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OZET

DNA molekiillerinin 6zelliklerinden yararlanilarak gelistirilen sayisal DNA hesaplama
algoritmasinin son yillarda giiniimiiz problemlerinin ¢6ziimiindeki kullanimi artmaktadir. Paralel
islem yapma ve biiyiilk miktarda veri saklama 6zelligi bulunan DNA hesaplamanin laboratuar
ortaminda uygulanmasi zor ve pahalidir. Bu c¢alismada sayisal DNA hesaplama algoritmasi
polinomal olmayan (NP) problemlere uygulanmistir. NP problemler kesin ¢6ziimii olmayip
yaklagik ¢6ziimii bulunabilen zor problem smifinda yer alirlar. Bu calismadaki yapilan
simiilasyonlarda NP problemlerin verilen sayisal DNA hesaplama algoritmasi ile daha kolay ve
hizli ¢oziilebilecegi gosterilmistir. Bunun i¢in gezgin satici ve sirt ¢antasi problemi secilerek
gelistirilen DNA hesaplama algoritmasinin performansi matlab’da alinan simiilasyon sonuglari ile
dogrulanmustir.
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DNA Computing Algorithm for NP problems

ABSTRACT

The numerical algorithm for DNA computing has been developed on the basis of the
characteristics of the DNA molecules. Its use for the resolution of the current problems is getting
common. It is capable of parallel processing and storing huge amount of data but it is difficult and
costly to be implemented within the laboratory environment. In this study, Numerical DNA
computing algorithm is implemented on non-polynomial problems (NP). NPs are known to be
difficult problems with only a close solution rather than a definite one. The simulations conducted
as part of this study have shown that NP problems can be solved more easily and quickly by the
given numerical algorithm for DNA computing. The algorithm is developed upon the selection of
travelling salesman and knapsack problems and its performance has been verified by the results of
matlab simulations.
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1. Giris

DNA hesaplama canlilarin genetik bilgisini saklayan DNA
molekiillerinin 6zelliklerini kullanarak hesaplama yapan yeni
bir arastirma alanidir. Bu alanda yapilan ¢alismalar ¢ozelti
ortami ve elektronik bilgisayarlarda olmak iizere iki farkli
sekilde uygulanmaktadir. Cozelti ortammda yapilan
uygulamalarda, problemler DNA molekiilleri ile kodlanmakta
ve biyolojik tepkimeler kullanilarak ¢6ziim elde edilmektedir.
Sayisal ortamda uygulanan DNA hesaplama algoritmasi ise
genetik  algoritmanin ~ benzer  ozellikleri  kullanilarak
gelistirilmektedir. DNA ¢ozeltisi kullanilarak yapilan ilk
cgalisma 1994 yilinda Leonard Adleman tarafindan
gergeklestirilen gezgin satici probleminin DNA dizileri ile
kodlanmasi ve ¢oziimiiniin bulunmasidir [1]. Bu ¢alisma DNA
hesaplama ile yapilan ilk uygulamadir. Uygulamada 7
sehirden olusan bir gezgin satict problemi tasarlanmistir.
Sehirleri ve sehirlerarasindaki mesafeleri DNA dizileri ile
kodlayip deney tiiplerinde gerceklestirdigi biyokimyasal
tepkimeler sonucu elde ettigi dizileri ¢ikti olarak kullanmistir.
Lipton, Adleman tarafindan gerceklestirilen deneye benzer bir
yontemle 3-SAT problemlerinin  ¢éziimii igin DNA
hesaplamayi kullanmistir [2].

3-SAT problemleri, igerisinde bir¢ok mantiksal denklem
icerir. Bu nedenle ¢6ziimleri normal yollarla ¢ok zor
olmaktadir. Bu ¢alismada sentez, arama, polimerlesme ve
ayirma biyolojik adimlarmi izleyerek laboratuar ortaminda
milyonlarda biyokimyasal tepkime gergeklestirmisti. DNA
dizileri ile muhtemel biitiin ¢oziim kiimesini kodlayip
cogaltarak ayni 6zellikli test tiiplerine yerlestirip paralel islem
gerceklestirmistir.

Kimyasal tepkimeler sirasinda olusan hatalar ve DNA bazlari
arasindaki hidrojen baglarinin farkli erime sicakliginda
ayrilmasi ¢alismanin istenilen sekilde verimli sonuglanmasini
engellemistir. Ouyang ve arkadaslari, DNA molekiillerini
kullanarak maksimum klikleme problemlerinin ¢dziimii i¢in
yeni bir yontem gelistirmisticr [3]. Yapilan calismada, 7
diigiimlii ve her diigiimiin kenarlarla birbirine baglandigi
grafik problemini 6rnek alinmistir. Uygulama ile maksimum
diigiimden olusan kiime elde edilmeye calisilmistir. Her bir
diigiim 6 bitlik ikili sayr sistemi ile kodlanmistir. Secilen
ornekte diigiim sayist az oldugu icin ¢ok fazla sorun
¢ikmamakla beraber diigiim sayisi artirildiginda problemin
zorlagtigr goriilmiistir. Head ve arkadaglari maksimum
bagimsiz kiime problemlerinin optimizasyonu i¢in DNA
molekiillerini kullanan bir ¢aligma gerceklestirmislerdir [4].

Yapilan ¢alismada laboratuar ortaminda DNA hesaplama ile
grafigi olusturan diiglim kiimesi igerisinden maksimum
bagimsiz alt kiime sayisini  bulmayr amaglamiglardir.
Diigiimleri DNA dizi segmentleri ile kodlamis enzimler
kullanarak ¢oziim kiimesini bulmaya calismislardir. Bu tiir
caligmalarda diigim sayis1 arttiginda enzim sayisindaki
sinirlamadan  dolayt ¢6ziim kiimesinin bulunmast zor
olmaktadir. Yang ve arkadaslar1 mantiksal denklemlere sahip
problemlerin ¢6ziimii igin DNA molekiillerinin hesaplama
yeteneginden yararlanmistir [5]. Bu c¢aligmada Lipton’un
calismasindan daha fazla veri DNA ile kodlanabilmistir.
Wood ve arkadaslart Max-1 problemlerin ¢oziimii icin DNA
hesaplamanin  kullanilabilecegini  goésteren bir calisma
yapmistir [6].

Ding ve Ren bulanik mantik ile DNA hesaplamay: birlikte
kullanan bir ¢alisma gergeklestirmistir [7]. Shin ve arkadaslart
DNA molekiilleri arasindaki hidrojen baglar1 sayisini
kullanarak yeni bir agirlik kodlama metodu gelistirmislerdir
[8]. Yapilan calismada DNA dizileri gergek degerler ile
gosterilerek  molekiiler programlama gergeklestirilmistir.
Kodlama islemi sabit kod uzunlugu ve kenarlarm agirliklari
dikkate almarak yapilmistir. Lee ve arkadaslart DNA
molekiillerinin erime sicaklik degerlerini kullanarak Shin’den
farkli bir agirlik kodlama metodu ileri stirmiislerdir [9].

Liu ve arkadaglar1 NP problemler, minimum aralikli agac
problemi ve grafik renk problemlerinin ¢dziimii igin DNA
molekiillerini kullanmistir [10]. Zhixiang ve arkadaslari DNA
molekdilleri ile maksimum bagimsiz kiime problemlerinin
¢Ozilimii lizerine bir ¢alisma yapmustir [11]. Yukarida verilen
uygulamalar sonucu DNA hesaplama hizla geliserek birgok
bilimsel ¢alismada kullanilmustir [12-16]. Ozellikle NP
problemlerde, denetleyici parametrelerinin ayarlanmasinda

grafiklerin  renklendirilmesi  problemlerinde,  aritmetik
islemlerde, sinyal isleme problemlerinde ve verilerin
sifrelenmesinde siklikla kullanilmigtir [17-21].

Bu c¢alismada DNA hesaplamanin sayisal algoritmasi

kullanilarak NP problemlerden olan gezgin satici ve sirt
cantas1 problemlerinin optimizasyonu gergeklestirilmektedir.
Literatiirde bu problemlerin DNA hesaplama ile ¢ozimi
mevcut olmasma karsm, yapilan bu ¢alismalar ¢o6zelti
ortaminda gerceklestirilmistir [22]. Ancak ¢o6zelti ortami
uygulamasi zor ve maliyetli oldugu i¢in burada sayisal DNA
hesaplama  algoritmast  Onerilmektedir. ~ Onerilen  bu
algoritmada DNA molekiillerinin genetik algoritma ile olan
benzerliklerinden yararlanilmakla birlikte sadece bu molekiile
ait olan enzim ve viriis mutasyonunun sayisal ortama
uyarlanmis sekli problemlere uygulanmaktadir.

Bu calisma asagida verilen boliimlerden olusmaktadir: Bolim
2’de DNA hesaplama hakkinda genis bilgi verilmektedir;
bolim 2’nin devaminda gezgin satict ve sirt gantasi
problemleri ve DNA ile kodlamasi anlatilmaktadir; bolim 3’te
simiilasyon sonuglar1 ayrintili bir sekilde verilmektedir; bolim
4’te ise bu ¢alisma ile elde edilen sonuglar verilmektedir.

2. DNA Hesaplama

DNA  hesaplama  molekiiller  biyolojiyi  kullanarak
optimizasyon problemlerinin ¢déziimiinii gergeklestiren yeni
bir aragtirma alanidir. DNA hesaplama kullanilirken DNA
molekiiliinii olusturan bazlardan yararlanilir. Bu bazlar
Adenin, Guanin, Sitozin ve Timin olup sirayla A, G, C ve T
harfleri ile gosterilir [10-16]. DNA molekiilii yapisindaki
hidrojen baglarindan dolay: kararl bir yapiya sahiptir. Adenin
ile Timin arasinda iki, Guanin ile Sitozin arasinda ii¢ hidrojen
bagi vardir. Guanin ve Sitozin Tiglii hidrojen bagi nedeniyle
Adenin ve Timin’e gore daha kararlidir.

DNA molekiillerinin yapisinda bunlarmn yaninda 5 karbonlu
seker ve fosfat grubu bulunmaktadir. DNA molekiiliindeki
karbonlar  molekiilin ~ yoniini  belirlemektedir. ~DNA
molekiillerinin pozitif yonii 5°-3’ ile, negatif yonii ise 3’5’
ile gosterilmektedir.
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Sekil 1. Cift sarmal DNA molekiiliiniin genel yapis1

Sekil 1°’de DNA molekiiliiniin genel yapist verilmigtir. DNA
molekiilleri tekli dizi ve ¢ift sarmal dizi seklinde
bulunmaktadir. Tekli DNA dizileri kullanilarak DNA
molekiillerinin sentezi ve ¢ogaltilmasi gercgeklestirilir. Cift
sarmal DNA dizileri Watson—Crick tiimleme kuralina gore
olusur [15-18]. Bu kurala gére Adenin ile Timin ve Guanin
ile Sitozin birlesir. Bunun disinda bir olusum miimkiin
degildir. Buraya kadar DNA molekiiliinin genel yapisi
ayrintili  olarak  anlatilmaktadir. Simdi  ise DNA
molekiiliiniin hesaplamada kullanildiginda ne tiir avantaj ve
dezavantajlar1 oldugu anlatilacaktir. Paralel islem yapma
yetenegi sayesinde ¢Oziimii yapilacak optimizasyon
problemi alt gruplara ayrilarak islemin daha hizli ve daha
kisa siirede gerceklesmesi saglanir. Veri saklama
kapasitesinin ¢ok yiiksek olmasi DNA molekiillerinin
elektronik veri saklama aygitlarindan 10" kat daha fazla
veri saklanabilmesine olanak saglar [24,25]. Ayrica DNA
molekiiliiniin yillarca bozulmadan kalmasi sayesinde
insanlarin genetik bilgisi uzun siire korunmaktadir. Uzun
stireli 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 olusmaktadir. DNA
molekiillerinin hesaplama &zelliklerinden azami fayda
saglanabilmesi i¢in uygulamalarin c¢dzelti ortaminda
gerceklestirilmesi ise daha fazla maliyet gerektirmekte ve
uygulanabilirligi azaltmaktadir. Ayrica biitiin optimizasyon
algoritmalarinda oldugu gibi DNA hesaplamada da bulunan
sonucun dogruluk oran1 % 100 degildir.

DNA hesaplamanin bugiine kadarki uygulamalari genellikle
¢ozelti ortaminda gergeklestirilmistir [24,25]. Yapilan
calismalarda biyokimyasal tepkimeler kullanilmistir. Bu
tepkimelerde kullanilan algoritmik adimlar hibritlesme
(hybridization), onarma (ligation), polimer zincir reaksiyonu
(polymerase chain reaction—-PCR), DNA dizilerinin
siralanmasi (gel electrophoresis), DNA dizilerinin ayrilmasi
(melting) ve DNA dizilerinin birlestirilmesi (annealing)
olarak siralanir. Sekil 2’de DNA hesaplamanin ¢dzelti
ortamindaki adimlari  verilmektedir [24,25]. Cozelti
ortaminda problem ¢6ziimii zor oldugu icin son zamanlarda
yapilan literatiir ¢aligmalarinda sayisal ortamda DNA
hesaplama kullanimia yonelik calismalar
gergeklestirilmektedir. Bu ¢alismalardan bir

kismi grafik problemleri seklinde diger bir kismi ise genetik
algoritmanin DNA hesaplama ile olan benzerliklerinden
yararlanilarak uygulanmaktadir [21]. DNA hesaplama genetik
algoritmadan farklt olarak iki tiir mutasyon uygulamasi
kullanmaktadir. Bunlar enzim ve virlis mutasyonudur [21].
Enzim mutasyonu kullanilarak populasyondan belirli orandaki
elemanlarin silinmesi saglanir. Virlis mutasyonu kullanilarak
populasyona yeni eclemanlarin eklenmesi saglanir. Bu iki
mutasyon kullanilarak algoritmanin her bir iterasyonu
isletildiginde popiilasyonun yenilenmesi saglanir. Boylece DNA
hesaplamanin yerel aramalardan kurtulup genel arama yetenegi
gelismis olur. Bu ¢alismada dnerilen model ile DNA molekiilleri
sayisal verilere doniistiiriilmekte ve problemlerin kodlamasi bu
sekilde yapilmaktadir. Ayrica DNA molekiillerinin ¢ozelti
ortaminda gerceklestirdikleri enzim ve virlis mutasyonunun
sayisal ortamda da yapilabilecegi gosterilmektedir. Onerilen
model ile DNA hesaplamanin elektronik ortamda kullanim
gerceklestirilmektedir. Sekil 3°te ¢ozelti ortami algoritmasi
verilmektedir.

DNA dizileri ile ilk
populasyonun
olusturulmasi

4
DNA dizilerinin sayisal Populasyona Viriis
degerlere gevrilmesi mutasyonu
uygulanmasi
Uygunluk degerlerinin
bulunmas|
Populasyona
Enzim mutasyonu
v uygulanmasi
Optimum Degerin \
Belirlenmesi
Populasyona
Caprazlama
uygulanmasi
Maksimum A

islem sayisina
ulagildi mi?

Sekil 2. Sayisal DNA hesaplama algoritmasi adimlari

Sekil 2’de NP problemlerin optimizasyonu ig¢in kullanilan
sayisal DNA hesaplama algoritmasi verilmektedir.
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DNA dizileri elektriksel alanda (-
) kutuptan (+) kutba dogru
hareket ederler. Kigik olan
diziler daha o©nce (+) kutba
ulasgir. Bu sekilde diziler

boyutlarina goére siralanir. (Gel
Electrophoresis Yoéntemi)

Sekil 3. DNA Hesaplama ¢ozelti ortami adimlari

2.1. Gezgin Satic1 Problemi

Gezgin satici problemi en kisa yolu bulma islemidir. Gezgin
Satict Probleminde gezgin satici olarak isimlendirdigimiz bir
kisi problemde verilen sehirlerden her birine en az ve sadece
bir kez ugramak zorundadir [5,22]. Ayrica bizim istedigimiz
bir baslangi¢c noktasindan baglayip yine bizim istedigimiz bir
bitim noktasina ulagsmak zorundadir. Bu problemde amacimiz
biitin bu sartlarin gerceklestigi minimum mesafeli yolu
bulmaktir [19,22].

Gezgin satict probleminde t tane sehir olsun. Bu durumda
sehirlerin kiimesi S={ $1, $2, $3-------.. , sty seklinde olur.
Sehirlerarasindaki mesafeleri m(si, s;) ile gosterelim. Bu
durumda problemin ¢6ziimii i¢in Denklem 1’de verilen
uygunluk fonksiyonu kullanilmaktadir [26].

t-1
min((Zm(&,&+1))+m(5‘,§1)j 1)

i=1
Gelistirilen sayisal ortam algoritmasinda sehir ve mesafelerin
kodlamas1 i¢in DNA dizileri kullanilmaktadir. Literatiirde
yapilan bazi ¢alismalarda [22] sabit uzunluklu DNA dizileri
kullanilmasma karsin bu calismada degisken sayisina bagh
olarak dizi uzunlugu segilmektedir. Ciinkii sabit uzunluklu
diziler kullanildiginda degisken sayisi ¢cok olan problemlerin
kodlanmas1 zor olmaktadir. Polinomal olmayan problem
sinifindan olan gezgin satici probleminin kodlanmasi degisken
sayist ile orantili olarak siirekli zorlasmaktadir. Bazi literatiir
caligsmalarinda bu tip problemin kodlanmasi i¢in DNA

molekiillerine ait erime sicakligr degerleri (Tm) kullanilmigtir
[9].

Bu alandaki ¢alismalar incelendiginde agikga goriilecegi iizere
sehirlerin kodlanmasi ve sehirlerarasindaki mesafe degerlerine
gore erime sicakliklarinin ayarlanmasi ayrica bir zorluk
olusturmaktadir. Bizim 6nerdigimiz kodlama yontemi erime
sicakligindan bagimsiz olarak sadece sehir sayisi dikkate
almarak DNA uzunlugu belirlenmekte, enzim ve viriis
mutasyonu gibi iki énemli 6zellik sayisal ortama uyarlanarak
hesaplama yapilmaktadir. Yaptigimiz ¢alismada sehir sayisi 7
olarak secilmis olup her bir sehir ve mesafe 3’1ii DNA dizisi
ile gosterilmekte A-0, G-1, C-2 ve T-3 degerleri kullanilarak
sayisal veriler olusturulmaktadir. Ornegin A sehri ile B sehri
arasindaki mesafe 6 birim oldugundan AGC ile
gosterilmektedir. Clinkii AGC dizisi dortliik sistemde 012 ile
ifade edilir. Bu deger onluk sisteme ¢evrildiginde 6 degeri
elde edilmektedir. A sehri 1. sehir oldugu icin AAG ile
kodlanmaktadir. Ornek problemde sehir sayis1 7 ve
sehirlerarasindaki en uzun mesafe 16 oldugu i¢in 3 DNA bazi
ile kolayca kodlanmaktadir. Sekil 1’de verilen 6rnek problem
igin sehirlerin ve yollarin DNA ile kodlanmasi Tablo 2 ve
Tablo 3’te verilmektedir. Tablo 4’te sehirlerarasindaki
mesafelerin  sayisal  degerlere  doniistiriilmis  sekli
gosterilmektedir. Yapilan calisma igin gelistirilen algoritma
ve program bolimil degisken sayillarmin durumuna gore
kolayca uyarlanabilir haldedir. Bu ¢calismada Sekil 4’te verilen
gezgin satict problemi igin DNA hesaplama algoritmasi
kullanilarak optimum ¢dziim bulunmaktadir. Gezgin satici
probleminin DNA hesaplama ile optimizasyonunda kullanilan
algoritmik adimlar sirayla asagida agiklanmaktadir.

Adim 1. Sehir sayis1 7 olarak belirlendi. Sehirler arasindaki
yollar ve uzunluklart DNA molekiilleri kullanilarak kodlanip
ilk popiilasyon olusturulur. Kodlama islemi Tablo 2 ve Tablo
3’te ayrintili olarak verilmektedir. Sekil 4’te 6rnek bir gezgin
satici problemi verilmektedir.

Sekil 4. Ornek gezgin satic1 problemi

Adim 2. Yollar i¢in olusturulan popiilasyonun her bir elemani
icin uygunluk degerleri hesaplanir. Uygunluk degerinin
hesaplanmasi i¢gin Denklem 1 kullanilmaktadir.

Adim 3. Problem igin bir baglama ve bitim noktas1 belirlenip
olusturulan yollardan bu kosula uymayanlar ¢oziim
kiimesinden ¢ikarilir. Ornek problemde A sehri baslangic G
sehri ise bitim noktas1 olarak alinmaktadir.

Adim 4. Problem icin belirlenen sehirlerin tamamina
ugramayan yollar ¢oziimden ¢ikarilir.

Adim 5. Minimum mesafe ve en kisa yol belirlenir.

Adim 6. Yollar i¢in olusturulan popiilasyona caprazlama
uygulayarak yeni popiilasyon olusturulup 2, 3, 4 ve 5 adimlari
uygulanarak minimum mesafe ve en kisa yol belirlenir.

Adim 7. Yollar igin olusturulan popiilasyona enzim ve viriis
mutasyonu uygulanarak yeni popiilasyon olusturulup 2, 3, 4
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ve 5 adimlar1 uygulanarak minimum mesafe ve en kisa yol
belirlenir.

Adim 8. Maksimum islem sayisina ulasildiginda bulunan
minimum mesafe ve en kisa yol problemin ¢6ziimii olarak
alinmaktadir.

2.2.  Sirt Cantas1 Problemi

Sirt ¢antast problemi su sekilde tammlanir. Elimizde agirliklart ve
kazanglar belirlenmis olan elemanlar bulunmaktadir. Bu elemanlar
kapasitesi siirli olan ve bilinen bir kutu veya benzeri bir nesne
icerisine yerlestirilecektir [19]. Bu problemin ¢oziimiinde amag
maksimum kazang saglanacak ve agwliklar toplami kapasiteyi
asmayacak sekilde en fazla eleman yerlestirmektir [5,23]. Bu tiir
problemler 0/1 planlama problemi olarak tanimlanir. Burada kazang
kiimesi igerisine girebilen elemanlar 1 ile diger elemanlar 0 ile
isaretlenmekte ve hesaplama ona gore gergeklesmektedir. n tane
eleman verilsin ve ¢antamizin kapasitesi ¢ olsun. Burada her bir i
elemant i¢in kazang k; ve agirlik a; olsun. Toplam agirlik ¢ degerini
agmamak {lizere toplam kazan¢ maksimum olmak zorundadir.
Elemanlarin, ¢6ziim kiimesinin bir parcasi olup olmadigini d kiimesi
ile gosterirsek d={0, 1} olur. Burada 0 ¢6zlime dahil olmayan, 1 ise
¢Oziimiin bir pargasi olan elemanlar1 gostermektedir [19]. Sirt ¢antast
probleminin ¢oziimii i¢in uygunluk fonksiyonu olarak Denklem 2 ve
Denklem 3 kullanilmaktadir [23].

3 af)rd()=<c o

i=1

n
Maksimum _Kazanc= > k(i)*d(i)
i=1

Sekil 5’te verilen sirt cantasi problemi uygulamaya Ornek olarak
kullanilmaktadir. Bu problem igin DNA hesaplama algoritmasi
kullanilarak optimum ¢oziim elde edilmektedir. Sekil 5’te verilen sirt
cantast problemi icin Agirlik, kazang ve eleman seciminde
kullanilacak popiilasyonun DNA dizileri ile kodlamasi yapilmaktadir.
Ornek problem i¢in agirlik ve kazanclarin DNA ile kodlamas1 Tablo
6’da ayrintili olarak verilmektedir. Her agirlik ve kazang 3°lii DNA
dizisi ile gosterilmekte A-0, G-1, C-2 ve T-3 degerleri kullamilarak
sayisal veriler elde edilmektedir. Omegin 1. elemanmn agirhg 25
oldugu i¢in bu degere karsilik gelen GCG dizisi kullanilir. Yine 1.
elemanin kazang degeri 9 oldugu i¢in ACG dizisi ile gosterilir.
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Sekil 5. Ornek sirt cantasi problemi
Elemanlar={1, 2, 3,4,5,6, 7, 8,9, 10}
Kazang degerleri= { 10, 7, 10, 14, 17, 6, 13, 4, 10, 15}

Agirlik degerleri ={26,17,24,23,28,20,24,28,32,25}
Cantanin kapasitesi c=85

ile
sirayla

Sirt  c¢antast  probleminin  DNA
optimizasyonunda kullanilan algoritmik
asagida agiklanmaktadir.

Adim 1. Eleman sayis1 10 olarak belirlenen problemin
elemanlarmin agirliklar,, kazang degerleri ve kapasitesi
belirlenir. Agirliklar ve kazanglar DNA  molekiilleri
kullanilarak  kodlanir. DNA  molekiilleri  kullanilarak
rastlantisal olarak ilk popiilasyon olusturulup popiilasyondaki
diziler 0 ve 1 olarak sayisal degerlere cevrilir. 0 se¢ilmeyecek
elemanlar1 1 ise segilecek elemanlar1 gostermektedir. DNA
dizileri ile kodlama Tablo 6’da ayrintili olarak verilmektedir.
Adim 2. Popiilasyonda se¢imi belirlenen her bir elemanin
kazang ve agirlik degerleri kullanilarak uygunluk degerleri
hesaplanir. Uygunluk degerlerinin hesaplanmasinda Denklem
2 ve Denklem 3 kullanilmaktadir.

Adim 3. Problem icin belirlenen kapasite degerini asan
popiilasyon elemanlart ¢oziimden ¢ikartlir.

Adim 4. Kalan popiilasyon icerisinde maksimum kazangh
elemanlar belirlenir.

Adim 5. 1k popiilasyona caprazlama uygulanarak yeni
popiilasyon olusturulup 2, 3 ve 4 adimlar1 uygulanarak
maksimum kazang degerleri belirlenir.

Adim 6. Popiilasyona enzim ve virils mutasyonu uygulanarak
yeni popiilasyon olusturulur ve 2, 3, 4 adimlar1 uygulanarak
maksimum kazang degerleri belirlenir.

Adim 7. Maksimum islem sayisina ulasildiginda yukarida
belirtilen adimlar sonucunda bulunan maksimum kazang
degeri problemin ¢oziimii olarak kabul edilir.

hesaplama
adimlar

3. Simiilasyon Sonuglar

Yukarida ornek  olarak  segilen NP  problemlerin
optimizasyonu i¢in matlab programi ile m-file yazilip
program calistirilarak sonuglar elde edilmektedir. Tablo 1 ve
Tablo 5’te simiilasyon i¢in uygulanan parametre degerleri
verilmis olup verilen bu degerler uygulayict tarafindan
belirlenir. Problemin tiirine ve zorluk derecesine gore
popiilasyon bilyiikligii ve maksimum islem sayisi artirilip
azaltilabilir. Enzim ve viriis orant her bir iterasyon igin
kontrol edilerek ideal degerler belirlenebilir. Bu oranlar
gereginden fazla artirildiginda veya cok smirli diizeyde
uygulandiginda ¢6ziim kiimesi igin uygun olan degerlerin
kaybina veya yerel optimum noktalara odaklanmaya neden
olmaktadir. Problemlerin optimizasyonu i¢in matlab ile m-file
yazilarak asagida verilen sonuglara ulagilmistir.

3.1. Gezgin Satic1 Problemi

Gezgin satic1 problemi igin Sekil 4 6rnek problem olarak
kullanilmaktadir. Bilgisayar simiilasyonunda DNA hesaplama
ile gezgin satict problemi i¢in Tablo 1’de verilen parametre
degerleri uygulanmaktadir. Tabloda verildigi {izere sehir
sayist 7 olarak alimmugtir. Sehir sayist artirildiginda sayisal
ortam algoritmasi ile ¢6ziim zor olmaktadir. Bu durumda
¢ozelti ortami algoritmasinin kullanilmast daha dogru
olmaktadir.  Gezgin satict probleminin optimizasyonu igin
Denklem 1°’de verilen uygunluk fonksiyonu kullanilmaktadir.
Tablo 2’de sehirlerin, Tablo 3°’te ise sehirlerarasindaki
mesafelerin DNA dizileri ile kodlanmasi gosterilmektedir.
Tablo 4’te, Tablo 3’te verilen DNA dizilerine karsilik gelen
sayisal degerler verilmektedir.
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Tablo 1. Gezgin Satici Problemi igin DNA hesaplama
parametreleri

Parametre Degeri

Sehir Sayis1 7

Populasyon Biiyiikliigii 60

Maksimum Islem Sayis 100

Mutasyon Orani 0.3

Enzim ve Viriis Orani 0.3

Tablo 1°de verilen degerler, program igin kullanilan ve
deneme yanilma yontemiyle belirlenen parametre degerleridir.

Tablo 2. Sehirlerin DNA dizileri ile gdsterimi

. karsilig
Sehirler DNA ile 1 >
gdsterimi 4’1ii tabanda 10’lu
tabanda
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 3. Sehirlerarasindaki mesafelerin DNA dizileri ile gosterimi
Sehir 1 2 3 4 5 6 7
1 AAA  AGC AAC AGT ACC ATC GAA
2 AGC AAA AAT AAG ACA ACG AcCC
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 3’te verilen DNA dizileri Tablo 4’te verilen sayisal degerlere
karsihik gelen kodlamalardir. Ornegin 1. Sehir ile 2. Sehir arasindaki
mesafe 6 birim olup AGC dizisi ile kodlanmaktadir. A-0, G-1, C-2
olup AGC -012 olarak 4°lii say1 sistemine ve 6 olarak onluk sisteme
dondistiirtilmektedir. DNA dizilerinin 4’1i sistemle kullanilmasimin
nedeni 4 DNA bazinin olmasidir. Bu ¢alismada A-0, G-1, C-2 ve T-3
olarak ifade edilmektedir. Gezgin satict problemi igin yazilan matlab
programinin ¢alistirilmasi sonucunda en kisa yol uzunlugu 12 olarak
bulunmaktadir. Uzunlugu 12 olan 2 tane yol giizergahi elde
edilmektedir. Sekil 6 ve Sekil 7°de gezgin satici problemi igin
bulunan optimum yollarin gdsterimi verilmektedir.

1. yol giizergahi:1 -3 -2 —>4—-56—>5->7

2. yol giizergahi: 1 53 —>2—->4—-55-56—>7

Tablo 4. Mesafelerin sayisal 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

Sekil 6. Gezgin Satici Problemi i¢in bulunan 1. Yol giizergahi

Sekil 7. Gezgin Satic1 Problemi i¢in bulunan 2. Yol giizergahi
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Sekil 8. Iterasyon ve bulunan yol uzunluklar

5 20

Matlab programi ile yapilan uygulama sonucunda Sekil 8 elde
edilmistir. Sekil {izerinde her bir iterasyon sonucu bulunan yol
uzunluklar1 gosterilmektedir. 15. Iterasyonda minimum yol
uzunlugu 12 olarak bulunmustur. Diger iterasyonlarda
bulunan degerler daha biiyiik olup optimum ¢6ziim olarak 15.
Iterasyon segilmistir. islem sayis1 100 olarak kullanilmasina
ragmen sekil {izerinde gosterimi zor oldugu igin ¢6ziim
degerinin  bulundugu konum gosterilmistir. 12 birim
uzunluklu degerin elde edildigi yol giizergahlari ise Sekil 6 ve
Sekil 7’°de verilmistir.

3.2. Sirt Cantasi Problemi

Sirt cantast problemi igin Sekil 5’te verilen 6rnek problem
kullanilmaktadir. Sirt ¢antasi problemi i¢in Tablo 5’te verilen
parametre degerleri uygulanmaktadir. Sirt cantasi problemi
icin Denklem 2 ve Denklem 3 uygunluk fonksiyonu olarak
almmaktadir. Sirt cantasi problemindeki elemanlarin agirlik
ve kazang degerlerinin DNA dizileri ile kodlanmasi Tablo
6’da ayrintili olarak gosterilmektedir.
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Tablo 5. St Cantast Problemi i¢in DNA hesaplama
parametreleri

Parametre Degeri
Eleman Sayis1 10
Popiilasyon Biiyiikligii 150
Maksimum Islem Sayis 100
Kapasite 85
Enzim ve Virlis Mutasyonu Orani 0.3

Tablo 6. Agirliklarin ve Kazanglarin goésterimi

Agirlik  DNAle 4l Kazang DNAile 4’la
Degeri  kodlama kodlama Degeri  kodlama  kodlama
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

Tablo 6’da goriilen agirlik degeri siitunu, agirliklarin gergek
degerlerini, 2. Siitun bu degerlerin DNA dizileri ile
kodlamasmi gostermektedir. Ornegin gercek degeri 26 olan
agirhigin  DNA  dizisi olarak karsilign GCC  olarak
alinmaktadir. 3. Siitunda ise DNA dizilerinin dortlii say1
sisteminde hangi rakam ile gosterildigini belirtmektedir.
Ornegin; G-1, C-2 oldugu icin GCC-122 olarak
kodlanmaktadir. DNA molekiiline ait 4 baz oldugu icin
kodlamada 4°lii say1 sistemi kullanilmistir. Benzer kodlama
kazang degerleri iginde ayni sekilde kullanilmaktadir. Sirt
cantast problemi ic¢in yazilan matlab programinin
calistirilmas1 sonucunda asagida belirtilen degerler elde
edilmektedir. Bilgisayar simiilasyonu sonucunda 4, 5 ve 10
numarali elemanlar segilerek cantaya konulmaktadir.
Yapilan islem sonucunda maksimum kazang degeri 46
olarak bulunmakta ve toplam agirlik 76 olmaktadir.

Secilen elemanlar= 4 5 10
Maksimum kazang degeri = 46
Toplam agwrlik degeri = 76

< >

K:14
A:23

\_/

Sekil 9. Sirt ¢antasi problemi i¢in bulunan ¢oziim elemanlari
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Sirt ¢antasi problemi i¢in matlab ile elde edilen sonuglar
Sekil 9 ve Sekil 10°da gosterilmektedir.
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Sekil 10. Iterasyon ile agirlik ve kazang degerleri

Matlab programi ile yapilan uygulama sonucunda Sekil 10 elde
edilmistir. Sekil iizerinde her bir iterasyon sonucu bulunan
agirlik ve kazang degerleri gosterilmektedir. 7. Iterasyonda
cantanin kapasitesi olan 85 degerini gegmeyecek sekilde
maksimum kazang olan 46 degeri bulunmustur. Diger
iterasyonlarda daha biiyiikk kaza¢ degerleri olmasina karsin
cantanin kapasitesini astig1 icin optimum ¢oziim olarak 7.
iterasyon secilmistir. Islem sayis1 100 olarak kullaniimasina
ragmen sekil tlizerinde gosterimi zor oldugu igin ¢Oziim
degerinin bulundugu konum gosterilmistir.

4. Sonuclar

Sayisal DNA  hesaplama  algoritmasi  optimizasyon
problemlerinde etkin sekilde kullanilabilmektedir. Bu ¢alismada,
DNA hesaplama algoritmasi NP problemlerin ¢6ziimii igin
kullanilarak performansi incelenmistir. Gezgin satici ve sirt
cantasi problemlerine uygulanan DNA hesaplama algoritmasmin
etkinligi, simiilasyon sonuglart ile dogrulanmustir. Literatiirde
var olan ¢alismalar ¢ozelti ortaminda gergeklestirilmesine kargin
bu calismada DNA hesaplama sayisal ortama uyarlanmustir.
DNA molekiillerinin ¢ozelti ortaminda gerceklestirdikleri ve
problem c¢oziimiinde c¢ok etkili oldugu literatirde var olan
calismalarda acgikca goriilen enzim ve viriis mutasyonu, sayisal
ortama uyarlanarak kullanilmistir. Onerilen yontemle DNA
hesaplama sayisal ortama uyarlanarak c¢6zelti ortamimna gore
uygulanabilirligi artirilmis ve maliyeti disiirilmistiir. Ayrica
¢ozelti ortamina goére ¢oziim zamani belirgin bir sekilde
kisalmistir.  Yapilan galisma ile sayisal ortam DNA hesaplama
algoritmast polinomal olmayan problemlere uygulanmistir.
Uygulamadaki zorluklar nedeniyle se¢ilen problemlerin boyutu
kiiciik tutulmustur. Problem boyutunun artmasiyla beraber hata
payinin artacagl ongdriilse de bu hata paymimn algoritmadaki
gelistirmelerle tolere edilebilecegi diisiiniilmektedir.
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