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Ozet. Motif, DNA dizilerinde 6nemli bir gorevi olan veya diizenli DNA parcalarinin
yerlesiminde 6nemli bir role sahip olan DNA parcacigidir. Motif kesfi ise verilen DNA
dizisi igerisinde potansiyel motif olabilecek DNA pargaciklarinin bulunmas: iglemidir. Bu
caligmada fidan geligim algoritmasi yardimiyla DNA ardigillar {izerinde motif kesfi iglemi
gerceklestirilmigtir.

Fidan gelisim algoritmasi fidanlarin gelisiminden esinlenerek geligtirilmis bir algoritmadir.
Bu yontemde problemin ¢oziimiinii tegkil edebilecek olan degerler, fidan olarak adlandirilan
¢Ozum dizilerine yerlegtirilir. Fidan ekimi, eglestirme, dallanma ve agilama birer operator
olarak ele alimir. Fidan ekimi, arama uzayina diizglin dagilmig yeni fidanlarin (¢oztimlerin)
olusturulmasini saglar. Dallanma yerel arama, eglestirme kiiresel aramay1 saglar. Asilama
ise benzer fidanlar arasinda bilgi degisimini saglar.

Literatiirde motif kesfi {lizerinde yapilan galigmalarda kullanilan yontemlerin bir kism
AlignACE, MEME, MEME3, MotifSampler, Consensus, Weeder v.b. caligmalardir. Bu
galigmada elde ettigimiz sonucglar AlignACE, MEME, MEME3, MotifSampler,
Consensus, Weeder yontemlerinin sonuglariyla sonug boliimiinde karsilagtirilmigtir. Veriler
TRANSFAC veri tabanindan elde edilmistir.

Anahtar Kelimeler. DNA, DNA motifleri, fidan gelisim algoritmasi.

Abstract. Motif, a DNA particle, has an important role in the formation of DNA se-
quences or in the placement of the regular DNA particles. The discovery of motif is the
operation of finding out the potential DNA particles that are able to transform into motifs
in a given DNA sequence. In this study, with the help of Sapling Growing up Algorithm,
Motif discovery has been realized on the DNA sequences.

Sapling Growing up Algorithm is an algorithm developed as a result of the study concerning
sapling growth. In this method, the data that may be of help in solving the problem are
put into strings of solution that are called “sapling”. Sowing of the saplings, mating,
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branching, and vaccinating are taken as operators. Sowing of the saplings provides the
formation of new saplings (solutions) in the search space. Branching provides the local
searching, and mating provides the global searching. Vaccinating, however, provides the
exchange of information between similar saplings.

In literature, some of the methods on motif discovery studies are as follows: AlignACE,
MEME, MEME3, MotifSampler, Consensus, Weeder, etc. The results attained in this
study have been compared with AlignACE, MEME, MEME3, MotifSampler, Consensus,
Weeder methods’ results in the conclusion part of the paper. The data in this paper have
been obtained form TRANSFAC database.

Keywords. DNA, motifs of DNA, saplings growing up algorithm.

1. DNA’nin Yapis1 ve Motif Kavrami

1.1. DNA’nin yapisi. DNA, bir niikleik asit olup Deoksi Ribo Niikleik asit ke-
limelerinin kisaltmasidir. Tim hiicreli canlilarin ve baz1 viriislerin yapisinda bu-
lunur. Biyolojik gelisim icin gerekli olan genetik bilgiyi tagir. Ornegin sag rengi, goz
rengi, el ve ayak yapisi kigiye ait protein sifreleri v.s. tiim bilgiler DNA’da saklidir.
Yani canlinin alfabesidir. Ttim hayatsal olaylart DNA’da gizli olan sifrelerde saklidir.
Ayrica DNA kalitim olaylarim da i¢inde barindirdigr i¢in kalitimsal olaylarin (soya
cekim) sifreleri de DNA igerisinde gizlidir. Bakterilerde ve diger basit hiicreli canli-
larda DNA hiicre i¢inde daginik halde bulunur. Hayvanlar ve bitkilerde ise DNA'nin

¢ogu hiicre ¢ekirdegindeki kromozomlarda bulunur.

DNA’'nin yapi taglar1 ntikleotid denilen molekiillerdir. Niikleotidler ti¢ boliimden
olugur: Bir fosfat grubu, beg karbonu bulunan bir geker ve bir organik baz (adenin,
guanin, sitozin ya da timin) [1]. Adenin (A) her zaman timinle (T) birlegir ve
aralarinda 2 hidrojen bagi kurulur. Guanin (G) ise her zaman sitozinle (C) birlegir
ve aralarinda 3 hidrojen bagi vardir. DNA’da iki zincirde sirali halde bulunan A,
G, C ve T niikleotidlerinden A ile T birbirinin kargisina G ile C ise birbirlerinin
kargisina gelirler (Sekil 1.1.1.). Yani birinci zincirde A veya T’den biri gelirse ikinci
zincirde de A’ya kargilik T, T’ye karsilik ise A gelir. Birinci zincirde G veya C’den
biri gelirse ikinci zincirde de G’ye kargilik C, C’ye kargilik ise G gelir (Sekil 1.1.2.).

1.2. Motif Kavrami. DNA zincirlerinde bulunan dort farklh niikleotid birbiri ar-
dinca dizilerek DNA zincirlerini olugturur. Insamn her bir DNA’sinda on binlerce
niikleotid bulunur. Gen DNA zincirindeki belli bir uzunluktaki birimdir. Kromozom
DNA’nin 6zel bir sekilde paketlenmesi sonucu ortaya giktigina gore her kromozomda
cok sayida gen var demektir. DNA niikleotidlerinin bazi dizilimleri olay tetikleyici

oldugundan bunlara motif denilmektedir. Bu DNA parcalarindan motif adi verilen
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SEKIL 1.1.2. DNA’daki niikleotidlerin karsihikli yerlesmeleri.

kisa birimlerin kegfedilmesi 6zellikle bioinformatik adi verilen ve biyoloji ve bilgisayar
bilimlerinin ortak caligma alani olan bilim dali a¢isindan ¢ok onemlidir ve literatiirde

bir NP-zor problem olarak gecer [2,3,4].

ATCGTTACTGGTCAATCTGCATGCGTATTACTGGTCTCCGTTACCC
TTACTGGTCGGAACTGCGGTACGAACGTGCATATCGTACGGTTCCA
ACTACTTCAGCGCTGCAGTCGTACGGTTTACTGGTCCGGTCCTTGG

Yukaridaki ti¢ ardisilda da TTACTGGTC alt dizisi vardir. Birinci ardisilda iki kez

tekrar ediyor. Bu alt dizinin sadece 2 kez birinci ardigilda ge¢mesi bile motif olmasi

icin yeterlidir. Fakat diger iki ardigilda bulunmasi motifin sikligin1 arttirdigindan
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daha iyi bir motif oldugunu gosterebilir. Motif kegfinde deterministik ve olasiliksal
yontemler kullamlmaktadir. Bunlarda pozisyon agirlik matrisleri (PWM) ve rasgele
segilen alanlar kullanilarak iglemler yapilir [5]. Motifin sik tekrar etmesinin yaninda
uzunlugu da onemli bir kavramdir. Motif kesfi icin kullanilan yontemler: Genetik
Algoritma [6], AlignACE [7,8,15], Bioprospector [8,15], MEME [7,15], Gibbs [9,10],
Weeder [15].

2. Fidan Gelisim Algoritmasi

Fidan gelisim algoritmasi fidanlarin gelisiminden esinlenerek gelistirilmis bir algo-
ritmadir. Fidanlarin geligim siireglerini en iyi bir gekilde taklit eder [11,12,13]. Bu
yontemde problemin ¢oziimiinti tegkil edebilecek olan degerler fidanlara yerlegtirilip

daha sonra yapilacak olan iglemler bu fidanlar iizerine uygulanmaktadir.

Gelistirilmig olan yontemdeki operatorler, fidan gelisiminin mimkiin oldugunca en
iyi bir sekilde taklit edilmesi amaciyla fidanlarin gelisim esnasinda nasil bir degisiklige
ugradiklar: operatorler olarak ele alinmigtir. Bundan dolayi, fidan ekimi bir ope-
rator, eslestirme bir operator, dallanma bir operator ve asilama da bir operator
olarak ele alimmigtir. Fidan ekimi operatorii arama uzayima diizgiin dagilmig fidan-
larin (¢dziim) olugturulmasim saglamaktadir. Dallanma operatoriiniin yerel arama,
eslestirme operatoriiniin ise kiiresel aramay1 saglamasi beklenmektedir. Asgilama

operatorii ise benzer fidanlar arasinda bilgi degigimini saglamaktadir [11,12,13].

Boylece gelistirilmis yontemde, aday ¢oziimlerin baglangigta arama uzayinda diizgiin
dagitilmasi saglandiktan sonra hem yerel ve kiiresel arama gerceklestirilmekte ve

benzer ¢oziimler arasinda bilgi degisimi imkan1 olmaktadir.

2.1. Fidanlarin ekimi. Diizenli Populasyon : Coziim uzay1 Z olarak kabul edilsin
ve bu uzay s elemani igermis olsun. Z uzayr Z = {zo,21,...,2s_1} seklinde
yazilabilir. Ik olarak ¢oziim uzaymm ikili tabanda oldugu kabul edilsin ve ¢oziim

bir fidan veya fidan kiimesi olacaktir. Eger her fidanin iki dah varsa,
Z ={00,01,10,11}

seklinde olur. Eger her fidanda n tane dal varsa, ¢o6ziim uzayimnin boyutu 2" olur
ve s eleman1 2" tane farkli durumu olur. Z uzaymm baz {01,10} olur ve diger

durumlarm bunlarin lineer kombinasyonundan elde edilebilir [11,12,13].

Aslinda fidan geligim algoritmasinin diger optimizasyon problemlerinden iistiin olan

taraflarindan olan diizenli popiilasyonun sagladigi sey, miimkiin olabilecek ¢oztim
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araligini olugtururken en kii¢iik ve en biiyliik degerleri ve bunlardan olusan bir
popiilasyon olugturmak ve bu sayede ¢oziim araligini miimkiin oldugunca en iyi
sekilde dagitmaktir. Bu saglaninca en iyi ¢oziimlere yakinsamak daha kisa stirede
ve daha iyi bir bagari1 ile olabilecektir. Diger algoritmalarda bazen yerel mini-
mum veya maksimumlara takilabilmeler olmaktadir. Fidan gelisim algoritmasinin
baslangic popiilasyonunu olugturmada kullandigi bu yontem bu problemleri ortadan
kaldirabilmektedir. Buradaki maksimum ve minimum denilen degerler fidan geligim
algoritmasinda alt siir ve iist simur diye tabir edilmektedir [11,12,13]. Bu amagla
popiilasyon olusturulurken asagidaki formiiller kullanilmaktadir. Eger Sy st sinir

(maksimum ¢oziimler) ve Sy alt sinir (minimum ¢oziimler) ise;
SO = {ula U, .- 7un}7

Sl = {l17l27 cee 7ln}7

ve bunlardan olugacak olan diger ¢6ziim fidanlar1 agagidadir:

Sy ={li+ (u1 — 1) %7 la + (ug — ) %7, .. Lo + (U2 — lyya) %7,

Lnj21 4 (Unjat = lnjos1) ¥ (L= 7), Lo + (Unjao = lnjasa) ¥ (1 =7)},

Sp={li+(ur—l)x(1=r)lo+ (ug—lg)x(1—7),...,
lnja + (Unjo = lny2) * (1= 7), lnyagn + (Unjain — lnjara) * 7,

Lnj22 4 (Unjaro = lnjasa) ¥ 7},

Ss={li + (ur — l) *r,la 4 (ug = l2) ¥ 7, .., Iy 3 + (ugny3 — lonys) * 7,

lonsa1 + (Uan/3i1 — lonsa1) * 7oy b+ (un — 1) * 7},

S z{ll +(ur =) xr e+ (ug —lo) * 7y by + (Uyyg — lyys) * 7,
a1+ (Unyzr = lns1) x (1 =7), 0 lagys + (Ugpyz — lopz) * (1 — 1),

lons41 + (Uonyzin = lanyzs1) ¥ 75 ooy ln =+ (n — 1) %7},

S :{ll +(ur =) *rlp + (ug —lo) 7y by + (Uyyz — lnys) * 1,
Luair + (Unggr = lojggn) % (L =7), by + (un — In) x (1= 7)},
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Ss Z{ll + (u1 — ll) * (1 — T),lg + (U2 - lg) * (1 — 7“), R :ln/3 + (un/3 - ln/5> * (1 - T’),
Lyssir + (Unsge1r = ljg1) %75 ln 4 (up — ln) %7},

So ={li + (ur = 1)+ (L= 7),la 4 (ug = I2) % (1= 7), ., Lz 4 (unyz — lyys) * (1= 7),
a1 + (Unyapr = lnyz1) * 755 lonys + (Uanyz — logys) * 1,

lonsz1 + (Uanszi1 —lonyz + 1) % (L —=7), ..l + (un — In) * (1 — 1)},

So={li+ (w1 —l)* (1 =7),la+ (ug = lp) * (1 =7),...,
lonys + (Uanyz = lonyz) * (1= 7),lon/z1 + (Uon/341 — lansa1) *75- -0y

ln + (up — 1) *’I“}.

2.2. Fidanlarin biiyiimesi. Fidanlarin biiytimesi iglemleri eslesme, dallanma ve
agillama iglemleri yardimiyla olmaktadir. Bunlar kullanilarak aslinda ¢oziim uzayi
igerisinde farkli ¢oztim degerleri olugturulmakta ve miimkiin olan en genis ¢oziim
uzayi elde edilmeye calisilmaktadir. Bu sayede olabilecek en iyi ¢oziime ulasilabilme

olanagi arttirilmaktadir.

Eslestirme. Eslestirme operatoriiniin amaci, fidanlar arasinda genetik bilginin de-
gigimini saglamaktir. Bu caligmada bir eglestirme faktorii vardir ve bu faktor fidanlar

arasindaki uzaklik ile ilgili olarak tanimlanan bir olasiliktir [11,12,13].

G = g192.--9i---gn ve H = hihy...h;...h, iki tane fidan olsun. P(G,H), G ve H
fidanlarimin eglesmeme, P, (G, H) ise, eslesme olasiliklar: olsun. Bu durumda bu

olasiliklar su sekilde hesaplanir:

PG, H) = @gi_w)m v R:<

3

R

i=1

1/2
(Ui - li)2> (2-1)

u; ust smir ve {; alt smirdir.

. 12
R U

Eslestirme iglemi sonucunda n adet fidandan 2n adet fidan olugur.
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Karistir-Geligtir. Dallanma operatoriiniin degistirme olasiliginin ¢ok yiiksek ol-
mas1 ve agilamanin ise birbirinden uzak olan ¢oziimler iizerinde iglem yapmasindan
kaynaklanan istenilen ¢oziimden uzaklagma sikintilar1 vardir. Bu nedenle dallanma
ve agillama operatorleri yerine karigtir-geligtir operatorii kullanildi [14]. Fidan geligim
algoritmasi ilk tamimlanan sekli ile ii¢ operatorlii iken (segme harig), yukarida belir-
tilen sebeplerden dolay iki operatorlii bir algoritma geklini almigtir.

Karigtir-gelistir islemine operatorii iki bireyi girig olarak alir ve yeni iki bireyi de
cikt1 olarak verir. Bu amacla uzayin maksimum OXklit uzakhig hesaplanir ve opera-
toriin uygulanacag iki birey arasmda Oklit uzakligi hesaplamr (Denklem (2.4)). R

maksimum Oklit uzaklig1 ve Ry ise iki fidan arasidaki Oklit uzakligi olmak iizere

n

Rmax = Z(Fmax,i - Fmin,i>27 (23)
Ry = Z(ﬂ [Di] — Fy[Di])? (2.4)

seklinde hesaplandiktan sonra bu iki fidandan yeni iki fidan elde edilir (Denklem
(2.5) ve Denklem (2.6)). Denklem (2.3)’deki Fay en bilyiik fidan degerlerini, Fiyi,

ise en kii¢lik fidan degerlerini gostermektedir:

R R
Fyeniin = ElFl,i + <1 - El) Fyy, (2.5)
R R
Fyeniio = (1 - El) Fy,;+ EIFM (2.6)

3. Geligtirilen Yontem ve Elde Edilen Sonuglar

3.1. Geligtirilen yontem. Bu ¢aligmada TRANSFAC veri tabanindan elde edilen
4 farkli dosya iizerinde ¢ahgildi [15]. Bunlar dm0lr.fasta, dm0lg.fasta, hm15r.fasta,
mus0br.fasta. Bunlardan dm0O1g.fasta, hm15r.fasta, musO5r.fasta dosyalar: tizerinde
ozette bahsedilen diger yontemlerin sonuglart mevcuttur. Uyguladigimiz yontem ile
diger yontemlerin karsilagtirmalar: sonug verilmistir. musOlr.fasta isimli dosyanin
lizerinde diger yontemler ile caligma mevcut degildir. Bu amagla uyguladigimiz

yontem ile bu dosya iizerinde de motif kesfi yapilmigtir.

Bu 4 farkli dosyanin her birinde agagida temsil edildigi gibi 4 farkli DNA ardigili

mevecuttur:
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ATCGTTACTGGTCAATCTGCATGCGTATTACTGGTCTCCGTTACCC

TTACTGGTCGGAACTGCGGTACGAACGTGCATATCGTACGGTTCCA

ACTACTTCAGCGCTGCAGTCGTACGGTTTACTGGTCCGGTCCTTGG

ATCGTTACTGGTCAATCTGCATGCGTATTACTGGTCTCCGTTACCC
Uygulanan yontemde olusturulan fidanlar motif olabilme ihtimali olabilecek ras-
gele pozisyon degerlerini tutmaktadir. Bu pozisyonlarin kodlama temsili agagidaki
gibidir:

Al nln]n]

Maksimum P degerleri her dosyadaki niikleotid sayis1 kadardir. Minimum P degerleri

ise 1 dir. Maksimum ve minimum fidanlar asagidaki gibidir:

1 1 1 1

max | max | max | max

Bu maksimum ve minimum degerler kullanilarak 4 nitelikten 2* = 16 adet baslangic
fidan1 olusturulur. Bu olusturulan fidanlar Tablo 3.1.’de verilmigtir. Buradaki r
degeri 0-1 araliginda rasgele olugturulan bir degerdir.
Tablo 3.1.’deki L degerleri minimum degerleri, U degerleri ise maksimum degerleri
temsil etmektedir.

TABLO 3.1. Baglangic popiilasyonu olugturma.

Min 1 Min 2 Min 3 Min 4

Max 1 Max 2 Max 3 Max 4
L1+(U1—11) L2—|—(’I,L2—l2) L3+(U3—l3)*’r’ L4—|—(1,L4—l4)>k7"
L1+(U1—ll) L2+(U2_l2) L3+(U3—l3)*’l‘ L4+(U4—l4)*(1—7“)
L1+(U1711) L2+(u2712)*7' L3+(U37l3)*(177‘) L4+(U4*l4)*7'
L1+(U1—ll) L2—|—(’I,L2—l2)*7” L3+(U3—l3)*(1—’r’) L4—|—(1,L4—l4)>k(1—7")
L1+(U1—ll) L2+(U2—l2)*(1—7’) L3+(U3—l3)*’l‘ L4+(U4—l4)*7“
L1+(U17l1) L2+(UQ712)*(177‘) L3+('LL37Z3)*T' L4+(u4fl4)*(177‘)
L1+(u1—ll)*r Lo+ (ug—la)«(1—7) | Ls+ (uz —I3) « (1 —7) | La+ (ua —lg) x 7
L1+(U1—l1)*T L2+(u2—l2)*(1—r) L3+(U3—l3)*(1—7‘) L4+(U4—l4)*(1—7”)
L1+(u17l1)*(177’) L2+(u2712)*71 L3+('LL37Z3)*T L4+(u4*l4)*7‘
Li+(ui —l)«(1—7r) | Lo+ (uz —l2) *7 L3+ (ug —l3) *r Li+ (ua—1la)x(1—7)
Li+(ui —l)*x(1—7) | Lo+ (ug — l2) x7 L3+ (us —l3)* (1 —7) | La+ (ua —la) x 7
Li+(ui—l)*«(1—7) | Lo+ (ug —la) xr L3+ (us—1I3) % (1 —7) | La+ (ua — la) % (1 —7)
L1+(U1—ll)*(1—7“) L2—|—(’LL2—l2)*(1—7") L3+(U3—l3)*’r’ L4—|—(U4—l4)*7‘
L1+(u1—l1)*(1—r) L2+(U2—l2)*(1—r) L3+(U3—l3)*7‘ L4+(U4—l4)*(1—7”)
Li+(ui—l)*«(1—=7) | Lo+ (ua—1la)«(1—7) | Ls+ (uzg —I3) « (L —7) | La+ (ua —la) xr
L1+(U1—ll)*(1—7") LQ-F(UQ—ZQ)*(l—T’) L3+(’LL3—Z3)*T’ L4—|—(U4—l4)*(1—7")

Yukaridaki tabloda verilen kodlama yontemi ile ilk maksimum ve minimum fidan-

larda dahil olmak tizere 18 adet elimizde fidanimiz olmug oldu. Eslestirmeler su
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sekilde yapilmigtir: 1-3 fidanlar arasi esglestirme 2. noktadan itibaren, 2-4 fidan-
noktadan itibaren, 5-7 fidanlar arasi eglestirme 3. nok-
noktadan itibaren, 9-11 fidanlar

arasl eglestirme 3. noktadan itibaren, 10-12 fidanlar arasi esglestirme 1. noktadan

lar arasi eglestirme 1.

tadan itibaren, 6-8 fidanlar arasi eglestirme 2.

itibaren, 13-15 arasi eglestirme 2. noktadan itibaren, 14-16 fidanlar aras1 eslestirme
1. noktadan itibaren, 17-18 fidanlar arasi eslestirme 3. noktadan itibaren. Daha
sonra da karigtir geligtir operatorii uygulanmigtir. Bu amacla 1-2, 3-4, 5-6, 7-8, 9-10,
11-12, 13-14, 15-16, 17-18 fidan giftleri birer birer karigtir gelistir operatoriine tabi
tutularak her birinden 2 fidan elde edilmistir. Bu iglemin sonucunda da 18 yeni fidan

elde edilmigtir.

Baslangi¢ popiilasyonu olusturma, eslestirme ve karigtir gelistir iglemleri sonucunda
elimizde 54 adet fidanimiz olmustur. Buradan sonrasinda amag¢ sudur: Fidanla-
rin gostermis oldugu pozisyon degerlerine bakarak 4 ardisil icinde kontrol yapip o
pozisyonlarda motif olup olmadigin kontrol etmektir. 1§aret edilen bir pozisyondaki
motifin tiim ardigillarda ge¢mesi sart degildir. Fakat bir motifin uzunlugu, tim
ardigillarda gegmesi (destegi) o motifin saglamhigini arttirir [6]. Yine de bir motifin

ayni ardigilda da olsa 2 kez tekrar etmesi yeterlidir.

3.2. Elde edilen sonuclar. Uygulanan diger yontemler motif kesfi i¢in benzer
motifler sunmaktadir. Uyguladigimiz yontem tam motifleri kesfetmektedir. Bu ne-
denle kargilagtirma yapilirken tam motifler 6l¢ii alinmigtir. Ayrica uyguladigimiz
yontemin tam motifleri kegfetmesi daha saglikli bir sonuctur. Ciinkii benzer motif
elde etmektense tam bir motif kesfedebilmek daha iyi bir sonuctur. Asagida Ozette
bahsedilen diger yontemlerle birlikte fidan gelisim algoritmasmin (FGA) sonuglar:
kargilagtirilmigtir. Tabloda verilen degerler bulunan maksimum uzunluktaki motif

degerleri ve sayilaridir. “-” degeri o dosya i¢in o yontemin motif kesfedemedigini

“*¥7 degeri ise 7 den uzun motif bulunamadigini géstermektedir. Bulunan motifin
anlamli olmasi icin en az 6 uzunluklu olmasi gerekmektedir. Bu ¢alismada bu deger

daha anlamli olabilmesi agisindan 7 olarak segilmigtir.

TABLO 3.2. Sonuclar.

Dosya ad1 AlignACE | Consensus | MEME | MEME3 | MotifSampler | Weeder | FGA
dmO1g.fasta - 8 10 * 13 - 9
mus05r.fasta - - 8 9 * 8 8
hm15r.fasta - Cahisilmamisg - 21 14 10 18
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Tablodan da goriildiigii gibi fidan gelisim algoritmasi motif uzunlugu bakimindan
tablodaki diger yontemlerden dmOlg.fasta dosyasi icin MEME ve MotifSampler
hari¢ digerlerinden iyidir. mus0br.fasta dosyasi icin MEME3 hari¢ digerlerine esit
veya digerlerinden iyidir. hm15r.fasta dosyasi icin ise yine MEMES haric digerlerin-
den iyidir.

Fidan geligim algoritmasinin avantajli olan bir yonii ise bu ¢alisilan yontemlere gore
daha ¢ok sayida tam motif kesfedebilmesidir. Tablo 3.3’te bulunan tam motif sayilar:

kargilagtirilmigtir.

TABLO 3.3. Motif sayilari.

Dosya adi AlignACE | Consensus | MEME | MEME3 | MotifSampler | Weeder | FGA
dmOlg.fasta - 1 1 - 1 - 14
mus05r.fasta - - 2 3 - 1 7
hm1b5r.fasta - - - 4 2 1 11

Tablo 3.3.’ten de goriildigi gibi diger yontemlerin hepsinin buldugu toplam tam mo-
tif sayisindan da fazla motif kesfi yapilmistir. Ayrica uygulama sirasinda kesfedilen
tiim motifler alimmamistir. Yani fidan gelisim algoritmasinin kesfettigi motif sayisi
gercekte daha fazladir. Buna ragmen sonug cok iyidir. Asagida fidan gelisim algo-

ritmasinin buldugu motifler sunulmustur.

dmO01g.fasta dosyasi i¢cin bulunan tam motifler :

TTAAAAA, GCGGTTA, AACAACA, CCCGACT, AACTGCG, AGTAAAG,
AATTTAAA, GAAATAAA, AATAATAC, TAAATTTG, AAATAAAC,
AAAAAAAAA, ACAACAACA, TGGCCGTGA.

mus05r.fasta dosyast i¢in bulunan tam motifler:

AGATTTA, AGAAGGC, CCCCCAT, TATGAGG, TTGAAAAT,
AGGTAAAA, GTGTAATA.

hm1br.fasta dosyasi i¢in bulunan tam motifler:

CAATAAA, AAAAAAG, ATAAAAA, AGGACTGA, GCTCTATA,
CCTTTCTCA, CCAGGAAAGG, CTGGGATTACA, AAAAAAAAAAAAA,
TTTTTTTTTTTTTTTTTT.

Ayrica hicbir yontemin tizerinde ¢aligmadigi bir dosya olan dmO1r.fasta dosyasi tize-
rinde uyguladigimiz yontem 10 uzunluklu tam motife kadar motif kesgfetmistir. Bu

dosya igin kesgfedilen motiflerde agagidaki gibidir :
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GAGTTCA, CATCATA, TTCCTGA, GCATCGAA, CTACTAAT,
TAAATAAA, AAATAAATA, ATTGAAGGA, AAAAAAAAAA,
ACCAAAATAA, AACAAAAACA.

4. Sonug

Fidan geligim algoritmasi fidanlarin geligimini taklit eden, baslangi¢ popiilasyonunun
diizglin dagitilmasi sebebiyle iyi ¢oziimlere daha ¢abuk yakinsayabilen bir algorit-
madir. Eslestirme ve karigtir geligtir operatorlerinin uygulanacagi fidanlarin seci-
minin kullanic1 tarafindan rasgele verilmesi yerine bunlarin uygunluk degerlerinin
hesaplanarak en uygun olanlarinin igleme tabi tutulmasi daha iyi motiflerin kegfine
sebep olabilecektir. Yine de fidan geligim algoritmasinin kegfettigi bu sonuclar diger

yontemlere gore gayet basarili sonuclar olmustur.

Tesgekkiir. Bu calisma, TUBITAK-EEEAG-105E144 no.’lu proje kapsaminda des-
teklenmektedir. Bundan dolay1 TUBITAK-EEEAG grubuna tesekkiir ederiz.
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