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Ozet: Genetik algoritmalar (GA) optimizasyon problemlerinin ¢éziimiinde uzun yillardan beri
kullanilan sezgisel algoritmalardan biridir. Gelistirilmeye bagladig1 yillardan itibaren ¢ok farkli
optimizasyon problemlerinde kullanilmis ve basarili sonuglar elde edilmesine katki saglamistir.
Temelinde evrimsel siiregler ve dogadaki genetik cesitlilikler dogrultusunda olusan segilimleri
temel alan GA, bu yapilardan simiile edilerek olusturulmustur. Son yillarda genetik biliminde
genom diizenleme ve gen aktarimi i¢in CRISPR/Cas9 yontemi gibi tekniklerin kullanilmasiyla
klasik dogal secilimden daha farkli durumlar olusmasinin 6nii acgilmistir. Bu c¢alisma
kapsaminda canlilarin genetik diizenlemelerindeki gelismelerin genetik algoritmalara
uyarlanmasi ile ne gibi farkliliklarin olusabileceginin goriilmesi amaclanmistir. Klasik GA
uygulamalarinda iki canlidan crossover yontemi ile alinan gen pargaciklarinin birlestirilmesi
sonucunda iki yeni canli tiretilmektedir. Calismada crossover siirecine ti¢lincii bir canlinin dahil
olmasi sonucunda olusacak iki yeni canlinin evrimsel siirece devam etmesi temel alinmistir.
Uretilen yeni GA yénteminde literatiirde yaygim olarak kullanilan yerlesim problemlerinden
biri olan Sirt cantasi problemi (SCP) ele alinmistir. Yeni yontem ile klasik yontem, hiz ve
basariya ulagsma oranlari cinsinden karsilastirilmis ve sonuglar tablo halinde verilmistir. Elde
edilen sonuglara bakildiginda olusturulan yeni yontemin klasik yonteme kiyasla daha erken
iterasyon sayilarinda sonuca ulastigi ve daha yiiksek basarim oranina sahip oldugu goriilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: genetik algoritma, sirt ¢antasi problemi, ¢aprazlama

Abstract: Genetic algorithms (GA) is one of the heuristic algorithms used for many years in
solving optimization problems. Since its development, it has been used in many different
optimization problems and has contributed to obtaining successful results. GA, which is based
on evolutionary processes and selections in line with genetic variations in nature, was created
by simulating these structures. In recent years, the use of techniques such as the CRISPR/Cas9
method for genome editing and gene transfer in genetics has paved the way for different
situations than classical natural selection. In the light of these developments in the genetic
arrangements of living things, it is aimed to see what kind of results will be achieved when the
current gains in the field of genetics are adapted to genetic algorithms within the scope of this
study. In classical GA applications, two new organisms are produced as a result of combining
gene particles taken from two organisms by crossover method. Our study is based on the
continuation of the evolutionary process of two new creatures that will be formed as a result of
the inclusion of a third creature in the crossover process. Knapsack problem, which is one of
the layout problems commonly used in the literature, is discussed in the new GA method
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produced. The new method and the classical method were compared in terms of speed and
success rates, and the results were given in a table. When the results obtained are examined, it
is seen that the new method, which has been created, achieves results in earlier iteration
numbers and has a higher success rate compared to the classical method.

Keywords: genetic algorithm, knapsack problem, crossover

I. GIRIS

Genetik algoritmalar (GA), biyolojideki evrim kavramindan ve dogal se¢ilimden esinlenerek
gelistirilen rassal aramaya dayanan yontemlerdir. Holland tarafindan 1975 yilinda bulundugu
tarihten giiniimiize kadar siklikla kullanilmaya devam edilmektedir. Genellikle optimizasyon
problemlerinde kullanilan GA, en basarili ya da en basarili ¢ozliime yakin bir ¢oziime
ulasmaktadir. Ik olarak dogrusal olmayan optimizasyon problemlerinde kullanilan GA,
yerlesim ve ¢izelgeleme gibi kombinasyonlara ihtiya¢ duyan optimizasyon problemlerine de
basaril1 bir sekilde uygulanmistir [1].

Canlilarin genetigini degistirme ve genom diizenleme teknolojileri ile ilgili ¢aligsmalar son
yillarda popiilerligi artan kavramlar haline gelmistir. Glinimiizde ZFN, TALEN ve
CRISPR/Cas9 gibi yeni nesil gii¢lii genom diizenleme araglar1 bu alandaki ¢aligmalar ileri
noktalara tasimaktadir. Ozellikle CRISPR/Cas9 teknigi, maliyet ve performans bakimmdan
kullanicilarin  beklentilerini karsiladigi i¢in son yillarda siklikla kullanilan bir genom
diizenleme araci haline gelmistir. CRISPR/Cas9 tekniginde Cas9 endoniikleazi sayesinde
genom iizerinde miidahalelerde bulunabilmekte ve baska bir canlidan alinan gerekli genom
kisimlarinin hedef canliya aktarimi yapilabilmektedir [2].

Genom diizenleme isleminde, uygun niikleazlar ile miidahale edilmek istenen genomda ¢ift
zincir kiriklar1 (“double strand breaks”; DSBs) olusturulur. Genomda istenilen kisim
degisiklige ugratilir ya da kesip cikarilir ve yerine yeni genom parcacigi yerlestirilir [3].

Genom diizenlemesi amaciyla meganiikleazlar kullanilabilecegi gibi ZFN (“zinc finger
nucleases”), TALEN (“transcription activator-like effector nucleases’) ve CRISPR (“clustered
regularly interspaced short palindromic repeats”) yontemleri de tercih edilebilmektedir. Dort
yontemde de islem basamaklar1 ¢ok benzer olmasina ragmen uygulanan yaklagimlar farklilik
gdstermektedir. Islem basamaklarmin ilk adiminda DNA iizerinde her iki zincir i¢in ¢ift zincir
kiriklar olusturulur. Sonrasinda hiicre homoloji yonlendirmeli onarim (“homology-directed
repair”’; HDR) veya homolog olmayan ug baglanmasi (“non-homologous end joining”’; NHEJ)
ile onarim islemini gerceklestirir. NHEJ yonteminde genellikle genin susturmasi saglanirken,
HDR yonteminde ise sorunlu genin saglikli olanla degistirilmesi ya da genoma yeni bir genin
eklenmesi saglanir [4].

|

Sekil 1. Genom diizenleme, homoloji yonlendirmeli onarim (HDR).

Bu calismada GA’da genom diizenlemede kullanilan HDR ydnteminde oldugu gibi genoma
yeni bir genin eklenmesi amaglanmigtir. Bu nedenle yeni gen pargaciginin hangi asamada
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eklenmesi gerektigi {izerine c¢alisilmis ve caprazlama asamasinda ilave gen aktarimi
yapilmasina karar verilmistir. Bu sekilde yeni bir ¢caprazlama metodu olusturulmus ve klasik
caprazlama ile sonuglar karsilagtirilmistir.

II. MATERYAL VE YONTEM

GA lizerine ylriitilen bu calisgmada genomlara ilave gen ekleme iizerine ¢alismistir. Bu
nedenle genetik algoritmanin ¢alisma adimlar1 incelenmis olup gen ilavesi i¢in en uygun kisim
olarak c¢aprazlama asamasi tercih edilmistir. Caprazlama iki ebeveynin iireyerek yavru
olusturma siirecidir. Caprazlama sayesinde popiilasyona daha iyi bireyler eklenerek
popiilasyonun zenginlestirilmesi amaglanir [5]. Problemin yapisina gore tercih edilen
caprazlama yontemi degisiklik gostermektedir sik¢a kullanilan ¢aprazlama gesitleri tek noktali,
cift noktali ve liniform ¢aprazlama yontemidir [6]. Tek noktali ¢caprazlamada kromozomlar tek
noktadan kesilip ¢aprazlanirken, ¢ift noktali ¢aprazlamada iki noktadan kesilmekte ve kesilen
pargalar caprazlanmaktadir [7].

Ebeveyn: I
Caprazlama
Noktalari
Cocuklar: I

Sekil 2. Cift noktali caprazlama

Calismada cift noktali caprazlama yontemi segilerek calisilmistir. Klasik bir GA’da ¢ift
noktali caprazlama asamasinda caprazlama i¢in iki birey segilir ve bu iki birey iki farkli
noktadan kesilip olusan pargalardan iki yeni yavru iretilir. Gelistirilen yeni yontemde iki
kromozomun yani1 sira bagka bir kromozom daha ¢aprazlama asamasina eklenmis ve bunun
sonucunda ii¢ ebeveynden c¢ift noktali caprazlama ydntemi ile kesilen parcalardan olusan
kombinasyonlar havuzda toplanmistir. Olusturulan kombinasyonlardan maliyet fonksiyonuna
en uzak iki birey seg¢ilip yeni yavru olusturma siireci tamamlanmuistir.

GA’larin ¢ok farkli problem tiirlerinde kullanildigi bilinmektedir. Gezgin satic1 problemi,
vezir yerlesimi problemi ve sirt ¢antasi problemi GA’larda siklikla tercih edilen problem
cesitlerindendir. Bu c¢alismada da basitligi ve islevselligi nedeniyle en ¢ok tercih edilen
problemlerden biri olan sirt ¢antasi problemi {izerinde ¢alisilmistir. Sirt ¢antast problemi sinirli
bliyiikliikte olan bir ¢antaya en degerli esyalar1 sigdirma manti§ina dayanan bir problemdir.
Problemin amaci canta kapasitesini agsmayacak sekilde ¢antayr dolduracak kombinasyonlari
tiretmek {izerine kuruludur. Cantaya alinacak esyalar 1 sayisi ile kodlanirken alinmayan esyalar
ise 0 sayisti ile kodlanir ve bu sekilde bir say1 dizisi iiretilir [8]. GA’da bu say1 dizileri kromozom
olarak kodlanir ve maliyet fonksiyonu dogrultusunda seleksiyona ugrar.

Calisma Matlab programu ile gelistirilmis olup, GA kullanilarak sirt ¢antasi problemi klasik
ve yeni lretilen yontem ile ¢ozilmistiir. Elde edilen sonuglar bulgular béliimiinde
incelenmistir.

1. BULGULAR

Matlab ortaminda yiiriitiilen ¢alismada sirt ¢antasi problemi iizerinde calisilmistir. Sirt
cantasinin doluluk orani 0,90 olarak secilmis olup esyalarin degerleri ve agirliklar1 arasindaki
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korelasyon -0,3524 olarak uygulanmistir. Klasik ¢ift noktali ¢aprazlama yontemi ve yeni
olusturulan ¢ift noktali caprazlama yontemi 50 bireyden olusan popiilasyon iizerinde
denenmistir. Mutasyon orani kromozomu olusturan her gene 0,05 olarak uygulanmstir.

TABLO 1. YENI URETILEN CROSSOVER YONTEMININ ESKiSiYLE KARSILASTIRILMASI

Klasik Caprazlama Yeni Caprazlama
Yontemi (2 Birey) Yontemi (3 Birey)

Popiilasyon Biiyiikliigii 50 50
Calistirma Sayist 100 100
Iterasyon Sayis1 300 300
Sirt Cantasi1 Doluluk Orani 0,90 0,90
Mutasyon Orani (Her gen igin) 0,05 0,05
Crossover Orani 0,8 0,8
Verilerin Korelasyonu -0,3524 -0,3524
Basarili Sonug Sayist 70 81
Sonuca En Erken Ulasilan iterasyon 19 13
En lyi Coziimlerin Standart Sapmasi 0,3797 0,2681
En lyi Coziimlerin Ortalamasi 66,82 66,72
Iterasyonlarin C6ziime Ulagma Ortalamasi 68,17 45,48

Iki farkli yontemin verimliligi farkli agilardan karsilastinlmistir. Klasik yontemde 100

calistirmanin 70’inde basarili sonuglara ulasilirken yeni yontemde basarili sonug sayisinin 81°e
ulastig1 gorilmiistir.

En lyi Géziim En iyl ¢oziim

BestCost
BestCost

0 50 100 150 200 250 300

. 0 50 100 150 200 250 300
iterasyon

ilerasyun

Sekil 3. Coziime en erken ulasilan iterasyonlar (Klasik yontem solda, Yeni yontem sagda)

Tiim ¢alistirmalar sonucunda en iyi ¢ziime en erken ulasilan iterasyon klasik yontemde 19
iken yeni yontemde 13 olarak bulunmustur.
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iterasyonlarin Géziime Ulagma Adimlari
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Sekil 4. Her calistirmada en basarili ¢oziime ulagilan iterasyonlarin karsilagtirmasi (Klasik yontem
solda, Yeni yontem sagda)

Iki ydntemin ¢dziime ulastig iterasyonlarin ortalamalari karsilastirildiginda klasik yontemde
68,17 sonucuna ulasilirken yeni yontemde 45,48 oldugu goriilmiistiir.
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Sekil 5. Her calistirmada en bagarili ¢6ziime ulasilan iterasyon degerlerinin histogram grafik ile
gosterimi (Klasik yontem solda, Yeni yontem sagda)

SONUC

Glinimiiz teknolojisinde genetik biliminde ulasilan yeniliklerin genetik algoritmalara
uyarlanmasini hedef alan ¢alismanin ¢aprazlama boliimiinde, yeni olusacak olan bireylere ilave
gen eklemenin genetik algoritmanin klasik ¢alisma stiline gore nasil performans farkliliklar
gosterecegi incelenmistir. Yeni ¢caprazlama yontemi ile eski yontem 50 popiilasyonlu bir 6rnek
icin 100 kez calistirilip basarim oranlar1 ve hiz bakimindan kiyaslanmistir. Elde edilen
sonuglara bakildiginda klasik ¢aprazlama yontemi %70 basarim oranina sahip iken yeni
yontemin bagarim oraninin %81 oldugu goriilmiistiir. Ayn1 zamanda iterasyonlarin ¢dziime
ulagsma sayilarinin ortalamasina bakildiginda yeni yontemin basarili sonuglara klasik
yontemden yaklasik %34 oraninda daha erken iterasyonlarda ulastigi sonucuna varilmstir.

Bu ¢alisma Erkan Hiiseyin Akpinar’in, Dr.Ogr.Uyesi Salim CEYHAN damismanliginda
yiirtitiilen yiiksek lisans tezinden iiretilmistir.
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