranildig1 i¢in bu yol ¢oéziimden ¢ikarilir

Tablo 4.9. Sehirlere bir kez ugrama kosulu sonucu kalan yollar

Yollar DNA dizileri ile gosterimi Uygunluk degerleri
Y8 AAG AAC AAT AGA AGG AGC AGT | 6+3+5+4+1+1=20
Y11 AAC AAT AAG AAT AAG AAC 2+3+1+3+1+2=12
Y12 AAC AAT AAG AGA AAG AAG 2+3+1+4+1+1=12

Adim 6: Yollar igin olusturulan popiilasyona, ¢aprazlama uygulanarak, yeni popiilasyon
olusturulmakta ve 2, 3, 4, 5 adimlar1 tekrarlanip, minimum mesafe ve en kisa yol yeniden
belirlenmektedir.

Adim 7: Yollar i¢in olusturulan popiilasyona, enzim ve viriis mutasyonu uygulanarak, yeni
popiilasyon olusturulmakta ve 2, 3, 4, 5 adimlar1 tekrarlanip, minimum mesafe ve en kisa
yol yeniden belirlenmektedir.

Adim 8. Maksimum islem sayisina ulasildiginda, bulunan kiime igerisinden, minimum
mesafe ve en kisa yol belirlenerek, problemin optimum ¢oziimii elde edilmektedir.

Sekil 4.4’de verilen problemin, DNA algoritmasi ile ¢oziimii sonucunda, asagidaki
degerler elde edilmistir.

Bulunan en kisa yol uzunlugu, 12 birimdir. Uzunlugu 12 birim olan, 2 tane yol giizergahi
belirlenmistir. Sekil 4.5 ve sekil 4.6°da, bulunan yol giizergahlar gosterilmektedir.

1. yol giizergaht 1 — 3 - 2 54 > 6 > 5 — 7

2.yol giizergahi 1 - 3 > 2 >4 > 5 —>6 > 7

@ (e
~_
°e¢ ©

Sekil 4.5. Bilgisayar simiilasyonu sonucu bulunan 1. Yol giizergah

Sekil 4.6. Bilgisayar simiilasyonu sonucu bulunan 2. Yol giizergahi
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4.3. Sirt Cantasi Probleminin DNA Hesaplama Coziimii

Sirt cantas1 problemi su sekilde tanimlanir. Elimizde, agirliklar1 ve kazanglar1 farkl
olan elemanlar bulunmaktadir. Bu elemanlar, kapasitesi sinirli olan ve bilinen bir kutu veya
benzeri bir arag igerisine yerlestirilecektir. Bu problemin ¢dziimiinde amag, maksimum
kazang saglanacak sekilde ve kapasiteyi gecirmeyecek sekilde, en fazla agirlikta eleman
yerlestirmektir.

Bu tiir problemler, 0/1 planlama problemi olarak tanimlanir [5, 71]. Burada, kazang
kiimesi igerisine girebilen elemanlar 1 ile diger elemanlar ise O ile isaretlenmekte ve
hesaplama ona gore ger¢eklesmektedir.

Sirt ¢antas1 problemi i¢in, n tane eleman verilsin ve ¢antamizin kapasitesi ¢ olsun.
Burada, her bir i eleman1 igin kazang k; ve agirlik a; olsun. Toplam agirlik, ¢ degerini
asmamak tiizere, toplam kazan¢ maksimum olmak zorundadir. Elemanlarin, ¢6zliim
kiimesinin bir parcast olup olmadigini, d kiimesi ile gosterirsek d={0, 1} olur. Burada, O
¢oziime dahil olmayan, 1 ise ¢Oziimiin bir pargasi olan elemanlar1 gdstermektedir.

Uygulama i¢in segilen Sirt ¢antasi problemi ¢oziiliirken, Denklem 4.8 ve Denklem 4.9

kullanilmistir.
n
> ai)*d(i)<c (4.8)
i=1
n
Maksimum _ Kazanc= Y k(i)*d(i) (4.9)

=1

0/1 planlama problemlerinin ¢éziimiinde, bircok algoritma kullanilmistir. Bu béliimde,
Sekil 4.5’te verilen, Ornek sirt cantasi probleminin, DNA hesaplama algoritmasi
kullanilarak, optimum ¢6ziimii gergeklestirilmistir. Problemin ¢dziimii i¢in matlab 7.0 ile
m-file yazilarak DNA hesaplama algoritmasi programlanmaktadir. Sekil 4.7°de segilen sirt
cantas1 problemi, farkli agirlik ve kazang degerlerine sahip, 10 elemandan olusmaktadir.
Bu problemde amag, kapasitesi 85 olan bir kutu igerisine, en fazla nesneyi yerlestirmektir.
Yerlestirme yapilirken, yerlesen elemanlarin toplam agirhigi, kapasite degerini
gecmemelidir. DNA hesaplama i¢in kullanilan parametre degerleri, Tablo 4.10°da

verilmektedir.
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Tablo 4.10. Sirt Cantas1 Problemi i¢in kullanilan
DNA hesaplama parametreleri

Parametre Degeri
Eleman Sayisi 10
Popiilasyon Biiyiikligii 150
Maksimum Islem Sayisi 100
Kapasite 85
Mutasyon Orani 0.3
Enzim Orani 0.3
Viriis Oran 0.3

Sekil 4.7°de verilen elemanlar ile agirlik ve kazang degerleri, liste seklinde asagida
verilmektedir.

E={122345,6,7,8,09, 10}

K={10, 7,10, 14,17, 6, 13, 4, 10, 15}

A ={26, 17, 24, 23, 28, 20, 24, 28, 32, 25}, c=85.

ne

K:15
K:4 K13 A:25
A:28 A:24

Sekil 4.7. Ornek olarak kullanilan sirt gantasi problemi

Asagida, m-file i¢in kullanilan DNA hesaplama algoritmasinin, algoritmik adimlari
ayrintili olarak agiklanmaktadir:

Adim 1: Eleman sayist 10 olarak belirlenen problemin elemanlarina ait, agirlik ve kazang
degerleri, Tablo 4.5’te verilmektedir. Kapasite degeri 85 olarak alinmistir. Agirliklar ve
kazanclar, DNA molekiilleri kullanilarak kodlanmistir.

Kodlama:
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Elemanlarin agirlik ve kazang degerleri ile, bunlarin se¢iminde kullanilacak popiilasyon,
DNA dizileri kullanilarak kodlanir. Her agirlik ve kazang, 3’li DNA dizisi ile
gosterilmektedir. Ornegin, 1. elemanm agirligi 25 oldugu icin, bu degere karsilik gelen
GCG DNA dizisi kullanilarak gosterilmektedir. Yine, 1. elemanin kazang degeri 9 oldugu
icin, ACG dizisi ile kodlanmaktadir. Sekil 4.5’te verilen problem igin, agirlik ve kazang
degerlerinin DNA dizileri ile kodlanmasi, Tablo 4.11°de ayrintili olarak verilmektedir.

Tablo 4.11. Agirliklarin ve Kazanglarin DNA dizileri ile g6sterimi

Agrliklar DNAile 4’li Kazanlar DNA ile 4’lu
gosterimi | karsilig gosterimi karsilig1
26 GCC 122 10 ACC 022
17 GAG 101 7 AGT 013
24 GCA 120 10 ACC 022
23 GGT 113 14 ATC 032
28 GTA 130 17 GAG 101
20 GGA 110 6 AGC 012
24 GCA 120 13 ATG 031
28 GTA 130 4 AGA 010
32 CAA 200 10 ACC 022
25 GCG 121 15 ATT 033

Kutuya yerlesecek elemanlar belirlemek i¢in, DNA molekiilleri kullanilarak ve rastlantisal
olarak, ilk popiilasyon olusturulmakta ve 0-1 degerlerine ¢evrilmektedir. 0 segilmeyecek
elemanlart, 1 ise secilecek elemanlari temsil etmektedir. Popiilasyon olusumunda, A-0O, C -
0, G-1 ve T-1 olarak sayisal verilere ¢evrilmektedir. Popiilasyon i¢in, 10 baz uzunlugunda

diziler kullanilmaktadur. Ik popiilasyonun olusumu, Tablo 4.12°de verilmektedir.

Tablo 4.12. Ornek sirt cantasi problemi igin ilk popiilasyonun olusturulmasi

Popiilasyon | DNA dizileri Sayisal karsilig Kutu i¢in segilecek elemanlar
P1 AATTCGGTTA 0011011110 3,4,6,7,8,9

P2 TTTGGCCACT 1111100001 1,2,3,4,5,10

P3 TAACAGGTAC 1000011100 1,6,7,8

P4 CCCTTACCCG 0001100001 4,5,10

P5 AAAACCCCTA 0000000010 9

P6 ATTAAAAAGC 0110000010 2,39

P7 GGCCCAAATG 1100000011 1,2,9,10
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Adim 2: Popiilasyondaki, se¢imi belirlenen her bir elemanin kazang ve agirlik degerleri
kullanilarak, uygunluk degerleri hesaplanmaktadir. Tablo 4.12’de olusturulan popiilasyon
elemanlariin agirliklari, Denklem 4.8’de yerine konularak, kapasiteyi gecip gegmedigi
kontrol edilir. Denklem 4.9°da, kazang degerleri yerine konularak, toplam kazan¢ degeri

hesaplanir. Tablo 3.13’te, uygunluk degerleri gosterilmektedir.

Tablo 4.13. Ornek sirt ¢antas problemi i¢in uygunluk degerlerinin bulunmasi

Kutu i¢in
Popiilasyon | DNA dizileri secilecek Agirlik toplami Kazang Toplami
elemanlar
P1 AATTCGGTTA | 3,4,6,7,8,9 24+23+20+24+28+32=151 | 10+14+6+13+4+10=57
P2 TTTGGCCACT | 1,234,510 | 26+17+24+23+28+25=143 | 10+7+10+14+17+15=73
P3 TAACAGGTAC | 1,6,7,8 26+20+24+28=98 10+6+13+4=33
P4 CCCTTACCCG | 455,10 23+28+25=76 14+17+15=46
P5 AAAACCCCTA | 9 32 10
P6 ATTAAAAAGC | 2,39 17+24+32=73 7+10+10=27
P7 GGCCCAAATG | 1,2,9,10 26+17+32+25=100 10+7+10+15=42

Adim 3: Problem igin belirlenen kapasite degerini agsan popiilasyon elemanlari, ¢oziimden
¢ikarilmaktadir. Bu kosulu saglamayan elemanlar ¢éziimden ¢ikarildiginda, kalan
elemanlar Tablo 4.14’de verilmektedir. Bu durumda, P1, P2, P3 ve P7 ¢6ziim kiimesinden

c¢ikarilmaktadir.

Tablo 4.14. Ornek sirt cantasi probleminde kapasite kosuluna uyan elemanlar

Popiilasyon | DNA dizileri Kutuellzﬁsﬁ;;l I}ecek Agirhik toplami Kazang Toplami
P4 CCCTTACCCG | 45,10 23+28+25=76 14+17+15=46
P5 AAAACCCCTA | 9 32 10

P6 ATTAAAAAGC | 2,39 17+24+32=73 7+10+10=27

Adim 4: Kalan popiilasyon icerisinde, maksimum kazangh elemanlar belirlenmektedir. Bir
onceki adimda kalan elemanlar igerisinde, maksimum kazang degeri 46 olan P4, problemin
¢0ziim kiimesi olmaktadir.

Adim 5: 1k popiilasyona, ¢aprazlama uygulayarak, yeni popiilasyon olusturulup 2, 3 ve 4
adimlar tekrarlanip, maksimum kazang degerleri belirlenmektedir.

Adim 6: 1k popiilasyona, enzim ve viriis mutasyonu uygulanarak, yeni popiilasyon
olusturulup 2, 3, 4 adimlarnt tekrarlanip, maksimum kazan¢ degerleri yeniden

belirlenmektedir.
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Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasildiginda, yukarida belirtilen adimlar sonucunda
bulunan maksimum kazang degeri, problemin ¢6ziimii olarak kabul edilmektedir.
Bilgisayar simiilasyonu sonucunda, 4, 5 ve 10 numarali elemanlar sec¢ilerek cantaya
konulmaktadir. Yapilan islem sonucunda, maksimum kazang degeri 46 olarak bulunmakta
ve toplam agirlik 76 olmaktadir. DNA hesaplama algoritmasi ile elde edilen ¢6ziim
sonucunda olusan degerler, Sekil 4.8’de ayrintili olarak verilmektedir.

secilen_elemanlar : 4 5 10
maksimum_kazanc_degeri = 46
toplam_agirlik_degeri = 76

(2 ) o
o

Sekil 4.8. Sirt cantasi problemi i¢in bulunan sonuglar

4.4. Boliim Degerlendirmesi

Literatiirde yapilan uygulamalardan farkli olarak bu tez ¢alismasinda, DNA dizilerinin
uzunluklar1 belirlenirken, problemi olusturan degisken sayist dikkate alinmakta, bdylece
hesaplama siiresi kisaltilmaktadir. Ornegin, 2 baz uzunlugu ile kodlanacak bir problemin,
gereksiz yere uzun diziler ile kodlanarak, kompleks bir yap1 olusturmasi engellenmistir.
Islem hacmi smirh diizeyde tutularak, algoritmanin daha kisa siirede sonuglanmasi
saglanmigtir. Uygulanan mutasyon yontemi ile ¢oziim uzayr genisletilmis ve daha dogru

degerlerin bulunmas1 amaglanmastir.
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5. SISTEM MODELLEMEDE DNA HESAPLAMANIN KULLANIMI

Gergek hayatta anlasilmasi gii¢ olan sistemlerin farkli sekillerde tasarlanmasina
modelleme denilmektedir. Modelleme yapilan sistem karmasiktir ve o sistemin ¢alismasi
cogunlukla net olarak anlagilamamaktadir. Modelleme yapilirken, gercek hayatta var olan
biiyiik sistemler, daha kiigiik parcalar seklinde tasarlanir ve insanlarin kolayca inceleme
yapmast saglanir. Modelleme ile hedeflenen asil amag, karmasik olan sistemlerin
basitlestirilmesi ve parcalara ayirarak detayli inceleme imkami saglanmasidir. Istenilen bir
sistem modellendiginde farkli sekillerde incelenebilir. Gergeklestirilmek istenilen
modeller, ana sistemlerin tiim ozelliklerini yansitmayabilir [42]. Bu nedenle, sadece
sistemin basitlestirilmis bir kopyasi olarak kabul edilmelidir. Giiniimiizde modelleme,
bircok alanda kullanilmaktadir. Miihendislik alaninda, iiretimi yapilacak nesnelerin
onceden bir modeli olugturularak detayl inceleme yapilir. Uretimden sonra olmast istenen
ozellikler, model iizerinde ¢alisilarak karara baglamir. Ingaat alaninda yapilan
modellemede, mimar ve miihendisler 6ncelikle konutlarin bir modellemesini yaparlar. Bu
model {izerinden konutun yapimi devam eder ve yine bu modelle konut alacak kisiler,
sahip olacaklar1 miilkiin Ozelliklerini, fiziki goriinlimiini Ogrenirler. Araba {iretim
fabrikalarinda 6nce modelleme yapilip sonra iiretime gegilir. Modellemenin kullanildig:
diger bir alan ise, askeri alanlardir. Atis poligonlari, ucak ve helikopter kullanimi i¢in 6nce
bir model olusturulur. Egitim yapacak kisiler, model {izerinde ¢alisarak gercege yakin
egitim alirlar. Boylece, ekonomik acidan biiyiik bir avantaj saglanir. Gilinlimiizde
modelleme yapilirken, c¢ogunlukla bilgisayar simiilasyonundan yararlanilmaktadir.
Bilgisayar lizerinde yazilimi yapilan sistemler, gergege yakin modelleme imkani saglarlar.
Bilgisayar simiilasyon programlarindan biri matlab/simulink yazilimidir. Bu programla
belirli dlgiilerde modelleme imkani olmaktadir. Bilgisayar ortaminda modelleme, iki veya
ic boyutlu olarak gerceklestirilir. Yapilan 1siklandirma ve renklendirme ¢aligmalar ile, ii¢
boyutlu modelleme bir¢ok modelin gergege yakin bir sekilde tasarlanmasini ve goriilmesini
saglar.

Modelleme yapilirken, sistemlere ait bir¢ok bilginin gosterilmesi ve hesaplama igin
kullanilmasi gerekir. DNA hesaplama, sahip oldugu veri saklama kapasitesi ve hizli islem
yapma yetenegi ile, modelleme alaninda siklikla kullanilmaktadir. Ozellikle, denetleyici

parametrelerinin  tasarlanmasi  ve ayarlanmast alaninda olduk¢a fazla calisma



yapilmaktadir. Yapilan ¢alismalardan goriilecegi iizere, DNA molekiilleri modelleme igin

etkili bir ara¢ olmaktadir.

5.1. Genel Bilgiler

Bir sistemin istenilen sekilde hareket etmesini saglamak icin yapilan g¢aligmalara
kontrol, kontrol edilmesi istenen birimlere kontrol sistemi denir. Kontrol sistemleri 3 temel
birimden olusmaktadir [42]. Bunlar giris parametreleri, kontrolii istenen sistem ve ¢ikis

parametreleridir. Sekil 5.1°de 6rnek bir sistem gosterilmistir.

Giris Cikis
—>» SISTEM —»
y
X

Sekil 5.1. Ornek bir sistem

Giris kisminda, sistemi etkileyen giris parametreleri belirlenmektedir. Girig parametrelerini
kontrol elemaninin gonderdigi bir sinyal olarak kullanabiliriz. Sistem kisminda, kontrol
edilmek istenen sistemin denklemi veya transfer fonksiyonu yazilir. Cikis kisminda ise
giris parametresine gore sistemin verdigi cevap almmaktadir. Sistemleri kararli hale
getirmek i¢in kontrol elemanlarina ihtiyag vardir. Kontrol elemanlari, kontrol edilmek
istenen sistemin istenilen oOlgiitlerde degerler iiretmesi i¢in kullanilmaktadir. Sistemleri
kontrol etmek i¢in 2 yontem vardir. Bunlar agik-¢evrim ( open — loop ) kontrol yontemi ve
kapali-gevrim (closed — loop ) kontrol yontemidir.

Kontrol isareti sistemin c¢ikis degerlerinden etkilenmeyen sistemlere, acik cevrim
sistemler denir. Bu tip sistemlerde; sonradan meydana gelen degisiklikler veya disaridan
yapilan etkiler kontrol edilememektedir. Kontrol sistemleri i¢in hata ve hatanin tiirevi giris
icin kullanilmaktadir. Kontrol elemaninin iirettigi sinyal sisteme verilerek sistemin verdigi
yanit bulunmaktadir.

Sistemlerin kontrolii ile ilgili olarak su deposu 6rnek verilebilir. Bu sistemde bir su
pompasi vardir. Bu pompa depoda su azaldiginda sisteme su verir. Depo doldugunda ise su

verme islemi durdurulur. Burada kontrol edilen eleman su pompasidir.
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Sistem ¢ikisinin geri bildirim ile sistemin girisine baglandig: sistemlere, kapali ¢evrimli
sistemler denir. Kapali ¢cevrim sistemlerde; sistemde sonradan olusan etkiler aninda kontrol
edilerek diizeltilir ve sistemin kisa siirede kararli hale gelmesi saglanir. Kontrol
sistemlerinin iyi bir performans saglayabilmesi i¢in kararli durumun devam etmesi ve

hatanin minimum diizeyde tutulmasit gerekir. Sekil 5.2°de 6rnek bir agik ve kapali ¢evrim

modeli verilmektedir.

Rgfezr:zs Girig ] u Cikis
Giris u Cikis Ko?;rlc)"m » SISTEM >
Kontrolér i + y
—_— > (P, PI, PID) » SISTEM —» - X Cikis
« Y Cikis y sinyali
sinyali

a) A¢ik Cevrimli Sistem b) Kapali Cevrimli Sistem

Sekil 5.2. A¢ik ve kapali ¢cevrimli Sistemlerin gosterimi

Kapali cevrim sistemler, agik cevrim sistemlere goére daha iyi bir performans
saglamakta ve daha kararli bir yap1 olusturmaktadir. Sistemlerinin kararli hale gelmesi i¢in
bazi degiskenler kullanilmaktadir. Bu degiskenler, Sekil 5.3’de grafik {izerinde
gosterilmektedir [68, 73].

Sistem Yaniti (y)
Py

ts |

\ 4

Zaman (s)

Sekil 5.3. Sistem yanit1 grafigi ve parametre gosterimi

Gecikme Zamani (tg): Sistemin ulasacagi maksimum noktanin yarisina ulagmasi igin gegen

stireye gecikme zamani denilmektedir.
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Yiikselme Zamani (ty): Sistemin ulasacagi maksimum noktanin %10’dan %90’1na, %5 ten
%95’ine veya %0’dan %100’line gelmesi i¢in gegen siireye denir.

Maksimum Asim (Mp): Sistemin ulasacagi maksimum deger ile referans degeri arasindaki
farka denir.

Oturma Zamani (t5): Sistem saliniminin, sistem igin belirlenen uygun deger araliklarina
ulastigi zamana oturma zamani denir. Oturma zamaninin belirlenmesinde kullanilan
degerler sistemlere gore farklilik gostermekle birlikte, genellikle %2 ile %3 olarak kabul
edilir.

Kararli bir sistemde gecikme zamani, yiikselme ve oturma zamani ile maksimum agim
degerlerinin minimum diizeyde tutulmasi saglanir. Sistemin hata degerini e ile referans
degerini r ile ve sistemin ¢ikisini y ile gosterirsek hatanin hesaplanmasi ig¢in denklem 5.1
kullanilir. 4.1 denkleminde r degeri sistem igin kabul edilen referans degeri olup sistemin
bu degere yakin bir sonug¢ iiretmesi hedeflenmelidir. Referans degerine yakin veya bu
degeri lireten sistemler kararli olarak kabul edilir. Denklem 5.1°de verilen y, ¢ikis degeri
olup geri bildirim i¢in sisteme gonderilmekte ve hata degerinin tespit edilmesi igin

kullanilmaktadir.

e(t) = r(®) - y( (5.1)

Sistemin kararli halde kalmasi i¢in hataya bagli olarak tanimlanan ve literatiirde siklikla
kullanilan fonksiyonlarin minimum diizeyde tutulmasi gerekir. Hataya baglh bu
fonksiyonlar asagida sirasiyla agiklanmaktadir.

ISE: Hatanin karesinin integralidir. Hatanin performansi hakkinda bilgi verir. Genellikle
biiyiik hatalarin sistemi kararsiz hale getirdigi durumlarda kontrol i¢in 6nemlidir. Denklem

5.2’de matematiksel gosterimi verilmektedir.
ISE = [ e(t)’dt (5.2)

IAE: Hatanin mutlak degerinin integralidir. Genellikle kiigcliik degerlerdeki hatalarin
onemli oldugu sistemlerde kullanilir. Denklem 5.3’te matematiksel gosterimi

verilmektedir.
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IAE = [ [e(tjdt (5.3)

ITAE: Hatanin mutlak degeri ile zamanin ¢arpiminin integralidir. Sistemin baslangic
noktasinda meydana gelebilecek biiyiik hatalarin etkisinin azaltilmasi gereken durumlarda

kullanilir. Denklem 5.4°te matematiksel gosterimi verilmektedir.
;T
ITAE = L tle(t)t (5.4)

ITSE: Hatanin karesi ile zamanin ¢arpiminin integralidir. Denklem 5.5’te matematiksel

gosterimi verilmektedir.

ITSE = Ete(t)zdt (5.5)

5.2. Pl Denetleyicilerin DNA Hesaplama ile Ayarlanmasi

Uzun zamandan beri endiistri alanindaki sistemlerin kontroliinde, Pl denetleyiciler
kullanilmaktadir [45, 47, 48]. PI denetleyicilerin kullanilmasiyla; sistemlerin kontrold,
kararliligt ve ekonomik alandaki verimliligin artirilmasi amacglanmaktadir. Bu amag
dogrultusunda sistemlerde PI kullanildiginda, amaglanan hedeflere uygun sonuglar
iretildigi goriilmistiir. PI denetleyiciler oransal sabit (P) ve integral sabiti (I) olarak kabul
edilen iki temel yapidan olusmakta ve endiistri alanindaki sistemlerin kontrol edilmesi i¢in
kullanilmaktadir [46]. Bu sistemlerde kontrol edilecek bir parametre belirlenir ve bu
parametrenin degerleri belirli araliklarda tutulmaya c¢alisilir. Sekil 5.1°de PI tasariminda
kullanilan bir sistemin genel yapis1 gosterilmektedir. Sekilde verilen e hata degerini, R
sistem i¢in Ongoriilen set degerini ve y ise sistemin ¢ikis degerini gostermektedir.

Denklem 5.6 PI denetleyicilerin ayarlanmasi i¢in kullanilmaktadir.

u(t) = Kpe(t) + Ki je(t)d (t) (5.6)
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Denklem 5.6’da verilen Kp oransal sabit ve Ki integral sabitidir. Oransal sabit, kontrol
sistemlerindeki ylikselme zamanimi azaltict etki yapmakta fakat hata degerini yok
edememektedir. Integral sabiti ise hata degerini yok etmektedir. Oransal ve integral sabiti
birlikte kullanilarak sistem kararli hale getirilmektedir. Eger oransal ve integral sabitleri
kullanildig1 halde sistem kararli hale gelmezse tiirev sabiti olan Kd sisteme eklenir. Tiirev
sabiti, oturma zamanini ve ani tepkileri azaltic1 etki gostermektedir. Zorunlu olmadik¢a bu
lic parametre birlikte kullanilmamali. Ciinkii ii¢c parametrenin birlikte ayarlanmasi ¢ok zor

olmaktadir.

5.2.1. DNA Hesaplama Coziimii

Sistemlerin kontrolii i¢in denetleyici parametreleri kullanilmaktadir. Bu parametrelerin
ayarlanmas1 ¢ogunlukla zor olmaktadir. Bu nedenle denetleyici parametrelerinin
ayarlanmasi i¢in, optimizasyon algoritmalar1 gelistirilmistir. Bu algoritmalar genellikle, Pl
parametrelerinin ayarlanmasinda kullanilmigtir. Pl, sistemin c¢ikis1 ile referans degeri
arasinda olusan hata degerini minimum diizeyde tutmak icin tasarlanmaktadir. Yapilan
bircok bilimsel uygulamada, Pl parametreleri optimizasyon algoritmalar1 kullanilarak
ayarlanmaktadir [45-47, 52]. Bu ¢alismada, bir DC motorun pozisyon kontroli i¢in PI
parametrelerinin DNA hesaplama ile optimizasyonu gerceklestirilmis olup, optimizasyon
islemi i¢in Sekil 5.4’de verilen DNA-PI modeli kullanilmistir.

DNA
Hesaplama

Kp

SISTEM

A\

0|

Sekil 5.4. Onerilen DNA — Pl modeli

Sekil 5.4’de goriildiigii tizere, sistem DNA hesaplama tabanli olarak modellenmekte ve

parametrelerin kodlanmasi igin DNA dizileri kullanilmaktadir. Onerilen modelde Kp ve Ki
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degiskenleri 3 baz uzunlugunda DNA dizileri ile kodlanmaktadir. Degiskenlerin alacagi
degerler A, G, C ve T bazlann kullanilarak, DNA dizileri ile rastlantisal olarak
olusturulmakta, sira ile 0, 1, 2 ve 3 degerleri kullanilarak sayisal verilere ¢evrilmekte ve
sisteme gonderilmektedir. Ornegin AAA=0, TTT=63 olarak almmistir. DNA hesaplama
algoritmasi ile kodlama yapilirken Kp icin 6 bit ve Ki i¢in 6 bit olmak iizere, popiilasyonun

her bir eleman1 12 bit veri ile gosterilmistir. Sekil 5.5’te drnek kodlama gosterilmektedir.

Pl
Kp Ki
1]/0[0][0[1]1 1/1][o]olo]o0
c AT T A A
o[ofofo]1]1 1]/o]/o]o]o0]1
AlA]T cC| A G
Gen3 Gen4
Kromozom

Sekil 5.5. PI parametrelerinin DNA hesaplama ile kodlanmasi

Optimizasyon uygulamalarinda, PI elemanlarinin degisim araligi sonuglar1 6nemli 6l¢iide
etkilemektedir. Bu ¢alismada Kp i¢in 0-63 araligi, Ki i¢in 0-4 araligi kullanilmaktadir.
Aralik secimi uygulamacinin tecriibesi ve problem ic¢in deneme yanilma yontemi ile

belirlenir. DNA hesaplama ile yapilan kodlama 6rnegi Tablo 5.1°de verilmektedir.

Tablo 5.1. PI parametrelerinin DNA hesaplama ile kodlanmasi

DNA Kod | 4’lii Kod | 2’li Kod Kp ve Ki Kp ve Ki
Sistemi Sistemi Sistemi Onluk sisteme ¢eviri Minimum | Maksimum
A, G CT|0/123 |0001 10,11 Degeri Degeri
Kp | AGT, 013, 300, | 000111, 0*16+1*4+3*1=7
TAA, 333 110000, 3*16+0*4+0*1=48 0 63
TTT 111111 3*16+3*4+3*1=63
Ki | GTT, 133, 220, | 011111, 1*1+3*1/4+3*1/16=1.937
CCA, 012 101000, 2*1+2*1/4*0*1/16=2.5 0 4
AGC 000110 0*1+1*1/4+2*1/16=0.375

DNA hesaplama algoritmasinin iki farkli uygulama sekli vardir. Cozelti ortaminda
yapilan uygulama maliyetli ve gerceklestirilmesi zordur. Bu nedenle onerilen modelde,

sayisal DNA hesaplama algoritmasi kullanilmaktadir. Sayisal DNA hesaplama algoritmasi
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genetik algoritma ile benzerlik gostermektedir. Ancak DNA hesaplama algoritmasi,
genetik algoritmadan farkli olarak iki yeni mutasyon islemine sahiptir: Enzim ve viriis
mutasyonu. Enzim mutasyonu, herhangi bir DNA dizisinden bir veya daha fazla DNA
pargasinin silinmesi demektir. Virlis mutasyonu ise herhangi bir DNA dizisine bir veya
daha fazla yeni DNA pargasi eklemektir. Enzim ve viriis mutasyonu, sistem performansi
olumsuz duruma geldiginde popiilasyonun degismesini saglamaktadirlar. Popiilasyonun
siirekli degismesi, yerel optimum noktalara takilmadan genel arama yapma olanagi
saglayip, daha genis bir ¢6ziim alan1 meydana getirir. Bu mutasyonlarin en biiyiik riski ise
¢Ozlim olabilecek bir elemanin silinmesidir.

Bu calismada, PI parametrelerinin ayarlanmasi icin DNA hesaplama algoritmasini
uygulayarak matlab 7.0 ile m-file yazilmigtir. Simiilasyon sonuglarinin bulunmasi igin
Sekil 5.4’te verilen model simiilink ortaminda olusturulmustur. Simiilasyon isleminde,

DNA hesaplama i¢in kullanilan parametre degerleri Tablo 5.2°de verilmektedir.

Tablo 5.2. Simiilasyon i¢in kullanilan DNA hesaplama parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiyiikliigii 60
Maksimum Islem Sayisi 30

Caprazlama orant %100
Enzim ve Viriis Orani 0.3

Asagida m-file i¢in kullanilan DNA hesaplama algoritmasinin, algoritmik adimlar1 ayrintili
olarak agiklanmaktadir:

Adim I: DNA dizileri ile rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulur.

Adim 2: Olusan diziler, yukarida agiklandigi lizere dnce 4’1l sisteme sonra onluk sisteme
cevrilerek sayisal verilere dontstiiriiliir. Kodlama ve doniistiirme islemleri, Tablo 5.1°de
ayrintili olarak verilmektedir. Sayisal verilere donistiiriilen popiilasyon elemanlari,
simiilasyon ortamina gonderilerek sistemde olugan hata degerleri belirlenir.

Adim 3: Simiilasyondan gelen hata degeri, uygunluk fonksiyonunda yerine konularak
uygunluk degeri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni Kp ve Ki degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi i¢in denklem

5.7 segilmistir. Bu uygunluk fonksiyonu yukarida agiklandigi iizere uygulayicinin tercihine
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gore degistirilebilir. Literatiirde PI parametrelerinin belirlenmesi i¢in kullanilan bir¢ok

denklem vardir. Bunlardan bazilar1 yukarida acgiklanmaistir.

f(Kp,Ki)=sum(abs(e)) (5.7)

Adim 4: 1lk olusturulan popiilasyon elemanlar1 ¢aprazlama islemine tabi tutularak, yeni
popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim 3 kullanilarak yeni Kp ve Ki belirlenir.

Adim 5: Popiilasyona enzim ve viriis mutasyonu uygulanarak yeni popiilasyon olusturulur.
Adim 2 ve adim 3 uygulanarak yeni Kp ve Ki degerleri belirlenir.

Adim 6: Yukaridaki adimlarda bulunan en iyi uygunluk degerleri karsilastirilir. Hangi
adimdaki uygunluk degeri minimum ise o adimda bulunan Kp ve Ki degerleri sisteme
gonderilir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar bu adimlar uygulanir. Maksimum islem

sonunda en uygun Kp ve Ki degerleri belirlenir.

5.2.2. Genetik Algoritma Coziimii

Son yillarda, PI parametrelerinin optimizasyonu igin bir¢ok teknik uygulanmaktadir. Bu
tekniklerden biride genetik algoritmadir. Genetik algoritma, dogal hesaplama 6zelligi ile
hi¢bir karmasik matematiksel modele gerek duymaksizin optimum ¢oziime ulagabilmekte
olup, canlilardaki genetik bilginin 6zelliklerinden yararlanilarak gelistirilmistir [73]. Bu
ozellikler, caprazlama ve mutasyon olup, dogal yasamin degiserek ve geliserek devam
etmesini saglamaktadirlar. Popiilasyon biiyiikliigii, mutasyon, ¢aprazlama oran1 ve
maksimum iglem sayis1 genetik algoritmalar i¢in onemli parametreler olup, her problemde
degerlerinin iyi belirlenmesi gerekmektedir. Popiilasyon biiyiikliigii, uygulayici tarafindan
problemin zorluk ve karmasik yapisi dikkate alinarak belirlenir. Bu parametrenin
blytikligliniin artirilmasi, ¢6ziim alanini genisletmekle beraber hesaplama siiresinin
uzamasina neden olur. Caprazlama uygulanirken, mevcut popiilasyonun elemanlari
kullanilarak yeni elemanlarin olusturulmasi saglanir. Caprazlama orani artirildiginda, baz
¢oziim elemanlarinin  kaybolma riski artar. Mutasyon uygulamasmin amaci,
popiilasyondaki ¢esitliligi artirarak, algoritmay1 yerel optimum noktalardan kurtarmaktir.
Bu boliimde, PI parametrelerinin ayarlanmasi igin GA-Pl modeli gelistirilmistir. Sekil

5.6’da bu model verilmektedir. Yapilan caligmada, oncelikle genetik algoritma icin
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rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturularak, PI parametreleri i¢in kullanilmaktadir.
Secilen popiilasyonda Kp i¢in 0-63 araligi ve Ki i¢in 0-4 araligi 6ngoriilmiistiir. Bu aralik
uygulayicilarin deneyimleri ile ve deneme yanilma yontemi ile belirlenmektedir. Genetik
algoritma ile kodlama yapilirken ikili say1 sistemi kullanilmakta ve popiilasyon 0-1
dizilimi ile olusturulmaktadir. Problemi olusturan her degisken gen ile kodlanmakta, genler

birlestirilerek ¢oziim elemanlar1 olan kromozomlar elde edilmektedir.

Genetik
Algoritma

i Kp Ki
X

> SISTEM

A\

Sekil 5.6. Onerilen GA-P1 modeli

Yapilan ¢aligmada, Kp ve Ki degiskenlerinin gosterimi i¢in 6 bit uzunlugunda ikili
diziler kullanilmistir. Dizilerin 6 bit uzunlugunda olmasmin nedeni Kp degiskenin
alabilecegi maksimum deger olan 63 sayisimin ikili sistemde en az 6 bit ile ifade
edilebilmesidir. Bu diziler 10’luk sisteme c¢evrilerek optimizasyon isleminde
kullanilmaktadir. Kodlama islemi, Sekil 5.7°de ayrintili olarak gosterilmektedir. Tablo
5.3’te Genetik algoritma ile PI parametrelerinin kodlanmasi ve gercek degerlere

doniistiiriilmesi verilmektedir.

Pl
Kp Ki
[1]ofofof1]1] [1[1]0]ofo]o]
Gen1 Gen2
[o[ofofof1]1] [1]ofofof1]1]
Gen3 Gen4
Kromozom

Sekil 5.7. PI parametrelerinin GA ile kodlanmas1
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Tablo 5.3. Pl parametrelerinin GA ile kodlanmasi

) Kp ve Ki Kp ve Ki
Genetik . o _ o
. degiskenlerinin | degiskenlerinin
algoritma . _
. Gergek degerlere ¢evirme (10’luk sistem) alacagi alacagi
e
minimum maksimum
kodlama
deger deger

Kp | 000010 0*32+0*16+0*8+0*4+1*2+0*1=2
000111 0*32+0*16+0*8+1*4+1*2+1*1=7 0 63
111000 1*32+1*16+1*8+0*4+0*2+0*1=56

Ki | 101000 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=1.25
010101 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.656 0 4
000110 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.187

PI parametrelerinin ayarlanmasi i¢in, genetik algoritma uygulanarak matlab 7.0 ile m-file
yazilmig, simiilasyon sonuglarinin bulunmasi i¢in, Sekil 5.5’te verilen model simiilink
ortaminda olusturulmustur. Simiilasyon isleminde, genetik algoritma igin kullanilan

parametre degerleri Tablo 5.4°te verilmektedir.

Tablo 5.4. Simiilasyon igin kullanilan genetik algoritma parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiytikligii 60
Maksimum Islem Sayisi 30

Caprazlama orant %100
Mutasyon orani 0.3

Asagida m-file i¢in kullanilan genetik algoritmanin algoritmik adimlari, ayrintili olarak
acgiklanmaktadir:

Adim I: 1kili say1 dizileri ile rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulur.

Adim 2: Olusan diziler yukarida agiklandigi iizere, once 2’11 sisteme sonra onluk sisteme
cevrilerek sayisal verilere donistiiriiliir. Kodlama ve doniistiirme islemleri, Tablo 5.3’te
ayrintili olarak verilmektedir. Sayisal verilere doniistiiriilen popiilasyon elemanlari,
simiilasyon ortamina gonderilerek, sistemde olusan hata degerleri belirlenir.

Adim 3: Simiilasyondan gelen hata degerleri, uygunluk fonksiyonunda yerine konularak,

uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
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yeni Kp ve Ki degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi i¢in denklem
5.7 secilmistir.

Adim 4: 1lk olusturulan popiilasyon elemanlar1, ¢aprazlama islemine tabi tutularak, yeni
popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim 3 kullanilarak yeni Kp ve Ki belirlenir.

Adim 5: Popiilasyona mutasyon uygulanarak, yeni popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim
3 uygulanarak, yeni Kp ve Ki degerleri belirlenir.

Adim 6. Yukaridaki adimlarda bulunan en iyi uygunluk degerleri karsilastirilir. Hangi
adimdaki uygunluk degeri minimum ise o adimda bulunan Kp ve Ki degerleri sisteme
gonderilir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar bu adimlar uygulanir. Maksimum islem

sonunda en uygun Kp ve Ki degerleri belirlenir.

5.2.3. Kuantum Parg¢acik Siirii Optimizasyonu Coziimii

QPSO, dogadaki canlilarin birbirleri ile olan sosyal durumu izlenerek gelistirilmis bir
optimizasyon algoritmasidir [43]. Bu algoritma, literatiir ¢alismalarinda bir ¢ok problemin
¢ozlimil i¢in kullanilmigtir. Popiilasyon temelli algoritmalardan olan QPSO algoritmasinda,
bireyler birlikte hareket ederek siiriileri olustururlar. Bu boliimde, Pl parametrelerinin
ayarlanmasi icin QPSO-PI modeli dnerilmistir. Onerilen sistem igin Sekil 5.8°de simiilink

modeli verilmektedir.

> QPSO

» X > SISTEM

A\

Sekil 5.8. Onerilen QPSO-PI modeli

Algoritma, baslangigta rastgele olusturulan bir popiilasyon ile baslamakta, popiilasyon

elemanlar1 Kp ve Ki degerlerini gostermektedir. Onerilen modelde, Kp i¢in 0-63 aralig1, Ki
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icin ise 0-4 araligi kullanilmakta ve gercek degerler ile kodlama yapilmaktadir. Aralik
secimi, uygulayicinin deneyimi ile belirlenmektedir. Sekil 5.8’de gosterildigi {izere, Kp ve
Ki degerleri QPSO algoritmas1 ile bulunarak simiilink ortamina gonderilmektedir.
Simiilink ortaminda elde edilen hata degeri, algoritmaya gonderilerek uygunluk
degerlerinin bulunmasi saglanmaktadir. Sekil 5.9°da, Kp ve Ki parametrelerinin QPSO
algoritmasi ile gosterimi verilmektedir. Burada goriildiigii lizere, popiilasyon biiytikliigii

kadar Kp ve Ki degerleri rastlantisal olarak olusturulmaktadir.

Popilasyon
1 50
Kp | 23| 5 | 61| 9
1 50
Ki|04]09] 2 | 10.23

Sekil 5.9. PI parametrelerinin QPSO algoritmast ile gosterimi

Pl parametrelerinin QPSO algoritmas1 ile kodlanmasi, Tablo 5.5°te 6zet seklinde
verilmektedir. Burada, Kp ve Ki degerleri rastlantisal olarak ve gercek degerler ile

kodlanmaktadir.

Tablo 5.5. QPSO ile PI parametrelerinin kodlanmast

) Kp ve Ki i¢in Kp ve Ki i¢in
QPSO ile kodlama
minimum deger maksimum deger
Kp 0,12,5,7, 63, 55 0 63
Ki 0.01,0.06,0.2,2,1 0 4

Algoritma hazirlanirken, her pargacigin kendi elde ettigi en 1yi bilgi (pbest) ile siiriiniin
gerceklestirdigi en iyi bilgi (gbest=min(pbest)) degiskenleri kullanilir. Bu iki degisken ile

slirliniin hareket noktasi olan p degeri, Denklem 5.8 kullanilarak hesaplanmaktadir.
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p= (Q1*pbest+Q2*gbest)/(Q1+Q2) (5.8)

Denklem 5.8’de verilen Q1 ve Q2 degiskenleri, 0-1 Araliginda iiretilen rastgele sayilari
ifade etmektedir. Siiriiniin bir sonraki konumunun belirlenmesinde, QPSO algoritmasi,
gbest yerine siiriiniin en iyi aritmetik ortalamasi olan mbest degiskenini kullanmaktadir.

mbest degeri Denklem 5.9 kullanilarak hesaplanmaktadir.

mbest = (z pbestij /n (5.9)

m=1

Denklem 5.9°da verilen n degeri, popiilasyon biiyiikliigiinii géstermektedir. mbest degeri
hesaplandiktan sonra, popiilasyonun bir sonraki adimi x degeri, Denklem 5.10 kullanilarak

hesaplanmaktadir.
x(i+1) = piﬂ.|mbest—x(i)|.|n(1) (5.10)
u

Denklem 5.10°daki B degiskeni, uygulayici tarafindan belirlenecek bir degerdir. u
degiskeni ise 0-1 araliginda deger alan bir baska degiskendir.

Pl parametrelerinin ayarlanmasi i¢in, QPSO algoritmas: uygulanarak, matlab 7.0 ile m-
file yazilmaktadir. Simiilasyon sonuglarinin bulunmasi igin, Sekil 5.4’te verilen model
simiilink ortaminda olusturulmaktadir. Simiilasyon isleminde, QPSO i¢in kullanilan

parametre degerleri Tablo 5.6°da verilmektedir.

Tablo 5.6. Simiilasyon i¢in kullanilan QPSO parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiyiikliigii 60
Maksimum Islem Sayis 30

cl, c2 0.1,2
B 0.5

Asagida, m-file i¢in kullanilan QPSO algoritmasinin, algoritmik adimlart ayrintili olarak

agiklanmaktadir:
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Adim 1: Kp ve Ki i¢in ilk popiilasyon rastlantisal olarak olusturulur.

Adim 2: Popiilasyon elemanlar1 simiilasyon ortamina gonderilerek, sistemde olusan hata
degeri belirlenir.

Adim 3. Simiilasyondan gelen hata degeri uygunluk fonksiyonunda yerine konularak,
uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni Kp ve Ki degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi igin, denklem
4.7 sec¢ilmistir.

Adim 4: Bulunan uygunluk degerleri, pargaciklarin yerel konum degerlerini verir. Her bir
parcaciga ait bu yerel degerler karsilagtirilir ve uygunluk degeri en iyi olan parcacigin
konumu, popiilasyonun yeni konumu olarak alinir.

Adim 5: Popiilasyonun aritmetik ortalama degeri Mbest, Denklem 5.9 kullanilarak bulunur.
Eger bulunan deger onceki degerlerden iyi ise, yeni deger Mbest olarak degistirilir.

Adim 5: Popiilasyonun en iyi konumu, Denklem 5.10 ile hesaplanir.

Adim 6: Pargaciklarin yeni pozisyonu, Denklem 5.8 kullanilarak giincellenir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar 2, 3, 4, 5 ve 6 adimlan tekrarlanir.
Maksimum islem sayisina ulasildiginda, algoritma durdurulur. En iyi elemanlar segilerek

optimum ¢6ziim elde edilir.

5.2.4. Simiilasyon Sonuclari

Bu béliimde ve diger boliimlerde, 6nerilen yontemin performans 6lgiimii igin Denklem
5.11 ile verilen bir DC motorun pozisyon kontroliinii modelleyen transfer fonksiyonu

simiilasyon sonug¢lar i¢in kullanilmistir.

_ R(s) Yn

G(s)= =
©) Ha(s) s| Ta+sCa . Dn+sGn +YnYb |

(5.11)

2.2
8.96e —6s3+7.27e —3s2+0.945s

G(s) =

Yukarida transfer fonksiyonu verilen DC motora ait parametreler, Tablo 5.7’de

degerleri ile birlikte verilmektedir.
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Tablo 5.7. DC motor parametre degerleri

Parametre Aldig1 deger

Ca 5.27 mH

Ta 39Q

Gn 0.0017 Kgfcm’sec™
Dn 0.121 Kgfcm™sec™
Yn 2.2 Kgfem™A™?

Yb 22.5 Vkrpm™*

Yapilan uygulamada, PI parametrelerinin optimizasyonu i¢in DNA hesaplama, genetik
algoritma ve QPSO algoritmas1 kullanilmigtir. PI parametrelerinin optimize edilmesinde,
bir¢ok uygunluk fonksiyonu kullanilmakla beraber, bu ¢alismada hatanin mutlak degerinin
toplami, uygunluk fonksiyonu olarak secilmistir. Cok kii¢iik degerlerde hatalara dahi
duyarli olan bu fonksiyonun kullanima ile iist asim, yiikselme ve oturma zamanlarinin daha
Iyi sonug vermesi hedeflenmistir.

Simiilink ¢aligmasinda kullanilan tiim algoritmalar i¢in, popiilasyon biytkligi 80,
maksimum islem sayis1 20 ve referans degeri 1 olarak alinmistir. Kp ve Ki degerlerinin
tespiti i¢in Denklem 5.7 uygunluk fonksiyonu olarak kullanilmistir. Optimizasyon
algoritmalari, ¢evrimi¢i ve ¢evrimdist olarak sisteme uygulanmistir. Cevrimigi
uygulamada, degerler online olarak sisteme gonderilip sonuglar izlenmektedir. Cevrimdisi
uygulamada ise, 6nce Kp ve Ki degerleri elde edilip, sisteme uygulanmastir.

Cevrimi¢i olarak yapilan wuygulamada, algoritmalarda olusturulan popiilasyon
elemanlar1 sisteme gonderilerek PI elemanlarinin belirlenmesi saglanmistir. Programin
birgok kez ¢alistirillmast sonucu sistemin trettigi sonuglar, Tablo 5.7 ve Sekil 5.9°da
verilmektedir. Tablo 5.7°de verildigi iizere, DNA hesaplama algoritmasi ile Kp 15, Ki
1.7188, yerlesme zamani 0.01 sn ve maksimum asim %12 olarak bulunmustur. Diger
algoritmalarin ¢aligtirilmasi ile bulunan sonuglarda, karsilastirma amacgl olarak Tablo
5.7°de verilmektedir. Sayisal verilerden goriilecegi tizere, DNA hesaplama algoritmasi
kullanildiginda, diger algoritmalara gore daha az asim olugsmakta ve QPSO algoritmasina
gore daha iyi yerlesme zamanm elde edilmektedir. Sekil 5.10, algoritmalar ile iiretilen
degerlerin ¢evrimigi olarak simiilink modeline gonderilmesi sonucu, Sistemin olusturdugu
¢ikis degerlerinin ¢izdirilmesi ile elde edilmistir. Tablo 5.8 ile verilen yerlesme zamani ve

maksimum asim, Sekil 5.10 {izerinde net olarak goriilmektedir.
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1.8 ‘ ‘
Referans degeri
165 DNA-PI
QPSO-PI
GA-PI

1.2 *

0.8 i

Cikis cevabi
=

0.6 i

0.2 B

O | | | | | | 1 1
0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7 0.8 0.9 1

Zaman (s)

Sekil 5.10. Cevrimigi sistem igin simiilasyon sonuglari

Tablo 5.8. Cevrimigi sistem i¢in simiilasyon sonuglari

Algoritma Kp{ . Ki, ' Yerlesme Maksimum
degeri degeri Zamani Asim %

DNA-PI 15 1.7188 | 0.08 14

GA-PI 12 1.8125 | 0.08 18

QPSO-PI 30 3.5234 |01 60

Cevrimdisi olarak yapilan uygulamada, matlab programi ile m-file yazilip, Kp ve Ki
degerleri tespit edilmistir. Kp ve Ki degerlerinin tespiti igin, her bir iterasyonda, uygunluk
fonksiyonun elde ettigi uygunluk degerleri kullanilmistir. Uygunluk fonksiyonun,
minimum degere ulastigi iterasyon noktasinda kullanilan Kp ve Ki degerleri, optimize
edilmis degerler olarak se¢ilmistir. Programin birgok kez ¢alistirilmasi sonucu bulunan Kp
ve Ki degerleri, simiilink modelinde yerine konularak, sonuglarin olusturulmasi
saglanmigtir. Bulunan sayisal degerler, Tablo 5.9 ve Sekil 5.11°de gésterilmektedir. Tablo
5.8’de verildigi tizere, DNA hesaplama algoritmasi ile Kp 19, Ki 0.0781, yerlesme zamani
0.1 sn ve maksimum asim yaklasik %0 olarak elde edilmistir. Diger algoritmalarin
calistirtlmas1 sonucu bulunan degerlerde, karsilagtirma yapilmasi i¢in Tablo 5.9°da

ayrintili olarak verilmektedir. Bu degerlerden goriildiigi tizere, DNA hesaplama
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algoritmas1 kullanilarak bulunan maksimum asim ve yerlesme zamani degerlerinin, diger

algoritmalar ile bulunan degerlere gore ¢cok daha iyi oldugu goriilmektedir.

1.4 T
Referans degeri
12l DNA-P| |
’ GA-PI
QPSO-PI
10
S os8rt ( B
=
(<5}
(&)
R%]
e [ _
= 0.6
\
0.4l | i
0.2 -
0 | L L 1
(0] 0.5 1 1.5 2 2.5 3

zaman (s)

Sekil 5.11. Cevrimdis sistem igin simiilasyon sonuglari

Tablo 5.9. Cevrimdis1 sistem igin simiilasyon sonuglar

. K Ki Yerlesme | Maksimum
Algoritma deggri degeri Zamzm Asim %
DNA-PI 19 0.0781 0.1 %0
GA-PI 13 0.1250 0.3 %0
QPSO-PI 10.2803 | 0.7186 0.4 %0

DNA hesaplama algoritmasi ile kodlama yapilirken, Kp ve Ki degerleri 3 DNA bazi ile 6
bit veri kullanilarak kodlanmistir. Popiilasyonda, ilk olarak 80 birey kullanilmis, her birey
12 bit veri ile ifade edilmistir. Bu 12 bit verinin, ilk 6 biti Kp igin diger 6 biti ise Ki i¢in
kullanilmistir. Her bir iterasyonda, popiilasyonun %30’u kadar enzim ve virlis mutasyonu
uygulanarak, 80%*0.3=24 bireyin degisimi saglanmis ve popiilasyon yenilenmistir.
Popiilasyon elemanlarina ait uygunluk degerlerinin degisimi, Sekil 5.12 ve Tablo 5.10°da
verilmektedir. Tablo 5.10 ayrintili incelendiginde, en iyi uygunluk degerini 0.1799 degeri
ile popiilasyonun 61. elemani sagladigi goriilmektedir. Bunun igin optimize edilmis

degerler Kp=19 ve Ki=0.0781 olarak se¢ilmistir.
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Tablo 5.10. DNA hesaplama ile elde edilen uygunluk, Kp ve Ki degerleri

iterasyon uygunluk Kp Ki iterasyon uygunluk Kp Ki
degeri degerleri | degerleri degeri degerleri | degerleri
1 0.3753 8 1.0625 41 0.4790 26 3.9219
2 0.3623 24 1.4844 42 2.3375 59 0.1250
3 0.3134 23 1.0469 43 0.8998 5 3.1094
4 2.1869 56 2.3594 44 2.4861 62 0.7188
5 0.8105 32 1.7969 45 1.7510 48 1.6250
6 0.8713 33 1.9688 46 0.1919 18 1.7813
7 2.3444 59 3.9531 47 0.2990 9 0.4063
8 0.3211 23 2.0000 48 0.7576 31 3.2031
9 2.5384 63 1.2188 49 1.8130 49 3.0469
10 1.1714 38 1.7188 50 2.0298 53 3.3125
11 1.6977 47 1.6719 51 0.8114 32 2.0000
12 0.2193 12 0.0156 52 1.9147 51 0.3594
13 0.2541 13 1.9844 53 0.1997 18 2.3750
14 0.5705 28 0.9063 54 0.4283 25 3.9688
15 1.9722 52 0.7969 55 0.6230 29 0
16 1.5307 44 3.2656 56 2.0803 54 2.8125
17 0.2714 12 1.8281 57 0.3342 9 1.1094
18 1.5255 44 1.3906 58 0.2783 11 1.2656
19 0.2256 17 3.9219 59 2.2368 57 3.2969
20 2.4901 62 3.1406 60 0.2029 14 0.4375
21 0.2310 20 3.0156 61 0.1799 19 0.0781
22 1.4097 42 1.6250 62 0.3669 10 2.7969
23 2.3382 59 0.4844 63 0.6970 30 2.8750
24 0.6185 4 0.1719 64 2.0306 53 3.6875
25 1.9707 52 0.0938 65 0.3475 10 2.2969
26 1.5322 44 3.8125 66 0.2494 15 3.5625
27 0.3920 10 3.4531 67 2.2897 58 2.8125
28 2.0764 54 0.8906 68 0.2545 21 2.7969
29 1.8063 49 0.2031 69 0.3625 24 1.5156
30 0.8029 32 0.1094 70 1.5886 45 3.6875
31 1.7565 48 3.9063 71 1.8135 49 3.2500
32 0.1875 15 0.2188 72 0.6926 30 2.0000
33 1.8119 49 2.5781 73 1.5893 45 3.9531
34 2.3435 59 3.4063 74 1.1687 38 0.9531
35 1.3483 41 0.9375 75 0.1923 18 1.8125
36 0.4728 26 2.9531 76 0.3156 9 0.7344
37 0.2189 18 3.8438 77 0.2571 21 3.0625
38 0.4133 8 1.6875 78 0.1938 18 1.9219
39 0.7886 3 0.0781 79 0.2583 10 0.0938
40 24110 2 2.0938 80 2.2319 57 0.7656

Tablo 5.10 ve Sekil 5.12°’de ¢6ziim icin se¢ilen popiilasyon elemanlari ve uygunluk
degerleri verilmektedir. Uygunluk degerlerinin 0 ile 3 Araliginda degistigi goriilmektedir.
Uygunluk fonksiyonunu minimum yapan 61. popiilasyon elemani ¢oziim olarak
secilmistir. Fonksiyonun aldigt minimum deger 0.1799 olup bu degerin olugmasini

saglayan Kp=19 ve Ki=0.0781 optimum deger olarak alinmistir.
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Sekil 5.12. DNA hesaplama algoritmasi uygunluk fonksiyonu degerleri

Genetik algoritma ile kodlama yapilirken, Kp ve Ki degerleri 6 bit veri kullanilarak
kodlanmistir. Popiilasyonda ilk olarak 80 birey kullanilmis, her birey 12 bit veri ile ifade
edilmistir. Bu 12 bit verinin ilk 6 biti Kp i¢in, diger 6 biti ise Ki i¢in kullanilmigtir. Her bir
iterasyonda, popiilasyonun %30’u kadar enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak,
80*0.3=24 bireyin degisimi saglanmig ve popiilasyon yenilenmistir. Genetik algoritma
popiilasyonuna ait uygunluk degerleri, Sekil 5.13 ve Tablo 5.11’de verilmistir. Sekil 5.13
incelendiginde, en iyi uygunluk degerini 0.0170 ile popiilasyonun 13. elemani saglamistir.
13. Elemanin kullanimi sonucu olusan veriler, optimize edilmis degerler olup, Kp=13 ve
Ki=0.1250 olarak se¢ilmistir. Diger elemanlarin uygunluk degerleri incelendiginde, daha
biiyiikk veriler elde edildigi, uygunluk degerlerinin, 0 ile 2.5 araliginda degistigi

gorilmektedir.
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Sekil 5.13. Genetik algoritma uygunluk fonksiyonu degerleri
Tablo 5.11. Genetik algoritma ile elde edilen uygunluk, Kp ve Ki degerleri
. uygunluk Kp Ki . uygunluk Kp Ki
Iterasyon degeri degerleri | degerleri Iterasyon degeri degerleri | degerleri
1 0.0274 22 1.1875 41 0.1168 38 0.8125
2 0.1974 52 1.5625 42 0.1049 36 0.9375
3 0.2077 54 1.2500 43 0.2075 54 0.3125
4 0.0286 10 0.7500 44 1.5837 0 0.0625
5 0.2485 62 0.3750 45 0.0171 18 0.1875
6 0.1860 50 0.1250 46 0.2285 58 0.2500
7 0.0859 4 1.2500 47 0.1862 50 1.0000
8 0.0320 8 0.1875 48 0.1972 52 0.6875
9 0.2486 62 0.8750 49 0.1048 36 0.6250
10 0.2183 56 0.3750 50 0.0375 8 1.0625
11 0.2035 2 1.3125 51 0.0228 12 0.3125
12 0.2195 2 1.6250 52 0.1863 50 1.2500
13 0.0170 13 0.1250 53 0.0910 4 1.5000
14 0.1171 38 1.5000 54 0.0692 30 1.8750
15 0.1053 36 1.9375 55 0.1747 48 0
16 0.2185 56 1.5625 56 0.1638 46 0.9375
17 0.1639 46 1.0625 57 0.2388 60 0.7500
18 0.0211 14 0.8125 58 0.1637 46 0.3125
19 0.1047 36 0.2500 59 0.1411 42 1.9375
20 0.2487 62 1.5000 60 0.0194 18 1.9375
21 0.0211 20 1.1250 61 0.0181 16 0.3750
22 0.0810 32 1.6250 62 0.1409 42 1.2500
23 0.2286 58 1.0625 63 0.0174 18 0.3750
24 0.1523 44 0.5625 64 0.2285 58 0.3750
25 0.0910 4 1.5000 65 0.0203 14 0.4375
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Tablo 5.11’in devami

. uygunluk Kp Ki . uygunluk Kp Ki

Iterasyon degeri degerleri degerleri Iterasyon degeri degerleri degerleri
26 0.0807 32 0.9375 66 0.1410 42 1.8750
27 0.2183 56 0.1875 67 0.1748 48 0.1875
28 0.0184 18 1.1875 68 0.1973 52 1.3125
29 0.2185 56 1.6250 69 0.0805 32 0.6875
30 0.0363 24 1.5625 70 0.2076 54 0.5625
31 0.1050 36 1.2500 71 0.2101 2 1.4375
32 0.1171 38 1.6875 72 0.1525 44 1.3125
33 0.0198 16 1.4375 73 0.1166 38 0.1250
34 0.0190 18 1.6250 74 0.0333 10 1.9375
35 0.1525 44 1.1875 75 0.1052 36 1.5625
36 0.1751 48 1.8125 76 0.1166 38 0.2500
37 0.0688 30 1.0625 77 0.1863 50 1.5000
38 0.0596 6 1.8750 78 2.4868 0 1.1875
39 0.1971 52 0.3125 79 0.1410 42 1.6875
40 0.1409 42 1.5000 80 0.1863 50 1.3125

QPSO ile hesaplama yapilirken, popiilasyonda Kp i¢in 40 ve Ki i¢in 40 olmak iizere
toplam 80 birey kullanilmistir. Bu algoritma ile elde edilen, popiilasyona ait uygunluk
degerleri Sekil 5.14’te verilmistir. Burada en iyi uygunluk, 78. elemana ait 0.1210 degeri
oldugundan, optimize edilmis Kp=10.2803 ve Ki=0.7186 degerleri olarak kabul edilmistir.

Tablo 5.12. QPSO ile elde edilen uygunluk, Kp ve Ki degerleri

Kp Ki Kp Ki
iterasyon | uygunluk degeri | degerleri | degerleri | iterasyon | uygunluk degeri | degerleri | degerleri
1 0.1358 20.4093 | 1.7959 41 0.1224 21.2884 | 0.2485
2 0.1315 20.4093 | 1.1522 42 0.1213 17.2884 | 0.0783
3 0.1270 20.4093 | 0.4718 43 0.1219 21.2884 | 0.1705
4 0.1221 21.2884 | 0.1986 44 0.1216 21.2884 | 0.1204
5 0.1384 20.1597 | 2.0309 45 0.1368 20.1597 | 1.7816
6 0.1362 20.4093 | 1.8637 46 0.1292 20.4093 | 0.8078
7 0.1347 20.4093 | 1.6326 47 0.1221 21.2884 | 0.1947
8 0.1218 21.2884 | 0.1574 48 0.1213 19.2884 | 0.0748
9 0.1214 21.2884 | 0.0865 49 0.1295 20.4093 | 0.8547
10 0.1341 20.4093 | 1.5458 50 0.1316 20.4093 | 1.1723
11 0.1297 20.4093 | 0.8742 51 0.1307 20.4093 | 1.0291
12 0.1214 21.2884 | 0.0914 52 0.1219 21.2884 | 0.1722
13 0.1327 20.4093 | 1.3258 53 0.1220 21.2884 | 0.1826
14 0.1222 21.2884 | 0.2221 54 0.1214 21.2884 | 0.0862
15 0.1221 21.2884 | 0.1935 55 0.1223 21.2884 | 0.2365
16 0.1225 21.2884 | 0.2558 56 0.1355 20.4093 | 1.7469
17 0.1224 21.2884 | 0.2486 57 0.1222 21.2884 | 0.2160
18 0.1250 20.4093 | 0.1870 58 0.1222 21.2884 | 0.2205
19 0.1296 20.4093 | 0.8629 59 0.1342 20.4093 | 1.5573
20 0.1219 21.2884 | 0.1695 60 0.1215 21.2884 | 0.1030
21 0.1281 20.4093 | 0.6419 61 0.1216 21.2884 | 0.1168
22 0.1220 21.2884 | 0.1789 62 0.1220 21.2884 | 0.1844
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Tablo 5.12’in devami

23 0.1213 18.2884 | 0.0740 63 0.1322 20.4093 | 1.2587
24 0.1219 21.2884 | 0.1738 64 0.1213 17.2884 | 0.0759
25 0.1347 20.4093 | 1.6265 65 0.1213 18.2884 | 0.0816
26 0.1382 20.1597 | 1.9901 66 0.1282 20.4093 | 0.6633
27 0.1354 20.4093 | 1.7378 67 0.1217 21.2884 | 0.1428
28 0.1352 20.4093 | 1.7142 68 0.1313 20.4093 | 1.1179
29 0.1306 20.4093 | 1.0234 69 0.1223 21.2884 | 0.2385
30 0.1220 21.2884 | 0.1859 70 0.1220 21.2884 | 0.1787
31 0.1362 20.4093 | 1.8556 71 0.1291 20.4093 | 0.7926
32 0.1213 17.2884 | 0.0806 72 0.1313 20.4093 | 1.1272
33 0.1379 20.1597 | 1.9565 73 0.1220 21.2884 | 0.1788
34 0.1375 20.1597 | 1.8975 74 0.1214 21.2884 | 0.0954
35 0.1332 20.4093 | 1.4048 75 0.1364 20.1597 | 1.7247
36 0.1280 20.4093 | 0.6235 76 0.1381 20.1597 | 1.9778
37 0.1223 21.2884 | 0.2317 77 0.1220 21.2884 | 0.1785
38 0.1319 20.4093 | 1.2062 78 0.1210 10.2803 | 0.7186
39 0.1351 20.4093 | 1.6978 79 0.1222 21.2884 | 0.2200
40 0.1305 20.4093 | 1.0017 80 0.1220 21.2884 | 0.1813

Tablo 5.12 ve Sekil 5.14°de, ¢oziim igin segilen popiilasyon elemanlari ve uygunluk
degerleri verilmektedir. Uygunluk degerlerinin, 0 ile 0.14 araliginda degistigi
goriilmektedir. Uygunluk fonksiyonunu minimum yapan, 78. popiilasyon elemani, ¢éziim
olarak se¢ilmistir. Fonksiyonun aldigi minimum deger 0.1210 olup, bu degerin olugmasini

saglayan Kp=10.2803 ve Ki=0.7186 optimum deger olarak alinmistir.

0.14 T

0.138

0.136 b

0.134 b

0.132 - b

0.13 _

0.128 - m

uygunluk degeri

0.126 _

0.124 - b

0.122 - °

O- 12 1 1 1 1 1 1 1
[0} 10 20 30 40 50 60 70 80

Iterasyon

Sekil 5.14. QPSO algoritmasi1 uygunluk fonksiyonu degerleri
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5.3. Bulanik Denetleyicilerin DNA Hesaplama ile Ayarlanmasi

Basit ve siirli sayida kosul igeren problemlerin ¢oziimiinde, klasik mantik kullanilarak
kolayca sonuca ulasilmaktadir. Ancak, ¢cok karmasik bir yapiya sahip, kosullar1 i¢ ice olan
ve kigisel yorum gerektiren durumlarda klasik mantik yetersiz kalmakta ve ¢0ziim
zorlasmaktadir [52, 74]. Klasik mantik ile ¢6ziimii zor olan problemler i¢in, bulanik mantik
tabanli denetleyiciler gelistirilmistir. Bulanik denetleyiciler, dogrusal olmayan, karmasik
ve ¢ok parametreli sistemlerin optimizasyonunda olduk¢a vyararli olmaktadir. Bu
denetleyiciler, arastirma ve uygulama alaninda siklikla kullanilmakta ve ilgiyle takip
edilmektedir. Bulanik denetleyicilerin, bulanik degerlerden olusan kiimeleri kullanmasi ile,
kesin degerlerden olusan ¢6ziim kiimelerine gore, daha genis bir arama ve ¢ozliim alani
saglanmaktadir. Giinliik hayatta kullanilan; ¢ok kiiciik, kiigiik, orta, orta {istli, biiyiik, ¢ok
bliyiik gibi ifadeler bulanik degerler olarak ifade edilir. Bulanik mantik, higbir
matematiksel denklem veya modele gereksinim duymaz. Problemi olusturan, giris ve ¢ikis
degiskenlerini gostermek ig¢in tiyelik fonksiyonlarmi kullanir. Giris degerlerine gore,
¢ikisin elde edilmesi i¢in kural tabani kullanilir. Kural tabani, uzman kisilerin goriis ve
oOnerileri ile tecriibelerinden yararlanilarak olusturulur. Bulanik mantik, kesin deger ifade
eden problemleri, bulanik degerlere doniistiirlip, gercek hayattaki ¢éziim kiimesine yakin

sonugclar iretir. Sekil 5.15°te, 6rnek bir bulanik denetleyicili sistem verilmektedir.

+‘<

Bulanik | | SISTEM [—
Denetleyici

Sekil 5.15. Bulanik denetleyicili sistem

Bulanik denetleyici igin, Sekil 5.16 ve Sekil 5.17°de, normalize edilmis giris ve ¢ikis
tiyelik fonksiyonlari verilmektedir. Normalizasyon degerleri, DNA hesaplama ile
ayarlanarak, sistem aktif hale getirilmektedir. Giris ve ¢ikis tiyelik fonksiyonlari igin, -1 ile

+1 araliginda degisen degerler kullanilmaktadir. Sekil 5.16 ve Sekil 5.17 {izerinde verilen,

92



NB-Negatif Biiyiik, NO-Negatif Orta, NK-Negatif Kiigiik, S-Sifir, PK-Pozitif Kiigiik, PO-
Pozitif Orta ve PB-Pozitif Biiyiik bulanik degerleri ifade etmektedir.

NB NK PK PB

-1 -0.5 o 0.5 1

Sekil 5.16. Hata (e) ve hatanin tiirevi (de) liyelik fonksiyonlar1

NB NO NK PK PO PB

Y

Sekil 5.17. Cikis iiyelik fonksiyonu (u)

Tablo 5.13. Bulanik denetleyici kural tablosu

34 NB | NK S PK | PB
NB | NB | NB | NO | NK S
NK | NB | NO | NK S PK
S | NO | NK S PK | PO
PK | NK S PK | PO | PB
PB S PK | PO | PB | PB

Tablo 5.13’te, giris iiyelik fonksiyonlarmin kullanimi sonucu olusacak ¢ikis degerleri
verilmektedir.

5.3.1 DNA Hesaplama Coziimii

Bulanik denetleyiciler, Pl denetleyiciler gibi, sistemlerin kontrol edilmesinde kullanilir.
Bu denetleyicilerin, 6lgekleme faktorlerinin ayarlanmasi ve kural tabaninin olusturulmast,

bir optimizasyon problemi olup, yapilan galismalarda bir ¢ok algoritma gelistirilmistir.

93



DNA hesaplama, bir optimizasyon algoritmasi olup bulanik denetleyici parametrelerinin
ayarlanmasinda kullanilabilmektedir. Bu algoritmada kullanilan DNA molekiilleri, biyiik
oranda veri saklama ve paralel islem yapma yetenegi ile, optimizasyon problemlerinin
¢ozimiinii Kolaylastirmaktadir. Bu ¢alismada, Bulanik denetleyicilerin  dlgekleme
faktorlerinin ayarlanmasi i¢in, DNA hesaplama algoritmasi gelistirilmistir. Yapilan ¢aligsma

i¢in, Sekil 5.18°de verilen DNA-Bulanik denetleyici modeli onerilmistir.

o DNA K3
Hesaplama
K1 K2
v
+
_ y u y
Bulanik | | » | | SISTEM |—»
Denetleyici
A
du
> —— —» X
dt

Sekil 5.18. Onerilen DNA-bulanik denetleyici modeli

Sekil 5.18°de verilen, K1 ve K2 giris, K3 ise ¢ikis Olgekleme faktorleri olup, DNA
hesaplama ile ayarlanarak, bulanik denetleyici uyarlamali hale getirilmektedir. DNA
hesaplama ile, Glgekleme faktorii degerleri bulunarak sisteme goénderilmekte ve hata
degerlerinin bulunmasi saglanmaktadir. Bulunan hata degerleri, uygunluk fonksiyonunda
yerine konularak uygunluk degerleri elde edilmekte ve uygunluk degeri en kiigiik olan,
hata degerini olusturan veriler, Olgekleme faktorlerinin yeni degerleri olarak
kullanilmaktadir. Sekil 5.18’de goriildiigii iizere, sistem DNA hesaplama tabanli olarak
modellenmekte ve dlgekleme faktorlerinin kodlanmasi igin DNA dizileri kullanilmaktadir.
Onerilen modelde, K1, K2 ve K3 degiskenleri 3 baz uzunlugunda DNA dizileri ile
kodlanmaktadir. Degiskenlerin alacagi degerler; A, G, C ve T bazlarn kullanilarak
rastlantisal olarak olusturulmakta ve sira ile 0, 1, 2 ve 3 degerleri kullanilarak sayisal
verilere gevrilip, sisteme gonderilmektedir. Sekil 5.19°da, bulanik denetleyicili sisteme ait

6l¢ekleme faktorlerinin, DNA hesaplama ile kodlanmasi gosterilmektedir.
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K1 K2 K3
1]ofofo[1]1] [1[1]o]o]o]o] [1][1]0]0]0]0]
cC | A | T T A | A T A A |

Gen1 Gen2 Gen5
o[oJoJo[1[1] [1]o]oJofo[1]|1][0]0f0]O]1
Al AT c| A aG c| AlG

Gen3 Gen4 Gen6

Kromozom

Sekil 5.19. Bulanik denetleyicili sistemin 6l¢ekleme faktorlerinin DNA ile kodlanmasi

Optimizasyon problemlerinde, bulanik denetleyici parametrelerinin  degisim aralig
sonuclart 6nemli Ol¢iide etkilemektedir. Bu ¢alismada; K1, K2 ve K3 igin 0-4 araligi
kullanilmistir. Aralik se¢imi, Uygulamacinin tecriibesi ve problem i¢in deneme yanilma
yontemi ile belirlenir. DNA hesaplama algoritmasinin, iki farkli uygulama sekli vardir.
Cozelti ortaminda yapilan uygulama, maliyetli ve gerceklestirilmesi zordur. Bu nedenle,
Onerilen modelde sayisal DNA hesaplama algoritmasi kullanilmaktadir. Bulanik
denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi icin DNA hesaplama algoritmasini uygulayarak,
matlab 7.0 ile m-file yazilmistir. DNA hesaplama ile yapilan kodlama ornegi, Tablo
5.14’de verilmektedir.

Tablo 5.14. Bulanik denetleyiciler i¢cin DNA kodlama tablosu

DNA 4’lu 2’li K1,K2 K1, K2 ve
Kod Kod Kod ve K3 K3 i¢in
Sistemi | Siste | Sistemi igin Maksimum

Onluk sisteme ¢eviri

mi Minimu | Deger
A GC, |01, 00, 01, m Deger
T 2,3 10, 11

K1 | AGT, 013, 000111, | 0*1+1*1/4+3*1/16=0.4375
TAA, 300, 110000, | 3*1+0*1/4+0*1/16=3

T 333 | 111111 | 3*1+3*1/4+3*1/16=3.9375 0 4
K2 | GTT, | 133, | 011111, | 1*1+3*1/4+3*1/16=1.9375
CCA. | 220, | 101000 | 2*1+2%1/a%0*1/16=2.5 . .

AGC 012 000110 | 0*1+1*1/4+2*1/16=0.375

K3 | CTT 133 101111 | 1*1+3*1/4+3*1/16=1.9375
TAA 100 110000 0 4
ACG 021 001001

Simiilasyon isleminde DNA hesaplama i¢in kullanilan parametre degerleri Tablo 5.15°de

verilmektedir.
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Tablo 5.15. Simiilasyon igin kullanilan
DNA hesaplama parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiyiikligii 60
Maksimum Islem Sayisi 30

Caprazlama orani %100
Enzim ve Viriis Orani 0.3

Asagida m-file i¢in kullanilan DNA hesaplama algoritmasinin algoritmik adimlar1 ayrintil
olarak agiklanmaktadir:

Adim I: DNA dizileri ile rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulur.

Adim 2: Olusan diziler, yukarida agiklandig iizere, dnce 4’lii sisteme sonra onluk sisteme
cevrilerek, sayisal verilere donistiiriiliir. Kodlama ve doniistiirme islemleri, Tablo 5.10’da
ayrintili olarak verilmektedir. Sayisal verilere donistiiriilen popiilasyon elemanlari,
simiilasyon ortamina gonderilerek, sistemde olusan hata degerleri belirlenir.

Adim 3: Simiilasyondan gelen hata degerleri, uygunluk fonksiyonunda yerine konularak,
uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni K1, K2 ve K3 degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi igin,
denklem 5.7 secilmistir.

Adim 4: 1lk olusturulan popiilasyon elemanlari, ¢aprazlama islemine tabi tutularak, yeni
popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim 3 kullanilarak, yeni K1, K2 ve K3 belirlenir.

Adim 5. Popililasyona, enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak, yeni popiilasyon
olusturulur. Adim 2 ve adim 3 uygulanarak, yeni K1, K2 ve K3 degerleri belirlenir.

Adim 6: Yukaridaki adimlarda bulunan en iyi uygunluk degerleri karsilastirilir. Hangi
adimdaki uygunluk degeri minimum ise, o adimda bulunan K1, K2 ve K3 degerleri sisteme
gondertilir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar, bu adimlar uygulanir. Maksimum iglem

sonunda, en uygun K1, K2 ve K3 degerleri belirlenir.

5.3.2.Genetik Algoritma Coziimii

Genetik algoritmalar, dogal hesaplama 6zelligi ile hi¢bir karmasik matematiksel modele

gerek duymaksizin, optimum ¢6ziime ulasabilmektedirler. Popiilasyon biiytikligi,
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mutasyon, caprazlama orani ve maksimum islem sayis1 genetik algoritmalar i¢in dnemli
parametreler olup, her problemde degerlerinin iyi belirlenmesi gerekmektedir. Bu bolimde
denetleyici parametrelerinin  olgekleme faktorlerinin  ayarlanmasi i¢in, GA-bulanik
denetleyici modeli Onerilmistir. Sekil 5.20’de, onerilen sistem igin simiilink modeli

verilmektedir.

Genetik K3
Algoritma

K1 K2

> X
N

, y
Bulank | |y | ! SISTEM| —»
Denetleyici

du
dt

Sekil 5.20. Onerilen GA-bulanik denetleyici modeli

Bu modelde, oncelikle genetik algoritma i¢in rastlantisal olarak ilk popiilasyon
olusturularak, bulanik denetleyici Olgekleme faktorleri icin kullanilmaktadir. Secilen
popiilasyonda, K1, K2 ve K3 i¢in 0-4 aralifi ongoriilmiistiir. Bu aralik, uygulayicilarin
deneyimleri ve deneme yanilma yontemi ile belirlenmektedir.

Genetik algoritma ile kodlama yapilirken, ikili say1 sistemi kullanilmakta ve popiilasyon
0-1 dizilimi ile olusturulmaktadir. Problemi olusturan her degisken gen ile kodlanmakta
genler birlestirilerek ¢6ziim elemanlari olan kromozomlar elde edilmektedir. Yapilan
calismada, K1, K2 ve K3 degiskenlerinin gosterimi i¢in 6 bit uzunlugunda ikili diziler
kullanmilmistir.  Bu  diziler, 10’luk sisteme ¢evrilerek optimizasyon isleminde

kullanilmaktadir. Kodlama islemi Sekil 5.21°de ayrintili olarak gosterilmektedir.
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Bulanik Denetleyici

K1 K2 K3
[1][ofofof1[1] [1[1]ofofo]0] [1][ofo[1]0]1]
Gen1 Gen2 Gen3
[o[ofofof1[1] [1]ofofo[1]1] [1][o][1]o]o]0]
Gen4 Gen5 Gen6

Kromozom

Sekil 5.21. Bulanik denetleyicili sistemin 6l¢ekleme faktorlerinin GA ile kodlanmasi

Tablo 5.16’da Genetik algoritma ile bulanik denetleyici olgekleme faktorlerinin

kodlanmas1 ve gercek degerlere doniistiiriilmesi verilmektedir.

Tablo 5.16. Bulanik denetleyici parametrelerinin genetik algoritma ile kodlanmasi

000110 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.187

Genetik KL K2veks | KL K2veKs
algoritma degiskenlerinin degiskenlerinin
alg Gergek degerlere ¢evirme (10’luk sistem) giyenien alacagi
ile alacagi minimum -
< maksimum
kodlama deger des
eger
K1 | 000010 0*32+0*16+0*8+0*4+1*2+0*1=2
000111 0*32+0*16+0*8+1*4+1*2+1*1=7 0 63
111000 1*32+1*16+1*8+0*4+0*2+0*1=56
K2 | 101000 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=1.25
010101 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.656 | O 4
000110 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.187
K3 | 101000 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=1.25
010101 0*1+0*1/2+0*1/4+0*1/8+1*1/16+0*1/32=0.656 | 0 4

Bulanik denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi i¢in genetik algoritma uygulanarak

matlab 7.0 ile m-file yazilmistir. Simiilasyon sonuglarmin bulunmast igin, Sekil 5.14’te

verilen model, simiilink ortaminda olusturulmustur. Simiilasyon isleminde, genetik

algoritma i¢in kullanilan parametre degerleri Tablo 5.17°de verilmektedir.

Tablo 5.17. Simiilasyon igin kullanilan
genetik algoritma parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiytikliigii 60
Maksimum Islem Sayisi 30

Caprazlama orani %100
Mutasyon orani 0.3
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Asagida m-file i¢in kullanilan genetik algoritmanin, algoritmik adimlar1 ayrintili olarak
agiklanmaktadir:

Adim 1. ikili say1 dizileri ile rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulur.

Adim 2. Olusan diziler, yukarida agiklandig1 iizere once 2’li sisteme sonra onluk sisteme
cevrilerek, sayisal verilere doniistiiriiliir. Kodlama ve doniistiirme islemleri, Tablo 5.16’da
ayrintili olarak verilmektedir. Sayisal verilere donistiiriilen popiilasyon elemanlari,
simiilasyon ortamina gonderilerek, sistemde olusan hata degerleri belirlenir.

Adim 3. Simiilasyondan gelen hata degerleri, uygunluk fonksiyonunda yerine konularak,
uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni K1, K2 ve K3 degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi i¢in,
denklem 5.7 secilmistir.

Adim 4. 1lk olusturulan popiilasyon elemanlari, ¢aprazlama islemine tabi tutularak, yeni
popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim 3 kullanilarak yeni K1, K2 ve K3 belirlenir.

Adim 5. Popiilasyona mutasyon uygulanarak, yeni popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim
3 uygulanarak, yeni K1, K2 ve K3 degerleri belirlenir.

Adim 6. Yukaridaki adimlarda bulunan en iyi uygunluk degerleri karsilastirilir. Hangi
adimdaki uygunluk degeri minimum ise, o adimda bulunan K1, K2 ve K3 degerleri sisteme
gonderilir.

Adim 7. Maksimum iglem sayisina ulasilana kadar bu adimlar uygulanir. Maksimum islem

sonunda, en uygun K1, K2 ve K3 degerleri belirlenir.

5.3.3. Kuantum Parcacik Siirii Optimizasyonu Co6ziimii

Bu boliimde, bulanik denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi i¢in, QPSO-bulanik
denetleyici modeli 6nerilmistir. Onerilen sistem icin, Sekil 5.21’de simiilink modeli
verilmektedir. Algoritma, baslangigta rastgele olusturulan bir popiilasyon ile baglamakta,
olusan popiilasyon elemanlari K1, K2 ve K3 degerlerini géstermektedir. Onerilen modelde,
K1, K2 ve K3 i¢in 0-4 araligi kullanilmakta ve gercek degerler ile kodlama yapilmaktadir.
Aralik se¢imi, uygulayicinin deneyimi ile belirlenmektedir. Sekil 5.22°de gosterildigi
tizere, K1, K2 ve K3 degerleri QPSO algoritmasi ile bulunarak, simiilink ortamina
gonderilmektedir. Simiilink ortaminda elde edilen hata degerleri, algoritmaya gonderilerek,

uygunluk degerlerinin bulunmasi saglanmaktadir.
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QPSO K3

Algoritmasi
K1 K2
r e
X
+
— 1 f u y
Bulanik | x | »f SISTEM >
Denetleyici
A
du
> — —» X
dt

Sekil 5.22. Onerilen QPSO-bulanik denetleyici modeli
Sekil 5.23’de, K1, K2 ve K3 parametrelerinin, QPSO algoritmas: ile kodlanmasi

verilmektedir. Sekil 5.23’te gosterildigi tizere, popiilasyon biiyiikligii kadar K1, K2 ve K3

degerleri, rastlantisal olarak olusturulmaktadir.

Populasyon

1 50
Kt [ 23 ] 5 | 61 | [ 9 |

1 50
K2 [01]09] 2 | [ 0.23 |

1 50
K3 [03]05] 1 | [ 0.20 |

Sekil 5.23. Bulanik denetleyici 6l¢ekleme faktorlerinin QPSO algoritmas ile gosterimi

Bulanik denetleyici parametrelerinin  kodlanmasi Tablo 5.18’de 06zet seklinde

verilmektedir.

Tablo 5.18. QPSO ile bulanik denetleyici parametrelerinin kodlanmasi

QPSO ile kodlama Kp ve Ki ig:i11 Kp ve Kiigin -
minimum deger maksimum deger
K1 0,12,5,7,63, 55 0 4
K2 0.01,0.06,0.2,2,1 0 4
K3 0,0.09,1.7,2,0.01 0 4
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Bulanik denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi i¢in, QPSO algoritmas: uygulanarak,
matlab 7.0 ile m-file yazilmigtir. Simiilasyon sonuglariin bulunmasi i¢in, Sekil 5.22’de
verilen model, simiilink ortaminda olusturulmustur. Simiilasyon isleminde, QPSO

algoritmasi i¢in kullanilan parametre degerleri Tablo 5.19°da verilmektedir.

Tablo 5.19. Simiilasyon i¢in kullanilan QPSO parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiyiikliigii 60
Maksimum Islem Sayisi 30

cl,c2 01,2
B 0.5

Asagida, m-file i¢in kullanilan QPSO algoritmasinin algoritmik adimlari, ayrintili olarak
acgiklanmaktadir:

Adim 1: K1, K2 ve K3 i¢in ilk popiilasyon rastlantisal olarak olusturulur.

Adim 2: Popiilasyon elemanlari, simiilasyon ortamina gonderilerek, sistemde olusan hata
degerleri belirlenir.

Adim 3. Simiilasyondan gelen hata degerleri, uygunluk fonksiyonunda yerine konularak,
uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni K1, K2 ve K3 degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi igin,
denklem 5.7 se¢ilmistir.

Adim 4: Bulunan uygunluk degerleri, parcaciklarin yerel konum degerlerini verir. Her bir
parcaciga ait bu yerel degerler karsilastirilir ve uygunluk degeri en iyi olan parcacigin
konumu, popiilasyonun yeni konumu olarak alinir.

Adim 5: Popiilasyonun aritmetik ortalama degeri Mbest, Denklem 5.9 kullanilarak bulunur.
Eger, bulunan deger dnceki degerlerden iyi ise, yeni deger Mbest olarak degistirilir.

Adim 5. Popiilasyonun en iyi hizi, Denklem 5.8 kullanilarak hesaplanir.

Adim 6. Pargaciklarin yeni pozisyonu Denklem 5.10 kullanilarak giincellenir.

Adim 7: Maksimum islem sayisina ulasilana kadar 2, 3, 4, 5 ve 6 adimlar1 tekrarlanir.
Maksimum islem sayisina ulagildiginda, algoritma durdurulur. En iyi elemanlar secilerek

K1, K2 ve K3 degerleri i¢in optimum ¢6ziim elde edilir.
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5.3.4. Simiilasyon Sonuclari

Onerilen yontemin performans dl¢iimii igin, Denklem 5.11 ile verilen bir DC motorun,
pozisyon kontroliinii modelleyen transfer fonksiyonu, simiilasyon sonuglar1 igin
kullanilmistir. Yapilan uygulamada, bulanik denetleyici parametrelerinin optimizasyonu
icin, DNA hesaplama, genetik algoritma ve QPSO algoritmasi kullanilmigtir. Bulanik
denetleyici parametrelerinin  optimize edilmesinde, bircok uygunluk fonksiyonu
kullanilmakla beraber, bu c¢alismada, hatanin mutlak degerinin toplami, uygunluk
fonksiyonu olarak se¢ilmistir. Cok kiiciik degerlerde hatalara dahi duyarli olan bu
fonksiyonun kullanimi ile iist asim, yiikselme ve oturma zamanlarinin daha iyi sonug
vermesi hedeflenmistir.

Yapilan matlab ve simiilink ¢alismasinda, uygulamada kullanilan tiim algoritmalar i¢in,
popiilasyon biiytlikliigii 80, maksimum islem sayisi 20 ve referans degeri 1 olarak
almmistir. K1, K2 ve K3 degerlerinin tespiti i¢in, denklem 5.7 uygunluk fonksiyonu
olarak kullanilmistir. Optimizasyon algoritmalari, ¢evrimigi olarak sisteme uygulanmastir.
Rastlantisal olarak olusturulan popiilasyon elemanlari, simiilink ortamina gonderilerek,
bulanik denetleyici elemanlarinin optimizasyonu saglanmistir. Programin bir¢ok kez

calistirilmasi sonucu, sistemin iirettigi sonuglar, Tablo5.20 ve Sekil 5.22°de verilmektedir.

Tablo 5.20. Bulanik denetleyicili sistem igin simiilasyon sonuglari

. Yerlesme Maksimum
Algoritma K1 K2 K3 Zamani Asim %
DNA-Bulanik Denetleyici 0.1250 | 0.2500 3.2500 0.1 %0
GA-Bulanik Denetleyici 0.0625 0 0.1250 0.2 %0
QPSO-Bulanik Denetleyici 2.3699 | 0.0236 | 0.0339 0.2 %0

Tablo 5.20 incelendiginde, DNA hesaplama algoritmasi kullanilarak bulunan yerlesme
zamani degerinin, diger algoritmalara gore daha iyi oldugu goriilmektedir. Tablo 5.20’de
verildigi iizere, DNA hesaplama algoritmasi ile yerlesme zamani 0.1 sn iken, diger
algoritmalar ile 0.3 sn olmaktadir. Maksimum asim, uygulanan tiim algoritmalarda
yaklasik ~%0 olarak bulunmaktadir. Diger algoritmalarin c¢alistirilmas: ile bulunan

sonuclarda, karsilastirma amacli Tablo 5.17°de verilmektedir.
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Sekil 5.24. Bulanik denetleyicili sistem i¢in algoritma sonuglart

Sayisal verilerden goriilecegi tlizere, DNA hesaplama algoritmas: kullanildiginda, diger
algoritmalara gore daha kisa siirede yerlesme olmaktadir. Sekil 5.24, algoritmalar ile
tiretilen degerlerin simiilink modeline gonderilmesi sonucu, sitemin olusturdugu c¢ikis
degerlerinin ¢izdirilmesi ile elde edilmistir. Tablo 5.7 ile verilen yerlesme zamani ve
maksimum asim Sekil 5.24 iizerinde net olarak goriilmektedir.

DNA hesaplama algoritmasi ile kodlama yapilirken K1, K2 ve K3 degerleri 3 DNA
bazi ile, 6 bit veri kullanilarak kodlanmistir. Popiilasyonda, ilk olarak 60 birey kullanilmus,
her birey 18 bit veri ile ifade edilmistir. Bu 18 bit verinin, ilk 6 biti K1 i¢in, ikinci 6 biti K2
icin ve diger 6 biti ise K3 i¢in kullanilmistir. Her bir iterasyonda, popiilasyonun %30’u
kadar enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak, 60*0.3=18 bireyin degisimi saglanmis ve
poptilasyon yenilenmistir.

DNA hesaplama algoritmasi, denetleyici parametrelerinin ayarlanmasinda heniiz ¢ok
fazla kullanilmamasina karsin, bu calisma ile basarili sonuglarin elde edilebilecegi
gosterilmistir. Popiilasyon elemanlarina ait uygunluk degerlerinin degisimi, Sekil 5.25 ve
Tablo 5.20°de verilmektedir. Tablo 5.21 ayrintili incelendiginde, en iyi uygunluk degerini
-6.5135 ile, popiilasyonun 39. elemani sagladigi goriilmektedir. Bunun igin, optimize
edilmis degerler K1=0.1250, K2=0.2500 ve K3=3.2500 olarak seg¢ilmistir.
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Sekil 5.25. DNA hesaplama algoritmasi uygunluk fonksiyonu degerleri

Tablo 5.21 ve Sekil 5.25’te, ¢6ziim i¢in segilen popiilasyon elemanlar1 ve uygunluk
degerleri

goriilmektedir. Uygunluk fonksiyonunu minimum yapan 39. popiilasyon elemani, ¢6ziim

olarak secilmistir.

verilmektedir.

Uygunluk degerlerinin,

-10 ile 25 arahiginda degistigi

Tablo 5.21. DNA hesaplama ile elde edilen uygunluk, K1, K2 ve K3 degeri

60

iteras | uygunluk K1 K2 K3 iteras | uygunluk K1 K2 K3
yon degeri degeri degeri | degeri yon degeri degeri | degeri | degeri
1 8.5696 2.0000 31 12.5886 2.0625
1.8125 | 1.1250 1.0625 | 2.1250
2 4.4024 2.0000 32 | 8.7092 3.1250
3.9375 | 0.8125 2.4375 | 2.9375
3 5.6901 3.5625 33 | 8.5812 0.6875
0.9375 | 0.9375 1.9375 | 2.0000
4 22.2116 0 34 11.7119 2.6250
0.1875 | 3.8750 0.7500 | 1.4375
5 10.5673 3.7500 35 10.2849 1.4375
1.4375 | 2.3125 1.4375 | 1.5000
6 10.7334 3.4375 36 | 7.5465 3.5625
1.8750 | 3.8750 2.6250 | 1.9375
7 9.9336 2.6250 37 13.5153 0.3750
2.0000 | 3.5000 1.0000 | 3.6250
8 13.7920 0.5000 38 | 4.9881 3.8750
0.8750 | 1.3125 3.2500 | 1.0000
9 8.4831 3.0000 39 -6.5135 3.2500
2.7500 | 3.8125 0.1250 | 0.2500
10 | 6.9508 2.4375 40 6.8571 0.5000
3.4375 | 3.8125 2.1875 | 0.3750
11 | 6.3766 1.1250 41 15.9159 0.6875
2.8750 | 1.8750 0.6250 | 2.4375
12 | 12,5371 0.1250 42 -1.1459 2.6250
1.0625 | 1.0000 0.8750 0
13 | 5.9595 1.1875 43 | 6.1676 3.0625
23125 |0 1.6250 | 0.7500
14 | 7.6432 3.4375 44 11.0970 2.6250
3.0000 | 2.8750 1.0625 | 1.5000
15 | 8.7086 0.1250 45 | 7.6995 3.9375
1.7500 | 0.7500 1.1875 | 1.4375
16 | 5.8356 1.8125 46 | 6.4794 2.7500
3.0625 | 1.3125 3.3750 | 2.4375
17 | 17.3901 1.9375 47 14.7499 0.6250
18 | 6.4393 0.3750 | 2.1250 1.4375 48 | 8.9331 0.7500 | 1.8125 2.8750
3.0625 | 2.4375 2.1250 | 2.2500
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Tablo 5.21’in devam

19 | 5.9822 3.8750 | 2.2500 | 3.6875 49 5.9651 3.8750 | 3.1875 | 2.3125
20 | 6.2122 25000 | 0.5625 | 1.5625 50 4.9215 3.5625 | 1.0000 | 0.6250
21 17.0068 | 0.3125 | 2.7500 | 2.8750 51 11.8514 | 1.3125 | 2.9375 | 3.9375
22 | 1.5477 2.6250 | 2.4375 | 0.3125 52 10.2583 | 1.3125 | 0.8125 | 1.3125
23 | 5.3849 3.2500 | 0.9375 | 0.2500 53 9.9822 1.4375 | 0.3750 | 0.1250
24 | 5.3330 3.2500 | 0.9375 | 3.0000 54 4.1091 3.5625 | 0 1.6875
25 12.5216 | 1.2500 | 3.7500 | 1.1250 55 9.7716 0.6875 | 0.7500 | 2.0625
26 16.0072 | 0.5000 | 1.8750 | 2.0000 56 13.4385 | 1.0625 | 3.5625 | 1.0000
27 | 9.6934 0.7500 | 1.2500 | 2.9375 57 7.9671 2.8750 | 3.0000 | 3.5000
28 19.6609 | 0.3125 | 3.8125 | 0.4375 58 16.2683 | 0.6875 | 2.1250 | 0.3125
29 | 7.6473 25000 |2.3125 | 1.8125 59 5.2456 3.3125 | 0.9375 | 0.3750
30 | 5.5978 3.8750 | 2.7500 | 1.6875 60 | 5.1742 3.0000 | 0.2500 | 0.5000

Genetik algoritma ile kodlama yapilirken, K1, K2 ve K3 degerleri 6 bit veri kullanilarak
kodlanmistir. Popiilasyonda, ilk olarak 60 birey kullanilmis, her birey 18 bit veri ile ifade
edilmistir. Bu 18 bit verinin, ilk 6 biti K1, ikini 6 bit K2 i¢in ve diger 6 biti ise Ki igin
kullanilmistir. Her bir iterasyonda, popiilasyonun %30°u kadar enzim ve viriis mutasyonu

uygulanarak, 60*0.3=18 bireyin degisimi saglanmis ve popiilasyon yenilenmistir.

7 \

GA-PI

uygunluk degeri

O 1 1 1
0 10 20 30 40 50 60

Iterasyon

Sekil 5.26. Genetik algoritma uygunluk fonksiyonu degerleri

Genetik algoritma popiilasyonuna ait uygunluk degerleri, Sekil 5.26 ve Tablo 5.22°de
verilmistir. Sekil 5.26 incelendiginde, en iyi uygunluk degerini, 0.0000 ile popiilasyonun 7.
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elemant saglamistir. 7. Elemanin kullanimi sonucu olusan degerler, optimize edilmis
degerler olup, K1=0.0625, K2=0 ve K3=0.1250 olarak se¢ilmistir. Diger elemanlarin
uygunluk degerleri incelendiginde, daha biiyiik veriler elde edildigi, Tablo 5.22°de

gosterilmektedir.

Tablo 5.22. GA ile elde edilen uygunluk, K1, K2 ve K3 degeri

iteras | uygunluk K1 K2 K3 iteras | uygunluk K1 K2 K3
yon degeri degeri | degeri | degeri yon degeri degeri | degeri | degeri

0.3205 0.8750 | 0.7500 | 0.4375 39 | 0.6218 0.3750 | 1.1875 | 1.3125
6.7428 1.1250 | 0.3750 | 1.9375 40 | 0.0281 1.4375 | 1.0000 | 0.1250
11 | 0.0534 0.6875 | 1.9375 | 0.2500 41 | 0.0834 0.6875 | 1.0000 | 0.3125
12 | 0.0973 0.3125 | 1.7500 | 0.5625 42 1.1858 1.5000 | 0.1875 | 0.8125
13 | 0.7016 1.8750 | 1.5000 | 0.6250 43 | 0.7016 1.5000 | 0.5000 | 0.6250

1 0.0834 0.7500 | 0.4375 | 0.2500 31 | 0.0070 1.5000 | 0.3125 | 0.0625
2 1.7577 0.6250 | 1.7500 | 1.6875 32 1.8903 0.8750 0 1.0625
3 0.2703 0.6875 | 0.5625 | 0.5625 33 | 0.7509 0.3125 | 1.3125 | 1.5625
4 1.7577 0.6250 | 1.7500 | 1.6875 34 1.1921 0.4375 | 1.1250 | 1.6875
5 2.5329 1.2500 | 1.7500 | 1.1875 35 | 0.4413 0.2500 | 1.4375 | 1.4375
6 0.7016 1.3750 | 0.6250 | 0.6250 36 | 0.0209 0.7500 | 1.3750 | 0.1250
7 0.0000 0.0625 |0 0.1250 37 | 5.1150 1.2500 | 1.0625 | 1.6875
8 3.7117 1.8750 |0 1.4375 38 1.7962 1.6250 | 1.7500 | 1.0000
9

10

14 | 4.3853 1.7500 | O 1.5625 44 | 0.1123 1.5625 0 0.2500
15 | 1.79620. | 1.9375 | 0.9375 | 1.0000 45 6.3148 1.3750 | 0.4375 | 1.8750
16 | 0631 1.0000 | 1.7500 | 0.1875 46 | 4.3853 1.8750 | 0.5000 | 1.5625

17 | 1.0104 1.2500 | 1.3125 | 0.7500 47 | 0.8490 1.8125 | 1.4375 | 0.6875
18 | 0.0631 1.0625 | 0.6250 | 0.1875 48 1.5787 1.5625 | 0.2500 | 0.9375
19 | 0.1123 1.2500 | 1.6250 | 0.2500 49 | 3.0943 1.8125 | 1.5625 | 1.3125
20 | 0.0065 0.8750 | 0.6875 | 0.0625 50 | 6.3148 1.8750 | 0.5000 | 1.8750
21 | 0.5683 1.8750 | 0.0625 | 0.5625 51 | 22733 1.2500 | 1.1250 | 1.1250
22 | 0.0040 0.0625 | 0.4375 | 1.3750 52 | 3.8013 0.7500 | 1.5000 | 1.6875
23 | 0.7016 1.5625 | 0.0625 | 0.6250 53 | 0.2526 1.0000 | 0.8125 | 0.3750
24 | 0.0281 1.8750 | 0.9375 | 0.1250 54 | 54738 0.8125 | 1.1250 | 1.8750
25 | 1.0104 1.3125 | 1.9375 | 0.7500 55 | 2.8845 0.8750 | 1.9375 | 1.3125
26 | 0.7509 0.6875 | 0.5625 | 0.9375 56 | 4.0415 1.7500 | 1.9375 | 1.5000
27 | 4.7431 1.0000 | 0.3125 | 1.6250 57 | 5.5009 1.8750 | 1.9375 | 1.7500
28 | 5.5009 1.3750 | 0.0625 | 1.7500 58 1.5787 1.7500 | 1.1875 | 0.9375
29 | 4.7431 1.1250 | 1.3125 | 1.6250 59 | 4.0415 1.9375 | 0.4375 | 1.5000
30 | 0.8490 1.8125 | 0.6875 | 0.6875 60 | 0.0014 0.0625 | 0.8125 | 0.8125

QPSO ile hesaplama yapilirken popiilasyonda, K1 i¢in 20, K2 i¢in 20 ve Ki i¢in 20
olmak tizere toplam 60 birey kullanilmistir. QPSO algoritmasi ile elde edilen popiilasyona
ait uygunluk degerleri, Sekil 5.27 ve Tablo 5.23’de verilmistir. Burada en iyi uygunluk
degeri 16. elemana ait 0.0000 degeri oldugundan, optimize edilmis K1=2.3699, K2=0.0236
ve K3=0.0339 degerleri olarak kabul edilmistir.
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Tablo 5.23. QPSO ile elde edilen uygunluk, K1, K2 ve K3 degeri

iteras | uygunluk | K1 K2 K3 iteras | uygunluk | K1 K2 K3

yon degeri degeri | degeri degeri | yon degeri degeri | degeri | degeri
1 0.2839 | 3.0757 | 1.7807 | 47520 |31 0.0263 | 0.6608 | 0.4666 | 2-9913
2 49245 | 82963 |7.6781 | 41397 |32 0.0026 | 0.0621 | 0.6285 | 3.8929
3 0.0004 | 0.0627 | 05658 | 1.5444 | 33 0.9625 | 0.0547 | 6.2972 | 4.3040
4 0.1814 | 1.4098 | 1.1426 | 42299 | 34 0.0414 | 0.0652 | 0.3279 | 3.9494
5 0.0811 | 0.0765 | 0.5867 | 34329 | 35 0.1838 | 3.0757 | 1.3950 | 3.9319
6 0.0749 | 1.4098 | 0.8241 | 31713 | 36 0.0004 | 0.0587 |0.1139 | 1.4527
7 3.2019 | 8.2963 |7.1198 |4.5723 | 37 0.9032 | 8.2963 | 4.3531 | 3.1989
8 0.1958 | 35313 | 0.6988 | 3.4812 | 33 0.0116 | 0.0587 | 1.5358 | 3.9095
9 0.3456 | 3.9000 | 1.8437 |4.7431 | 39 1.1587 | 0.0547 | 7.4863 | 54826
10 | 0.0558 | 2.6148 | 0.9730 | 2.6666 | 40 0.0021 | 0.0638 | 0.2669 | 1.4707
11 | 0.0700 | 2.6148 | 1.0845 | 2.9074 | 41 0.6331 | 3.9263 | 0.0716 |3.9411
12 |0.0325 |0.0587 |1.9196 | 47304 |42 0.1317 | 2.2217 |1.2821 |3.6182
13 05031 | 3.8886 | 0.3193 | 3.8546 | 43 0.0564 | 0.0706 | 0.4662 | 3.4938
14 0.0465 | 0.0750 | 0.4778 | 2.8173 | 44 1.1818 | 8.2963 | 4.8394 | 3.4696
15 0.1739 | 3.9263 | 0.0573 | 2.1065 | 45 0.1235 | 3.9000 | 1.3096 | 3.2677
16 0.0000 | 2.3699 | 0.0236 | 0.0339 | 46 1.3881 | 8.2963 | 4.6482 | 2.9684
17 0.9891 | 8.2963 | 4.6025 | 3.4084 | 47 0.0938 | 0.0547 | 3.2963 | 2.2302
18 | 0.2184 | 4.1519 |0.4413 | 2.6895 | 48 0.0584 | 0.0765 | 0.6035 | 3.2438
19 0.0989 | 0.0745 | 0.4823 | 3.8100 | 49 3.6996 | 8.2963 | 7.2949 | 4.4385
20 0.1043 | 1.4098 | 1.0228 | 3.5348 | 50 0.0751 | 0.0765 | 0.6308 | 3.6028
21 0.0185 | 2.6148 | 0.6320 | 1.7737 |51 0.8314 | 8.2963 | 3.2437 | 1.8365
22 0.0289 | 3.0757 | 0.7456 | 2.0893 | 52 1.7387 | 0.0547 | 7.6591 | 4.7100
23 1.1668 | 0.0547 | 8.0273 | 6.1826 | 53 0.0106 | 0.0707 | 0.4407 | 1.7354
24 | 03646 |82963 | 2879 |2-1942 |54 0.0456 | 0.0750 | 0.5435 | 2.8841
25 100148 |0.0707 | 0.4567 |2.0922 |55 0.0122 | 0.0707 | 05031 | 2.0198
26 1.0841 | 0.0547 | 7.1652 | >:2035 | 56 24469 | 3.2229 |3.585 | 41776
27 0.0004 | 0.0618 | 0.2617 | 1.0049 | 57 2.6988 | 8.2963 | 7.4883 | ©:4591
28 | 0.0047 |0.6608 |0.2425 | 13763 |5g 0.0116 | 0.6608 | 0.3861 | 1.9767
29 | 32498 |8.2963 |7.1009 | 45109 | 59 0.1459 | 3.0757 | 1.0452 | 3.5943
30 2.0130 | 8.2963 | 6.1495 | 42986 | 60 0.2516 | 3.0007 | 0.8920 | 4.2176

Simiilasyon sonuglarindan goriildiigii gibi, onerilen DNA hesaplama tabanli algoritma,
diger algoritmalara gore, daha performansli sonuclarin elde edilmesini saglamistir.
Literatiirde verilen, geleneksel sayisal DNA hesaplama algoritmasi i¢in; c¢aprazlama,

mutasyon, enzim ve virlls mutasyonu, kaydirma, tersten yazma ve karistirma adimlar

uygulanmaktadir.

kullanilabilmektedir. Bu c¢alismada ise, kullanilan DNA hesaplama algoritmasinin

Her uygulamada, bu sayilan adimlardan birkagc1

veya tamami

basitlestirilmesi i¢in; ¢aprazlama, enzim ve viriis mutasyonu adimlar1 kullanilmstir.
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Sekil 5.27. QPSO algoritmasi uygunluk fonksiyonu degerleri

5.4. Boliim Degerlendirmesi

Literatlirde, PI ve bulanik denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi i¢in, kullanilan
algoritmalarin ¢ogu c¢ozelti ortaminda gerceklestirilmis olup, uygulamasi zor ve
maliyetlidir. Bazi sayisal ortam algoritmalar1 ise, DNA dizilerini sayisal verilere
doniistiiriirken, ikili say1 sistemini kullanmistir. Ikili say1 sitemine gevrilirken, 3 baz
uzunlugunda DNA dizisi 6 bit veri ile ifade edilmektedir. Ornegin, ATG — 001110 gibi.
Bu tez calismasinda, dizilerin sayisal verilere doniistliriilmesinde, 4’lii say1 sistemi
kullanilmistir. Ornegin, ATG — 031 gibi. Ozellikle, degisken sayis1 ¢ok olan problemlerde,
ikili sayr sistemi, uzun ikili bit dizilerinin olusmasina neden olup, hesaplamay1
zorlagtirmakta, islem siiresini uzatmakta ve problemin kontroliinii zorlastirmaktadir. Bu
tezde yapilan uygulama ile, belirtilen risklerin giderilmesi saglanmistir. Yapilan calisma

ile, DNA hesaplamanin sayisal ortamda uygulanabilirligi gosterilmistir.
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6. QPSO TABANLI UYARLAMALI DNA HESAPLAMA

DNA Hesaplama, son yillarda optimizasyon problemlerinin ¢oziimiinde siklikla
kullanilmaktadir. Bu uygulamalarda, DNA hesaplamanin veri saklama ve hizli veri isleme
Ozellikleri 6ne ¢ikmaktadir. DNA hesaplama uygulanirken, oncelikle DNA molekiilleri ile
rastlantisal olarak bir ¢6ziim alant olusturulmakta ve bu alanda optimum nokta
aranmaktadir. Problemin ger¢cek ¢Ozlimiiniin bulunmasinda, ¢6ziim alanmnin iyi
olusturulmasi1 gerekmektedir. DNA ile hesaplama yapilirken, simiilasyon icin bir¢ok
parametre kullanilmaktadir. DNA hesaplamaya ait bu parametrelerin iyi secilmesi,
problemlerin optimum ¢o6ziimiiniin elde edilmesinde 6nemli role sahiptir [46]. DNA
hesaplamanin iyi sonuglar liretmesi i¢in gerekli olan bu parametreler: Popiilasyon
biiyiikliigli, maksimum iglem sayisi, ¢aprazlama orani, enzim ve viriis orani olarak

sayilabilir.

6.1. Uyarlamah DNA ile Kodlama

Bu boliimde, uyarlamali DNA hesaplama algoritmasi ile populasyon_boyutu (Pb),
maksimum_islem_sayist (N), caprazlama_orani (Mu), enzim_orani (E), viriis_orani (V),
uygunluk fonksiyonu igin kullanilan a ve b parametrelerinin aktif hale getirilmesi
saglanmaktadir. Yapilan uygulamada, algoritmanin her bir iterasyonunda popiilasyonun
elde ettigi uygunluk degerleri dikkate alinarak, parametrelerin optimum degerlerinin
bulunmasi i¢in ¢alisilmaktadir. Uygunluk fonksiyonu dikkate alinarak parametre degerleri
artirilip azaltilmakta ve optimum ¢6ziime ulasildiginda elde edilen degerler, optimize
edilmis parametre degerleri olarak belirlenmektedir. Baslangicta sabit olan bu
parametreler, dinamik hale getirilerek algoritmadan daha iyi bir verim alinmasi
amaclanmaktadir. Sekil 6.1’de Onerilen yontemin modellemesi gosterilmektedir. Sekil
tizerinde goriildiigii gibi DNA hesaplama parametre degerleri QPSO ile bulunarak DNA
hesaplama algoritmasina gonderilmekte ve her iterasyonda degerlerin giincellenerek

kullanilmas1 saglanmaktadir.
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Sekil 6.1. Onerilen QPSO tabanli uyarlamaliDNA — Pl modeli

Sekil 6.2°de QPSO tabanli uyarlamali DNA hesaplama akis diyagrami gosterilmektedir.

DNA dizileri ile ilk
populasyonun <
olusturulmasi

Pb
; |
DNA dizilerinin sayisal Populasyona
degerlere cevrilmesi Virlis mutasyonu i« \
uygulanmasi

,‘ A ab

Uygunluk degerlerinin
bulunmasi Populasyona E
Enzim mutasyonu 1« QPSO
uygulanmasi
Y

Optimum Degerin
Belirlenmesi Mu
Caprazlama |«

A

Maksimum
islem sayisina
ulasildi mi?

Sekil 6.2. Onerilen QPSO tabanli uyarlamali DNA algoritmasi
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DNA hesaplamanin uyarlanabilir duruma getirilmesi i¢in kullanilan parametre degerleri
asagida acgiklanmaktadir;

Populasyon Biiyiikliigii (Pb): Popiilasyon biiyiikliigii, problemin ¢oziimiine katki veren en
onemli parametrelerden biridir. Bu parametrenin degeri belirlenirken, problemin
biyiikliigii ve karmasik yapisi dikkate alinir. Popiilasyon biiyiikligii artirildiginda daha
genis bir ¢6zlim alan1 olusturulmasina karsilik ¢6ziim zamani uzamaktadir. Ayrica, ¢6ziim
alanimin biyiitiilmesi gereksiz zaman kayiplarina neden olmaktadir. Bu nedenle
uygulamalarda optimum degerin secilmesi gerekmektedir. Populasyon biiyiikliigiiniin

ayarlanmasinda denklem 6.1 kullanilmistir.

Pop_boyutu=(max(f)-min(f))/(f(n)-f(1))+15 (6.1)

Denklem 6.1°de verilen f degiskeni algoritma i¢in kullanilan uygunluk fonksiyonudur. f(n)
popiilasyonun n. elemanina ait uygunluk degerini, f(1) ise 1. elemana ait uygunluk degerini
vermektedir. Max(f), popiilasyona ait maksimum degeri, min(f) ise minimum degeri ifade
etmektedir. Denklem 6.1 igerisinde verilen 15 sayis1 taban deger olup populasyon
boyutunun sifir olmasi ihtimalini yok etmek i¢in kullanilmakta, deneme ve yanilma
yontemi ile belirlenmektedir.

Maksimum islem sayisi (N):Maksimum islem sayisi, DNA hesaplama algoritmasinda
kullanilan dongiiniin isleme sayisin1 vermektedir. Bu parametrenin degeri artirildiginda,
dongiilerin tamamlanma siiresi uzamakta ve yapilacak islem sayis1 artmaktadir. Ozellikle
popiilasyonu olusturan eleman sayisinin ve problemde Kullanilan degisken sayisinin fazla
olmast durumunda, algoritmanin tamamlanma stiresi hizla artmakta zaman ve ekonomik
kayiplara neden olmaktadir. Maksimum islem sayisinin en az diizeyde tutulmasi ise
algoritmanin verimliligini dislirmektedir. Biitiin bu durumlar1 dikkate alarak en iyi
degerlerin belirlenmesi gerekmektedir. Bu c¢alismada, maksimum islem sayisinin

belirlenmesi igin Denklem 6.2 kullanilmustir.

Maksimum_islem_sayisi=(f(n)+f(1))*Pb+5 (6.2)

Denklem 6.2 igerisinde verilen 5 sayisi taban deger olup, maksimum islem sayisinin sifir
olmasi ihtimalini yok etmek i¢in kullanilmakta, deneme ve yanilma ydntemi ile

belirlenmektedir.
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Caprazlama Orani (Mu):Caprazlama ile, var olan popiilasyon elemanlari kullanilarak yeni
elemanlar olusturulmaktadir. Caprazlama orani belirlenirken, ¢aprazlanacak elemanlarin
sayis1 ve se¢imi dikkate alinmaktadir. Caprazlama oranmi yiiksek tutuldugunda, segilecek
eleman sayis1 artmakta ve popiilasyonun degisimi saglanmaktadir. Ancak olusacak yeni
elemanlarin ebeveyn elemanlara yakin degerler olma olasilig1 vardir. Ayrica ¢aprazlanacak
eleman sayisinin ¢ok olmasi, algoritmanin tamamlanma siiresini uzatmaktadir. Bu

calismada ¢aprazlama oranini bulmak i¢in Denklem 6.3 kullanilmustir.

caprazlama_orani=Pop_boyutu*0.8 (6.3)

Denklem 6.3 ile, populasyon her bir iterasyonda %80 oraninda g¢aprazlamaya tabi
tutulmaktadir.

Enzim (E) ve Viriis (V) orani: Bu ¢alismada kullanilan en énemli iki parametre, enzim ve
viriis mutasyonudur. Enzim mutasyonu, popiilasyondan belirli oranda elemanin silinmesini
saglarken, virlis mutasyonu ise popiilasyona belirli oranda yeni elemanin eklenmesini
saglamaktadir. Bu iki parametre digerlerinden farkli olarak, sadece DNA hesapla ile
kullanilmaktadir. Uyarlamali DNA hesaplama uygulanirken enzim ve virlis orani iyi
secilmelidir. Ciinkii enzim mutasyonu dogru zamanda uygulanmadiginda, uygunluk degeri
iyi olan elemanlarin kaybedilmesine neden olabilmektedir. Viriis mutasyonu uygulanirken,
algoritmanin gereksiz yerde ¢6zlim alani olusturmamasi icin dikkatli olmak gerekmektedir.

Yapilan ¢alismada, enzim ve viriis oranini belirlemek ig¢in Denklem 6.4 kullanilmstir.

e, v=Pop_boyutu*0.3 (6.4)

Denklem 6.4 ile populasyona, her bir iterasyonda %30 oraninda enzim ve virlis mutasyonu
uygulanmaktadir. Yukarida verilen denklemlerin se¢iminde deneme yanilma yontemi ile
bulunan sonuclar dikkate alinmis, sistem bir¢ok kez calistirilarak elde edilen degerler
irdelenip denklemlere son sekli verilmistir.

DNA hesaplama algoritmik adimlar: ve agiklamasi:

Asagida m-file i¢in kullanilan DNA hesaplama algoritmasinin, algoritmik adimlar1 ayrintili
olarak ac¢iklanmaktadir.

Adim I: DNA dizileri ile rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulur.

112



Adim 2: Olusan diziler Tablo 6.1°de agiklandig1 iizere 6nce 4’lii sisteme sonra onluk
sisteme ¢evrilerek sayisal verilere donistiiriiliir. Kodlama ve doniistiirme islemleri Tablo
6.1°de ayrintil1 olarak verilmektedir. Sayisal verilere doniistiiriilen popiilasyon elemanlari
simiilasyon ortamina gonderilerek sistemde olusan hata degerleri belirlenir.

Adim 3: Simiilasyondan gelen hata degerleri uygunluk fonksiyonunda yerine konularak
uygunluk degerleri elde edilir. Uygunluk degerini minimum yapan popiilasyon elemanlari,
yeni Kp ve Ki degerleri olarak kullanilir. Uygunluk degerinin belirlenmesi i¢in Denklem

6.5 secilmistir.

f(Kp,Ki)=sum(abs(e)) (6.5)

Adim 4:UyarlamaliDNA hesaplama algoritmas:t ve dongll i¢in kullanilacak parametre
degerleri QPSO ile bulunarak sisteme gonderilir. QPSO uygunluk fonksiyonu igin
Denklem 6.6kullanilmaktadir. Denklemlerin se¢iminde deneme yanilma yontemi ile
bulunan sonuglar dikkate alinmis, sistem birgok kez calistirilarak elde edilen degerler

irdelenip denklemlere son sekli verilmistir.

f_gpso=a*sum(e?)+b*max(yout) (6.6)
a=sum(f_qpso)*cl (6.7)
b=average(f_qpso)*c2 (6.8)

Adim 5: Tlk olusturulan popiilasyon elemanlar1 ¢aprazlama islemine tabi tutularak yeni
popiilasyon olusturulur. Adim 2 ve adim 3 kullanilarak yeni Kp ve Ki degerleri belirlenir.
Adim 6: Popiilasyona enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak yeni popiilasyon olusturulur.
Adim 2, 3 ve 4 uygulanarak yeni Kp ve Ki degerleri belirlenir.

Adim 7: Yukaridaki adimlarda bulunan en iyi uygunluk degerleri karsilastirilir. Hangi
adimdaki uygunluk degeri minimum ise o adimda bulunan Kp ve Ki degerleri sisteme
gonderilir.

Adim 8: Maksimum islem sayisina ulagilana kadar bu adimlar uygulanir. Maksimum iglem

sonunda en uygun Kp ve Ki degerleri belirlenir.
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6.2. Simiilasyon Sonuglari

Sekil 6.1’de goriildiigii lizere sistem, QPSO tabanli olarak DNA hesaplama ile
modellenmekte ve parametrelerin ayarlanmasi i¢in DNA dizileri kullanilmaktadir.
Onerilen modelde, Kp ve Ki degiskenleri 3 baz uzunlugunda DNA dizileri ile
kodlanmaktadir. Degiskenlerin alacagi degerler A, G, C ve T bazlarnn kullanilarak
rastlantisal olarak olusturulmakta, sira ile 0, 1, 2 ve 3 degerleri kullanilarak sayisal verilere
dontistiiriilip sisteme gonderilmektedir. DNA hesaplama ile yapilan kodlama 6rnegi Tablo

6.1°de verilmistir.

Tablo 6.1. Pl parametrelerinin uyarlamali DNA hesaplama ile kodlanmasi

DNA 4’lu 2’li Kp ve Ki | Kp ve Ki

Kod Kod Kod igin igin

Sistemi | Siste | Sistemi ) .. Minimu | Maksimum
mi Onluk sisteme ¢eviri m Deger | Deger

AGC, |01, 00, 01,

T 2,3 10,11

Kp | AGT, 013, 000111, | 0*16+1*4+3*1=7
TAA, 300, 110000, | 3*16+0*4+0*1=48 0 63

TTT 333 111111 | 3*16+3*4+3*1=63

Ki | GTT, 133, 011111, | 1*1+3*1/4+3*1/16=1.9375
CCA, 220, 101000, | 2*1+2*1/4*0*1/16=2.5 0 4
AGC 012 000110 | 0*1+1*1/4+2*1/16=0.375

Onerilen yontemin performans 6lgiimii icin, Denklem 6.9 ile verilen bir DC motorun
pozisyon kontroliinii modelleyen transfer fonksiyonu, simiilasyon sonuglar1 igin
kullanilmistir. PI parametrelerinin ayarlanmasi i¢in matlab7.0 ile DNA hesaplama
algoritmasin1 uygulayarak m-file yazilmaktadir. Simiilasyon sonug¢lariin bulunmasi i¢in

Sekil 6.1°de verilen model simiilink ortaminda olusturulmaktadr.

G(s) = 2.2 (6.9)
8.96e —653+7.27e —352+0.945s

DNA hesaplama i¢in kullanilan parametre degerleri Tablo 6.2’de verilmektedir. Bu
degerler DNA hesaplamanin ilk kullanimi i¢in uygulanmakta, QPSO ile bulunan degerler
geldiginde degismektedir.
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Tablo 6.2. Simiilasyon i¢in kullanilan DNA hesaplama parametreleri

Parametre Degeri
Populasyon Biiyiikliigii 60
Maksimum Islem Sayisi 30
Caprazlama orani %100
Enzim ve Viriis Orani 0.3

Yapilan uygulamada, PI parametrelerinin optimizasyonu i¢in, QPSO tabanli uyarlamali
DNA hesaplama algoritmast kullanilmistir. PI parametrelerinin optimize edilmesinde
bir¢ok uygunluk fonksiyonu kullanilmakla beraber, bu ¢alismada hatanin mutlak degerinin
toplami, uygunluk fonksiyonu olarak secilmistir. Cok kii¢iik degerlerde hatalara dahi
duyarli olan bu fonksiyonun kullanima ile {ist asim, ylikselme ve oturma zamanlarinin daha
iyi sonu¢ vermesi hedeflenmistir. Matlab ve simiilink ¢alismasinda, uygulamada kullanilan
popiilasyon biyiikligi 80, maksimum islem sayisi 20 ve referans degeri 1 olarak
alinmigtir. Kp ve Ki degerlerinin tespiti i¢in, Denklem 6.5 uygunluk fonksiyonu olarak
kullanilmigtir. Programin bir¢ok kez galistirilmasi sonucu sistemin iirettigi sonuglar Tablo
6.3 ve Sekil 6.3’de verilmektedir. Tablo 6.3’de verildigi lizere uyarlamaliDNA hesaplama
algoritmasi ile Kp 17, Ki 0.4375, yerlesme zamani 0.08 sn ve maksimum asim yaklagik %0
olarak bulunmustur. Sekil 6.3’te uyarlamali DNA hesaplama ile bulunan sonuglarin DNA
hesaplama ile karsilagtirilmasi verilmektedir. Uyarlamali hale getirilen DNA hesaplama
algoritmasi ile bulunan maksimum asim degeri yaklasik %0 iken, DNA hesaplama ile
bulunan maksimum asim degeri yaklasik %14 olarak hesaplanmaktadir. Bu sonuglar

uyarlamali DNA hesaplamanin daha iyi bir sonug elde ettigini gostermektedir.

Tablo 6.3. DNA ve uyarlamali DNA simiilasyon sonuglari

Algoritma Kp Ki Yerlesme Maksimum

g degeri | degeri Zamani Asim %
DNA-PI 30 0.1250 0.08 14
Uyarlamali- N
DNA-PI 17 0.4375 0.08 0
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Sekil 6.3.Uyarlamali sistem i¢in simiilasyon sonuglar1

Tablo 6.4’te QPSO algoritmasi ile uyarlamali hale getirilen DNA hesaplama parametreleri
ve DNA hesaplama parametreleri verilmektedir. DNA hesaplama algoritmasi ile kodlama
yapilirken,Kp ve Ki degerleri 3 DNA bazi ile 6 bit veri kullanilarak kodlanmistir.
Popiilasyonda ilk olarak 80 birey kullanilmis, her birey 12 bit veri ile ifade edilmistir. Bu
12 bit verinin ilk 6 biti Kp i¢in diger 6 biti ise Ki i¢in kullanilmistir. Her bir iterasyonda,
popiilasyonun %30’u kadar enzim ve virlis mutasyonu uygulanarak 80*0.3=24 bireyin
degisimi saglanmis ve popiilasyon yenilenmistir. Uyarlamali DNA ile elde edilen yeni

popiilasyon biiyiikliigii 60 olarak bulunmustur.

Tablo 6.4. DNA ve uyarlamali DNA parametre degerleri

Parametre DNA Hesaplama Degeri Uyarlamal DNA.HesapIama
Degeri
Populasyon Biiyiikliigii 80 60
Maksimum Islem Sayist 20 40
Caprazlama oram %100 %32
Enzim ve Viriis Orani %30 %12

Popiilasyon elemanlarina ait uygunluk degerlerinin degisimi Sekil 6.4 ve Tablo 6.5’te
verilmektedir. Tablo 6.5 ayrintili incelendiginde en iyi uygunluk degerini -58.2964 degeri

116



ile popiilasyonun 30. elemaninin sagladigi goriilmektedir. Bunun i¢in optimize edilmis ve

uyarlanabilir hale getirilmis degerler Kp=17 ve Ki=0.4375 olarak se¢ilmistir.

Tablo 6.5.UyarlamaliDNA hesaplama ile elde edilen uygunluk, Kp ve Ki degerleri

iterasyon | uygunluk Kp Ki iterasyon | uygunluk Kp Ki
degeri degerleri | degerleri degeri degerleri | degerleri
1 -58.2925 36 3.5625 | 21 -58.2956 58 0.5625
2 -58.2956 58 0.5625 | 22 -58.2956 58 0.5625
3 -58.2961 52 1.5625 | 23 -58.2956 58 0.5625
4 -58.2956 58 0.5625 | 24 -58.2956 58 0.5625
5 -58.2944 19 3.0000 | 25 -58.2937 12 0.2500
6 -58.2956 58 0.5625 | 26 -58.2956 58 0.5625
7 -58.2956 58 0.5625 | 27 -58.2937 15 0.5625
8 -58.2956 58 0.5625 | 28 -58.2956 58 1.1250
9 -58.2937 5 0.0625 | 29 -58.2927 2 2.7500
10 -58.2931 48 3.5000 | 30 -58.2964 17 0.4375
11 -58.2956 58 0.5625 | 31 -58.2956 58 0.5625
12 -58.2956 58 0.5625 | 32 -58.2923 60 3.6875
13 -58.2936 8 1.1250 | 33 -58.2956 58 0.5625
14 -58.2933 6 2.5625 | 34 -58.2942 38 3.0000
15 -58.2923 60 3.5000 | 35 -58.2956 58 0.5625
16 -58.2956 58 0.5625 | 36 -58.2937 62 1.0625
17 -58.2948 44 1.4375 | 37 -58.2937 40 2.6875
18 -58.2925 36 2.0000 | 38 -58.2934 3 1.2500
19 -58.2956 58 0.5625 | 39 -58.2956 58 0.5625
20 -58.2956 58 0.5625 | 40 -58.2956 58 0.5625
-58.29 \ \ \
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Sekil 6.4.Uyarlamali DNA hesaplama algoritmasi uygunluk fonksiyonu degerleri
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DNA hesaplama parametrelerinin bulunmasi i¢cin QPSO algoritmasi kullanilmistir. Ciinkii
QPSO algoritmasi, belirli bir noktaya odaklanma O6zelligine sahiptir. Calismada, QPSO
algoritmasi1 hataya bagli uygunluk fonksiyonu ile DNA hesaplama parametrelerini elde
etmistir. Simiilasyon sonuglari, QPSO tabanli uyarlamali DNA hesaplama algoritmasinin

daha performansli oldugunu gostermektedir.

6.3. Boliim Degerlendirmesi

Bu boliimde, sayisal DNA hesaplama algoritmasi, QPSO algoritmasi ile uyarlanabilir
duruma getirilmistir. Yapilan uygulama ile algoritma dinamik bir yapiya doniistiiriilerek,
parametre degerlerinin sistem tarafindan belirlenmesi saglanmistir.Ozellikle, QPSO
algoritmasinin  belirli bir noktaya odaklanma o6zelligi, parametre degerlerinin
belirlenmesinde dnemli rol oynamuistir.

Yapilan uygulama ile literatiirdeki DNA hesaplama algoritmalarinda, uygulayicinin
deneme yanilma yoluyla ve birgok kez deneyerek elde ettigi degerler, daha kolay ve daha

dogru olarak bulunmaktadir.
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6. SONUCLAR

Bu ¢alismada, NP problemlerden gezgin satic1 ve sirt ¢gantasi problemi ile PI ve bulanik
denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi ig¢in, sayisal DNA hesaplama algoritmasinin
kullanilabilecegi gdsterilmistir. DNA hesaplamanin iki uygulama tiiriinden biri olan sayisal
DNA hesaplama algoritmasinin NP problemler ve denetleyici parametrelerinin
optimizasyonu i¢in uygulamasi yapilmistir. Yapilan calismada, DNA hesaplamanin
sagladig1 en belirgin avantaj, uygulanan mutasyon yontemi ile daha genis bir alanda ¢6ziim
kiimesinin olugsmasidir. Bununla yerel optimum noktalara bagli kalmaksizin genel arama
yetenegi kazanilmaktadir. Literatiirde kullanilan DNA hesaplama algoritmalar1 daha
kompleks olup bu ¢alismada basitlestirilmistir. Onerilen DNA hesaplama algoritmasinin,
geleneksel DNA hesaplama algoritmasina gore uygulanabilirligi daha kolay olup daha hizli
sonu¢ elde edilmektedir. Bu algoritmanin sistemlerin optimizasyonu i¢in etkili bir arag
oldugu kanitlanmistir. Bununla birlikte, Sayisal DNA hesaplamanin, ¢dzelti ortaminda
uygulanan DNA hesaplama kadar etkili olamayacagi aciktir. Ciinkii sayisal ortamda
yapilan hesaplamada, DNA molekiillerinin gercek 6zellikleri hesaplama algoritmasina tam
olarak uygulanamamaktadir.

Bu tez calismasinda kullanilan uygulamalarda, 6rnek problemler i¢in degisken sayilari
sinirlt  tutulmustur. DNA  hesaplamanin asil avantaji, degisken sayist arttifinda
goriilmektedir. Fakat sayisal ortamda degisken sayisinin artirilmasi, problemin ¢6ziim
siresini uzatmakta ve ¢0zlimiin bulunmasi zor olmaktadir. Yapilan calisma ile, DNA
hesaplamanin sayisal ortamlarda da uygulanabileceginin gdsterilmesi amaglanmustir.

Tez ¢alismasinda oncelikle DNA hesaplama, genetik algoritma ve QPSO algoritmast
NP problemlerden gezgin satict ve sirt cantasi problemine uygulanmistir. Uygulama
sonucu ayni degerler elde edilmekle birlikte, DNA hesaplamanin daha kisa siirede sonuca
ulastig1 goriilmistiir.

Ikinci boliimde yapilan uygulamada, DNA hesaplama ve diger algoritmalar Pl ve
bulanik denetleyici parametrelerinin ayarlanmasi i¢in kullanilmigtir. Simiilasyon sonuglari
irdelendiginde, DNA hesaplamanin diger algoritmalara gore daha iyi bir performans

sagladig1 goriilmiustiir.



Son uygulamada, sayisal DNA hesaplama, literatiirdeki DNA algoritmasindan farkl
olarak, QPSO algoritmasi ile uyarlanabilir hale getirilmistir. Yapilan ¢alismada, DNA
hesaplama parametreleri QPSO ile bulunarak sistem dinamik bir yapiya kavusturulmustur.
Simiilasyon sonuglarindan goriilecegi tizere, literatiirde kullanilan DNA hesaplama
algoritmalarina goére Onerilen yontem ¢ok daha iyi sonuglar tiretmistir.

Biitiin bu sonuglardan, DNA hesaplama algoritmasinin NP problemlerin optimizasyonu
ve denetleyici parametrelerinin ayarlanmasinda daha etkili oldugu sonucuna varilmaktadir.
Bu alandaki ¢alismalardan gelecekteki beklentimiz, DNA molekiillerinden olusan DNA
bilgisayarlarin hizla gelistirilmesi ve DNA hesaplamanin daha etkin bir sekilde
kullaniminin saglanmasidir. Daha sonra yapilacak calismada bu algoritma gelistirilerek
performansi artirilacaktir. Ayrica burada uygulanan problemlerin disinda diger problemlere

de uygulanarak performansi dlciilecektir.
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EKLER

PI Denetleyici icin Cevrimici Parametre Ayarlamasim1 Saglayan DNA Hesaplama
Algoritmasi

n=80; % populasyon biiyikligi
maxiter=20; % maksimum islem sayis1
m=3; % DNA dizi uzunluklar1 belirleniyor.

for i=1:n
pop(i,:)=randseq(m);% Kp icin populasyon olusturuluyor.
end
for i=1:n
popl(i,:)=randseq(m+1); % Ki i¢in populasyon olusturuluyor.
end
%DNA dizileri sayiya ¢evriliyor. A:0,G:1,C:2,T:3
for i=1:n
for j=1:m+1
if popl(ij)=="A'

popl_sayi(i,j)=0;

elseif popl(i,j)=="G'
popl_sayi(i,j)=1;

elseif popl(i,j)=="C'
popl_sayi(i,j)=2;

elseif popl(i,j)=="T'
popl_sayi(i,j)=3;

end

end

end

fori=1:n

for j=1:m

if pop(i,j)=="A'

pop_sayi(i,j)=0;

elseif pop(i,j)=="G'

pop_sayi(i,j)=1;

elseif pop(i,j)=="C'

pop_sayi(i,j)=2;

elseif pop(i,j)=="T'

pop_sayi(i,j)=3;

end

end

end

f dna=zeros(n,1); %%%%%%%%%%%% Populasyon 10'lu sisteme ¢evriliyor.

for i=1:n

pop_ondalik(i,1)=pop_sayi(i,1)*16+pop_sayi(i,2)*4+pop_sayi(i,3)*1;%
popl_ondalik(i,1)=popl_sayi(i,1)*1+popl_sayi(i,2)*1/4+popl_sayi(i,3)*1/16+popl_sayi(
1,4)*1/64;



populasyon_ondalik(1,i)=pop_ondalik(i,1);
populasyon_ondalik(2,i)=popl_ondalik(i,1);
end
fori=1:n
f dna(i)=tracklsql(populasyon ondalik(:,1)); % Fonksiyonun uygunluk degeri
hesaplaniyor.
end
uygunluk_deger=min(f_dna);
fori=1:n
ifuygunluk_deger==f_dna(i)
k1=pop_ondalik(i,1);
k2=popl_ondalik(i,1);
end
end
% Program i¢in dongii baglatiliyor.
fl=zeros(n,1);
iter=1;
while iter<=maxiter % Maksimum islem sayis1 i¢in dongii kullaniliyor.
iter=iter+1;

% Caprazlama ile yeni populasyon olusturuluyor.
w=randperm(m);
pop_capraz(:,1)=pop(:,w(1));
pop_capraz(:,2)=pop(:,w(2));
pop_capraz(:,3)=pop(:,w(3));
w=randperm(m+1);

popl_capraz(:,1)=popl(:,w(1));

popl_capraz(:,2)=popl(:,w(2));
popl_capraz(:,3)=popl(:,w(3));
popl_capraz(:,4)=popl(:,w(4));

%DNA dizileri sayiya ¢evriliyor. A:0,G:1,C:2,T:3
for i=1:n
for j=1:m+1
if popl_capraz(i,j)=="A"

popl_capraz_sayi(i,j)=0;
elseif popl_capraz(i,j)=='G'
popl_capraz_sayi(i,j)=1;
elseif popl_capraz(i,j)=="C'
popl_capraz_sayi(i,j)=2;
elseif popl_capraz(i,j)=="T'
popl_capraz_sayi(i,j)=3;
end
end
end
for i=1:n
for j=1:m
ifpop_capraz(i,j)=="A'
pop_capraz_sayi(i,j)=0;
elseifpop_capraz(i,j)=="'G'
pop_capraz_sayi(i,j)=1;
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elseifpop_capraz(i,j)=="C'
pop_capraz_sayi(i,j)=2;
elseifpop_capraz(i,j)=="T'
pop_capraz_sayi(i,j)=3;
end

end

end

f_capraz_dna=zeros(n,1); %%%%%%%%%%%% Populasyon 10'lu sisteme gevriliyor.

fori=1:n
pop_capraz_ondalik(i,1)=pop_capraz_sayi(i,1)*16+pop_capraz_sayi(i,2)*4+pop_capraz_s
ayi(i,3)*1;%
popl_capraz_ondalik(i,1)=popl_capraz_sayi(i,1)*1+popl_capraz_sayi(i,2)*1/4+popl_cap
raz_sayi(i,3)*1/16+popl_capraz_sayi(i,4)*1/64;
populasyon_capraz_ondalik(1,i)=pop_capraz_ondalik(i,1);
populasyon_capraz_ondalik(2,i)=popl_capraz_ondalik(i,1);

end

fori=1:n

f_capraz_dna(i)=tracklsgl(populasyon_capraz_ondalik(:,i));; % Fonksiyonun uygunluk
degeri hesaplaniyor.

end

uygunluk_capraz_deger=min(f_capraz_dna);

fori=1:n
ifuygunluk_capraz_deger==f capraz_dna(i)
k1 capraz=pop_capraz_ondalik(i,1);
k2_capraz=popl_capraz_ondalik(i,1);
end
end
%Populasyona %30 Enzim ve viriis mutasyonu uygulaniyor.
w=randperm(n);
k=ceil(n*0.3); % Enzim ve viriis mutasyonu i¢in DNA bazlari segiliyor.
for i=1:k
b=randseq(m);
pop_capraz(w(i),:)=b;
pop_mut=pop_capraz;
b=randseq(m+1);
popl_capraz(w(i),:)=b;
popl_mut=popl_capraz;
% popl_mut=pop_mut
end
%Yeni DNA dizileri sayiya ¢evriliyor. A:0,G:1,C:2,T:3
for i=1:n
for j=1:m+1
if popl_mut(i,j)=="A'
popl_mut_sayi(i,j)=0;
elseif popl_mut(i,j)=="G'
popl_mut_sayi(i,j)=1;
elseif popl_mut(i,j)=="C'
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popl_mut_sayi(i,j)=2;
elseif popl_mut(i,j)=="T'
popl_mut_sayi(i,j)=3;
end
end
end
fori=1:n
for j=1:m
ifpop_mut(i,j)=="A'
pop_mut_sayi(i,j)=0;
elseifpop_mut(i,j)=="G'
pop_mut_sayi(i,j)=1;
elseifpop_mut(i,j)=="C'
pop_mut_sayi(i,j)=2;
elseifpop_mut(i,j)=="T'
pop_mut_sayi(i,j)=3;
end
end
end
f1_mut_dna=zeros(n,1);
% Diziler onluk say1ya cevriliyor.
pop_mut_ondalik=zeros(n,1);
popl mut_ondalik=zeros(n,1);
fori=1:n
pop_mut_ondalik(i,1)=pop_mut_sayi(i,1)*16+pop_mut_sayi(i,2)*4+pop_mut_sayi(i,3)*1;
popl_mut_ondalik(i,1)=popl_mut_sayi(i,1)*1+popl_mut_sayi(i,2)*1/4+popl_mut_sayi(i,
3)*1/16+popl_mut_sayi(i,4)*1/64;
populasyon_mut_ondalik(1,i)=pop_mut_ondalik(i,1);
populasyon_mut_ondalik(2,i)=popl_mut_ondalik(i,1);
end
for i=1:n
f_mut_dna(i)=tracklsgl(populasyon mut ondalik(:,i)); % Fonksiyonun uygunluk degeri
hesaplaniyor.
end
uygunluk_mut_deger=min(f_mut_dna);
fori=1:n
ifuygunluk_mut_deger==f_mut_dna(i)
k1 mut=pop_mut_ondalik(i,1);
k2_mut=popl_mut_ondalik(i,1);
end
end
ifuygunluk_deger<uygunluk_capraz_deger&&uygunluk_deger<uygunluk_mut_deger
Kp_dna=k1,;
Ki_dna=Kk2;
elseifuygunluk_capraz_deger<uygunluk_deger&&uygunluk_capraz_deger<uygunluk_mut
_deger
Kp_dna=k1_capraz;
Ki_dna=k2_capraz;
else
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Kp_dna=k1l_mut;
Ki_dna=k2_mut;

end

if (uygunluk_deger<uygunluk_capraz_deger&&uygunluk_deger<uygunluk_mut_deger)
% Kp ve Ki degerleri belirleniyor.
f=f _dna;

kp=pop_ondalik;
ki=popl_ondalik;

elseif
(uygunluk_capraz_deger<uygunluk_deger&&uygunluk_capraz_deger<uygunluk_mut_deg
er)

f=f_capraz_dna;
kp=pop_capraz_ondalik;
ki=popl_capraz_ondalik;

else

f=f_mut_dna;
kp=pop_mut_ondalik;
ki=popl_mut_ondalik;

end

end % dongii sonland1

Kp_dna

Ki_dna
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