Journal of the Faculty of Engineering and Architecture of Gazi University 38:2 (2023) 875-888

Muihendislik Mimarlik

Fakltesi Dergisi

Journal of The Faculty of Engineering
and Architecture of Gazi University

Elektronik/ Online ISSN
Basil / Printed ISSN :

g-gram hash comparison based multiple exact string matching algorithm for DNA

sequences

Abdullah Ammar Karcioglu'

, Hasan Bulut**

'Department of Software Engineering, Engineering Faculty, Ataturk University, 25240 Erzurum, Tiirkiye
2Department of Computer Engineering, Engineering Faculty, Ege University, 35000 Izmir, Tiirkiye

Highlights:

Graphical/Tabular Abstract

e Using the perfect hash
function to multiple exact
string matching in DNA
sequences

e g-gram hash comparison
in multiple exact string
matching.

o The proposed approach is
more efficient than other
multiple exact string
matching algorithms.

Keywords:

e Multiple exact string
matching algorithms

e Pattern matching

e Sequence analysis

e Hash function

e Wu-manber algorithm

Article Info:

Research Article
Received: 11.06.2021
Accepted: 16.04.2022

DOI:

10.17341/gazimmfd.951157

Correspondence:

Author: Hasan Bulut
e-mail:
hasan.bulut@ege.edu.tr
phone: +90 232 311 2596

In this study, if the hash value of the g-length suffix of the text matches, the hash value of the g-length
prefix is checked. If the prefix also matches, the first character of the pattern and text after the prefix is
compared. If the character matches, the characters between the prefix and the suffix are checked by g-gram
hash comparison. When there is a prefix or character mismatch, the q unit patterns are shifted to the right.
The process of the proposed approach is shown in Figure A.

Is there SHIFT[A] hash values of the last q characters of the text ?

* Yes, Calculate /" hash value of first q characters of the text
*No, Shift all patterns by m-q+1 unit to the right.

Is there PREFIX[A'] value?

* Yes, Select the patterns with the prefix 4’ hash value
» No, Shift all patterns by q unit to the right.

Compare the first character after prefix of the pattern and text.

Is character matched?
* No, Shift all patterns by q unit to the right.
*Yes, Compare the hash values of g-grams of the patterns and text between prefix and suffix.

Is any pattern matched?

*Yes, Shift all patterns by 1 unit to the right.
* No, Shift all patterns by q unit to the right.

Figure A. The general proccess of the proposed approach

Purpose: The aim of this study is to solve the multiple exact string matching problem using the perfect hash
function. The g-gram hash comparison based q-gram WM algorithm for DNA sequences is proposed and
compared with the well-known algorithms in the literature.

Theory and Methods: In the proposed approach (q-gram WM), the hash collisions in suffixes and prefixes
are eliminated and the fixed block length of the WM algorithm is increased. If the suffix and prefix hash
values match, the first character of the pattern and text after prefix is checked. The reason for this is that if
there is a character mismatch before proposed the q-gram hash comparison, it is possible to detect early that
the pattern does not match and to gain the hash comparison cost. If this character matches, instead of
comparing all characters of the patterns, q-gram hash comparisons of characters between g-length suffix and
prefix characters are made thanks to the perfect hash function used in the proposed approach. In contrast to
the traditional WM algorithm, the patterns are shifted more in the case of no pattern match in the q-gram
WM algorithm. The used datasets are E. Coli contains 4.6 million and the Human Chromosomel dataset
contains 230 million DNA bases.

Results: Compared to the traditional WM algorithm, in the proposed approach, the better results have been
achieved for the average runtime, the average number of character and hash comparisons. The proposed
approach is more efficient than the well-known algorithms in the literature.

Conclusion: In the proposed approach, suffix and prefix hash collisions in the traditional WM algorithm are
eliminated thanks to the perfect hash function. The fixed block length and shift size for patterns have been
increased. The better results have been achieved in terms of the performance metrics.
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ONECIKANLAR
e  DNA sekanslarinda ¢oklu kesin dizi eslestirmesi i¢in milkkemmel hash fonksiyonunu kullanma
e Coklu kesin dizi eslestirmede g-gram hash karsilastirmasi
e Onerilen yaklasim, diger coklu kesin dizi eslestirme algoritmalarindan daha verimlidir

Makale Bilgileri 0z

Aragtirma Makalesi Dizi eslestirme algoritmalar1 tip, biyoinformatik, biyoloji gibi birgok alandaki ¢esitli uygulamalar1 nedeniyle

Gelis: 11.06.2021 bilgisayar bilimindeki 6nemli ¢aliyma konularindan olmustur. Son yillarda yeni algoritmalar gelistirilerek metin

Kabul: 16.04.2022 tizerinde dizi eslestirme islemleri hizlandirilmistir. Dizi eslestirme algoritmalart tekli ve ¢oklu olmak izere iki
kisma ayrilir. Coklu kesin dizi eslestirme algoritmalari verilen bir T metni i¢inde d adet P desenlerinin bulunmasini

DOI: icerir. Bu ¢aligmada, hash tabanli ¢oklu kesin dizi eslestirme algoritmalarindan olan Wu-Manber algoritmasi ele

alinmistir. Wu-Manber algoritmasi etkili bir algoritma olmasina ragmen hash ¢akismalar gibi bazi kisitlamalara
sahiptir. Calismamizda bu eksikliklere yonelik yeni yaklagim Onerilmistir. Onerilen yaklagimda, geleneksel Wu-
Manber algoritmasmin aksine, DNA sekanslarinda hash c¢akismasini kaldiran hash fonksiyonu kullanarak

10.17341/gazimmfd.951157

Anahtar K.elm'leller. - dizilerdeki arama islemi g-gram hash karsilastirmasi ile gerceklestirilmistir. Onerilen yaklasim literatiirde sik¢a
COkh} kesin dizi eslestirme kullanilan ¢oklu kesin dizi eslestirme algoritmalariyla E. Coli ve Human Chromosomel veri setinde
algorltmalar.l, karsilagtirmalar yapilmistir. Yapilan deneysel ¢alismalar sonucu onerilen yontemin Wu-Manber algoritmasina
desen eslestirme, kiyasla Onerilen yaklagimda ortalama g¢aligma zamani, ortalama karakter ve hash karsilastirma sayisi gibi
sekans analizi, performans metrikleri agisindan daha iyi sonuglar elde edilmistir. Ayrica, o6nerilen yaklasimin Aho Corasick (AC)
hash fonksiyonu, ve Commentz Walter (CW) gibi iyi bilinen algoritmalardan daha verimli oldugu gosterilmistir.

wu-manber algoritmasi

g-gram hash comparison based multiple exact string matching algorithm for DNA
sequences

HIGHLIGHTS
e  Using the perfect hash function to multiple exact string matching in DNA sequences
e  g-gram hash comparison in multiple exact string matching
e The proposed approach is more efficient than other multiple exact string matching algorithms

Article Info ABSTRACT

Research Article The exact string matching algorithms are among the important study topics in computer science due to their various

Received: 11.06.2021 applications in many fields such as medicine, bioinformatics, and biology. New algorithms have been developed

Accepted: 16.04.2022 recently, and the string matching on the text has been accelerated. The string matching algorithms are divided into
two parts, single and multiple. . The string matching algorithms are divided into two parts, single and multiple. The

DOI: multiple exact string matching algorithms involve finding d number patterns (P) in a given text T. In this study,

the Wu-Manber algorithm, one of the hash-based multiple exact string matching algorithms, is discussed. Although
the Wu-Manber algorithm is effective, it has some limitations, such as hash collisions. In our study, a new approach
has is proposed for these limitations. In the proposed approach, unlike the traditional Wu-Manber algorithm, the
searching in the sequences is performed by g-gram hash comparison, using the hash function that removes hash
collisions in DNA sequences. The proposed approach has been compared with the multiple exact string matching
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matching, algorithms with the well-known algorithms in the literature on E. Coli and Human Chromosomel datasets. As a
pattern matchmg, result of the experimental studies, better results have been achieved in terms of performance metrics such as the
sequence analysis, average runtime, the average number of character and hash comparisons in the proposed approach compared to the
hash function, Wu-Manber algorithm. Also, the proposed approach is shown to be more efficient than well-known algorithms,
wu-manber algorithm such as Aho Corasick (AC) and Commentz Walter (CW).
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1. Giris (Introduction)

Coklu kesin dizi eslestirme, verilen girdi metni i¢inde aranan
desenlerin tiim olusumlarmi bulmay:1 hedefler. Metinlerde arama ve
sahtecilik, bilgi alma, web filtreleme, izinsiz giris algilama sistemleri,
viriis tarayicilar1 ve spam filtreleri, biyoinformatik sekanslarda arama
gibi genis ¢aligma alanina sahiptir.

Coklu dizi eslestirme algoritmalarini kullanarak literatiirde dinamik
desen eslestirme islemlerini yapmak igin biiyiik boyuttaki verilerde
cok sayida sorgu ifadesinin aranmasi [1], ¢cok sayidaki desenlerin
eslestirilmesine yonelik yeni yontemlerin gelistirilmesi [2], yliksek
boyutlu girdi dizilerinde desenlerin eslestirme islemlerini
hizlandirmak igin verilerin sikigtirtlmasi [3], igerikten bagimsiz dil
kullanarak ¢oklu dizi eslestirme [4], ¢oklu desenlerin eslestirilmesi
icin ASCII tabanli yaklagimlarin gelistirilmesi [5], hacmi kiiglik
desenlerin ¢oklu desen eslestirilmesi [6] gibi birgok ¢aligma
gerceklestirilmistir.

Coklu desen eslestirmede arama siiresini kisaltmak i¢in literatiirde
cuckoo filtrelemeye dayali ¢oklu desen eslestirme algoritmalarinin
paralellestirilmesi [7], Rabin Karp algoritmasinin paralellestirilmesi
[8], iki agamali paralel ¢coklu desen eslestirme algoritmasi [9], Boyer-
Moore-Horspool algoritmasina dayali paralel ¢oklu dizi eslestirme
algoritmasinin gelistirilmesi [10] ve mitkemmel hash fonksiyonunu
kullanarak ~GPU iizerinde paralel ¢oklu dizi eslestirme
algoritmalarinin gelistirilmesi [11] gibi paralel programlama destekli
birgok ¢aligma gergeklestirilmistir.

Yapilan biyolojik deneysel calismalar sonucu sekans veri setlerinin
boyutlart artmigtir. Bu yiliksek hacimli veri setlerinde en ekili zamanda
aranan desenlerin dogru tespit edilmesine ilgi zaman iginde artmigtir.
Hash cakigmalarini ortadan kaldiran fonksiyonlar kullanarak DNA
sekanslarinda desen arama [12], oligonucleotidlerin dogru sekilde
konumlarinin tespit edilip en kisa zamanda ¢oziim iretecek
yontemlerin gelistirilmesi [13], sozlik eslestirme islemlerinde
hastalik ismi tespiti i¢in etkili dizi eslestirme algoritmalarinin
geligtirilmesi  [14], biyoinformatik sekanslarda online ¢oklu
palindromlarin eslestirilmesi [15], hastaliga yakalananlar i¢in iligkili
desen modellerini kullanarak kisiye 6zel tedavi yontemlerinin
gelistirilmesi  [16], c¢oklu dizi eslestirme algoritmalarimn
performanslari artirilarak benzerlik orani yiiksek DNA'larin tespitinin
saglanmasi [17] gibi caligmalar gerceklestirilmistir.

DNA sekanslarina yonelik onek tabanli dizi eslestirme algoritmalari
kullanarak, DNA sekanslarinin ikili karsilagtirmasinda ortaya ¢ikan
cesitli problemler i¢in 6nek hesaplamalarini kullanan pratik paralel
algoritmalar gelistirilmesi [18], ¢oklu dizi eslestirmesi i¢in paralel bir
Rabin-Karp uygulamasi olan eslestirme dogrulamasini hizlandirmak
i¢in bir hash tablo ile birlikte algoritmanin paralellestirilmesi en {ist
diizeye ¢ikarmak i¢in temel olarak onek toplamlari algoritmasinin
geligtirilmesi  [19] gibi c¢aligmalar gergeklestirilmistir. DNA
sekanslarina yonelik sonek tabanli dizi eslestirme algoritmalari
kullanarak, verilen diziler iizerinde ardigik yinelemeler kullanarak
transkripsiyon faktorleri i¢in DNA dizileri setindeki baglanma
bolgelerini ¢ikaran yetkin bir algoritma Onerilmesi [20], sonek
agaclar1 olusturmak i¢in pratik yontemlerin gelistirilmesi [21] gibi
caligmalar gelistirilmistir. DNA sekanslarinda faktér tabanli BOM
algoritmasi gelistirilmigtir ancak kisa gen sekanslarinda c¢aligma
zamani agisindan verimli degildir [22]. Hash tabanli dizi eglestirme
algoritmalar1 kullanilarak DNA sekanslarinin eglestirilmesinde Hash-
q [23] ve Skip-q [24] gibi algoritmalar gelistirilmistir, ancak DNA
sekanslarinda hash ¢akigmasi gibi problemlere sahiptirler.

Coklu kesin dizi eslestirme algoritmalar1 T = tyt t, ...t,_1 olan n
uzunluklu girdi dizisi iginde d adet P = p%p'p?..p%"1 ve m
uzunluklu p" = pgp] ...pm—1 her bir desenin tiim olusumlarinin
bulunmasina dayanmaktadir. DNA sekanslarinda Adenin (A), Sitozin
(C), Timin (T) ve Guanin (G) olmak ilizere 4 farkli baz
kullanilmaktadir. Yani, toplam alfabe sayisi |Y;| = 4’tiir. Desenlerin

toplam uzunlugu ise |P| dir.

Literatiirde iyi bilinen ¢oklu kesin dizi eslestirme algoritmalar1 AC,
CW ve WM algoritmalart detayli bir sekilde Bolim 2.1°de
aciklanmustir.

2. Teorik Altyapi (Theoretical Background)

Verilen n uzunluklu veri setinde d adet desenin kaba kuvvet
algoritmasi kullanarak aranmasinin zaman karmasikligi O (n|P|)’dir.
Girdi dizisinin ve aranan desenlerin uzunlugu arttik¢a islem siiresi
artacagindan bu yontem verimli degildir. Bu yiizden literatiirde ¢oklu
desenlerin etkili bir sekilde aranilmasi i¢in bazi algoritmalar
gelistirilmigtir. Bu algoritmalar genellikle, birden ¢ok deseni
eszamanli olarak arama yaparak ¢alisma zamanini etkili kullanma
mantigia dayanmaktadir. Coklu kesin dizi eslestirme algoritmalari
sonek, onek, faktor ve hash tabanli algoritmalar olmak iizere 4 farkli
kategoriye ayrilir [25].

o Onek tabanli algoritmalar: Aramlan desenler diigiimlerde temsil
edilir. Burada kok diigiim bos bir diziyi temsil ederken, diger
diigiimler ise her bir desenin dnekini ifade eder. Aho Corasick (AC)
[26] algoritmas1 Knuth-Morris-Pratt (KMP) [27] algoritmasina
dayali olup literatiirde 6nek tabanli ¢oklu kesin dizi eslestirme
algoritmas: olarak sik¢a kullanilmaktadir. AC algoritmasinin
zaman karmagiklig lineer zamandir, yani O (n).

o Sonek tabanli algoritmalar: Onek tabanli algoritmalari ters yonlii
otomata olarak temsil eder. Literatiirde sik¢a kullanilan sonek
tabani ¢oklu dizi eslestirme algoritmas: Commentz Walter (CM)
algoritmasidir  [28]. AC algoritmasinin Boyer-Moore [29]
algoritmasindaki kotii karakter tablosu eklenerek gelistirilmis
versiyonu CM  algoritmasidir. CM  algoritmasinin ~ AC
algoritmasindan farkli olarak on isleme agamasinda tersine durum
makinesi olusturur. CM algoritmasinin zaman karmasikli1 alt-
lineer’dir.

o Faktor tabanl algoritmalar: Desenlerin herhangi bir alt dizisini

taniyabilen ek gecislere sahip bir trie olustururlar [26]. Faktor

tabanli ¢oklu desen eslestirme algoritmalar1 olarak Set Backward

Oracle & Dawg Matching algoritmalar gelistirilmistir [30].

Hash tabanli algoritmalar: Literatiirde gelistirilen algoritmalar

kullanilan bellek agisindan verimli ve hizli degillerdir. Bu yiizden

¢oklu desen eslestirme islemlerinde bellegi ve zamani daha verimli
kullanmak i¢in diziler verilen bir matematiksel hash
fonksiyonundan gegirilerek elde edilen sonuca gore temsil edilirler.

Wu-Manber (WM) [31] algoritmasi hash tabanli ¢oklu dizi

eslestirme algoritmalarina 6nciiliik etmektedir ve dizileri belirlenen

blok uzunluklarinda okuyarak eslestirme yapar. Yiiksek hacimli
desenleri daha etkin bir sekilde eslestirmek i¢in WM algoritmasinin

bir versiyonu olan MDH algoritmasi da dnerilmistir [32].

2.1. WM Algoritmast (WM Algorithm)

WM algoritmasi ¢oklu dizi eslestirme problemini ¢6zmek i¢in kotii
karakter atlama tablosunu kullanan BM algoritmasinim bir
versiyonudur. WM algoritmasinin amact tiim karakterleri tek tek
okumak yerine B uzunluklu bloklar halinde okumaktir. Wu ve
Manber [31], B blok uzunlugunu yapmus olduklar1 deneysel
caligmalar sonucu 2 olarak se¢migtir. WM algoritmasi 6n isleme ve
arama olmak tizere iki asgamadan olugmaktadir.
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WM algoritmasinin 6n isleme agamasinda ii¢ farkli tablo olusturulur.
Bunlar ATLAMA, ONEK ve HASH tablolaridir. Tiim desenlerin B
uzunluklu atlama degerleri ATLAMA tablosunda temsil edilir. Eger
B uzunluklu farkh karakter dizisi arantyorsa m — B + 1 birim kadar
atlama degeri atanir. HASH tablosu son B uzunluklu karakter olarak
temsil edilen soneklerin hash degerlerini tutar. Hash degerleri
karakterlerin ASCII degerleri kullanilarak belli bir hash
fonksiyonundan gegirildikten sonra elde edilen hash degeri (h) ile
temsil edilir. WM algoritmasinda kullanilan hash fonksiyonu h =
((T[m — 2] << 8+ T[m — 1])%65536). ONEK tablosu ise ayni
soneke sahip olan desenlerin listesini tutar. B’ uzunluklu 6neklerin
hash degerleri (k') ile ONEK tablosunda temsil edilirler. WM
algoritmasi Ingilizcede ‘ion, ing’ gibi sonu aym biten ¢ok sayida
kelimenin tek tek karsilastirma maliyetini en aza indirgemek igin
ONEK tablosu olusturulmustur. Sonekleri aym kelimeler ¢akisma
olarak ele alinmustir [31] ve karakter karsilagtirma maliyetini en aza
indirgemek i¢in B’ uzunluklu onekleri metnin Onekiyle uyumlu
kelimelerin tutuldugu ONEK tablosu gelistirilmistir. Boylelikle
soneki ve oneki girdi metniyle ayn1 olan kelimelerin kontrol edilmesi
saglanmistir.

WM algoritmasinin arama asamasinda ilk 6nce tiim desenler metnin
baglangicina hizalanir ve en kisa uzunluklu desen (m) belirlenir. Tiim
desenlerin ilk m karakterleri ele alinir. Tiim desenlerin ATLAMA
tablosu olusturulduktan sonra metnin sonekinin hash degeri (h)
hesaplanir ve bu sonekin atlama tablosunda olup olmadigi kontrol
edilir. Eger bu sonek yoksa m — B + 1 birim kadar desenler sola
dogru kaydirilir. Eger bu sonek varsa atlama degeri kontrol edilir.
Atlama degeri 0’dan farkli ise bu deger kadar tiim desenler sola dogru
kaydirilir. Sonekin atlama degeri 0’a esit ise girdi metninin B’
uzunluklu hash degeri (h’) hesaplanir ve bu degere sahip desenler
dondiiriiliir. Onek uyusmazlig1 veya karakterlerden herhangi birinin
eslesmemesi durumunda tiim desenler B birim kadar saga dogru
kaydirilir. Son olarak, sonek ve 6neki uyan tiim desenler sirasiyla
soldan saga dogru tek tek karakter karsilagtirmasi yapilarak kontrol
edilir. Herhangi bir desen eslesirse tiim desenler bir (1) birim saga
dogru kaydirilir. Tiim bu islemler girdi metninin sonuna kadar devam
eder.

DNA sekans verilerinde WM c¢oklu kesin dizi eslestirme algoritmast
uygulandiginda yapilan deneysel ¢aligmalar sonucu bu algoritmanin
baz1 kisitlamalara sahip oldugu gozlemlenmistir. Bunlar;

Kisitlama 1: Alfabe sayist (|}]) belli olan farkli uzunluktaki olast
iiretilebilecek farkli hash degeri sayis1 |Y|Plok-uzuniuguqur DNA
sekanslarinda alfabe sayisi (4) az oldugundan iiretilebilecek farkli
hash degeri sayis1 azalacagi i¢in DNA sekanslarindaki hash ¢akisma
olasiligmin Ingilizce alfabelerindeki hash ¢akisma olasiligindan ¢ok
yiiksek oldugu goriilmektedir. DNA sekanslarinin alfabe sayisi |}| =
4 ve WM algoritmasmin blok uzunlugu B =2 oldugundan
iiretilebilecek farkli hash degeri sayis1 38 = 42 = 16°dur.

Soneki ve 6neki 16 farkll alt dizi
{AA,AC,AG,AT,CA,CC,CG,CT,GA,GC,GG,GT} olan ¢ok sayida
desen olmasi hash g¢akigsmasina neden olur. Bu nedenle sonek
degerlerinde cakisma oldugu i¢in 6nek kontrolii yapilir ve hash
hesaplamasi ¢aligma siiresi artar.

Kisitlama 2: Soneki eslesen metnin Onekinin hash degerlerinin
hesaplanmasinda da ¢akigsmaya neden olur. Cok sayida desende B
uzunluklu 6neke sahip desenlerin karakter kontrolii yapilacagindan
caligma siiresi artar.

Kisitlama 3: Onek eslesmezse veya dnekten sonra gelen herhangi bir
karakter eslesmezse desenler B = 2 kadar metin {izerinde kaydirilir.
Bu yilizden desenler daha az kaydirildigindan arama siiresi
artmaktadir.
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3. Onerilen Yaklasim (Proposed Approach)

DNA sekanslarinda ¢oklu dizi eslestirme problemini ¢bzmek igin
kullanilan WM algoritmasindaki ¢6ziim iireten miikemmel hash
fonksiyonunu kullanarak yeni bir yontem Onerilmistir. Kullanilan
mitkemmel hash fonksiyonuna ek olarak g-gram hash
karsilastirmasina dayali desen eslestirme yaklagimi onerilmistir. Bu
boliimde 6nerilen yaklagimdan ve ¢aligma drneklerinden bahsedilerek
WM algoritmasindaki eksiklere yonelik yapilan katkilardan da
bahsedilmistir.

3.1. Onerilen Yaklasim: q-Gram WM Algoritmas:
(Proposed Approach: q-Gram WM Algorithm)

Caligmamizda kullanilan ve bagka bir ¢alismamizda [12] gelistirilen
hash fonksiyonu Es. 1'de verilmistir. Bu hash fonksiyonu DNA
sekans1 karakterleri olan {4, C, G, T} karakterlerinin ASCII degerlerini
yeni degerlere verimli bir sekilde esler ve tim g degerleri igin
benzersiz hash degerleri iiretir.

FNG = (322 (x[i1&0b110) « 2(q — i — 1) — 1) + (x[q —
1]&05110) > 1 (D

DNA sekanslarinda hash ¢akismasini ortadan kaldiran hash
fonksiyonunu kullanarak sonek ve Onek dizilerinin hash
degerlerindeki ¢akigsma ortadan kaldinilmustir.  Geleneksel WM
algoritmasindaki sabit blok uzunlugu B = 2 yerine miikemmel hash
fonksiyonu kullanarak blok uzunlugu artirilmistir. Bunu nedeni,
bilgisayar mimarilerinde 8-bit kayit¢1 kullanildigindan 48 farkh deger
iiretildigi icin blok uzunlugu maksimum 8’dir. Onerilen yaklasimda
blok uzunlugu B yerine q ile ifade edilir. Bagka bir ¢alismamizdan
[12] elde edilen deneysel caligmalar sonucu en etkili blok uzunlugu
olarak belirlenen deger bu ¢alisma i¢in g = 8 olarak segilmistir.

Aranan desenlerin soneklerinde hash ¢akigmasi ortadan kaldirilmigtir
ve boylece onek kontrolii yapmadan desenler kaydirilir. Soneklerde
oldugu gibi oneklerdeki hash gakismasi da ortadan kaldirilmigtir ve
kontrol edilecek desen sayisi optimize edilmistir. Ayrica, q uzunluklu
onek veya onekten sonra gelen herhangi bir karakter eslesmezse, WM
algoritmasmin aksine, B = 2 birim kadar degil g = 8 birim kadar
desenler metin iizerinde kaydirilarak onerilen yaklagimda daha fazla
atlama miktari elde edilmistir.

Tablo 1°de gosterildigi gibi Onerilen g-Gram WM algoritmasinin 6n
isleme asamasi, WM algoritmasinin temeline dayanmaktadir ancak
ATLAMA ve ONEK tablolarindaki degerleri q = 8 gz oniinde
bulundurularak hesaplanir. Tablo 2’de gosterildigi gibi, onerilen g-
Gram WM algoritmasinin arama asamast da WM algoritmasina
benzer islemektedir. Yani, q uzunluklu sonekinin hash degeri
ATLAMA tablosunda varsa metnin g uzunluklu &neki kontrol edilir,
aksi halde desenler m — q + 1 birim kadar saga kaydirilir. Metnin q
uzunluklu 6nekinin hash degeri ONEK tablosunda yoksa desenler q
kadar saga kaydirilir. Eger oneki varsa bu 6neke sahip desenlerin ilk
olarak onek karakterinden sonra gelen ilk karakteri karsilagtirilir.
Buradaki amag, 6nerdigimiz g-gram hash karsilagtirmasini yapmadan
once karakter uyusmazligi varsa desenin eslesmedigini erkenden
tespit edip hash karsilagtirma maliyetinden kazang elde etmektir. Eger
bu karakter eslesirse, desenlerin tiim karakterlerini karsilastirmak
yerine Onerilen yaklagimda kullanilan mitkemmel hash fonksiyonu
sayesinde g uzunluklu sonek ve Onek karakterleri arasindaki
karakterlerin g-gram hash karsilagtirmasi yapilir.

Verilen m uzunluklu desende toplam ([%J—Z) q-gram hash

karsilagtirmasi yapilir. Sonek ve 6nek miikemmel hash fonksiyonu
kullanilarak eslestigi i¢in tekrardan kontrol etmemize gerek yoktur ve
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Tablo 1. g-Gram WM Algoritmasinin On Isleme Asamasinin Sézde Kodu (Pseudocode of Preprocessing Phase of g-Gram WM Algorithm)

q < 8, d « desen_sayisi

Algoritma ATLAMA _tablosu(P,d)
minUzunluk < min_desen_uzunlugu
fori<0tod—-1do

for j « 0tominUzunluk — q do
atlama « minUzunluk —j + q

PN B WD

9. ekle(ATLAMA, sonek, atlama)
10. Algoritma ONEK_tablosu(P,d)
11. fori«<Otod—1do

12. oneklq] < {P[i][0], P[i][1], P[][2], P[][3], P[] [4]}

13.  ekle(ONEK, bnek, P[i])

ATLAMA tablosunun tiim elemanlarinam — q + 1 ata

onek[q] < {P[i][j], P[][j + 1], PLi]j + 2], P[]/ + 31, P[] [ + 41, P[] 1) + 51, PLi][j + 6], P[il[j + 71}

Tablo 2. g-Gram WM Algoritmasiin Arama Asamasinin S6zde Kodu (Pseudocode of Searching Phase of g-Gram WM Algorithm)

Algoritma ATLAMA _tablosu(T,P,d, q, minUzunluk)

1

2. kaydir « minUzunluk —q + 1

3. basla « minUzunluk — 1

4.  metin_uzunlugu < uzunluk (T)

5. while start < metin_uzunlugu do
6

altDizi[q] < {T[basla — 7], T[basla — 6], T[basla — 5], T[basla — 4], T[basla — 3], T[basla — 2],T[basla —

1], T[basla]}
7. atlama < get(ATLAMA, altDizi)
8

if atlama = —1 then

9. basla < basla + kaydir

10. elseif kaydir = 0 then

11. preS « basla — minUzunluk — 1

12. onek[q] < {T[preS], TlpreS + 1], T[preS + 2],T[preS + 3], T[preS + 4], T[preS + 5], T[preS + 6], T[preS +
71}

13. digtimler < digim_dondir(ATLAMA, ének)

14. while diigtiimler do

15. gecici « 0,eslesen « 1, max _eslesen « yuvarla(m/q),i < q

16. if (m[i + 1] = T[pres + 1]) then

17. while i < m — (eslesen x q) AND (FNG (6nek,preS + (q * (eslesen — 1))) = FNG(desen, preS + (q *
(eslesen — 1)))) do

18. eslesen « eslesen + 1

19. if (i >=m — (eslesen * q)) then

20. gecici <« 1

21. else gecici « 0

22. basla < basla + 1

23. else then basla < basla + kaydir

toplam g-gram uzunluklu karakter sayisindan iki (2) adet g-gram
¢ikarmig oluruz. Yapilan sonek ve onek hash kargilagtirma sayilarina
ek olarak bu g-gram hash karsilagtirma sayilar1 da dahil edilir. DNA
sekanslar1 i¢cin ATLAMA (k) ve ONEK () tablolarinin hash
degerleri (¢ = 8 igin) miikemmel hash fonksiyonu kullanilarak Es. 2
ve Es. 3’te gosterildigi gibi hesaplanir. Aranan veri setine hizalanan
desenlerin g uzunluklu sonek ve oOnek dizilerinin hash degerleri
hesaplanip ATLAMA ve ONEK tablolarinda bu degerlerin olup
olmadig1 kontrol edilmis olunur. Burada h degeri ¢ = 8 uzunluklu
sonek dizisinin hash degerinin hesaplanmasini, h’ ise ¢ = 8 uzunluklu
onek dizisinin hash degerinin hesaplanmasini temsil etmektedir.

h = ((T[m — 1]&110) « 13) + ((T[m — 2]&110) « 11) +
((T[m — 3]&110) < 9) + ((T[m — 4]&110) « 7) +

((T[m — 5]&110) < 5) + ((T[m — 6]&110) < 3) +

((T[m — 7]&110) < 1) + ((T[m — 8]&110) » 1) )

R = ((T[0]&110) « 13) + ((T[1]&110) « 11) + ((T[2]&110)
« 9) + ((T[3]&110) « 7) + ((T[4]&110) < 5) + ((T[5]&110)
« 3) + ((T[6]&110) « 1) + ((T[7]&110) > 1) 3)

3.2. WM ve q-Gram WM Algoritmalarimin Karsilastirma Sayisi
Ornekleri

(Examples of Number of Comparisons of The WM and q-Gram WM
Algorithms)

WM ve g-gram WM algoritmasi igin 6rnek bir girdi ve desen kiimesi
vererek bu algoritmalardaki basarili ve basarisiz dizi eslestirme
durumlariin  drneklerle gosterilmistir. Girdi metni ve desen
uzunluklart 24, Onerilen yaklasim i¢in q = 8 segilmistir. Basarili
karsilagtirmalar yesil ile, basarisiz karsilastirmalar ise agik kirmizi ile
gosterilmigtir.  Sekil 1 verilen T metninde aranan D1,D2,D3
desenlerinin basarisiz desen eslestirme durumunu gostermektedir.
Desenler T metninin bagina hizalandiktan sonra metnin B =
2uzunluklu AT sonek dizisinin h hash degeri hesaplanir.
ATLAMA[h] degeri 0’a esit oldugu i¢in metnin B = 2 uzunluklu CT
onek dizisinin h’ hash degeri hesaplanir. ONEK[h’] degeri 1,2,3 nolu
desenleri dondiiriir ve bu desenlerde bastan sona dogru karakterler tek
tek karsilastirilir. Sonug olarak, 2 hash karsilastirmasi ve 39 karakter
karsilastirmasi yapilan bu 6rnekte basarisiz desen eslestirmesi oldugu
icin desenler B = 2 kadar metin {izerinde saga kaydirilir. Atlama
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tablosunda sonekler ve degerleri sirasiyla {AA=6, AC=0, AG=14,
AT=0, CA=6, CC=2, CG=1, CT=11, GA=1, GC=3, GG=13, GT=0,
TA=1, TC=3, TG=4, TT=2} ve 6nek tablosu {CT->1,2,3} numarali
desenlerdir.

Sekil 2 onerilen g-gram WM algoritmasindaki sonek ve Onek
eslesmeme durumunu gostermektedir. T dizisinin soneki ATLAMA
tablosunda olmadigimdan m —q + 1 =17 birim desenler saga
kaydirilir. Soneki eslesmesine ragmen onek eslesmeme durumunda
ise WM algoritmasindaki B = 2 aksine q = 8 birim kadar desenler
kaydirilir. Herhangi bir karakter karsilastirmasi yapmadan Onerilen
yaklagimda sonek ve Onek eslesmeme durumlarinda performans
saglanir. Atlama tablosunda sonekler ve degerleri sirasiyla {
TATTCCAT=0, TTATTCCA=1, ATTATTCC=2, CATTATTC=3,
TCATTATT=4, CTCATTAT=5, ACTCATTA=6, GACTCATT=7,
GGACTCAT=S, CGGACTCA=9, TCGGACTC=10,
ATCGGACT=11, CATCGGAC=12, GCATCGGA=13,
TGCATCGG=14, TTGCATCG=15, CTTGCATC=16, Digerleri=17}

Onek CT, (1-2-3)

ve onek tablosu {CTTGCATC=1, CTTGCATA=2, CTTGCATG=3}
numarali desenlerdir.

Sekil 3 WM algoritmasindaki bagarili desen eslestirme durumunu
gostermektedir. Sonek ve Onek eslestikten sonra 6nek tablosunun
dondiirdiigii (Desen 1-2-3) desenlerin karakterleri bagtan sona kontrol
edilir. Desen 1 eslestigi i¢in desenler saga 1 birim kaydirilir ve 2 hash
karsilagtirmas1 ve 40 karakter karsilastirmasi yapilir. Atlama
tablosunda sonekler ve degerleri sirasiyla {AA=6, AC=0, AG=14,
AT=0, CA=6, CC=2, CG=1, CT=11, GA=1, GC=3, GG=13, GT=0,
TA=1, TC=3, TG=4, TT=2} ve 6nek tablosu {CT>1,2,3} numaral
desenlerdir.

Sekil 4 dnerilen g-gram WM algoritmasindaki basarili desen eslesme
durumunu gostermektedir. Sonek eslestikten sonra onek eslesmistir
ve ONEK tablosundan Desen 1’i déndiirmiistiir. Sonek ve 6nek
karakterlerinde g¢akigma olmadigindan Onekden sonra gelen ilk
karakter ile metne denk gelen karakter kontrol edilir. Karakter uyumu

Sonck AT
atlama degeri=0

Lr=JclrlrfGlclalrlclalaglalclr]clalTr]rlalG]r[clclalT]

DI=I[C|T|T|[G|C|A|T|C|G|G[A|JC|T|C|A|T|T|A|T[T[C|C|G|T
D=|C|T|T|G|CI|A|T|A|TIC|T|G[A|A|T|C|CIA[T[G[C|G|A|T
DI=|C|T|T|G|C|T|TIG|A|G|G|A[C|T|G|CIAJA|C|G|T|T|A|C

Toplam Hash Karsilastirma Sayisi: 2, Toplam Karakter Karsilastirma Sayisi: 39

B=2 birim kadar desenleri saga kaydir,

ekil 1. WM Algoritmasinin Basarisiz Desen Eglestirme Durumu
4
(Unsuccessful pattern matching case of the WM algorithm)

Sonek TAGTCCAT
atlama degeri=17

[T=]clTlT]G]clalTt]clalalalcltlclalt]T]AalclTlclclAalT]

DI=|C|T|T|G|CIA|T|C|G|G|A|C|T|C|A|T|TJA|T|T|C|C|A|T
D2={C|T|TI|G|CIA|TJA|T|C|T|GIAJA|T|IC|CJA|TIG|C|G|A|T
DI-JCITITIGICIT|TIGIA|G|GI|A|C|T|G|CJAJA|C|G|T|TJA|C

Toplam Hash Karsilastirma Savisi: 1, Toplam Karakter Karsilastirma Savist: 0

17 birim kadar desenleri saga kaydir.

Onek CTAGCATC

Sonck TATTCCAT
atlama degen=0

[ T=TelrTalglclaltlclclclalcltlclaltlzlaltlrlclelalT]

DI=|C|T|T|G|C|A|T|CIG|G]A|C|TJCI[A|[T|TIA[T|T|JC|C|A|T
DR=CIT|IT|G|CJA|T|A[TIC]T|G|AJA[T|C|CIA|IT|G|C|GJA|T
D= CITITIGIC|ITITI|IGIAJG]GIA|CITIGICIAJAIC|IGITITIAIC

Sekil 2. g-Gram WM Algoritmasinin Basarisiz Desen Eslestirme Durumu
(Unsuccessful pattern matching case of the g-gram WM algorithm)

Onek CT, (1-2-3)

Sonck AT
atlama degeri=0

Lr=JclrlrfGlclalrlclalaglalclr]clalTr]rlalG]r[clclalT]

DI-IC|T|T|G|CJA|T|C|G|G[A|JC|T|CIA|T|T|A|T[T[C|C|A|T
D2=|C|T|T|G|CJA|T|A|T|C|T|G|A|A|T|C|C|A[T|G|C|G|A|T
DI-|CIT|T|GIC|T|TIG|A[G|GIA[C|T|G|CJ|A|JA[C|G[T|T|A|C

Toplam Hash Karsilastirma Sayisi: 2, Toplam Karakter Karsilastirma Sayisi: 40
Desen 1 eslestigi igin desenleri 1 birim saga kaydir,

Sekil 3. WM Algoritmasinin Bagarili Desen Eglestirme Durumu (Successful pattern matching case of the WM Algorithm)
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Onek CTTGCATC, (1)

Sonck TAGTCCAT
allama degeri=0

Lr=[clTlT]G]c]AlT]c]GIGTATCcITIclA]T|T]A[TIT][C]C]A]T]

A
v A o
DI=|C|T|T|G|CIA|T|[CIG|G|AJC|T|CJA|T|T|A|T|T|C|C|A|[T
D= CIT|IT|GJCIA|JTIAIT|IC|TIGIA|A|T|CIC|A|T|G|C|G|A|T
Di=|C|T|T|G|C|T|T|G|A|G|G|A|C|T|G[CIAJA[C|G|T|T[A]|C

Toplam Hash Karsilagtirma Sayisi: 3, Toplam Karakter Karsilastirma Sayisi: 1
Desen 1 eslestigi igin desenleri 1 birim saga kaydir,

Sekil 4. g-Gram WM Algoritmasinin Bagarili Desen Eglestirme Durumu
(Successful pattern matching case of the g-gram WM Algorithm)

saglandig1 igin Onekden sonra gelen g-gram’larin hash kontrolii
yapilir. Sonug olarak toplam 3 hash karsilastirmasi1 ve 1 karakter
karsilastirmas1 yapilarak karakter karsilagtirma sayis1 minimuma
indirgenmistir. Atlama tablosunda sonekler ve degerleri sirasiyla {
TATTCCAT=0, TTATTCCA=1, ATTATTCC=2, CATTATTC=3,
TCATTATT=4, CTCATTAT=5, ACTCATTA=6, GACTCATT=7,
GGACTCAT=S, CGGACTCA=9, TCGGACTC=10,
ATCGGACT=11, CATCGGAC=12, GCATCGGA=13,
TGCATCGG=14, TTGCATCG=15, CTTGCATC=16, Digerleri=17}
ve dnek tablosu {CTTGCATC=1, CTTGCATA=2, CTTGCATG=3}
numarali desenlerdir.

3.3. Onerilen Yaklasimin Akis Diyagrami
(Flowchart of the proposed approach)

Onerilen g-gram WM algoritmasmin akis diyagrami Sekil S'te
gosterilmistir. On isleme asamasinda 6ncelikle ATLAMA ve ONEK
tablolar1  olusturulur. Arama asamasinda, desenler metnin
baslangicina hizalandiktan sonra metnin q uzunluklu sonekinin hash
degeri kontrol edilir. Hash degerleri varsa, metnin g uzunluklu
Onekinin hash degeri kontrol edilir. Eger bu hash degeri de varsa bu
oneke sahip desenler dondiiriiliir. Sonra, 6nekten sonra gelen ilk
karakter karsilastirilir. Karakter eslesirse sonek ve onek karakterleri
arasinda kalan karakterler soldan saga ¢g-gram hash karsilagtirmasiyla
kontrol edilir. Herhangi bir eslesme saglanirsa, desenler metin
iizerinde bir birim saga kaydirilir; eslesme saglanmazsa, g birim saga
kaydirilir. Tim adimlar metnin sonuna kadar devam eder.

3.4. Onerilen Yaklagimin Calisan Ornegi
(Worked examples of the proposed approach)

T girdi dizisi ve P desenler kiimesi olarak sirasiyla T =

TACTGGAATCGATATCTGCACGCGATTCGACTAACGGTCTTCACCATT

uzunluklar1  birbirine  esit 2  farkhi  desen
TACTGGAATCGATATCTGCACGCG, D2 =

ATTCGACTAACGGTCTTCACCATT} secilmistir. Her adimda hash
karsilastirma sayisi, karakter kargilagtirma sayisi ve eslesen desen
gosterilmistir. Basarisiz hash ve karakter kargilagtirmalari agik kirmizi
ile, bagarili hash kargilastirmalari acik yesil ile, bagarili karakter

karsilagtirmalari ise koyu yesil ile gosterilmistir.

P={D1=

Tablo 3 verilen desenler igin WM algoritmasindaki, Tablo 4 ise
Onerilen g-gram WM algoritmasindaki 6n isleme adim1 sonucu elde
edilen ATLAMA ve ONEK tablolarini gostermektedir. Sekil 6 ve 7
6n isleme adimi sonucu olusturulan tablolardaki bilgileri kullanarak
geleneksel WM algoritmasinda ve Onerilen g¢-gram WM
algoritmasinda girdi dizisinde aranacak desenler kiimesinin isleyisi
gosterilmistir.  Sekil 6 WM algoritmasinin  isleyis Ornegini
gostermektedir. Tim desenlerin eslestigi ornekte hash karsilagtirma
say1s1 6, karakter karsilagtirma sayis1 48°dir. Sekil 7 onerilen g-gram

WM algoritmasimin isleyen 6rnegini gostermektedir. Tiim desenlerin
eslestigi Ornekte hash karsilastirma sayisi 8, karakter karsilagtirma
say1s12°dir. Onerilen yaklasimda, karakter karsilastirmas1 yapmadan
desen eslestirme yapilmustir. Isleyen rneklerde dnerilen g-gram WM
algoritmasinda WM algoritmasindan daha iyi performans sonuglari
elde edildigi gosterilmistir.

AC algoritmasinin en iyi ve en kotii durum zaman karmagikligi
0(n)’dir. Ancak AC algoritmanin gelistirilmis bir versiyonu olan CW
algoritmasinin en iyi durum karmagiklig alt lineerdir. Hash tabanlt
WM  algoritmasinin  en iyi durum zaman karmasiklig
O((nlogy |P|)/m) ve en koti durum zaman karmagikligt
O(n|P|logy, |P]) dir [19]. Onerilen g-gram WM algoritmasinda q
uzunluklu  sonek ve oOnek karakterlerinin  karsilastirmasi
yaptlmamaktadir. Sonug¢ olarak, d adet desenin toplam desen
uzunlugu |P| oldugundan d adet desenin sonek ve onek karakterleri
karsilastirilmadigr igin toplam karsilastirilacak karakter sayisi |P —
2dq|’dur. Bu nedenle Onerilen g-gram WM algoritmasinin en iyi
durum zaman karmagikligi O((nlogy P — 2dq|)/(m — 2q)) ve en
kotii durum zaman karmagikligi O (n|P — 2dq|logs |P — 2dq|)’dir.
Bu ¢aligmada zaman karmasikligit WM algoritmasindan daha verimli
g-gram WM algoritmasi dnerilmistir.

Literatiirde tam metin indeksleme problemi i¢in, tiim karakterler i¢in
gegcerli, metni sikigtirilmig bigimde depolamak igin gerekli olan alani
kullanarak verimli alt dizi aramalarini destekleyen iki sikistirilmis veri
yapisi tasarlanmistir [32]. Bagka bir ¢aligmada biiyiik boyutlu DNA
veri tabanlarnda kisa uzunlukta desen aramalarini hizlandiran hizli
bir bit diizeyinde kesin dizi eslestirme algoritmasi geligtirilmigtir [33].
Ayrica bagka bir ¢aligmada kanser tedavisinde, 6nemli bir yere sahip
olan P53 DNA-baglayan konsensiis sekansinin eslesmesi i¢in bit
seviyesinde dizi eslestirme algoritmasi gelistirilmigtir  [34].
Gergeklestirilen bu ¢alismalara kiyasen 6nerdigimiz yaklagimda, veri
setlerinde herhangi bir metin sikistirma islemi gerekmeksizin DNA
sekanslarinda miikemmel hash fonksiyonuna kullanan g-gram hash
karsilastirmasina dayali ¢oklu kesin dizi eslestirme algoritmasi
Onerilmigtir. Bit seviyesinde yapilan ¢aligmalara kiyasen, Onerilen
yaklasimda tekli bir desen degil 1000-3000-5000 gibi ¢ok sayida
desenin verimli bir gekilde eslestirmesi saglanmigtir. Sadece 32-bitlik
bilgisayarlarda degil, tiim bilgisayar mimarilerine uyumlu miilkemmel
hash fonksiyonu bu ¢alismada kullanilmigtir.

Literatiirde ayrica sekans analizi problemleri i¢in, béliitlenen beyin
bolgelerinin tibbi goriintii steganografi i¢in degerlendirilmesinde hash
fonksiyonlar1 kullanilarak DNA kodlama ile sifrelenen ve sikistirilan
yiiksek kapasiteli mesaj, goriintiilerin timor olmayan piksellerinin en
az anlamli bitlerinde gizlenmesi [35], sayisal haritalama teknikleri ve
fourier doniisimi kullanilarak DNA sekanslarimin dizilimlerinin
siniflandirilarak sekans analizi gergeklestirilmesi [36], DNA genom
dizilimi izerinde dijital sinyal isleme teknikleri kullanilarak elde
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Sekil 5. Onerilen g-Gram WM Algoritmasinin Akis Semasi (The Flowchart of the proposed approach)

edilen ekson ve intron bdlgelerinin EfficientNetB7 mimarisi ile
siniflandirilmast  [37] gibi birgok ¢alisma gergeklestirilmisgtir.
Literatiirde sik¢a kullanilan ¢oklu dizi eslestirme algoritmalarindan
AC algoritmasinin en iyi ve en koti durum zaman karmagikligi
O(n)’dir. CW algoritmas1 ise AC algoritmasinin gelistirilmis bir
versiyonu olup zaman karmagiklig1 alt lineerdir. WM algoritmasinin
zaman karmasikhgi O(n|P|logy |P|)’dir [19]. Formiildeki |P|, d
adet desenin toplam desen uzunlugudur. Bu c¢aligmada Onerilen g-
gram WM algoritmas: miikemmel hash fonksiyonunu kullanarak
sonek ve dnek kontrolii yapmadan eslestirme islemini gergeklestirdigi
icin karsilagtirilacak karakter sayisi |P — 2dq|’dur. Sonug olarak
Onerilen yaklagimin zaman karmagikligi O(n|P — 2dqllogy [P —
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2dq|) olarak elde edilmistir ve WM algoritmasindan daha verimli
oldugu gosterilmistir.

4. Deneysel Calismalar (Experimental Studies)

Deneysel calismalarda, Tablo 5°te gosterildigi gibi veri setlerinin
referans numaralari kullanarak NCBI sitesinden agik erisimi miimkiin
olan E. Coli [38] ve Human Chromosomel (H-Chrl) [39] veri setleri
metin dosya formatinda indirilmistir. E. Coli veri seti 4,6 milyon ve
H-Chrl veri seti 230 milyon DNA karakteri igermektedir. Sirasiyla
kiigtik ve biiylik hacimli olan bu veri setleri algoritmalarin
karsilastirilmasi igin se¢ilmistir.
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Tablo 3. Verilen Desenler igin WM Algoritmasindaki Sonek ve Onek Tablolart
(Suffix and prefix tables of the WM algorithm for given patterns)

Atlama Tablosu Onek Tablosu

Sonek Deger Sonek Deger Onek Desen No
AA 14 GA 12 AT 1

AC 3 GC 1 TA 2

AG 17 GG 11

AT 1 GT 10

CA 2 TA 10

CcC 3 TC 6

CG 0 TG 6

CT 7 TT 0

Tablo 4. Verilen Desenler Igin g-Gram WM Algoritmasindaki Sonek ve Onek Tablolart
(Suffix and prefix tables of the q-Gram WM algorithm for given patterns)

Atlama Tablosu Onek Tablosu
Sonek Deger Sonek 1 Onek Desen No
TCACCATT 0 TGCACGCG 2 ATTCGACT
TTCACCAT 1 CTGCACGC 1 TACTGGAA
CTTCACCA 2 TCTGCACG 2

TCTTCACC 3 ATCTGCAC 3

GTCTTCAC 4 TATCTGCA 4

GGTCTTCA 5 ATATCTGC 5

CGGTCTTC 6 GATATCTG 6

ACGGTCTT 7 CGATATCT 7

AACGGTCT 8 TCGATATC 8

TAACGGTC 9 ATCGATAT 9

CTAACGGT 10 AATCGATA 10

ACTAACGG 11 GAATCGAT 11

GACTAACG 12 GGAATCGA 12

CGACTAAC 13 TGGAATCG 13

TCGACTAA 14 CTGGAATC 14

TTCGACTA 15 ACTGGAAT 15

ATTCGACT 16 TACTGGAA 16

Digerleri 17

T]A[c[T]c[GlA[A[T[c[G]A[T]A[T]c[T]G[c]Alc]G]c]GlAT[T[c[g[Ac]T]AlAc]GG[T[c[T[T[C[A[C|CA[T]T

Onek TA = Sonek CG=0 Desen 1 Bulindu

\ddom 1 Desenleri 1 birim kaydw
T|A|C|T|G|GA|A|T|C|G|A|T [A|T|C|T |G|C|A|C|G|C|G|= desen 1 (2 hash karsilastrmasz)
AITITICIGIACITIAJA|IC|G|G|T|C|T|T|CJA|C|C|A|T |T|= desen2 (24 karakier karsilagtrmast)

T[alc[T]c][c]ala[T][c[cla[T[A[T][c[T[G][c]alc[G[cG]AlT[T[c[G]alc[T[A]Alc]G]G]T[c[T [T][c]alc]c]AT]T

(1 hash karsdastrmast)
ClA|C|GIC|G Sonek GA=12
A[A|IC|IG|G|T|C|T|T|CJA|C|CIA|T|T Desenleri 12 birim kaydir

p]
=]
[#]

lddvom 2| |T|A|C|T|G|GIAA|T|C|GIA|TIAT
T|T|C|GA|C|T

T[alc[T]c][c]ala[T][c[cla[T[A[T][c[T[G][c]alc]G]c]G]alT[T[c[G]alc]T[A]Alc]G]G]T [c[T [T[c]alc][C]AT]T

(1 hash karsilastrmast)
Sonek GG=11
Desenleri 11 birim kaydir

lddim 3 T|A AATICIGIA|T|A|T|C|T|G|C|A|C|G|C
ATITICIGIAICIT|AJAIC|G|GT|C|T|T|C|A[C|C|A|T

o]
=1
%]
[#]

=&

T]alc[t[G[G[A[A[T][c[c]A[T]A[Tc[T [G]c[A]c[G[c[G[A[T [T]c]GAlCT[A]AlC[GIG[T]cITTIC[A[C[CIAT[T

Desen 2 Bulundu Onek AT Sonek=TT
lddim 4| Desenleri 1 birim kaydir desen2= |A|T|T|C|GA|C|T|AJA|IC|G|G|T|C|T|T|CJA|C|CIAT|T
(2 hash karsilastrmasi) desenl= |T|A|C|T|G|G|A|A|T|C|G|A|T|A|T|C|T|G|C|A|C|G|C|G

(24 karakter karsdastrmast)

Tlalc[T]c][c]alalT]c[clalT[AlT][c[T[G][c]alc]c]c]c]alT[T[c[c]alc|T[A]Alc]G]G]T[c[T [T[c]AalC][C]AT]T

(metnin uzunhigu asidy
lddum 5 |Toplam Karakter Karsilastrma Savise 48 desen2= |A|T|T|C|G|A|C|T|AJA|C|G|G|T|C|T|T|C|A|C|C|A|T
Toplam Hash Kargilastirma Sayisc 6 desenl= |T|A|C|T|G|G|A|A|T|C|GJA|T|A|T|C|T|G|C|A|C|G|C

Sekil 6. WM Algoritmasinin Calisan Ornegi (The Worked Example of WM algorithm)
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T [alc]t[c]c]ala[T[c]6]alr[a[T]c[T [6]c]a[c]G]c]G]alT [T [c[cla]c]T [a]alc]c]c|T[c]T [T [c]a]c[clalT[T
1 karakter karsilastrmast)
Onck TACTGGAA v = Sonck TGCACGCG=0 Desen 1 Bulmdu
\Aeom 1 Desenleri 1 birim kaydir
T[Alc|T][c]c[AlalT[c[c]a]T]A]T]c]T [6]c[AC]G]C]G]= desentl (2 hash + 1 g-gram hash kargilagtrmasi)
AlT|r|c|cla|c|T]AlAlc]GlG]T[c|T[T]|c|A[C]|C]A|T|T]|= desen2
T]a[c|T[c]G]alalT[c[Gla[T[a[T [c[T]G][c[alc]G]c[G]alT [T [c]G]alc]T [alalc]g]G][T[c[T [T [c]a[c]c]alT]T
L4l 2 = Sonek GCACGCGA=17
T]alc[T]c]cla]AlT [c][G]A[T]A[T[c[T[G]|c]Alc]G]C|G|= desen1 Desenleri 17 birim kaydir
Alr|r|c|clac|T]AlAlc]G|G]T[c|T[T|C|A[C]|C]A|T|T|= desen2 (1 hash karslastrmasi)
T[Alc]T]G][G]AJA[T[c[G]A[T]A[T][c[T[c]c]Alc]G]c[GlalT [T [c]Glalc]T [A]alc]GG[T[cT [T [Cc]A[C[CIA[T T
l4cim 3| Senck CGGTCTTC=6
Desenleri 6 birim kaydir T]alc[T[G][GJA[A]T[C[GIA[T]A[T[C[T]G]CA[C]|G]C|G]= desen1
{1 hash kargilastrmasi) AlT|1t[c|clalc|T]alalc]clg|T[c|T[T]|c]|alc|c]A|T[T]= desen2
T[Alc]T[G][G]A]A[T[c[G]a[T]A[T[c[T[6]c]A]c]G]c[clalT [T [c]c]alc]T [A]alc]G]G[T[c]T [T [c]A[C[C[A[T [T
(1 karakter karslastrmass) Onek ATTCGACT v = Sonek TCACCATT=0
lddim 4| Desenleri 1 birim kaydr
Desen 2 Bulundu desen2=[A[T[T][c[G[A]C|T[A]AC]G|G]T|C]T]T [C[A]C|[C[A]T|T
{2 hash + 1 g-gram hash kargilagtrmast) desen 1= |T|a|c[T|G[G|AlalT]c|cA[T]|AlT|c|T |6[clA|c|G|c]G
T]|alc|T][c]|c|alalT]c|cla|T]alT[c|T[G[c|ac]c[c|cla]T [T c|c]alc|T [a]alc]Ga]T [c|T [T ]c]alc]c]alTT]
(memin uzunlugu agildi)
| 4clm 5| Toplam Karakter Karsilagtrma Sayist 2 AlT[r|[c]cla[c[T[A]Alc]GlG]T[C]T[T[c]A[C]ClAT]T
Toplam Hash Kargilagtrma Sayist 8 ANEREENNEEENEAAEEEEENEEEE

Sekil 7. g-Gram WM Algoritmasimin Calisan Ornegi (The Worked Example of g-Gram WM algorithm)

Tablo 5. Veri Setleri (Datasets)

Veri Seti NCBI Referans No Uzunlugu
E. Coli NC 010473.1 4,686,137
H-Chrl NC _000001.11 230,480,853

Her bir veri seti iginden rastgele m = 16,32, 64, 128,256,512,1024
uzunluklu desenler segilmistir. P desenler kiimesi m uzunluklu d =
1000,3000, 5000 adet desenden olusmaktadir. Her bir algoritma 10
kere g¢alistirilarak ortalama g¢alisma zamanlari (sn.) elde edilmistir.
Ayrica her bir algoritma i¢in ortalama karakter karsilastirma sayis1 ve
hash karsilastirma sayisi elde edilmistir. Onerilen g-gram WM
algoritmasindaki q = 8 olarak secilmis olup, tim veri setlerine
uygulanarak sonuglart WM algoritmasiyla ve literatiirde iyi bilinen
algoritmalarla karsilastirilmistir. Tim d adet desen kiimelerindeki her
bir desen uzunlugu igin ortalama g¢aligma zamanindaki hizlanma
yiizdeleri, ortalama karakter ve hash karsilastirma sayilarindaki artig
yiizdeleri gosterilmistir. Elde edilen en yiiksek yiizde degerleri ise
koyu renkle gosterilmistir. Tiim algoritmalar C programlama dilinde
gerceklestirilmistir. Kullanilan makinenin teknik ozellikleri ise
Intel(R) Core (TM) 64-bit, i7-9750H CPU, 2.60 GHz, 32 GB RAM,
Nvidia GeForce RTX 2060.

4.1. WM ve q-Gram WM Algoritmasunin Karsilastirilmasi
(Comparison of WM and q-Gram WM Algorithm)

4.1.1. Calisma zamani sonuglart (The results of runtimes)

Tablo 6 veri setlerindeki d adet m uzunluklu her bir desendeki
ortalama ¢aligma zamani sonuglarini gostermektedirler. E. Coli veri
setinde WM algoritmasina kiyasla Onerilen g-gram WM
algoritmasinda tim d = 1000,3000,5000 adet m uzunluklu
desenlerde ortalama calisma zamaninda sirasiyla 98,73%, 99,48%,
99,71% (m = 64,32,16 uzunluklarinda) hizlanmalar elde edilmistir.
Ayrica Onerilen yaklasimda tim desen uzunluklarinda hizlanmalar
elde edilmistir. H-Chrl veri setinde WM algoritmasina kiyasla g-gram
WM algoritmasinda tim d = 1000,3000,5000 adet m uzunluklu
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desenlerde ortalama calisma zamaninda sirasiyla 99,76%, 99,88%,
99,89% (m = 256,32,256 uzunluklarinda) hizlanmalar elde
edilmistir. Ayrica Onerilen yaklasimda tiim desen uzunluklarinda
hizlanmalar elde edilmistir.

4.1.2. Karakter karsilastirma sayisi sonuglari
(The results of number of character comparisons)

Tablo 7 veri setlerindeki d adet m uzunluklu her bir desendeki
ortalama karakter kargilagtirma sayist sonuglarini gostermektedirler.
Tiim veri setlerinde WM algoritmasina kiyasla onerilen g-gram WM
algoritmasinda tim d = 1000,3000,5000 adet m uzunluklu
desenlerde ortalama karakter karsilastirma sayilarinda 99,99% daha
az kargilastirma elde edilmistir. Bdylelikle, Onerilen yaklasimda
karakter karsilagtirma sayisi en aza indirgenmistir.

4.1.3. Hash karsilastirma sayisi sonuglart
(The results of number of hash comparisons)

Tablo 8 veri setlerindeki d adet m uzunluklu her bir desendeki
ortalama hash karsilagtirma sayis1 sonuglarini gostermektedirler. Tim
veri setlerinde WM algoritmasina kiyasla oOnerilen g-gram WM
algoritmasinda tiim d = 1000,3000,5000 adet m uzunluklu
desenlerde ortalama hash karsilagtirma sayilarinda 99,99% daha az
karsilastirma elde edilmistir. Boylelikle, onerilen yaklasgimda
miitkemmel hash fonksiyonu kullanarak hash kargilastirma sayisi en
aza indirgenmistir.

4.2. Iyi Bilinen Algoritmalarla Karsilastirma
(Comparisons With The Well-Known Algorithms)

Literatlirde 1iyi bilinen c¢oklu dizi eslestirme algoritmalarindan
bazilariyla Onerilen g-gram WM algoritmasinin ortalama ¢aligma
zamani acisindan Karsilastirmas1  gergeklestirilmistir. Onerilen
yaklagimla karsilagtirma yapmak igin 6nek tabanli AC algoritmas,
sonek tabanli CW, hash tabanli WM algoritmasi segilmistir ve veri
setlerine uygulanmiglardir.
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Tablo 6. Ortalama Caligma Zamani (The Average Runtime)

B 16 32 64 128 256 512 1024
s WM 2411 2.467 2.454 2.481 2.584 2.636 2710
o g-gram WM 0,034 0,032 0,031 0,039 0,046 0,066 0,105
g Hizlanma 98,58% 98,70% 98,73% 98 42% 98.21% 97,49% 96,12%
i _ 16 32 64 128 256 512 1024
E wM 126,82 129.85 132,76 134,87 132,55 142,34 141,11
; q-gram WM 0,663 0,465 0,377 0,335 0,314 0,367 0,385
Hizlanma 99,47% 99,63% 99,71% 99,75% 99,76% 99,74% 99,72%
B 16 32 64 128 256 512 1024
S WM 7,201 8,447 7,635 7,758 8,105 7,845 9,035
o g-gram WM 0,042 0,044 0,049 0,061 0,089 0,146 0,265
g Hizlanma 99,42% 99,48% 99,36% 99.21% 98,90% 98,14% 97,07%
o
s 16 32 64 128 256 512 1024
g WM 422,13 425,13 454,66 474,49 480,45 48331 492,79
2 g-gram WM 1,155 0,725 0,632 0,592 0,576 0,668 0,812
Hizlanma 99,73% 99,83% 99,86% 99,88% 99,88% 99,86% 99,84%
B 16 32 64 128 256 512 1024
e WM 16,052 13,395 13,669 14,937 14,314 14,444 16,038
o g-gram WM 0,047 0,052 0,108 0,145 0,178 0,243 0,412
g Hizlanma 99,71% 99,61% 99.21% 99,03% 98,76% 98,32% 97,43%
wy
s 16 32 o4 128 256 512 1024
ERY 746,18 769,17 817,11 840,45 852,54 856,64 858,23
2 qgram WM 1,562 1,018 0,907 0,957 0,937 1,055 1,342
Hizlanma 99,79% 99,87% 99,89% 99,89% 99,89% 99,88% 99,84%
Tablo 7. Ortalama Karakter Kargilagtirma Sayis1 (The Average Number of Character Comparisons)
16 32 64 128 256 512 1024
= WM 407045960 410623080 412068230 404530510 418058000 400118770 415956560
O g-gram
g 1360 1150 1670 1230 1000 1020 1130
S Ams  99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99%
(=)
< 16 32 64 128 256 512 1024
T WM 21741678975 21072127896 22491502264 22029836324 21264368589 22144952500 21078145425
O g-gram
z o 245523 62736 43166 35173 15869 22753 27106
Artis  99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99%
16 32 64 128 256 512 1024
= WM 1221137880 1231869240 1236204690 1213591530 1254174000 1200356310 1247869680
O g-gram
g 3848 3451 4923 3690 3000 3060 3385
S Ams  99.99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99%
on
i) 16 32 64 128 256 512 1024
T WM 65252283507 64756522381 66523632624 66729987205 63794694394 64925185209 64705630754
LI? %‘ﬁ\f{am 1582368 468407 436603 419725 263990 335862 354549
Artis  99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99%
16 32 64 128 256 512 1024
= WM 2035229800 2053115400 2060341150 2022652550 2090290000 2000593850 2079782800
O g-
) g-gram
oo 6800 5750 8350 6150 5000 5100 5650
S_ Ams  99.99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99%
wy
- 16 3 64 128 256 512 1024
T WM 109058704220 107636088848 109417623815 110881363112 107764301694 107952998214 107261739728
;? gg,iflam 3341788 1209957 1143475 1318083 1023647 1083551 1239708
Artis  99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,99% 99,992

885



Karcioglu ve Bulut / Journal of the Faculty of Engineering and Architecture of Gazi University 38:2 (2023) 875-888

Tablo 8. Ortalama Hash Kargilagtirma Sayis1 (The Average Number of Hash Comparisons)

16 32 64 128 256 512 1024
= WM 302854910 303186354 302057612 304696578 313148710 296888284 309030544
@]
5 %\',%f[am 516842 184911 87347 51392 23843 69030 144446
- Artis 99,83% 99,94% 99,97% 99,98% 99,999 99,98% 99,95%
S
Il
~ 16 32 64 128 256 512 1024
T WM 16032814087 15569879429 16540313554 16270721871 15705473323 16234129970 15541185642
O .
T %v%\f[am 24246401 7720371 2743940 1346660 717470 1005180 2156399
Artis 99,84% 99,95% 99,98% 99,999 99,99% 99,999 99,99%
16 32 64 128 256 512 1024
= WM 899192490 900186854 896800692 904717718 930074370 881293604 917721404
@]
i %\',%\f[am 516842 189451 107027 85832 104543 195510 134366
- Artis 99,94% 99,98% 99,999 99,999 99,999 99,98% 99,999
3
on
Il
~ 16 32 64 128 256 512 1024
T WM 47633740413 47314050896 48417121945 48736261072 46668453551 47389678746 47153217797
O .
= %v%\j[am 23842049 7879008 5093809 5709032 5268299 9565394 20490907
Artis 99,95% 99,98% 99,99% 99,99% 99,99% 99,98% 99,96%
16 32 64 128 256 512 1024
= WM 1495530070 1497187354 1491543772 1504738858 1547000030 1465698924 1526412264
Q
i %{f\j{a‘“ 516842 185811 92807 46772 47543 101809 203666
- Artis 99,97% 99,99% 99,99% 99,999 99,99% 99,99% 99,99%
3
wy
Il
~ 16 32 64 128 256 512 1024
T WM 79444520557 78571618521 79666891178 80732838579 78561742975 78649123023 78064299616
O
= ‘\*N’f\z“m 25169961 10281457 9236167 13751304 1023647 27963012 65447603
Artis 99,97% 99,99% 99,99% 99,98% 99,99% 99,96% 99,92%

Deneysel galismalar sonucu ortalama ¢aligma zamani agisindan elde
edilen hizlanma yiizdeleri gosterilmistir ve en iyi hizlanma yiizdeleri
koyu renkle gosterilmistir. Tablo 9 Onerilen yontem ile iyi bilinen
algoritmalarin her bir veri seti i¢in d adet m uzunluklu her bir
desendeki ortalama ¢aligma zamani sonuglarin1 gostermektedirler.

E. Coli veri setinde, literatiirdeki iyi bilinen algoritmalara kiyasla g-
gram WM algoritmasinda tim d = 1000,3000,5000 adet m
uzunluklu (m = 64,64,32 uzunluklarinda) desenlerde ortalama
caligma zamaninda sirastyla 98,01%, 98,95%, 99,22% hizlanmalar
elde edilmistir. Onerilen g-gram WM algoritmasimin literatiirdeki
algoritmalardan daha verimli oldugu gosterilmistir. H-Chrl veri
setinde, literatiirdeki iyi bilinen algoritmalara kiyasla g-gram WM
algoritmasinda tim d = 1000,3000,5000 adet m uzunluklu
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desenlerde ortalama c¢alisma zamaninda sirasiyla 99,61%, 99,76%,
99,77% hizlanmalar elde edilmistir. Onerilen g-gram WM
algoritmasinin literatiirdeki algoritmalardan daha verimli oldugu
gosterilmigtir. AC algoritmasinin P desen kiimesindeki herhangi bir
desenin tiim olusumlarin1 T girdi dizisinde arama siiresi, ¢ogu veri
tiirli i¢in alfabenin boyutu olarak (|2|) hesaplabilir [19]. Bu yiizden
desen uzunlugu artmasina ragmen AC algoritmasinda ¢alisma zamani
artsa da lineer bir artig gostermektedir. CW algoritmasi ise AC
algoritmasinin gelismis bir versiyonu oldugu i¢in daha iyi sonuglar
elde edilmigtir. WM algoritmasi DNA sekanslarindaki hash
cakigmalarindan dolayi ¢alisma zamani olarak en yavas algoritmadir.
Onerilen g-gram WM algoritmasi ise DNA sekanslarinda essiz hash
fonksiyonunu ve Onerilen yaklasimi kullandigindan en verimli
sonuglar elde edilmistir.
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Tablo 9. Ortalama Caligma Zamani (The Average Runtime)

16 32 64 128 256 512 1024

AC 1,255 1,462 1,712 1,765 1,845 1,905 1,953

g CW 1,196 1,332 1,554 1,611 1,715 1,756 1,824

o WM 2,411 2,467 2,454 2,481 2,584 2,636 2,710

- q-gram WM 0,034 0,032 0,031 0,039 0,046 0,066 0,105

g Hizlanma 97,16% 97,60%  98,01%  97,58%  97.32%  96,24%  94,24%
]

© 16 32 64 128 256 512 1024

_ AC 58,75 66,23 72,15 80,56 89,63 97,81 105,72

E Cw 5521 61,71 68,63 75,65 80,21 89,56 96,32

2 WM 126,82 129,85 132,76 134,87 130,55 142,34 141,11

q-gram WM 0,663 0,465 0,377 0,335 0,314 0,367 0,385

Hizlanma 98,80% 9925%  9945%  99.56%  99.61%  99,59%  99.60%

16 32 64 128 256 512 1024

. AC 3,765 4,386 5,136 5,295 5,535 5,715 5,859

S cw 3,588 3,996 4,662 4,833 5,145 5,268 5,472

5 WM 7,201 8,447 7,635 7,758 8,105 7,845 9,035

q-gram WM 0,042 0,044 0,049 0,061 0,089 0,146 0,265

- Hizlanma 98,83% 98,90%  98,95%  98,74%  9827%  97,23%  95.16%
S
R

I 16 32 64 128 256 512 1024

© AC 176,25 198,69 216,45 241,68 268,89 29343 317,16

% CW 165,63 185,13 205,89 226,95 240,63 268,68 288,96

i WM 422,13 425,13 454,66 47449 48045 48331 492,79

q-gram WM 1,155 0,725 0,632 0,592 0,576 0,668 0,812

Hizlanma 99,30% 99.61%  99,69%  99,74%  99,76%  99,75%  99,72%

16 32 64 128 256 512 1024

AC 6,275 7,31 8,56 8,825 9,225 9,525 9,765

'§ CW 5,98 6,66 7,77 8,055 8,575 8,78 9,12

5 WM 16,052 13,395 13,669 14,937 14314 14444 16,038

q-gram WM 0,047 0,052 0,108 0,145 0,178 0,243 0,412

S Hizlanma 99,21% 99.22%  98,61%  98,20%  97.92%  97,23%  95.48%
wv

£ 16 32 64 128 256 512 1024

AC 293,75 331,15 360,75  402.8 448,15 489,05 5286

E CW 276,05 308,55 343,15 37825 401,05 4478 481,6

;) WM 746,18 769,17 817,11 84045 85254 856,64 85823

q-gram WM 1,562 1,018 0,907 0,957 0,937 1,055 1,342

Hizlanma 99,43% 99,67%  99,74%  99,75%  99,77%  99,76%  99,72%

5. Sonuclar ve Tartismalar (Results and Discussions)

Bu c¢alisgmada DNA sekanslarinda hash ¢akigmasini kaldiran essiz
hash fonksiyonunu ve ¢g-gram hash karsilastirma yontemini
kullanarak WM algoritmasina dayali g-gram WM c¢oklu dizi
eslestirme algoritmasi Onerilmigtir. Kullanilan hash fonksiyonu
sayesinde geleneksel WM algoritmasindaki sabit blok uzunlugu
artirllarak  ortalama c¢alisma zamaninda, ortalama karakter
karsilastirma sayisinda ve ortalama hash karsilagtirma sayisinda daha
iyi sonuglar elde edilmistir.

Ortalama ¢aligma siireleri icin, WM algoritmasina kiyasen 6nerilen g-
gram WM algoritmasinda E. Coli veri setinde 98,73% - 99,71%
arasinda hizlanma, H-Chrl veri setinde 99,76% - 99,89% arasinda

hizlanma elde edilmigstir. WM algoritmasina kiyasen dnerilen g-gram
WM algoritmasinda tiim veri setlerinde ortalama karakter ve hash
karsilastirma sayilarinda 99,99% azalma elde edilmistir.

Boylelikle, tiim performans metriklerinde daha verimi bir algoritma
oOnerildigi gosterilmistir. Bu c¢aligmadaki literatiir katkilarimizi
asagidaki gibi siralayabiliriz;

e DNA sekanslart icin WM c¢oklu dizi eslestirme algoritmasinda
meydana gelen hash ¢akigmalarini ortadan kaldiran miikemmel
hash fonksiyonu kullanilmustir.

e Miikemmel hash fonksiyonu sayesinde WM algoritmasindaki sabit
B = 2 blok uzunlugunu kullanmak yerine q = 8 araliginda daha
biiyiik blok uzunlugu kullanilmigtir.
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Onek dizisi veya karakter eslesmediginde WM algoritmasindaki

B = 2 birim desenleri kaydirma yerine q¢ = 8 birim desenlerin
kaydirilmas1 saglanmustir.

DNA sekanslarinda aranan desenlerin q uzunluklu sonek ve dnek

dizilerinin karsilagtirilmasina gerek kalmamis ve bu ekler
arasindaki karakterler g-gram hash karsilastirilmasiyla kontrol
edilmigtir.

e Onek dizisinden sonra ilk karakter kontrolii yapilarak olasi
eslesmeme oldugunda fazladan g-gram hash karsilagtirma maliyeti
en aza indirilmistir.

Gelecekteki caligmalarda dizi eslestirme algoritmalari ile dnerilen

yaklasim birlestirilerek hibrit modeller olusturulabilir. Mitkemmel
hash fonksiyonunu kullanarak olusturulan yeni modelin basarisi
deneysel ¢aligmalarla dogrulanabilir.
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