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X
ONSOZ

Canlilar i¢in ¢ok onemli olan proteinin fonksiyonelliginin bilinmesi gereklidir. Bu da ancak
proteinlerin ikincil yapilarinin bilinmesi ile miimkiindiir. Deneysel olarak bu olay ¢ok zor, cok
pahali ve ¢ok zaman almaktadir. Protein ikincil yapilarinin Yapay Sinir Aglar1 (YSA) ile
kestirimi konusunda bilim adina ¢ok faydasi olacagina inandigimiz bu ¢alismay1 hazirladik.
Bu calismamiz sonucunda diger yapilan calismalara gore ¢ok daha yiiksek dogruluk oranlari
elde edilmistir ve ¢ok daha farkli YSA metodlar:1 denenmistir. Ayrica yepyeni bir algoritma
olan Kendi Kendine Organize Olan Global Siralamali Siniflama Algoritmasi’nin (SOGR) ne
kadar 1yi sonug verdigi goriilmiistiir.

Bu tez calismasi sirasinda beni yoOnlendiren, yakin ilgi ve desteklerini esirgemeyen tez
danismanlarim degerli hocalarim Saym Y.Doc¢.Dr. Lale Ozyilmaz’a ve Prof.Dr. Okan
Ersoy’a, ayrica diger hocalarima, bugiinlere gelmemde biiyiik emegi ve katkisi bulunan
aileme ve bana her konuda biiyiik destek veren nisanlima tesekkiirlerimi sunarim.



OZET

Proteinler, ©nemli gorevlerinden dolayr organizmalarin en O©nemli bdoliimlerindendir.
Proteinlerin biyolojik fonksiyonu ile proteinlerin birincil ve 6zellikle de ikincil yapist ¢ok
yakin iligkilidir ve bu nedenle proteinlerin ikincil yapilarinin bilinmesi gereklidir. Proteinlerin
ikincil yapilar birincil yapilarina gore cok daha karmasik ve ¢ok daha fonksiyoneldir. Protein
ikincil yapilarinin deneysel olarak bulunmasi hem ¢ok zor olmakta, hem ¢ok zaman almakta
hem de ¢ok pahali olmaktadir. Bunun tersi yapay sinir aglart (YSA), proteinlerin ikincil
yapilarinin kestirimi i¢in ¢ok kullaniligh bir yontemdir.

Bu caligmada kullanilan harfsel biitiin datalar PDB’den (Protein Data Bankasi)
(http://www.rcsb.org/pdb/) elde edilmis daha sonra harfsel datalar Matlab 7.0’da yazilan bir
programla yapay sinir aglarina protein ikincil yap1 kestirimi yapilabilmesi i¢in uygun sayisal
formatli datalara doniistiiriilmiistiir. Yirmi farkl tip data ve bes ayr tip YSA algoritmasi
olusturulmustur. Bu yirmi farkli data Hemoglobin-141 proteini yedi (11-13-15-17-19-21-23)
farkli pencere boyutuyla, Hemoglobin-146 proteini yedi (11-13-15-17-19-21-23) farkh
pencere boyutuyla, ayrica 2003 yilinda yapilan Protein Yapi1 Konferansi’nda sunulan on bes
yeni proteinin ii¢ (11-15-19) farkli pencere boyutuyla ve son olarak bu on bes proteinin tabaka
yapist cikarilmig olarak i¢ (11-15-19) farkli pencere boyutuyla olusturulmus datalardir. Bu
bes farkli YSA algoritmasi ise Kendi Kendine Organize Olan Global Siralamali Siniflama
Algoritmasi(SOGR), Cok Katmanli Algilayici(MLP), Olasiliklt YSA(PNN), Genellestirilmis
Regresyon YSA(GRNN), Kendi Kendine Organize Olan Haritalar(SOMs) seklindeki
algoritmalardir. SOGR algoritmasi ise SOM’a kars1 2004 yilinin sonunda tamamlanmig
yepyeni bir algoritmadir. Genel olarak sonuclar ¢ok iyi ¢ikmistir ve test basarim orani en
yiiksek SOGR algoritmasinda goriilmiistiir.

Anahtar kelimeler: Protein ikincil yapr kestirimi, Protein Data Bankasi, Kendi Kendine
Organize Olan Global Siralamali Siniflama Algoritmasi, Cok Katmanli Algilayici, Olasilikli
YSA, Genellestirilmis Regresyon YSA, Kendi Kendine Organize Olan Haritalar.



xi
ABSTRACT

Proteins are one of the most important parts of an organism because of their vital tasks.
Consequently, it is necessary to know both the primary and secondary structures of proteins
as closely related to its biological function. Secondary structures of proteins are much more
complicated and much more functional than primary structures of proteins. Discovery of
proteins secondary structures is both very difficult and very expensive. Besides it requires a
lot of time. On the contrary, Artificial Neural Networks (ANNSs) are a useful methodology for
secondary structure prediction of proteins as a more automated, cheaper, and less labor
intensive approach.

In this study, all of the data were obtained from PDB (Protein Data Bank)
(http://www.rcsb.org/pdb/). Then, the letter data were converted to numerical data and
processed with ANNs by a Matlab program. Twenty different types of data and five different
types of ANN algorithms were used. The twenty different type data were Hemoglobin-141
protein seven different kinds of sliding windows (11-13-15-17-19-21-23), Hemoglobin-146
protein seven different kinds of sliding windows (11-13-15-17-19-21-23), fifteen new protein
presented at the Fifth Community Wide Experiment on the Critical Assessment of Techniques
for Protein Structure Prediction Asilomar Conference Center in 2003 three with kinds of
sliding windows (11-15-19) and the same proteins three different kinds of sliding windows
(11-15-19) without the sheet structures. The five different types ANNs were Self Organizing
Global Ranking Algorithm (SOGR), Multilayer Perceptron (MLP), Probabilistic Neural
Network (PNN), Generalized Regression Neural Network(GRNN) and Self Organizing
Maps(SOMs). In general, results were very satisfactory, and the SOGR had the highest testing
accuracies.

Keywords: Protein secondary structure prediction, Protein Data Bank, Self Organizing
Global Ranking Algorithm, Multilayer Perceptron, Probabilistic Neural Network, Generalized
Regression Neural Network, Self Organizing Maps.



1. GIRiS

Tiim yasayan hiicrelerin esas unsuru proteinlerdir. Proteinler, amino asitlere parcalanirlar ve
organizmada da amino asitlerden sentezlenirler [1]. Proteinler, kimyasal reaksiyonlar: katalize
eden (enzim), gen ekspressiyonunu® diizenleyen (diizenleyici protein), hiicre, doku ve
viriislerin bir¢ok yapisal Ozelliklerini katalize kontrol eden molekiillerdir. Protein, birbirine
bagl olan bircok amino asitten olusmustur (Jones ve Karp, 1990). Ornegin sa¢, tirnak ve
tilylerde bulunan sert yapiyr olusturan keratin isimli madde bir proteindir. Bazi proteinler,
kaslar1 kemige baglayan tendonlarda bulunan dayanikli naylon benzeri bir maddeyi
olustururlar. Ayrica hiicreye gelen mesajlar1 getirenler de, mesajlar1 alan ve degerlendirenler
de proteinlerdir. Hiicrenin i¢ine giris ¢ikislari kontrol eden kapilar ve pompa sistemleri de
proteinlerdir. Kimyasal reaksiyonlari hizlandiranlar yine proteinlerdir. ¢ Hemoglobin

adindaki protein kandaki oksijeni dokulara tasir. Transferin isimli protein ise kanda bulunan
demiri tasir. Immunoglobiilinler bakteri ve viriislere karsi viicudu savunan proteinlerdir.
Fibrinojen ve trombin ise kanin pihtilasmasim saglar. Insiilin, viicuttaki seker
metabolizmasim1 diizenleyen bir protein ¢esididir. Derinin piiriizsiiz elastikiyetini ve
kemiklerin dayanikliligimi saglayan ise kolajen isimli bir bagka proteindir. Atardamarlari
cevreleyen kauguk benzeri elastik maddeyi olusturan da yine bagka bir proteindir. Retinaya
151k carptiginda gorme etkisini baslatan ise rodopsin isimli proteindir. Bu arada bagka
proteinler de goziin lensini olusturan saydam maddeyi yaparlar. Hiicrelerin icine molekiillerin
giris ¢ikisinda yine Ozel tasiyici proteinler gorev yapar. Tiim canliligin bilgisini tagrtyan DNA
molekiilii proteinler olmadan kopyalanamaz ve bilgi iiretemez, hiicre boliinmesini saglayamaz

(Demirsoy, 1995).

Proteinler, normal olarak yirmi (20) c¢esit amino asitten olusurlar. Dogada 200'lin {izerinde
amino asit bulunmasina ragmen proteinler bu amino asitlerin sadece 20 tanesinden olusur.
Ciinkii sadece bu amino asitlerin ikincil yapilarinda sarmal, tabaka ve sarim yapilar1 vardir ki
bu yap1 sayesinde protein ii¢ boyutlu seklini alabilmektedir ve bunlar, bu proteinin islevini

gorebilmesi i¢in gerekli olan yapilardir. (Demirsoy, 1995).

* Kalitsal materyalde, genetik bilgiyi tasiyan iiniteler gen olarak bilinmektedir. Hiicrelerde bulunan genlerin
tagidiklar1 bilginin, canlinin yasantisinda gerekli olan molekiillere doniismesi gen ekspressiyonu olarak
bilinmektedir. Genin ekspressiyonu, DNA baz dizilisinden baslayip RNA'ya kopyalanip protein molekiilii
olusturmak iizere amino asitleri bir araya getirme olayidir (Jones ve Karp, 1990).



Proteinler, amino asit isimli molekiillerden olusurlar. Bu amino asitler birbirlerine peptit
baglariyla baglanirlar. Amino asit zincirleri polipeptid olarak isimlendirilir [1]. Amino asitler
proteinlere gore daha kii¢iik molekiiller olmalarina ragmen, olduk¢a kompleks bir yapilari
vardir. Amino asitleri olusturan atomlar {ic ayr1 grup halinde bulunurlar; amino grubu,
karboksil grubu ve yan zincir grubu (ya da radikal grup). Biitiin amino asitlerde amino ve
karboksil gruplar1 aynidir. Bir amino asiti digerlerinden farkli kilan tek 6zellik, molekiile bir
ucundan baglanan yan zincir grubudur. Bu yan zincir gruplarinin her amino asitte farkli
olmasi sayesinde her amino asit birbirinden ¢ok farkli 6zelliklere sahip olur. En basit R

gruplan glycine (_H) ve alanin(_CH3) dir (Jones ve Karp, 1990).

Polipeptid zincirleri bir amino asitin karboksil grubu diger bir amino asitin amino grubuna
baglandig1 zaman peptid bag olarak isimlendirilen diizenli bag olusturmaktadir. Bu sekilde
proteinin temel tiinitesi polipeptid olup karbon atomlar iskeleti olusturmak iizere peptid

gruplarinda birbirlerine alternatifli olarak baglanirlar (Jones ve Karp, 1990).

Protein “ilk element” (Yunancada proteios) anlamina gelir, zira proteinler tiim bitki ve hayvan
hiicrelerinin temel parcasidir. Bir insan 100.000 degisik proteinden olusur. Proteinler lineer
(dogrusal) “zincirlerdir’. Molekiiler “baglari” amino asit molekiillerinden olugmaktadir.
Yirmi amino asitin her biri kendine has bir sekle sahiptir. Bir zincir i¢inde siralandiklarinda
ortaya ¢ikan proteinler, ii¢ boyutlu “tel heykellere” doniisiirler. Proteinin heykel kalib1 amino
asit baglantilarinin siralamasina baghdir. Protein zincirinin boyunca bulunan elektromanyetik
yiikiin dengelenmesi heykelin nihai seklini kontrol etmekte hizmet verir. Bir protein
heykelinin benzersiz, kendine has sekline onun formasyonu diye adlandirilir. Bir anahtar ve
kilit gibi protein heykelleri de cevrelerindeki molekiillerin (baska proteinler iceren) sekillerini

tamamlar.

Proteinler kimyasal olarak diger molekiillerle eslestiklerinde proteindeki elektromanyetik
yiiklerin dagilimi da degisir. Elektromanyetik yiikteki degisim proteinin seklinin degismesine
neden olur. Bu nedenle kimyasallarin eslesmesi sirasinda bir protein bir formasyondan bir
diger formasyona sekil degistirir. Protein sekil degistirirken aym1 zamanda da bir hareket
tiretir. Bir proteinin hareketi is yaratir. Belirli bir fonksiyonu yerine getirmek icin, bir arada
calisarak interaktif guruplar olusturan proteinlere patikalar adi verilir. Belirli protein
patikalarinin aktiviteleri ise canli organizmalar tarafindan gerceklestirilen sindirim, soluma,
tireme gibi adlar altinda toplayabilecegimiz tiim fizyolojik fonksiyonlar1 temin eder (Lipton,

2001 ).



Her polipeptid molekiiliiniin iki sonu farkli olup biri serbest NH, grubu seklinde amino terimi
olarak ikinci tarafi ise COOH seklinde karboksil terimi olarak isimlendirilir. Polipeptidler,
zincirin karboksil tarafina baglanarak sentez edilirler. Polipeptid zincirinin amino asitleri

amino terimi tarafindan baglayarak sayilir (Jones ve Karp, 1990).

Cogu polipeptid zincirleri yiiksek oranda katlanirlar. Yan zincirler arasindaki interaksiyonlar
vasitasiyla katlanma sekli amino asitlerin dizilisi ile ilgilidir. Bu sekilde her bir polipeptid
zinciri sentezine bagh olarak {i¢ boyutlu yapiya katlanir. Bazi durumlarda protein katlanmasi
hiicre icerisinde diger proteinlerle interaksiyon halinde olusur. Islem esnasinda su molekiilleri
serbest birakilir, bu arada peptid bag1 olusur. Proteinlerin dogru olarak gorevlerini yapmalari
ancak dogru dizildikleri zaman gergeklesir. Amino asitlerin zincirden kaybi veya yanlis

diizeni enzim aktivitesinde kayip veya azalmaya neden olmaktadir (Jones ve Karp, 1990).

Bu calismada deneysel olarak protein ikincil yapisinin bulunmasi ¢ok zor, ¢cok zaman almasi
ve ¢ok pahali olmas1 sebebiyle YSA ile protein ikincil yapisinin kestirimi yapilmistir. YSA
olarak SOM, MLP, PNN, GRNN ve orijinallik acisindan 2004 yilinin sonunda gelistirilen
yeni bir algoritma olarak SOGR kullanilmistir ve  data, Hemoglobin-141 proteini
Hemoglobin-146 proteini ile 2003 yilindaki Protein Ikincil Yap1 Konferansi’nda sunulan 15

yeni protein ve tabaka sinifi ¢ikarilmisg bu 15 yeni proteinden olusturulmustur.

Bu tezin genel igeriginde, ikinci boliimde, ©Onceki yapilan caligmalar hakkinda bilgi
verilmistir. Uciincii boliimde, proteinler hakkinda bilgi verilmistir. Dordiincii boliimde, yapay
sinir aglar1 anlatilmistir. Besinci boliimde de bu tez i¢in yapilan ¢alismanin ayrintilari

anlatilmaktadir. Altinci boliimde ise sonuglar, tartisma ve Oneriler yer almaktadir.



2. ONCEKI CALISMALAR

(Rost ve Sander, 1993) ve (Rost, 1996); protein ikincil yap1 tahmini i¢in yaptiklari caligmada
giriste 13 boyutlu pencere varsa BIN20 kodlama i¢in bir amino asit 20 binary ile temsil
edildigi icin toplam 13x20=260 birim gereklidir. Protein dizilimleri, sabit uzunluklu
boliimlerde kayan pencerelerde islenmistir. Genellikle 11 -19 boyutlu pencere ile amino asit
dizilimleri merkez rezidiiye gore tahmin yapilir. Ornegin; ii¢c durumlu tahmin icin 3-kodlu ise
100-sarmal, 010-tabaka, 001-sarim, iki durumlu tahmin ic¢in ise 10-sarmal ,01-sarmal
olmayan yap: kullanilmistir. Perceptron agirlik matrisleri yap: ile amino asit pozisyonu
arasinda iliski vardir. Bu c¢alismalarda giris ve c¢ikis kodlama arasinda korelasyon bilgisi
kullanilmistir. Dogruluk ortalama %65 civarindadir. Back-propagation yapay sinir aglarinin
kaskat baglanmas1 durumunda; NN1(dizilim-dizilim) , NN2 (yapi-yap1); birinci seviye NN1
'de 13 amino asit penceresi ve tek merkez rezidii icin esleme bilgisi elde edilmistir. Her rezidii
de giris birimlerin yirmi degeri kullanilmistir. Giris vektorii, dizilim profili icin 20 birimli
giris vektorii icerir. lIkinci seviye amino asit penceresi ve ikincil yapr arasindaki korelasyon
i¢cindir. Cikis li¢ durumludur. Birinci yapinin ¢ikisi ikincil yapinin girisi olmustur (Wu ve

McLarty, 2000).

(Qian ve Sejnowski, 1988) protein ikincil yapr tahmininde i¢in lineer olmayan bir YSA
modeli gelistirmislerdir. Datalar PDB’ten elde edilmistir. Toplam 106 protein kullanilmistir.
Ag modeli var olan protein yapisini, amino asitlerin yerel dizilimlerinde ikincil yapisinm
Ogrenir. Ortalama basar1 oran1 % 33 - % 61 arasinda olmustur. Tahminin dogrulugu ilk yirmi
bes rezidii i¢in 1yidir. Proteinin ikincil yapisinin tahmin problemi benzerdir, giris semboller
analog harfler, yani amino asitler ve ¢ikis sembolleri da analog ikincil yapidir. Metodun
amaci, datalardaki bilinen ikincil yapr datalarin1 kullanarak, protein ikincil yapilarini1 tahmin
etmektir. Bilinen yapilar amino asitler ve onlarin etkilesimini bilgisini icermektedir. Bilinen
yap1 datalar1 PDB'den elde edilmistir. Yiiz alt1 proteinin bir kismi egitim, bir kismi1 da test i¢in
kullamlmistir. YSA icin egiticili ileri beslemeli back-propagation 6grenme algoritmast
kullanilmistir. Gizli katmandaki noron sayisi degismeleri ile dogruluk orani degismesi ¢ok az
olmustur. En iyi sonug¢ 13-pencere boyutunda olmustur. En kotii tahmin tabaka sinifinda

olmustur.
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Sekil 2.1 Qian ve Sejnowski YSA yapisi (Qian ve Sejnowski, 1988)

Kayan pencere on ii¢ boyutundadir. Merkez rezidiiye gore tahmin yapilmistir. Girig katmani
on ii¢ gruba ayrilmistir. Her grup, yirmi birim icerir. Her birim bir amino asit sunar. Yirmi
bitin i¢inde sadece bir tane bir, digerleri sifir olur. Buna lokal kodlama denir, ¢iinkii her birim
sadece birini kodlar. ilk 6nce agirliklar random olarak secilmistir (-0.3 - 0.3 arasinda). Back-
propagasyon Ogrenme algoritmasimna gore egitmede agirliklar giincellestirilir ve hata
minimize edilmistir. Agin performansi bir¢ok etkene baghdir; egitim orneklerine, gizli birim
sayisina, benzerliklere vb. Amino asitlerin dizilimine gore ikincil yapilar1 atanmistir. Girigler
yirmi birime sahip ve kirk sakli birim ve {i¢ ¢ikis birimi YSA ile egitilmistir. Agirhik
degisimlerine de bakildiginda en etkili agirlik merkez rezidii de oldugu goriilmiistiir (Qian ve

Sejnowski, 1988).

(Holley ve Karplus, 1989) yaptiklar1 calismada; proteinin ikincil yapisini iki sinifa
ayirmislardir (sarmal ve tabaka). Data seti olarak egitim i¢in 8315 rezidii, test icin ise 2441
rezidii kullanilmistir. Genel olarak dogruluk oranm1i % 60 civarinda olmustur. Datalar
Brookhaven Protein Data Bank'tan (PDB) saglanmistir. Bir giris katmani, bir sakli katman
(iki birim), bir ¢ikis katmani(iki birim) kullanilmistir. Girig katmaninda bir hareketli pencere
kullanilmistir. Bu pencere on yedi boyutunda ve merkeze gore her iki yonde sekizer olarak

boliinmiis istatistiksel korelasyon tahmin noktasi hesaplanmistir. Binary kodlama , BIN21



kullanilmistir. Tahmin merkez rezidilye gore yapilmustir. Ik ©nce agirliklar — rastgele
secilmistir. Ileri beslemeli Perceptron kullanilmistir. 1000 adimda egitim gerceklestirilmistir.
Birimler ve pencere boyutu deneme-yanilma yoluyla bulunmustur. Sakli katmandaki birim
sayisi artarsa egitim dogrulugu artmistir, fakat test dogrulugu diismiistiir. Sarmal (Helix)
disindaki tahminlerin dogrulugu, sarmal (helix) tahminine gore daha diisiiktiir (Holley ve

Karplus, 1989 ).

;
L 1
THHIR

————

ERIgERaEEzET

e
b A

- =armal

L J_.] +3

LY3

PRO

WAL +4

ASM

THR

PHE +5

WAL

Lvino asit  Ciny katmara Sakh katrman kg katmam
dizilirai (17:21) (2 (4

Sekil 2.2 Holley ve Karplus YSA yapisi (Holley ve Karplus, 1989)

(Tang, 1995) yaptig1 calismada geriye yayilim algoritmasi kullanilmistir. Datalar PDB’ten
alinmistir. Ag yirmi birimli bir giris katmani, bir sakli katman ve bir ¢ikis katmanindan
olusmustur. Pencere on bir boyutludur. Merkez rezidiiniin saginda ve solunda beser rezidii

vardir.



Cizelge 2.1 Yirmi tane amino asit kodlamasi (Tang, 1995)

Ciris A C D E |..] T W W hd
Cilag 0.00 | 005 | 010 [ 015 | ... | 085 | D90 | 0.95 | L.0D

Cizelge 2.2 Ug sinif ikincil yap1 kodlamasi (Tang, 1995)

Girig Satral Tabaka Sarirmn
Cilus 0.20 0.40 0.60 [ 0.80

Ag, 100 adimda egitim islemini tamamlamistir. Ortalama dogruluk degeri % 45 civarinda

olmustur (Tang, 1995).



3. PROTEINLER

3.1 Amino Asitler

Proteinler, normal olarak yirmi (20) c¢esit amino asitten olusurlar. Amino asitlerden sadece 20
tanesinin kullanilmasinin nedeni ise; yasam igin gerekli olan proteinler gorevlerini yerine
getirebilmek i¢in belirli 6zelliklere sahip olmalidirlar ve onlara bu 6zelliklerini saglayan en
onemli unsurlardan biri amino asitlerdir. Proteinlerin ikincil yapilarinin sarmal, tabaka ve
sarim Ozelligine sahip olmalidirlar. Ayrica yan zincirler ¢ok biiyiik olmamalidir, yoksa onlari
proteinin i¢ine paket ederek yerlestirmek imkansizlagir (Demirsoy, 1995). Amino asitler iki
karakteristik fonksiyonel grup igerirler: Amino (NH3) grubu ve karboksil (COOH) grubu.
Asagidaki sekilde amino asitlerin genel formiilii verilmistir. Amino asitlerde karbon atomuna
bagl bir amino, bir karboksil grubu ve bir H atomu vardir. Farkliligi saglayan R(yan) grubu
ise bir karbon iskeletidir [1]. Amino asitlerin yan zincir gruplarindaki atomlarin sekli, sayis1 ve
siralamalari, elektrik yiikleri, hidrojen bagi kapasitelerinin farkli farkli olmasi, amino asitlere
cesitlilik kazandirir ve bu cok ¢esitlilik de yine ¢ok cesitli protein iiretilir. Ornegin yan zincir
gruplarinin (+) veya (-) elektrik yiikiiniin olmasi1 veya yiiksiiz olmasi amino asit molekiiliiniin
suda eriyip erimemesini saglar (Demirsoy, 1995). Proteinlerin biitiin fonksiyonel 6zellikleri

amino asit diziliminden tiiremistir (Karey ve Hanley, 1997).

karbolail grubu
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Sekil 3.1 Amino asitlerin genel formu
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Sekil 3.2 Peptid baginin olusumu

Cizelge 3.1 Amino asitlerin agilimi

Amino asit tablosu

Bir harfli sembol | Ug harfli sembol Isim
A Ala Alanine
C Cys Cysteine
D Asp Aspartic acid
E Glu Glutamic acid
F Phe Phenylalanine
G Gly Glycine
H His Histidine
I Ile Isoleucine
K Lys Lysine
L Leu Leucine
M Met Methionine
N Asn Asparagine
P Pro Proline
Q Gln Glutamine
R Arg Arginine
S Ser Serine
T Thr Threonine
\Y Val Valine
\\ Trp Tryptophan
Y Tyr Tyrosine
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Proteinlerin olugmasi i¢in gereken kosullardan bir digeri de, dogru amino asitlerin, dogru
siralamada bulunmalarinin yanisira, dogru bag ile birbirlerine baglanmalaridir. Amino asitler
arasindaki bu bag adeta bir koprii gibidir. Bu kopriide, amino asitlerin birbirine baglanma
acilar1, yonleri, iclerindeki atomlarin cesidi ve sayisi her bir protein icin ©Ozel olarak
hesaplanmistir. Ornegin bir protein zincirindeki iki amino asidin arasindaki birlesme agisinin
olmas1 gerekenden farkli olmasi bu kopriiniin kurulmasini, dolayisiyla proteinin olusumunu
engelleyecektir. Sonugta ise yaramayan farkli bir molekiil elde edilecektir. Iste amino asitlerin
birlesmelerindeki bu 6zel kopriilere "peptid baglar1" adi verilir. Canlilarin kimyasini inceleyen
bilim adamlar1 canlilarin yapisinda bulunan molekiillerdeki atomlarin hemen hemen hepsinin
kovalent bag* denilen bir tiir bag ile birlestiklerini biliyorlardi. Fakat yapilan incelemelerde,
proteinleri olusturmak icin biraraya gelen amino asitlerin aralarinda, daha Once
tanimlanmamis Ozel bir bag kurduklari anlasildi. Biitiin proteinler i¢in bu degismez bir
kurald1. Proteinlerin olusmasinda bu baglarin 6nemi ilk kez 1902 yilinda Hofmeister ve Fisher
tarafindan ortaya c¢ikarildi. Bu iki arastirmaci bu 6zel bagin varligin1 ortaya c¢ikarmak bir test
uyguladilar. Bu testin sonucunda proteinlerde gorev alan 6zel bir bagin(peptid bagi) varligini
tespit ettiler. Peptid bagim1 diger baglardan ayiran en 6nemli 6zellik, 1sitilarak veya buna
benzer yollarla ¢cok cabuk ¢oziilmemesidir. Peptid bag ancak yiiksek 1sida, uzun siire kuvvetli
asit ya da bazlara maruz kaldiginda ¢oziilebilir. Proteinlerin saglam ve dayanikli olmalarini da
iste bu peptid bag saglar. Bu 6zel bagin kurulabilmesi i¢in bir amino asitteki karboksil
grubunun (yani i¢inde karbon, oksijen, hidrojen atomlarinin bulundugu 6zel molekiil) diger
amino asitteki amino grubuyla (i¢inde nitrojen ve hidrojen atomlar1 bulunan 6zel bir molekiil)
birlesmesi gereklidir. Bu sekilde protein zinciri boyunca baglanti yerlerinde dnemli bir denge
kurulmus olur. Protein molekiillerinin olusturan bu bagin meydana gelmesi sirasinda su agiga
cikar, bu geriye kalan dizilime °‘rezidii’ denir (Goziikara, 1997). Yani proteinin birincil

yapisindaki her bir amino aside rezidii denir.

* Kovalent bag : Ayn tiirden ya da farkli atomlarin bir veya iki elektronu paylagmalari ile olugan baga kovalent
bag denmektedir. N2, O2,H20, SiC,.....gibi molekiillerde ya da kristallerde atomlar kovalent bag ile baglanirlar.
iki atomlu bir molekiil olan H2 nin elektron spinleri birbirine zit yonelmistir. Hidrojen sadece bir elektrona sahip
oldugu icin son derece basit bir atomdur ve kararli olabilmesi icin bu tek elektronu ikiye tamamlamaya g¢alisir.
Bunun i¢in hidrojen, cesitli atomlarla bag kurar. Atmosferde bulunan hidrojen gazi da iki hidrojen atomunun
kovalent bag ile birlesmis halinden baska bir sey degildir. Yar iletkenler kovalent bagi ile birbirine baglidir
(Zengin ve Aygiin, 1992).
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Sekil 3.3 Amino asitlerin molekiiler yapisi

Glycine Alanine Cysteine
H HO H HO H HO
' L1 L1
H—H*—E—ETE *co-c H-N*-C-C-D—
I | I I

H H CH3 CH2S5H

Hz0 20

Sekil 3.4 Rezidii olusumu
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Amino asitler bir arada bulunduklarinda aralarinda olusturduklar1 baglarin sadece yaklasik
olarak %>50'si peptid bag ile olmakta, digerlerinde ise farkli baglarla birbirlerine
baglanmaktadirlar. Bu farkli baglarla baglandiklarinda ise ortaya protein molekiilii

cikmamaktadir (Temussi, 1976).

3.2 Yasam icin Ozel Hizlandiricilar: Enzimler

Her canli hiicrede, her biri kendi 0zel isini yapan, 6érnegin DNA kopyalanmasina yardimci
olan, besin maddelerini parcalayan, besinlerden enerji iireten, basit molekiillerden zincir
yapilmasin1 saglayan ve bunlar gibi sayisiz isler goren binlerce enzim vardir. Enzimler,
proteinlerden yapilmiglardir ve dogal olarak yalmiz canlilar tarafindan sentezlenirler. Hiicre

icerisinde meydana gelen binlerce tepkimenin hizimi ve 6zgiilliigiinii diizenlerler.

Eger bu enzimler olmasaydi, en basitinden en karmasigina kadar hemen hicbir fonksiyonunuz
calismaz ya da neredeyse duracak kadar yavaslardi. Sonug her iki halde de durum degismezdi
ve Oliim olurdu. Nefes alamaz, bir sey yiyemez, sindiremez, goremez, konusamaz kisacasi

yasayamazdik.

Enzimlerin en onemli gorevleri viicuttaki birtakim kimyasal reaksiyonlar1 baslatip durdurmak
ve onlart hizlandirmaktir. Viicuttaki hiicreler gorevlerini yerine getirirken, igerdikleri
kimyasallarin reaksiyona girmeleri gerekir. Kimyasal reaksiyonlarin baglamasi iginse yiiksek
derecede 1s1 gereklidir. Bu yiiksek 1s1 ise canli hiicrelerin hayatlar1 i¢in tehlikeli bir durumdur;
hiicrelerin 6liimiine neden olur. Iste bu sorunu c¢ozenler enzimlerdir. Yiiksek 1siya gerek
kalmadan, enzimler kimyasal reaksiyonlar1 baslatir veya hizlandirirlar, ancak kendileri

reaksiyona girmezler (Goziikara, 1997).

3.3 Proteinlerin Yapisi

Proteinlerin fiziksel, kimyasal ve biyolojik 6zelliklerini ve bu Ozellikler sayesinde yerine
getirecekleri gorevlerini, yapilarinda yer alan amino asitlerin tiirli, siralanisi ve bu amino
asitlerin yan zincirindeki diizenlemeler belirler. Bir proteinin yapist peptid zincirinin kendi
tizerinde katlanmasi ile olusturulur ve baz1 durumlarda birden fazla peptid zinciri de bu ise
karigabilir. Proteinler genel olarak;

1. primer (birincil)

2. sekonder (ikincil)
3.tersiyer (iiglinciil) olmak iizere ii¢ farkli yapida bulunur (Karey ve Hanley, 1997)

[21,13L.[4L.[5].
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3.3.1 Proteinlerin Primer (Birincil) Yapisi: Amino Asit Dizilimi

Primer (birincil) yapi, diiz amino asit zincirlerinden (rezidiilerden) meydana gelir. Protein
primer yapisindayken fonksiyonel degildir. Ancak sekonder ve tersiyer yapilardan birine
katilinca birtakim islemlerde rol alabilir. Belirli say1, sekil ve diizendeki amino asitler bir
zincir olustururlar. Diiz amino asit zincirlerinden meydana gelir. Proteinlerin canlilik i¢in son
derece onemli olan sekillerinin en 6nemli belirleyicisi proteinleri olusturan amino asitlerin
siralamasidir. Amino asit diziliminin anormal olmasi, bircok genetik hastaligin da nedenidir.
Bu yiizden proteinlerin birincil yapisi yani amino asitlerin dogru dizilimi son derece dnemlidir

(Karey ve Hanley, 1997) [2],[3].[4].[5].[6].

0 Ry H 0 Ry H 0 Ry
ol Bl KO ait ol on)
I I I ¢
WA AP ARV DT Re S Pa A I e YR TR DY
I | H | I | H | I | H |
By M O Ry H 0 Rs H 0

Sekil 3.5 Proteinin primer (birincil) yapis1 [6]

3.3.2 Proteinlerin Sekonder (ikincil) Yapisi: Sarmal, Tabaka ve Sarim

Proteindeki tam amino asit sekansidir; on yillarca 6nce polipeptid (peptid zincirlerinin
birlesmesi) zincirlerin diizenli yapilar seklinde bazen katlandiklart bulunmustur (yani ayni
polipeptidler icin sekilce farkli olan yapilar). Ug tane ikincil yap: vardir: Sarmal, Tabaka ve
Sarim. Birinci yap1 helikstir (sarmal) ve alfa heliks olarak ifade edilir. Her bir amino asit bir
yanindaki amino asit ile olusturdugu peptid bagin disinda hidrojen baglari da olusturur. Bu
baglarin olugsma sekli amino asitlerin dizilimleri boyunca alacag: sekli ve pozisyonu belirler.
Ornegin bazi durumlarda amino asit, icinde bulundugu zincirde hidrojen baglar1 yaptiginda
sarmal bir yap1 olusturur. Amino asitler, icinde bulunduklar1 zincirin digindan bir amino asit
ile zayif baglar kurduklarinda ise sarmal gibi tabakal1 yapilar meydana gelir. Zincirleri sarmal
seklinde olan proteinler telefon kordonuna benzerler. Ayni bir telefon kordonu gibi bir eksen
etrafinda bir hat boyunca kivrilirlar. Sagtaki proteinler ve bir kas proteini olan miyosin bu
sarmal yapidadir ve bunun sonucu olarak elastiktirler. Ciinkii hidrojen baglar1 kirilabilir ve
kolaylikla tekrar olusabilir. Giinliik hayatta hidrojen baglarinin viicut proteinleri {izerinde
etkisinin Ogrenilmesi sayesinde cesitli imkanlar dogmustur. Ornegin kivircik saclari

diizlestirmek ya da diiz saglar1 kivirciklagtirmak icin sa¢ proteinlerindeki amino asitler
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arasindaki hidrojen baglar1 bozulur ve yeni baglar kurulur (Barnes, 1985) (Karey ve Hanley,

1997) [21,[31,[41.[51.[6].

B
ﬂn.-1'h!,l‘li-t'r-i-'h

. . T T TLE

Sekil 3.6 Proteinin sarmal (helix) ikincil yapisi [6]

Veya baska bir sekil olarak, polipeptid zinciri ileri ve geri katlanarak levha seklinde bir yiizey
meydana getirir. Bu yap1 beta sheet (tabaka) olarak adlandirilir. Sekonder yapisi merdiven
seklinde tabaka halinde olan proteinler ise sarmal yapiya sahip olanlar gibi esnek olmazlar.
Bu proteinlerin omurgas1 bir orgii modeli gibi asagir yukar1 kivrilir. Bunun nedeni peptid
atomlariin protein zincirine dik olarak baglanmasidir. Bu sayede bu modele sahip olan
proteinler elastik olmak yerine diiz ve biikiilgendirler. Ayrica ikincil yapisi sarmal ve tabaka
olmayan cevrim veya sarim (coil) simifina girerler. Ikincil yapisi belli olmayanlar da sarim

sinifina girerler.(Barnes, 1985) (Karey ve Hanley, 1997) [2],[3],[4],[5][6].
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Sekil 3.8 Proteinin tabaka (sheet) ikincil yapisinin ayrintili goriiniisii [6]
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Sekil 3.9 Proteinin sarmal (helix), tabaka (sheet) ve sarim (coil) ikincil yapilarinin ayrintili
goriiniisleri [8][3]
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3.3.3 Proteinlerin Tersiyer (Uciinciil) Yapisi

Ikincil yap: tiplerine eklenecek ornekler vardir ki bu 6rneklerde bir polipeptid katlanabilir
veya bazen de bu gibi diizenli yapilar seklinde katlanmayabilir. Proteinler sekonder
yapilarinda aldiklar1 sekilden sonra birbirlerine yaklasan veya uzaklasan amino asitlerin
etkisiyle biikiilmeye, katlanmaya ve bazen de ani doniisler yaparak yepyeni sekiller almaya
baglarlar. Ve bu sekilde, proteinin islevi i¢in son derece 6nemli olan ii¢ boyutlu sekli meydana
getirirler. Bu biikiilme ve katlanmanin nedeni amino asitlerin yan zincirlerinin arasindaki
etkilesimlerdir. Proteinlerdeki amino asitlerin yan zincirleri bazi etkiler sonucu birbirlerini
cekerler veya iterler. Bu olaylar sayesinde, amino asitlerin baz1 boliimleri birbirlerine yaklasir,
amino asit zinciri kendi {iizerine katlanir, proteinlerin belirli zamanlama ve acilarla
biikiilmeleri saglanir, protein molekiiliiniin {i¢ boyutlu yapis1 kararli kalir ve hiicre disindaki
ortamda coziilmesi engellenir. Daha Once bahsedilen yapilar, tersiyer yapiya gore daha
diizenlidir. Oncekilerden daha kompleks olan proteinin tersiyer yapisidir. Gercek bir
polipeptid zincirine baktiginiz zaman son seklin ikincil Ozellikler tarafindan
sekillendirilmistir. Bu, her sey dahil yapiya iigiinciil yap1 (fonsiyonel yapi) denir. (Barnes,
1985 ) (Karey ve Hanley, 1997) [2],[3],[4],[5][6]. Protein yapisinin anlagilmasinin onemi
birlikte calisan iki faktorden gelir. Bunlardan birincisi proteinin fonksiyonunun tiimiiyle
yapisina baglh oldugudur. Gergekten proteinlerin fonksiyonlarini kaybetmelerinin en genel
yolu yapilarinin bozulmasidir (mesela sicaklik ve mekanik stres ile). Sadece tam ve diizenli
bir sekilde katlanmis proteinler calisabilir. ikinci faktor ise bir proteinin yapisinin deneysel
olarak tanimlanmasinin asir1 derecede zor olmasidir. Bugiine kadar pek ¢ok sekansin primer
yapist (yaklasik 30,000) tanimlanmistir. Ancak cok az iigiinciill yapr (yaklasik 500)
tanimlanmistir. Genel olarak proteinin ikinci yapisindan, proteinin fonksiyonu hakkinda bilgi
edinilebilir. Belli ki ti¢linciil yapinin tanimlanmasi oldukc¢a degerlidir. Bu, protein yapisini
tam olarak tahmin edebilmek icin bir abartma degildir. Protein fonksiyonu; tip, farmakoloji,

kimya ve ekoloji alanlarinda devrim yapacaktir [6].
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Sekil 3.10 Proteinin tersiyer yapist [6]

3.4 DNA

DNA, ebeveynlerden ¢ocuga fiziksel ozellikleri tasiyan genetik materyaldir. RNA ise, DNA’
dan bilgiyi alip protein sentezinde kullanilmasini saglar. DNA ve RNA sarmallardir. DNA,
dort organik bazdan, bir fosfat grubundan ve bir seker grubundan olusur. DNA c¢ift zincirden
olusmustur. Yapisindaki dort organik bazin (adenin,timin,guanin,sitozin) dizilis sekilleri ve
sayilar ile genetik bilgiler belirlenir. Ebeveynlerden ¢ocuga aktarilacak genetik bilgiyi tasir.
RNA protein sentezi i¢in bilgiye ihtiya¢ duyar. Eger bu bilgi yoksa RNA sentez yapamaz. O
yiizden DNA, RNA acisindan ¢ok ©Onemli bir materyaldir. RNA, dort organik bazdan
olusmustur. Fakat bu materyal tek zincirden olusmustur.Yapisinda bir baza sadece bir fosfat-
seker grubu denk gelmektedir. DNA’da ise bazlar ¢ift halinde bulunur ve bir ¢ift baza bir
fosfat-seker grubu denk gelmektedir. RNA, DNA’dan bilgiyi alir. Bunu isleyerek protein
sentezi isleminde kullanir. Cekirdekten bilgiyi alip, sitoplazmaya tasir. Cekirdekteki DNA
molekiilii kromozom adli 6zel kiliflarda paketlenir. Tek hiicrede bulunan kromozomlarda
paketlenen DNA molekiiliiniin toplam uzunlugu bir metreyi bulur. Kromozomun toplam
kalinlig1 ise bir nanometre kadardir. DNA molekiilii kromozom paketleri aslinda ¢cok daha
kiiciik 0zel ambalaj sistemlerinden olusur. DNA molekiilii 6nce adeta bir ipin makaraya
sartlmasi gibi siki sikiya histon adli 6zel proteinlere sarilir. Bu histon makaralara sarilmis
DNA boliimleri niikkleozom olarak adlandirilir. Bu niikleozom boliimleri DNA’nin korunmasi
ve zarar gormemesi icin Ozel olarak dizayn edilmistir. Niikleozomlar ucuca eklendiginde

kromatinleri olustururlar. Kromatinde iyice birbirine sarilip kivrilarak yogun yumaklar
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meydana getirirler. Ve boylece DNA molekiilii kendi uzunlugunun milyarda biri kadar kiigiik

olan bir yere si1gdirilmis olur [7].

Seker-fosfat

Baz giftlen Otrtgast

Seker-fosfat |

ormurgast -
Hidrojen
b&glaﬁ_

Mikdentid

Sekil 3.11 DNA’nin yapisi [7]

3.4.1 Genetik Bilginin Degerlendirilmesi

Amino asitlerin proteinlere doniismesi sitoplazmada ve cekirdegin disinda yer almaktadir. Bu
sebeple genetik bilgi hiicre icerisinde depolandigi yerden degerlendirildigi yere transfer
olmaktadir. Bu transfer ve degerlendirme islemi RNA tarafindan saglanmaktadir. RNA
molekiilleri hiicre ve dokularda fazla miktarda bulunmakta ve proteinlerin olusumunda gorev
yapmaktadir. Riboniikleik asit; RNA, DNA’ya kimyasal kompozisyon ve yapist oldukga
benzeyen niikleik asittir. DNA'dan farki; RNA tek iplikli molekiildiir. Fakat cesitli kompleks
formlara katlanabilir. RNA'da timin yerine urasil bulunmaktadir. Hiicre igerisinde farkli tipte
RNA molekiilleri bulunmaktadir. Her biri proteinlerin sentezinde anahtar rol oynamaktadir.

Bunlar elci RNA (mRNA), transfer RNA (tRNA) ve ribosomal RNA (rRNA) 'dir.

mRNA : Bu RNA, cekirdekteki DNA ile sitoplazmada proteinin sentez edildigi yere genetik
mesajlari(kodon) tasimaktadir. DNA'dan bilginin alinmas: igin ¢ift heliks ilgili genin
bolgesini ters istikamette agmakta ve agilan kollardan tek ipligi mRNA ipliginin sentezi i¢in

kalip gorevi yapmaktadir. mRNA'nin DNA'dan sentez edilme islemi transkripsiyon
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(kopyalama) olarak bilinmektedir. Bu islem RNA tarafindan kontrol edilmektedir. Bu sekilde
genetik bilgi ¢ekirdekten sitoplazmaya gecmektedir.

tRNA : Sitoplazmada bulunmaktadir. Gérevi amino asitleri toplamak ve protein sentezi kismi
olan ribozomlara tasimaktir. En az 20 farkli tRNA molekiili bulunmaktadir. Bunlarin
hepsinin temel yapilar1 aynidir. Tek iplikli RNA yaklasik 80 baz uzunlugunda olup {ii¢giil
yapragi seklinde ve kendi iizerindeki bazlar arasindaki eslenmeye gore katlanmaktadir.
Bunlar diger bazlarla hidrojen baglar1 olusturmaz ve molekiil icerisinde eslenmemis halkalar
seklinde bulunurlar. Her bir tRNA’nin eslenmemis son kismu iiglii bir yap1 icerir bu yapi
antikodon olarak bilinmektedir. Antikodon, mRNA'da tasinan kodonlarin bir veya daha
fazlasina eslenecek oOzellige sahiptir. Diger eslenmemis son kismi ise 0zel amino asite
baglanir. Her bir tRNA mRNA yapisiyla antikodon yapisini karsilastirarak amino asitleri

kendine toplar.

rRNA : Ribozomlarin bir komponentidir. Hiicre igerisinde protein sentezinin yer aldigi
yapilardir. Her bir alt {inite RNA ve proteinin yaklasik esit biiyiikliikteki kisimlarindan
olusmustur. Kiiciik alt {inite 1500 baz uzunluktaki bir RNA molekiiliine sahiptir. Genis olan
tinitesi ise 3000 ve 100 baz uzunlugundaki iki RNA'dan olugsmustur.

Anti-kodon: t-RNA’nin m-RNA kodonlarina uygun gelen ve her biri bir amino asiti tasiyan

ticlii niikleotid grubudur.

Kodon-Antikodon (Anahtar-Kilit) Metodu : Protein sentezi sirasinda DNA dilinin protein
bilgilerine doniismesi icin, mRNA ile tRNA, anahtar ve kilit gibi kars1 karsiya gelirler.
mRNA'daki her ii¢ harf bir kilit(kodon) sayilir. tRNAmin bu kilidi agabilecek 6zellikte olan

alt ucu da bir anahtar olarak tam karsisina geger.
Transkripsiyon: DNA’daki sifrenin m-RNA’ya kopyalanmasi.

Translasyon: Amino asitlerin uygun bir sekilde birbirine baglanmasi ile protein olugmasi

siirecine denir (Jones ve Karp, 1990).

3.5 Protein Sentezi

Hiicrelerde canliligin siirdiiriilebilmesi icin her an bir¢ok proteine ihtiya¢ duyulur. Protein
tiretimi sirasinda ise bircok protein ayni anda faaliyet gosterir. Hiicrelerin icinde protein
tiretimi i¢in gereken biitiin parcalar eksiksiz bicimde bir arada calisirlar. Seksenin {izerinde

ribozom proteini, yirminin iizerinde amino asit habercisi olan molekiiller, bir diizinenin
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tizerinde yardimci enzim, yiiziin iizerinde son islemleri gerceklestiren enzimler, kirkin
tizerinde RNA molekiilii olmak iizere yaklasik ii¢ yliz makro molekiil, bir koordinasyon
halinde protein sentezinde rol alir. Polipeptidleri olusturmak i¢in amino asitlerin
baglanmasidir. Bu islem ribozomlarda yer almaktadir. Ribozomlarin fonksiyonu, kiiciik alt
tinite vasitasityla mRNAya baglanmak, tRNA'da karsilik gelen antikodonlarla eslesen ve
taninan kodonlardan olusan mesajlart tutmaktir. Ribozom, peptid bagiyla baglanan amino
asitlerin birlestirir. Bag olustugu zaman ribozom mesaj boyunca devamli hareket eder. tRNA
tekrar kullanilmak iizere serbest birakilir. tRNA ile beraber hareket eden amino asit sag
taraftan ribozoma gelir ve sol taraftan gider iken amino asiti peptid bagiyla baglar ve serbest
kalir. mRNA molekiilii ribozomlarin bu hareketi ile asagiya ¢ekilirken saniyede 15 amino asit
baglar. mRNA kodon ve tRNA antikodonlar1 arasinda eslesen bazlarin karsilastirmali yapist,
alinan DNA dizilisinin kopyasinin mRNA daki mesaji tam olarak desifre edip, polipeptid

tiriiniinde amino asitlerin dogru dizilisine gevirir.

mRNA'da AUG kodonu icin transkripsiyon olur ve antikodonlu tRNA tarafindan taninir. Bir
polipeptidin uzunlugu yaklasik 333 amino asittir. Bu dizilis, ribozomlarda ii¢ 6zel stop sinyali
olan UAA, UGA ya da UAG oldugu zaman tamamlanir. Kodonlariyla eslesen tRNA'lar artik

0 amino asiti tasimazlar.

mRNA 'nin baz dizilisinde kopyalanan bilgi translasyon olarak bilinen polipeptid zincirininde
amino asit dizilisi tiretmek tizere kullanilir. Polipeptid sentez edildiginde ribozomlar uzaklasir
ve sitoplazmada serbest kalir. Daha sonra translasyonal modifikasyon adi verilen ve diger

peptidlerle birlesme ya da katlanma seklinde fonksiyonal proteini olusturur.

Sekil 3.12 Protein sentezi
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mRNA ipliginin devamli olarak ribozomlarla translasyon oldugu diisiiniiliiyor. Amino asit
peptid baglariyla baglanir baglanmaz tRNA'lar serbest birakilir mRNA ipligini bag1 serbest
birakilir ve diger bir ribozom tarafindan kullanilir. Bu ikincisi baslangi¢ ipligi boyunda
hareket eder ve tekrar serbest kalir. Uciincii bir ribozom devreye girer. Bir cok polipeptid
birbirine benzer olup ayn1 zamanda bir mRNA molekiiliinden sentez edilebilir (Jones ve Karp,

1990).

Protein Sentezi Ozetlenirse; DNA dort harfli bir alfabeden (dort cesit niikleotid(baz))
(Adenin, Guanin, Citosin ve Timin) olusurken protein yirmi harfli bir alfabeden (20 cesit
amino asit) olusur. Protein sentezi DNA sayesinde olur. Bunun i¢in bu iki alfabe arasinda
ceviri yapilmasi gerekir. Bu olay kisaca su sekilde olmaktadir. DNA’nin bir genlik kismi bir
enzim aracilifiyla RNA’ya kopyalanir. DNA bir ¢ok genden olusur. RNA ise bir
genden olusur. Daha sonra mRNA ribozomlara yapisir ve ribozom bu RNA’daki kod
dizilimini okumaya baglar, ribozomun cevresinde tRNA’lar vardir, bu tRNA’lara ise ¢esitli
amino asitler baglanmistir. mRNA’dan hangi baz dizilimi okunduysa ona ait amino asitin
baglandig1 tRNA gelir ve ribozoma yapisir, bu islem bu sekilde devam eder ve bir protein

olusur.

3.6 Gen

Gen, kalitim iinitesi olarak isimlendirilen 6zel bir yap1 olarak bilinmektedir. Kromozomlar ve
genlerdeki bilgiyi tastyan madde DNA’dir. Gen, polipeptid ya da RNA i¢in kodlanan DNA
molekiilii boyunca niikleotid ciftlerinin dizilisidir. Gen, bir canlinin hiicrelerinde bulunan

DNA’larin toplamudir.

Cift heliks yapinin her ikisi geni olusturur. Sadece, bir iplik transkripsiyon olan kodlu iplik,
bilgiyi icermekte ve RNA ya da amino asit olarak degerlendirmektedir. Diger iplik
taranskripsiyona ugramiyor ve karsilik olarak replikasyon (DNA’nin kendini eslemesi)
esnasinda gorev yapmaktadir. Kodlanan ipligin kromozom boyunca ayni iplik olmasi zorunlu
degildir. Bazen degisebilir. Genin iizerinde bulunup da protein yapisina girmeyecek bolgeler
vardir. Gen yapisinda bulunup proteine doniismeyen bu kisimlara intron denir. Proteine
doniisen bolgelere ise (protein sentez kodu iceren) ekson denir. Bu boélgeler birbirinden 6zel

dizilerle ayrilir [7].
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Elson

Intron

Sekil 3.13 Genin yapisi [7]

Polipeptid kodlarindan olusan genler, iki ana gruba ayrilmaktadir. Bunlar; fonksiyonal
proteinler icin kodlanan yapisal genler (enzim, hormon, hiicre yap1 komponentleri, depo
proteinleri vs) ikincisi diizenleyici genler bu genler diger genlerin aktivasyonlarini kontrol
ederler. Polipeptid zincirleri farkli uzunlukta olup genetik koda bagli olarak uzunlugu
degismektedir. Ortalama polipeptid zincirinin uzunlugu 333 amino asit olup yapisal bir genin

ortalama biiyiikliigii yaklasik 1000 niikleotid ¢ifti DNA dizisidir.

Transfer ve ribosomal RNA molekiilleri genler tarafindan kodlanir fakat bunlar proteinler gibi
aynt yolla sentez edilmezler. tRNA ve rRNA dogrudan DNA ‘'dan transkripsiyonla
olusturulurlar mRNA 'da aym yolla ortaya ¢ikmaktadir. tRNA molekiilleri 80 niikleotid
uzunlugunda ve bu genler DNA da ilgili uzunluga gore kodlanirlar. rRNA ii¢ farkli
biiyiikliikte olup 100, 1500 ve 3000 baz olmak iizere DNA'dan kodlanir. rRNA i¢in kodlanan
genler cok fazla kopyas1 yapilir (Jones ve Karp, 1990).

3.6.1 Genetik Kodun Ozellikleri

Belli amino asitler (methionin ve triptophan) sadece bir kodon tarafindan kodlanmakta fakat
cogu birkaci tarafindan kodlanmaktadir. Bundan dolayr kodun farkli oldugu soylenebilir
clinkii ihtiyactan daha fazla bulunmakta ve amino asitten fazla kodon bulunmaktadir. Bu
farklilik kodonun iiciincii bazindaki varyasyonlarla izah edilmektedir. Ornegin GCU, GCC,
GCA ve GCG kodlariin hepsi alanin i¢indir. tRNA’nin alanin tasimakta ve bundan dolay1
mRNA’daki ilk iki baz1 tanimaktadir. Uciincii olam ise nispeten 6nemsizdir. Baz1 kodonlar
herhangi bir amino asidi kodlamaz, bunlar stop kodonlar1 veya zinciri sinirlandiran
kodonlardir. UAA, UAG, ve UGA bunlara ornektir. Bunlar translasyon olayinda sinyal olarak

rol oynarlar ve polipeptid zincirinin olusumunun sonunu belirler. Stop kodonlar1 bir geni



24

komsularindan ayiran bir noktalama isareti olarak diisiiniiliiyor. Kod devamli olup iist iiste
gelmez. Sayet iist liste gelirse o zaman bir baz ¢ifti degisikligi olur yani mutasyon gerceklesir.
Mutasyon polipeptid zincirinde olusursa bir amino asitten fazlasinda da olusabilir. Ancak bu
her zaman boyle degildir. Kodlar genel olarak her canlida bulunurlar. Ayni1 kodonlar biitiin

yasayan organizmalarda ayni amino asidi olusturmak iizere kullanilir (Jones ve Karp, 1990).
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4. YAPAY SiNIiR AGLARI

4.1 Yapay Sinir Aglarinin Ozellikleri

Yapay sinir aglari, temelde tamamen insan beyni orneklenerek gelistirilmis bir teknolojidir.
Bilindigi gibi; 6grenme, hatirlama, diisiinme gibi tiim insan davraniglarinin temelinde sinir
hiicreleri bulunmaktadir. insan beyninde tahminen 10" adet sinir hiicresi oldugu
diistiniilmektedir ve bu sinir hiicreleri arasinda sonsuz diyebilecegimiz sayida sinaptik
birlesme denilen sinirler aras1 bag vardir (Ergezer, Dikmen ve Ozdemir, 2003), [9]. YSA,
egitmeye / Ornek bilgiye dayanan bir fonksiyon gelistirir. Tasarimdan ziyade egitmeyle

hesaplama yapilar1 saglayabilir (Yildirim, 2003).

Yapay sinir aglar1 temelde asagidaki o6zelliklere sahiptir:

YSA’ nmin hesaplama ve bilgi isleme giiciinii, paralel dagilmis yapisindan, dgrenebilme ve
genelleme yeteneginden aldigi sOylenebilir. YSA biyolojik sinir aglarindan esinlenerek
gelistirilmis, bilgi islem sistemleridir. Bir sinir ag1, bilgiyi depolamak icin dogal egilimi olan
basit birimlerden olusan paralel dagitilmis bir islemcidir. Bu aglar sinaptik agirliklar olarak
bilinen noronlar aras1 baglanti kuvvetlerini, bilgiyi depolamak icin kullanir. Benzer olarak
YSA da bir¢ok islemciden olusur ve farkli bicimlerde ifade edilebilen niimerik verileri tasiyan

baglant1 yada agirliklarla birbirine bagh yapilardir (Sagiroglu, Besdok ve Erler, 2003).

Genelleme, egitim ya da 6grenme siirecinde karsilasilmayan girisler icin de YSA’ nin uygun
tepkileri iiretmesi olarak tanimlanir. Bu iistiin 6zellikleri, YSA’ nin karmasik problemleri
cozebilme yetenegini gosterir. Giiniimiizde bir¢ok bilim alaninda YSA, asagidaki ozellikleri

nedeniyle etkin olmus ve uygulama yeri bulmustur.

4.1.1 Dogrusal Olmama

YSA’ nmn temel islem elemani olan hiicre, dogrusal degildir. Dolayisiyla hiicrelerin
birlesmesinden meydana gelen YSA da dogrusal degildir ve bu 6zellik biitiin aga yayilmis
durumdadir. Bu 6zelligi ile YSA, dogrusal olmayan karmasik problemlerin ¢oziimiinde en

onemli ara¢ olmustur.
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4.1.2 Ogrenme

YSA’ nin arzu edilen davranig1 gosterebilmesi i¢in amaca uygun olarak ayarlanmasi gerekir.
Bu, hiicreler arasinda dogru baglantilarin yapilmasi ve baglantilarin uygun agirliklara sahip
olmas1 gerektigini ifade eder. YSA’ min karmasik yapisi nedeniyle baglantilar ve agirliklar
onceden ayarli olarak verilemez ya da tasarlanamaz. Bu nedenle YSA, istenen davranisi
gosterecek sekilde ilgilendigi problemden aldigi egitim Orneklerini kullanarak problemi

ogrenmelidir.

4.1.3 Genelleme

YSA, ilgilendigi problemi ogrendikten sonra egitim sirasinda karsilagsmadigi test ornekleri
icin de arzu edilen tepkiyi iiretebilir. Ornegin, karakter tanima amaciyla egitilmis bir YSA,
bozuk karakter girislerinde de dogru karakterleri verebilir ya da bir sistemin egitilmis YSA
modeli, egitim siirecinde verilmeyen giris sinyalleri i¢in de sistemle ayni davranisi

gosterebilir.

4.1.4 Uyarlanabilirlik

YSA, ilgilendigi problemdeki degisikliklere gore agirliklarin1 ayarlar. Yani, belirli bir
problemi ¢ozmek amaciyla egitilen YSA, problemdeki degisimlere gore tekrar egitilebilir ve
degisimler devaml ise gercek zamanda da egitime devam edilebilir. Bu o6zelligi ile YSA,
uyarlamali 6rnek tanima, sinyal isleme, sistem tanilama ve denetim gibi alanlarda etkin olarak

kullanilir.

4.1.5 Hata Toleransi

YSA, ¢ok sayida hiicrenin cesitli sekillerde baglanmasindan olustugu i¢in paralel dagilmis bir
yapiya sahiptir ve agin sahip oldugu bilgi, agdaki biitiin baglantilar {izerine dagilmis
durumdadir. Bu nedenle, egitilmis bir YSA’nin bazi baglantilarinin hatta bazi hiicrelerinin
etkisiz hale gelmesi, agin dogru bilgi liretmesini Onemli Olciide etkilemez. Bu nedenle,
geleneksel yontemlere gore hatayi tolere etme yetenekleri son derece yiiksektir (Ergezer,

Dikmen ve Ozdemir, 2003), [9].
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4.2 Yapay Sinir Aglar1 ve Biyolojik Beyinler

Cizelge 4.1 Bilgisayar ile beynin karsilastirilmasi

Bilgisayar Beyin
Seri calisma Paralel ¢alisma
Hizli birimler Yavas birimler

Sayisal Analog

Tam tanimli komut dizini | Eksik veya bozulmus bilgiye adapte olabilir

Giris verilerine duyarh Girig verilerine duyarsiz

Her adim 6nemli Birimlerin yapilan ana ise katkis1 azdir

Hiiere Gévden

| ':'-I_

s ?{J\ Akson
e &\5 DY bnmp:-, |

*—:—L 1—- ’ \.-h —

"'?.P-
r

7.4
= ﬁv 7" Hiicre Qdvdesi
\

Sinaps
DL:lduL e

Dendnt

Sekil 4.1 Biyolojik noéron

Akson : Hiicre ¢iktisim1 gondermeye yarayan uzantisidir. Bir hiicrenin tek bir akson uzantisi
bulunur. Ancak bu akson uzantidan c¢ikan ¢ok sayida uzanti ve bunlarin ucunda sinaptik
baglantilar bulunur. Uzunluklar1 birka¢ mikrondan, 1-2 metreye kadar degisebilir. Her
noronun yalnizca bir aksonu vardir. Aksonlar akson kesecikleri denilen bir ¢ok yap1 ile
sonlanirlar. Bu keseciklerde sinaptik geciste rol alan kimyasal tasiyicilar (norotransmitter)

bulunur. Aksonlar 6zel bir ortilye sahip olmalarina gore miyelinli yada miyelinsiz olarak
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siniflandirilabilirler. Akson iizerini orten miyelin kilifin, yalittm ve darbe hizini arttirmak gibi
iki 6nemli gorevi vardir. Sonraki sayfada miyelinli bir ndronun yapis1 gosterilmistir. Sinir
hiicreleri, dis kismi pozitif, i¢ kismi1 negatif yiiklii ve ortasinda yalitilmis, kutuplanmis bir
kondansatore benzer. Bir uyarici ile bu kondansator noétrlenebilir hatta anlik olarak ters
kutuplanabilir. Zarm belirli bir bolgesinde 1ms kadar siiren bu potansiyel degisiminden sonra
zar bu bolgede eski haline donerken, potansiyel degisikligi zar boyunca yayilmaya devam
eder. Akson boyunca iletilen bilginin temel birim olan bu potansiyel degisimine aksiyon

potansiyeli denir.

Hicre givdes
1 prm 1.3
1-2 mim

/':j\/)‘:\/"‘\/"\

Ranviar \‘r/
Bodurnlar Aksan Aksan sanlan

Schwean hicre Felivvelin
ekirded kihf

Sekil 4.2 Miyelinli bir ndron yapisi [15]

Dendrit : Noronun agac kokiine benzeyen, gorevi hiicreye girdilerin saglanmasi olan

uzantilardir.

Sinaps : Sinapslar, sinir hiicrelerindeki aksonlarin, diger sinir hiicreleri ve/veya onlarin
dendritleri {izerinde sonlanan 6zellesmis baglanti noktalaridir. Bu baglanti noktalarinin gérevi
aksondaki elektriksel iletinin diger hiicrelere aktarilmasidir. Bu baglanti noktalarinda iletiler
elektro-kimyasal siireglerle diger hiicrelere gecirilir. Sinapslar baglandiklar1 dendrite veya
noronda bolgesel olarak elektrik kuvvetini pozitif veya negatif yonde etkileyebilme
yetenegine sahiptirler. Boylelikle bir noronun digerini etkileyebilmesi s6z konusu olmaktadir.
Sinir hiicreleri arasinda iletisimin gerceklestigi, yapisal ve fonksiyonel olarak ozellesmis
bolgelere sinaps ad1 verilir. Mesaj1 gonderen ve presinaptik hiicre olarak adlandirilan hiicre ile

mesaji alan ve postsinaptik hiicre bu kavsak bolgelerinde bir birlerine oldukca yaklasirlar
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(Cichocki ve Unbehaven, 1993).

Elektriksel
iletim

Sinaptik

aralik Elektriksel iletim

Hiicre govdesi T

Akson T
Sinaps

Sekil 4.3 Sinaps [15]

Soma : Bir néronun govdesine soma adi verilir. Soma hiicre cekirdegini icermektedir.
Hiicrenin yasamasimi saglayan islevleri goriir. Sinapslar aracilifiyla dendritlere gecirilen
iletiler birleserek akson iizerinde elektriksel bir c¢ikti olustururlar. Bu ¢iktinin olup
olmayacagi veya ciktinin elektriksel olarak yogunlugu, sinapslarin etkileri sonucu hiicreye
gelen tiim girdilerin, toplam degeri tarafindan belirlenmektedir. Somaya gelen girdilerin
agirlikli toplami akson iizerinde ¢ikti olusturacak degere ulastiginda, bu degere "esik deger"
ad1 verilmektedir ve noron ateslendi (fired) olarak ifade edilmektedir. Bu sekilde girdiler

noron tarafindan degerlendirilerek ¢iktiya doniistiiriilmiis olur (De Wilde, 1997).

Cizelge 4.2 Sinir sistemi ile YSA’ nin benzerlikleri

Sinir Sistemi YSA Sistemi
Noron Islem elemani
Dendrit Toplama fonksiyonu
Hiicre govdesi Transfer fonksiyonu
Aksonlar Eleman ¢ikist
Sinapslar Agirliklar
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4.3 Yapay Sinir Ag1 Modeli

X1
w
:}ch?r@ { FQIET) —— CIKIS
/ NET TRANSFER
11

W,
¥n n
NET = Xi.Wi
=1
GIKIS = FQVET)
Wi=AGIRLIKLAR
¥n = GIRISLER

Sekil 4.4 Islem elemanin yapisi

Tek yonlii isaret kanallari ile birbirine baglanan islemsel elemanlardan olusur. Cikis isareti tek
olup kopyalanabilir. Daha 6nce 6grendigi bilgiyi eksik veya bozuk giris verildigi zaman bile
yeniden {iiretebilir. Lineer olmayan bir karakteristige sahip olmalar1 nedeniyle gercek diinya

problemlerine daha dogru ¢coziimler getirebilirler (Yildirim, 2003).

Yapay sinir aginda ilk katman girdi katmanidir ve disaridan verilerin yapay sinir agina
alinmasini saglar. Diger katman ise ¢ikti katmanidir. Bu katmanda bilgilerin disariya iletildigi
katmandir. Girdi ile c¢ikti katmanlar1 arasinda katman varsa bu katmanlara gizli katman
(hidden layer) ad1 verilir. Bir yapay sinir aginda gizli katman olmas1 gerekmedigi gibi, birden
fazla gizli katman da bulunabilir. Hemen hemen tiim ¢aligmalarda girdi katmani, girdilerin
aga girmesinde bir kapi islevi gormesi nedeniyle katman olarak sayilmamaktadir. Bir yapay
sinir agindaki en onemli unsurlardan biri de baglantilardir. Noronlarin bir birilerine veri
aktarimim saglayan baglantilar aynm1 zamanda bir agirlik (weight) degerine sahiptirler.
Agirliklar bir ndronda girdi olarak kullanilacak degerlerin goreceli kuvvetini (matematiksel
katsayisini) gosterir. Yapay sinir ag1 i¢inde girdilerin noronlar arasinda iletimini saglayan

tim baglantilarin farkli agirlik degerleri bulunmaktadir. Boylelikle agirliklar her islem
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elemaninin her girdisi izerinde etki yapmaktadir.

Yapay sinir ag1 Ogrenme siirecinde, gercek hayattaki problem alanmina iligkin veri ve
sonuclardan, bir baska deyisle Orneklerden yararlanir. Gergek hayattaki problem alanina
iliskin degiskenler yapay sinir aginin girdi dizisini, bu degiskenlerle elde edilmis gercek
hayata iliskin sonuclar ise yapay sinir aginin ulagmasi gereken hedef c¢iktilarin dizisini
olusturur. Bu egitim setindeki girdi ile ¢ikt1 arasindaki iligkiyi belirleyen oriintii, yapay sinir
aginin Ogrenmesi istenen Oriintiidiir ve yapay sinir aginin agirhik degerleri bu Oriintiiyti
yansitir. Yapay sinir aginin egitilebilmesi icin ¢ok sayida girdi ve girdilere iligskin ¢ikti
dizisine gereksinim duyulur. Yapay sinir aginin egitilmesinde kullanilan girdi ve ¢ikt1 dizileri
ciftinden olusan verilerin tiimiine "egitim seti" adi verilir. Yapay sinir aginin 6grenme
siirecinde yapilan temel is, agirlik degerlerinin degistirilmesidir. Amag tiim girdi dizileri icin
cikti dizisinin dogrulukla iiretilebilecegi sekilde yapay sinir agmn agirhiklarinin

diizenlenmesidir (Vemeri, 1992).

Bunu noérona gelen girdilerin katsayilarinin diizenlenmesi olarak gérmek miimkiindiir.
Boylelikle yapay sinir ag1, kullanilan girdi ve ¢iktilara baglh olarak, gercek hayattaki oriintiiyii
temsil eder duruma gelmektedir. Ogrenme siirecinde yapay sinir aginmn istenen ciktilari
tretecek sekilde ag icindeki agirliklarin diizenlenmesini saglayan mekanizma "O0grenme
algoritmasi" (learning algorithm) veya "0grenme kurali" (learning rule) olarak adlandirilir

(Rojas, 1996).

Ogrenme siirecinin baslangicinda yapay sinir agiin agirliklar rastgele atanmis durumdadar.
Girdiler, girdi katmanindan baslayarak gizli katmanlara ve ¢ikti katmanina islenerek gecirilir.
Boylelikle yapay sinir agi, agirliklar ile toplam ve gecis fonksiyonlarinin etkisi altinda bir
cikt1 dizisi tiretmis olur. Bu ¢iktilar ile hedef ¢iktilar arasinda hesaplanan fark "hata" olarak
adlandirilir. Bu hata, yapay sinir aginin agirliklarn ile istenen c¢iktilar arasindaki farkin

giderilmesi icin ag i¢inde kullanilmaktadir (Basbug, 1994).

Egitim sirasinda yapay sinir aginin agirhiklarinin derece, derece degistirilmesi ve yapay sinir
aginin istenen ciktilan iretecek sekilde uygun agirliklarin bulunmasi siireci, ¢ok sayida
tekrarlanan dongiiler gerektirir (Rojas, 1996). Egitim setinin bu dongii i¢inde yapay sinir
agindan bir defa ge¢mesi devir (epoch) olarak adlandirilir (Basbug, 1994). Bir yapay sinir
agiin Ogrenme siirecinin tamamlanmasi icin gerekli devir sayist oldukca degiskendir.
Taninmas1 gereken Oriintli karmasiklastikca gerekli devir sayis1 artar, ancak kullanilan yapay

sinir ag1 mimarisi ve 0grenme algoritmasi da devir sayisini belirleyen onemli bir etkendir.
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4.4 Yapay Sinir Aglarinda Kullamilan Ogrenme Algoritmalar

4.4.1 Ogreticili-Egiticili-Denetimli Ogrenme (Supervised Learning)

Ogreticili 6grenmede bir dis 6greticinin aga her bir girdi icin agin iiretmesi beklenen "dogru"
sonuclar hedef c¢ikti olarak verdigi diisiiniiliir. Bu 6grenmede agin iirettigi ¢iktilar ile hedef
ciktilar arasindaki fark hata olarak ele alinir ve bu hata minimize edilmeye ¢alisilir (Hertz ve

Krogh, 1991).

Cevrenin durumunuy
belirleyen vekiar

k
Cevre —D Egitici

istenen (Hedeaf)

CEVER
+
r\' O&ienme -
-V Sisbemi Gergek _
CEevap
Fy
hata izansti

Sekil 4.5 Denetimli 6grenme

4.4.2 Ogreticisiz-Egiticisiz-Denetimsiz Ogrenme (Unsupervised Learning)
Bu tir 6grenmede aga sadece girdiler verilir. Agin ulagmasit gereken hedef ciktilar
bulunmaz. Ag bu girdiler arasindaki iligkiyi bir baska ifadeyle girdi setindeki Oriintiiyii

ogrenmeye calisir. Boylelikle ag kendini girdi setindeki oriintiilye uyumlastirir.
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(evre  — A ' -
Sistami Cikig
Gevrz
durumunu belireyen
yelktor

Sekil 4.6 Denetimsiz 6grenme

4.4.3 Takviyeli Ogrenme (Reinforcement Training)
Ogreticili 6grenme yontemine benzemekle birlikte, aga hedef ciktilar yerine, agin ¢iktilarinin

ne Olciide dogru oldugunu belirten bir skor veya derece bildirilir (Hecht-Nielsen, 1989).

Cirig Crerpek piag
Y — 0
Kitik T akviye
[zaretler igareti

Sekil 4.7 Takviyeli 6grenme [15]

45 YSA Ag Yapilan

Yapay sinir aglarinda, noronlar arasi baglanti farkliliklarindan kaynaklanan, degisik yapay
sinir ag1 mimarileri bulunmaktadir. Bu mimariler arasinda performans ve karakteristik
ozellikleri bakimin farklar bulunmaktadir. Mimari farkliliklar 6zellikle agin modelleme
yetenegini belirledikleri i¢in olduk¢a onemlidirler. Yapay sinir aginin tasarimi asamasinda bu

mimariler arasindan uygulamaya en elverisli olan1 segilir.

Yapay sinir aglar1 yap1 olarak iki ana gruba ayrilir.
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4.5.1 ({leri Beslemeli Aglar

fleri beslemeli aglarda, islem elemanlar: birbiri ard1 sira siralamirlar. Girdiler disaridan ya da
bir dnceki ndrondan alinir; ndronlarin ¢iktilar1 da bir sonraki ndérona veya disariya verilir Bu
aglarda, noronun 6nceki veya ayni katmandaki herhangi bir nérona baglantis1 ve veri iletmesi
s6z konusu degildir. Bu mimarilerde agin ciktis1, tamamen aga giren girdilere baghdir. Ileri
beslemeli aglar herhangi bir dinamiklik 0©zelligi tasimazlar ve gosterdikleri 6zellik

bakimindan dogrusal ve dogrusal olmayan kararli problem alanlarina uygulanabilirler.

Girig katmani Gizli katman Gikis katmam

Q Aqg diiglimieri @ Baglant agirhkiar

Sekil 4.8 Ileri beslemeli ag

4.5.2 Geri Beslemeli Aglar

Geri beslemeli aglarda islem elemanlarinin ¢iktilar1 daha gerilerdeki islem elemanlarina girdi
olarak kabul edilir. Geri beslemeli aglar ileri beslemeli aglardan ayiran temel 6zellik, bu tip
mimariyle olusturulan aglar dinamik dogrusal olmayan sistemleri, 6zellikle dogrusal olmayan

diferansiyel denklemleri modelleyebilmeleridir (Cichocki ve Unbehaven, 1993).
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} Cikaglar

7' : gecikme operatérii

Sekil 4.9 Geri beslemeli ag

4.6 Aktivasyon Fonksiyonlar:

Hiicre modellerinde, hiicrenin gerceklestirecegi isleve gore cesitli tipte aktivasyon
fonksiyonlar1 kullanilabilir. Aktivasyon fonksiyonlar1 sabit parametreli yada uyarlanabilir
parametreli secilebilir. Sonraki sayfalarda, hiicre modellerinde yaygin olarak kullanilan ¢esitli
aktivasyon fonksiyonlar1 tamtilmistir. Cikista bir ndéronun ne diizeyde uyarilacagini belirleyen
bir fonksiyondur. Bir néronun hangi uyarilma diizeyinden sonra cikt1 iiretecegi ve ¢iktinin
uyarilma diizeyi ile iligkisi ise, aktivasyon fonksiyonu tarafindan belirlenmektedir. Bu iligki
ciktinin hangi araliklarda olacagini belirlemesi agisindan da Onemlidir. Ciinkii toplam
fonksiyonu tarafindan iiretilen deger olduk¢a biiyiilk olabilir ve deger cikti igin
kullanildiginda, birka¢ katman sonra ¢ikti degeri cok biiyiik degerlere ulasacagi icin ¢iktinin
0, 1 veya bazen -1, +1 araligina doniistiiriilmesi gerekmektedir (Trippi ve Turban, 1996). Bazi

Aktivasyon Fonksiyonlari;
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4.6.1 Esik (Threshold)

fix)

X
Sekil 4.10 Esik fonksiyonu

I x20
f(x) = 4.1

0 x<0
4.6.2 Parcali lineer (Purelin)

fiz)
z

Sekil 4.11 Parcgal1 lineer fonksiyonu

f(x)=x 4.2)
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4.6.3 Signum (Sign)

fiz)

Sekil 4.12 Signum fonksiyonu

1 x>0
(4.3)
f(x) =
0 x=0
4.6.4 Sigmoid (Logsig)
e g
;f& i
|}
Sigmoid
Sekil 4.13 Sigmoid fonksiyonu
1
f(x) = (4.4)

I+exp(-Ax)
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4.6.5 Yarnismalhh (Competitive)

1 maksimum x' e sahip néron

f(x)= 4.5)

0 tiim diger noronlar

4.7 Ag Modelleri

4.7.1 Statik Aglar
Hafizasiz diigiim denklemleriyle karakterize edilen aglardir. Yani c¢ikislarin ge¢mis veya

gelecek giris ve cikislarin degil, sadece o anki girisin bir fonksiyonudur.

4.7.2 Dinamik Aglar
Hafizali sistemlerdir. Diigiim denklemleri tipik olarak diferansiyel veya fark denklemleriyle

tammlanirlar. Ug farkli gruba ayrilirlar. Bunlar;
i) Ileri beslemeli dinamige sahip aglar
i1) Cikis geri beslemeli aglar

iii) Durum geri beslemeli aglar (Yildirim, 2003).

4.8 Ogrenme Kurallan

4.8.1 Cok Katmanh Algilayic1 (MLP: Multilayer Perceptron)

Bu ag modeli 6zellikle miihendislik uygulamalarinda en ¢ok kullanilan sinir agi modeli
olmustur. Bir ¢cok 0gretme algoritmasinin bu ag1 egitmede kullanilabilir olmasi, bu modelin
yaygin kullanilmasinin sebebidir. Bir MLP modeli, bir giris, bir veya daha fazla ara ve bir de
cikis katmanindan olusur. Bir katmandaki biitiin islem elemanlar1 bir iist katmandaki biitiin
islem elemanlarina baghdir. Bilgi akisi ileri dogru olup geri besleme yoktur. Bunun ig¢in ileri
beslemeli sinir ag1 modeli olarak adlandirilir. Giris katmaninda herhangi bir bilgi isleme
yapilmaz. Buradaki islem elemani sayist1 tamamen uygulanan problemler giris sayisina
baghdir. Ara katman sayist ve ara katmanlardaki islem eleman1 sayisi ise, deneme-yanilma

yolu ile bulunur. Cikis katmanindaki eleman sayisi ise yine uygulanan probleme dayanilarak



39

belirlenir. MLP aglarinda, aga bir ornek gosterilir ve Ornek neticesinde nasil bir sonug
iiretecegi de bildirilir (damismanli 6grenme). Ornekler giris katmamma uygulanir, ara
katmanlarda islenir ve c¢ikis katmanindan da c¢ikislar elde edilir. Kullanilan egitme
algoritmasina gore, agin cikisi ile arzu edilen ¢ikis arasindaki hata tekrar geriye dogru
yayilarak hata minimuma diisiinceye kadar agin agirliklari degistirilir. Ileri beslemeli aglar, en
genel anlamiyla giris uzayiyla ¢ikis uzayr arasinda statik haritalama yapar. Bir andaki ¢ikas,

sadece o andaki girisin bir fonksiyonudur (Haykin, 1994),(Yiicetiirk, 2000).

Bulunan hatay Cikig

yayna yini
izl Tabaka

( (birden daha )
tarla olakali)

(5 g Tabakas (oikig

hesaplama
I I I
S|

wétnl (e

X2 A
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Sekil 4.14 Geri yayilim MLP yapisi

4.8.1.1 Geri Yayilim Algoritmasi

MLP tipi YSA’larin egitiminde oldukca yaygin olarak kullanilan Geri Yayilim algoritmasi,
giris katman sakli katman ve sakli katman-cikis katmanlari arasinda mevcut olan agirlikli
baglantilarin, ag c¢ikisinda olusan hataya bagh olarak optimize edilmesini amaclar. MLP,
nonlineer aktivasyon fonksiyonlarinda lineer doniisiim yapar. Giris ve ilgili ¢cikis vektorii agi
egitmek icin kullanilmaktadir. Oriintiiyii belirleyen giris vektorii agm ilk katmanina
verildikten sonra aradaki gizli katmanlardan gecerek en sondaki ¢ikis katmanina agirliklar
yardimui ile ulasir. Agdaki her bir noron, kendisinde sonlanan agirlik vektorlerinin aritmatiksel

toplaminm1 aldiktan sonra sonucu kendinden sonraki katmanin tiim noronlarina kullanilan
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aktivasyon fonksiyonuna bagli olarak aktarilir. Geriye yayilim algoritmasi i¢in ilk 6nce uygun
bir ag konfigiirasyonu ile ag baslatilir, aga egitme Ornekleri sunulur, ¢ikis paterni iiretilir, bu
patern ile istenilen ¢ikis karsilagtirilir, aradaki fark hatadir, ¢ikis noronlarina hata isaretini
vererek bunun ag boyunca geri yonde yayilarak cikis ile hedef arasindaki hatayr azaltacak
sekilde agirlik ve esik degerleri giincellestirilir ve bu islem ag parametreleri kararli hale
gelinceye kadar ve ortalama karesel hata minimum olacak sekilde tekrarlanir. Katmanlar
arasinda sigmoid aktivasyon fonksiyonu kullanildigi kabulu altinda agirliklarin yenilenmesi

icin kullanilan ifadeler su sekilde elde edilebilir:

P _ p
y, =F (ai )
(4.6)
P _ p
a, = Zvvijx j +9i
J 4.7)
Cikis birimlerindeki hatanin toplam dl¢iimii;
1 » » 2
E=- 33k -y")
p i (4.8)

Hatalarin karesi alinarak beklenen degerden uzak olan c¢ikis degerlerinin toplam hatay1
olusturmasi saglanmaktadir. Hatayr minimum yapmak amaci ile hatanin agirliklara olan

bagimlilig1 hesaplanir ve gradiente bagl olarak agirliklar hatay: diisiirecek sekilde yenilir.

OE” 3’ da’
oW, oa” W, “9)

zincir kurali kullanarak diferansiyel denklem ¢6ziimii asagidaki sekilde elde edilir.

P
A _
av[l/,j J (4.10)

Hata isareti terimi;
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W - o, oa’ @.11)
dy,” :F'(al.p) (4.12)
da.”
gfz :/(tip —)’ip) (4.13)
3" :(tip _yz'p)F (aip) (4.14)
AW =a )" .xjp (4.15)
a :F(aip)zu-e%wjl?‘(aip):yip(l_)’ip) (4.16)

Cikis birimi i¢in hata isareti

p_|[,P pl,, P p
) _(ti Vi )yi (1—)’,- ) (4.17)
Sakli birim i¢in hata isareti

3" =F | (aip)zéhpu{zi :yip(l_yip)zé;zpwzi (4.18)

h h

Elde edilen ifadelerde yapay sinir ag1 egitiminde data giris seti ile agirliklarin aktivasyona,
aktivasyonun ¢ikisa, cikisin da hataya etkileri goriilmektedir (Altun, Eminoglu ve Tezekici,

1999). Tez i¢in olusturulan MLP’nin 6zellikleri;
net = newff([minmax(data)],[5 4 1],{'logsig' ,'logsig', 'purelin'},'trainlm’);

net.trainParam.lr= 0.3; net.trainParam.mc= 0.2; net.trainParam.goal= 0.001;
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4.8.2 Radyal Temelli Fonksiyon
Radyal temelli ag standart ileri-beslemeli geriye yayilim aglarindan daha fazla noron

gerektirebilir. Egitim boyutu biiyiik olursa ¢ok iyi sonug verir [17].

(Girig Fadyal ternelh néron

a = radbas( || w-p Il &)

Sekil 4.15 Radyal temelli néron modeli [17]

2

radbas(n) = e (4.19)

Radyal Temelli aglarda agirlikla girislerin farki alinip, bir bias degeri ile ¢arpildiktan sonra

transfer fonksiyonundan (radbas) gecirildikten sonra ¢ikis elde edilir.

: i e M
-0.833 | 40,8337
a = radbasin)

0.0

Eadyal temelh fonksiyon

Sekil 4.16 Radyal temelli transfer fonksiyonu [17]
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4.8.2.1 Olasiikhh Yapay Sinir Aglar1 (PNN: Probabilistic Neural Network):

PNN bir siniflamadir. Egiticisizdir. 1960’larda gelistirilmis olmasina ragmen gecen on yila
kadar pek sik kullanilmamustir. Siniflandirici, yapilacak islemi kolay coziilebilecek bircok
basit par¢aya boler. Bundan sonra ¢ok katmanli bir ag yapisinda bu parcalar paralel olarak
islenir. Rastgele degiskenlerin olasilik yogunluk fonksiyonunun tahmini PNN’in temelini
olusturur (Specht, 1990). Yapay sinir aglan icerisinde siniflandirma problemine en uygun
olami olasilikli yapay sinir aglaridir. PNN gerek calisma hizi, gerekse dogru siniflandirma

orani yoniiyle bir¢ok calismada tercih sebebi olmustur (Specht, 1999).

(Girig Fadyal temelh katrnan Yangmact katrman

r N N7 A
oxk |TWi

P Qxl _..
Rxl ik ni al n: Kxl

w V2 if——pp

= 'f’xlbﬂ' GH'L‘ : Kol C

L= bhu Kx0
R & %1
—/ \ ¢ J N\ ¢ J
al = radbas (|l IWLi. p Il b1T) a2 = compet( LW21a1)

Sekil 4.17a PNN matlab yapis1 [17]

Q : 1. katmanin giris-hedef ciftleri (1.katmandaki noron sayisi)
K : Giris datalarinin sinif sayisi (2. katmandaki noron sayisi)

R: Giris vektorlerindeki eleman sayisi
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Sekil 4.17b PNN yapisi

PNN’ de birinci katman, giris vektorii ile egitim giris vektorleri arasindaki mesafeyi hesaplar
ve bir vektor iretir. Bu vektor giris vektoriiniin egitim giris vektoriine ne kadar yakin
oldugunu gosterir. ikinci katman ise siniflar1 toplama birimidir. Sonucta bir yarismali transfer

fonksiyonu maksimum c¢ikis1 belirler.

Parametrik olmayan yontemlerle olasilik yogunluk tahminine dayanan siniflandirma istemleri
ile 1ileri beslemeli yapay sinir aglar1 arasinda c¢ok biiyiik benzerlikler gdzlenmistir.
Sekil 4.17b” de X giris Orneginin iki farkli siniftan birine atamakta kullanilan bir yapay sinir
ag1 gosterilmistir. Sekil 4.17b° deki giris birimleri sadece giris degerlerini tiim Oriintii
birimlerine dagitmakta kullanilmaktadir. Her bir oriinti birimi giris vektorii ile agirhik
vektoriiniin i¢ carpiminit hesaplamakta ve toplam cikis iizerinde dogrusal olmayan bir
aktivasyon hesaplamaktadir. Toplama birimleri Oriintii birimlerinden gelen girislerin
toplanmasi islemini gerceklestirir. Cikis ya da karar birimleri iki girisli noronlardir. Bu
birimler ikili ¢ikis iiretir ve sadece bir agirligi vardir. Agin egitilmesi i¢in her oriintii biriminin

agirlik vektorii (W) 6grenme kiimesindeki bir X vektoriine atanir ve Oriintii biriminin ¢ikisi



45

ilgili toplam birimine baglanir. Her bir 6grenme vektorii i¢in ayr1 bir nérona ihtiya¢ vardir.
PNN’ nin son katmaninda ise test sonucunda en biiyiik degere sahip noron kazanan ndron

olarak adlandirilir ve test sonucu belirlenir. (Masters, 1993).

4.8.2.2 Genellestirilmis Regresyon Yapay Sinir Aglar1 (GRNN: Generalized

Regression Neural Network)

Yeni gelistirilen algoritmalardan biridir, genelde fonksiyon yaklastirma icin kullanilir. MLP
gibi iteratif bir egitim gerektirmez. Bu sebeple cok hizli sonuca ulasabilir. Egitme datasina
bagh olarak girisle ¢ikis arasinda bir fonksiyon kullanilir. Egitme datasinin boyutu arttik¢a
hata sifira dogru azalma gosterir. GRNN, standart tanima tekniklerinde oldugu gibi siirekli
degisken verilerin tahmini i¢in ya da smiflandirma islemleri i¢in kullanilabilir (Hagan,
Demuth, ve Beale, 1996). GRNN’de sik sik yaklagiklik fonksiyonu kullanilir. GRNN iki
katmanlhdir. Birinci katmanda radyal temelli noronlar yer alir. Birinci katmanda giris vektorii
ile agirhiklar arasinda bir oklit mesafesi hesaplanir. Radyal katman bilinen egitim datalarina
gore kiimeleme yapar. Tanima katmani ise lineerdir. GRNN hafiza temelli ileri beslemeli bir
ag yapisidir. GRNN’de bagimli bir y degiskeni ile bagimsiz bir x degiskeni ve egitim setiyle y
degeri tahmin edilir. Tanima degeri tahmin edilen y degerini iiretir ve hatayr minimize eder.
GRNN, verilen bir egitim setinden x ve y degerlerinin olasilik yogunluk fonksiyonunu tahmin

eder. (Specht, 1991).

Girig Eadyal tetnelli katrnan Lineer leatman
F N AN Y
oxk | TWL
# pxp |LWL
! _.‘m:}'
.::L e [N ni at ¢ n: 0 x1
—> d p——o-yp
oxl DL o x1 e [y 74
l— b
R o
S e 2 e
al = radbas (Il IWt-pll &1) ar = purelin(n?)

Sekil 4.18 GRNN yapisi [17]

Q : 1. ve 2. katmandaki ndron sayilar1 ve giris-hedef ciftlerinin sayisi
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R : Giris vektorlerinin eleman sayisi

nprod ise normalize edilmis matrissel carpma islemi yapar.
Ornegin

LW=1[1-2;34;56];
a=1[7;-8]; ise
aout = normprod(LW,a)
aout =
-23
11

13

GRNN’ de birinci katmanda giris vektorii ile agirlik vektorii arasinda mesafe ol¢iimii yapilir.

Ikinci katmanda ise nprod islemi ve parcali lineer fonksiyonu islemi yapilir.

4.8.3 Kendi Kendine Organize Olan Haritalar (SOMs: Self Organizing Maps)

Crirsg SOM katrnan
r N7 N
ITWiL
SJle
[J e 111 dal
Rl = Syl I C 5ix
R l
AN S
ni=-|| IWui-pf

al = compet(n)

Sekil 4.19 SOM yapist [17]
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Chirig Targrmac: katmean
N N
Sixr | TWLL
p i §1x1 at
Rl uzakhk ni s’m'
Sixl C
1—p{ bt
R 511 St
— J

Sekil 4.20 Yarigsmal1 katman [17]

Beyindeki hiicrelerin yerlesimi belli bir dizilise goredir ve bu dizilis alinan dis uyarinin
fiziksel ozelligine baghdir. Ornegin beynin ses ile ilgili bolgesinde hiicrelerin dizilisi ses
dizgesinin siklik yanitin1 yansitir. Alcak sikliktaki isaretler bolgenin bir ucunda, yiiksek
sikliktakiler oteki ucunda etkiye yol acarlar. Egitim algoritmasi ile n-boyutlu uzaydaki simif
dagilimi iki-boyutlu uzaya tasinmaktadir. Egitim tamamlanip diigiim agirliklar1 uzayda belirli
pozisyonlara yerlestikten sonra bir etiketleme yontemi kullanilarak diigtimlerin siniflari

belirlenir.

SOM, agin girisleri ile onlarin gelecekteki cevaplari arasinda korelasyon kurabilir. Yarigsmali
noron sayesinde girisleri benzer gruplarda kiimeler. SOM, giris uzayinda birbirine yakin olan
benzer verileri gruplar ve iki boyutlu haritada yakin birimlere atar. Boyle bir algoritmanin

ozellikleri sunlardir :

(1) Bir ya da iki boyutlu kafes yapisindaki noronlar, giristen alman bilgilerin basit

fonksiyonlarini hesaplar.
(2) Bu fonksiyonlar1 karsilastirilir ve en biiyiik degerli fonksiyonuna sahip olan néron segilir.
(3) Secilen noronlar ve komsular: aktive edilir.

(4) Aktive olan noronlar giris isaretine gore fonksiyonlarini arttirirlar (Kohonen, 1997).



48

kg 1slemct elemanlan

Eeferens welctér

g iglemet elemanlan

s weltdr

Sekil 4.21 SOM mimarisi

Agin i¢indeki diigiimlerin yapisi asagidaki denklemlerle ifade edilir.

D;= J (i(xi Wi (k))z) (4.20)

(4.21)

{1 ..... D, =min{D, }

O.....aksi__takdirde
Cikis katmami €, = Z E,T, (4.22)

E., birinci katmandaki diigtimlerin ¢ikisini, T, ise sadece 0 veya 1 degerini alan OR’lama

islemini gercekleyen ikinci katmana ait baglant1 katsayilarin1 gostermektedir.

[Ik katman, diigiim agirhklari ile giris vektorii arasinda minimum mesafeyi bulmada



49

kullanilirken, ikinci katman, agdaki diigiimlerin ait olduklar: sinifi tanimlamak icin kullanilir.
Ikinci katmandaki agirliklar egitim tamamlandiktan sonra bir etiketleme islemi ile belirlenir.

Ikinci katman, ayn1 sinifa ait ¢ikis diigiimlerini lojik olarak OR’lamak icin kullanilir.

@ C, Smf katmam
/M T
QO O] )

| | l |
KAZANAN HEPSINI ALIR

OO0 O_0O

W, Agrliklanm oldugu
g birinci katman
X3 e e e e e o X

x1 1 X, Giris katmam

Sekil 4.22 SOM siniflamasi

Diigiimler komsularina meksika sapkasi seklinde bir baglanti bi¢imi ile baghdir. Bu baglant1
sayesinde yarismali 6grenmede bir diiglimiin kazanmasi temin edilir. Kohonen aginin
egitiminde sadece kazanan diigiimiin agirhig degil, o diiglimiin ¢evresinde secilen belirli bir
komsuluk icindeki diiglimlerin agirliklart da degistirilir. Asagida Kohonen aginin egitim
algoritmasi verilmistir. Egitim baslatilmadan 6nce, ¢ikis diiglim sayisi, harita boyutu ve
iterasyon sayis1 belirlenir. Ogrenme oran1 zamanla azalir. Agin tiim diigiimlerinin agirliklarina

0 ile 1 arasinda rastgele degerler veya egitim setinden rastgele degerler verilir.
Adim 1: Egitim kiimesinden rastgele bir vektorii aga giris olarak ver.
Adim 2: Giris vektori ile agin diiglimleri arasindaki mesafeleri asagidaki ifadeyi

kullanarak hesapla.

D, = (Xl =, () )

x; giris vektoriinii, wy; ise j-inci ¢ikis diiglimiiniin agirhik vektoriinii temsil etmektedir.
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Adim 3: Minimum uzakliga sahip J ’ cikis diigtimiinii bul.

Adim 4: 1 ckis diigimiinin ve komsularmin agirhklarni asagidaki ifadeleri kullanarak

degistir.
w,(k+1) =w, () +70) [x, —w, (k) 424)

Kazang terimi olarak ifade edilen n(7), O ile 1 arasindadir ve zamanla azalir. k, iterasyon

degiskenidir.

Adim 5: Iterasyon sayisini azalt. Iterasyon sayis1 sifira esit degil ise adim I’e git. Aksi taktirde

egitim algoritmasini durdur.

Egitim tamamlandiktan sonra ¢ikis diigiimlerine sinif etiketleri vermek igin her c¢ikis
digtimiine sinif sayis1 kadar bellek (sinif etiketi gozii) atanir. Egitim kiimesi i¢indeki herbir
vektoriin hangi cikis diigiimiine yakin oldugu arastirilir. Incelen giris vektoriine en yakin ag
diiglimiiniin smif etiket gozii, giris vektoriiniin simifi ile iligkili olarak artirihir. Egitim
kiimesindeki tiim vektorler icin bu islem tekrarlanir. Egitim tamamlandiktan sonra her diigiim
icin en yiiksek degere sahip etiket gozii belirlenir. Cikis diigiimiiniin sinif1 bu goziin etiketi ile

belirlenir (Wu ve McLarty, 2000) (Kangas, Kohonen ve Laaksonen, 1990) (Kohonen, 1997).

4.8.4 Kendi Kendine Organize Olan Global Siralamali Simiflama Algoritmasi
(SOGR: Self Organizing Global Ranking Algorithm)

Yeni simmiflama algoritmasidir. SOGR, yalnizca vektorler arasinda mesafe dl¢limii gerektirir,
ornegin; oOklit mesafesi gibi. Baslangicta SOGR agirlik vektorii rastgele {iiretilir. Egitim
esnasinda, onlar siniflar1 sunmak i¢in uyarlanirlar. SOGR, algoritmanin benzer gruplari i¢inde
kiimeleme icerir, SOM gibi. Komsuluk kavrami, SOM'dan tamamen farklidir. SOGR'da bir
komsu agirlik vektorii geometriksel olarak simdiki (gecerli) agirlik vektoriine yakin olmak
zorunda degildir. Yani, komsu agirlik vektorleri genele dagitilmistir. Denemeler gosterir ki;
SOGR sonuglar1 ¢ok iyidir. Aym1 zamanda SOGR basit ve hizlidir. SOM sik sik 2-D 1zgara
ile sunulur. Egitim sirasinda, kazanan diigiimiin agirligi ve onun genel komsu diigiimlerinin
agirliklan giincellestirilir. SOM'da datanin topolojisi korunabilir. Ciinkii benzer agirlik
vektorleri lokal olarak dagitilmistir. SOM datanin topolojisini kaydedebilir, fakat o gerekli
olmayan agirlik vektorlerini kullanabilir. Bu ylizden, egitim ve test zamani artabilir. Bu da
optimizasyon problemi dogurur. Onerilen topoloji, genel komsulugu siralama yaparak yeni bir

kavram iiretir. Onemli avantaji, diisiik hesaplama yiikiidiir. SOGR, basit bir tekrarlayan
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algoritmadir. SOM'la agirlik vektorlerinin giincellenmesi benzerdir, fakat komsuluk tanimi
SOM'dan tamamen farklidir. SOGR'da komsu agirlik vektorleri genel temelli, benzerlik
siralamasi dikkate alinir ve bu yiizden onlar her yerde vektorlerin uzayi ile iliskilidir. SOM'da
komsuluk geometriktir ve ¢cok hesaplama gerektirir. Bu SOGR'un neden daha basit ve daha
hizli oldugunu aciklamaktadir. Iterasyon sirasinda, komsuluk agirhik vektorleri, global
benzerlik siralamasina gore secilir. Bu yiizden, bir uzaklik dl¢iimii gereklidir. Bu egitim giris
datalar1 ve diigiimlerin agirhik vektorleri arasinda bir Oklit mesafe Olctimii olabilir.
Baslangigtaki agirlik vektorlerini giris datalarindan rastgele secilir. Bir iterasyon sirasinda bir
egitim giris vektorl rastgele secilir ve ondan sonra biitiin diigiimlerin agirlik vektorleri ile bu
egitim giris vektorii arasindaki uzaklik hesaplanir. R; komsuluk boyutu(harita boyutu) diye
farzedilirse globalde en kiiciik mesafedeki diigiimiin agirlik vektorii kazanan secilir. Sonra

globalde tekrar kazanan diigtimiin agirlik vektorleri giincellestirilir.

'rm_,.(r) + Blx()—r, (0] | = R ve j hazanan dijgim ise

L+ 1)= Lm; ) desilse (4.25)

Bi ; 6grenme orani, zamanla azalan sekilde secilir. Onu her komsuluk boyutu(R) icin farklica
secmek uygundur. Biiylik R i¢in, 6grenme orani biraz kiigiik secilmelidir. Bu degisiklikler
global minimum i¢in ve lokal minimumdan sakinmak i¢in yardimei olur. SOGR'u egiticili
ogrenmede kullanmak icin agirlik vektorlerini uygun simiflarla etiketlemek gereklidir.
Etiketleme ve smiflama SOM’a benzerdir. Agirlik vektorlerinin giincellemesi bitirildikten
sonra, her egitim vektorii ve biitiin diigiimlerin agirlik vektorleri arasindaki uzakliklar
hesaplanir. Sonra en yakin agirlik vektorii "kazanan" olur ve o sinifla ilgili sayici bir artar. Bu
islem biitiin egitim vektorleri icin tekrarlanir. Bu islemden sonra sayicidaki degerlere gore,
yani sayicidaki en fazla degerlere gore etiketleme olur ve o siif ¢ikis i¢in kazanir. Sonra
egitim biter. Test islemi de egitim islemi gibidir. Ik once birinci test vektorii ile baslanir. Bu
vektor ile biitiin diiglimlerin agirlik vektorleri arasindaki uzaklik hesaplanir. Egitimde oldugu
gibi en yakin mesafe icin en yiiksek sayacin sahip oldugu sinif kazanir ve o sinifla etiketlenir.

Bu iglem biitiin test pikselleri i¢in yapilir (Ersoy, Erer ve Saglam, 2004).
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5. YSA ile PROTEINLERIN iKiNCiL YAPILARININ KESTiRiMi

51 Ozellik Sunma

Birinci adim problem tanimina uygun bir yapay sinir aglar1 gelistirebilmek, giris-cikis
eslemelerine (kodlamalarina) ve YSA modeline karar vermek gerekir. Ayrica data onislem ve
data son islem karar1 gerekir. Data 6nislemi herhangi bir YSA'nin 6nemli bir parcasidir. On
islem hem o6zellik sunma (bilgi secip ¢ikarma) ve giris kodlamadir. Uygun 6zellik se¢imi ve
kodlama metodu se¢imi, son sistemin karari i¢in cok onemlidir. Ciinkii YSA'ya hangi bilgi
sunulacagina o karar verir. Ozellik sunma, molekiiler dizi analiz icin iki sebepten dolay1 cok
onemlidir. Birincisi; molekiiler yap1 ve fonksiyon hakkinda bilgi dogrulugu icin; ikincisi ise
verilen yapmin karakteristiginin 6grenilmesi i¢in. Giris kodlamas: icin genellikle BIN-20

metodu kulanilir. Cikis ise iki veya lic durumludur (Mount, 2001), (Wu ve McLarty, 2000).
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Sekil 5.2 Dokuz kayan pencereli iki ¢ikisli 6rnek bir YSA yapisi

5.2 Proteinlerin ikincil Yapilar1 Kestiriminin Onemi
Giris katmani dizilimdir ve giris katmani binaridir. Bu yiizden her amino asit rezidiisii i¢in

coklu girisler olmalidir. Egitim ve test seti bagimsiz olmalidir [10].

BIN-I0 kodlamasive 13 BP vapis1
hoyutlu kayan pencerse

Protein dizilimi

|

. z|u|=.-;4w+¢4m-:m.¢l

Girly kaimam
{ 13x20 birim )

Sekil 5.3 On ii¢ kayan pencereli ii¢ ¢cikigh ornek bir YSA yapisi

Proteinin fonksiyonel, yani 6zelliginin ve gorevinin anlasilabilmesi icin mutlaka proteinin
ikincil yapisinin bilinmesi gereklidir. Yapilan tahmin ¢alismalarinda dogruluk oranmi %45 -
%70 arasindadir [11][12][13]. Protein ikincil yap1 tahmininde Sarmal'in (heliks) dogruluk
orant Tabaka'dan (sheet) daha yiiksektir. Ayrica en yiliksek dogruluk oranlar1 BIN-20 de
cikmustir [11]. Protein ikincil yapisinin deneylerle bulunmasi ¢ok pahali, ¢ok zor ve ¢ok fazla
zaman almaktadir. Proteinin ikincil yapisinin bilinmesi ile proteinin viicut i¢indeki

fonksiyonu anlasilabilmekte ve boylece insanin sifresi ¢coziilebilmektedir. Proteinin birincil ve
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ikincil yapilarina PDB (Protein Data Bank)(www.rcsb.org/pdb/) sayfasindan ulasilabilir.
(Tang J., 1995), (Holley L.H. ve Karplus M., 1989), (Qian ve Sejnowski, 1988), (Wu ve
McLarty, 2000), [1],[6],[12].

5.3 Proteinlerin Ikincil Yapilar1 Kestirimine Genel Bir Bakis

Giris icin kodlama islemi yapilir. Yirmi tane amino asit BIN-20 metoduna gore kodlanir
(BIN-20: Yani bir amino asit i¢in bir satirda bir tane bir on dokuz tane sifir olmasi). Merkez
rezidiiye gore tahmin yapilir. EZitim boyunca agirliklar giincellenir. Dezavantaji ise ¢ok fazla
giris gerektirmesidir. Amino asit dizilimi (protein birincil yapisi ve birincil yapinin merkez
rezidiiye ikincil yapisi) pencerelere ayrilir. Genellikle yarigsmali 6grenme vardir ve kazanan
hepsini alir prensibi kullanilir (Sekil 5.1a, sekil 5.1b ve sekil 5.1c) [11][12][13](Rost ve
Sander, 1994).

5.4 Yapilan Cahismanin Ayrintilar

5.4.1 Data Olusturma

Datalar; ¢’ Fifth Community Wide Experiment on the Critical Assessment of Techniques for
Protein Structure Prediction Asilomar Conference Center, 2003 ° konferansinda sunulan 15
yeni proteinden ve ayrica Hemoglobin-141 ve Hemoglobin-146 proteinlerinden
olusturulmustur. Bu konferansta sadece protein isimleri sunulmustur. Datalarin harfsel
bilgileri PDB internet sayfasindan temin edilerek Matlab 7.0’ da yazilan bir programla YSA

icin uygun sayisal datalar olusturulmustur.

5.4.2 Datalarin Ozellikleri

2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan bu 15 yeni proteinin ozellikleri;
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Cizelge 5.1 Tezde kullanilan proteinlerin 6zellikleri

2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni protein

Sarim Tabaka Sarmal
PDB i¢in Protein ismi Rezidii

(Coil) (Sheet) (Helix)
10N9 523 202 87 234
1014 511 317 78 116
100W 252 77 22 153
100U 429 199 68 162
INYN 131 82 16 33
ING4 390 181 93 116
IMG7 417 203 89 125
1H7M 102 40 18 44
154L 185 80 4 101
10ZC 71 29 0 42
135L 129 68 8 53
1AAB 83 44 0 39
1AAF 55 49 0 6
IKOY 62 22 0 40
1TYR 111 66 0 45

Rezidiitopiam (Sheet dahil)  : 3451
Cr:1659 | S1:483 Hr:1309
Rezidiitopiam (Sheet hari¢)  : 2968
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Hemoglobin en onemli proteinlerden biridir. Bir¢ok hastaligin belirtileri hemoglobinde belli
olur. Oksijen, hemoglobin vasitasiyla taginir. Rezidii sayilarina gore iki tip hemoglobin vardir.
Hemoglobin-141 proteini 2562 rezidii olarak 1890 sarmal ve 672 sarim yapisindan
olusmustur. Hemoglobin-146 proteini ise 2540 rezidii olarak 1995 sarmal ve 545 sarim
sinifindan olugsmustur. Hemoglobin proteininde tabaka yapisi yoktur (Pauling, 1952),

(Rinsho, 1998).

Sekil 5.4 de PDB sayfasindan alinmis 1NG4 proteinin birincil ve ikincil yapist mevcuttur.
Birinci satirdakiler proteinin birincil yapilarini, ikinci satirdakiler ise proteinin ikincil
yapilarim gostermektedir. Ikincil yapidaki bos olanlarda sarim(coil) sinifina ait olmaktadir.
Bu bilgiler ¢izelge 5.2 ye gore ii¢ sinifli yapiya doniistiiriilmiistiir. Matlab’ta yazilan baska bir
program ile cizelge 5.1 deki bilgiler elde edilmistir. Dogal olarak her protein i¢in datalar
degiseceginden tekrardan program calistirlmistir. PDB sayfasindan alinan veriler Matlab’ta
yazilan bir program ile BIN-20 giris kodlamasina gore istenilen pencere boyunda datalar
olusturulmustur. Datalar Matlab 7.0’daki dizi editorii sayfasindan kopyalanip, bir .txt
dosyasina kayit edilmistir. Her protein i¢in ve her pencere boyutu i¢in program tekrar
calistinlmistir. Boylece 2003 yilindaki Protein Yap: Tahmini Konferansi’'nda sunulan bu 15
yeni protein icin tabaka(sheet) yapisi ¢ikarilmis ve tabaka(sheet) yapisi ¢ikarilmamis olarak
11-15-19 pencere boyutuyla toplam 6 farkli data olusturulmustur. Bu 15 yeni proteinde
goriildiigii gibi tabaka sinifi diger siniflara gore cok az vardir. Bu ylizden de data cesitliligi
olmast bakimindan bu 15 protein i¢in tabaka simifi ¢ikartilmig datalar da olusturulmustur.
Ayrica Hemoglobin-141 ve Hemoglobin-146 datalar i¢in de yine BIN-20 yontemine gore
11-13-15-17-19-21-23 pencere boyutlu 7+7=14 farkli data, toplamda ise 14+6= 20 farkh
data(veri) olusturulmustur. Yapay sinir aglar1 olarak ta 5 ayr tip YSA kullanilmistir. Bunlar:
SOM, MLP, PNN, GRNN ve 2004 yilinin sonunda gelistirilen yepyeni bir algoritma olan
SOGR’dur.
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Sekil 5.4 Proteinlerin yapilarinin elde edilmesi [14]

Cizelge 5.2 Proteinlerin ikincil yapilarinin simiflamasi
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5.4.3 Giris ve Cikis Kodlamasi

YSA’lara niimerik (sayisal) format uygulanmasi gereklidir. Giris katman1 proteinin birincil
yapist oldugundan; 20 amino asittir. Cikis katmaninda ikincil yap1 ise sarmal (heliks), tabaka
(sheet) ve sarim (coil) seklinde ii¢ sinifa ayrilir. Veya bazi durumlarda tabaka yapisi
proteinlerde az oldugu i¢in tabaka yapisi ¢ikarilip iki sinifa ayrilir; sarmal ve sarim seklinde

olabilir.

Cizelge 5.3 Giris katmant i¢in 20 amino asitin BIN-20 yontemi ile sayisallastirilmasi

Alanine (A): 10000000000000000000
Cysteine(C) : 01000000000000000000
Aspartic Acid(D): 00100000000000000000
Glutamic Acid(E): 00010000000000000000
Phenylalanine(F): 00001000000000000000
Glycine(G): 00000100000000000000
Histidine(H): 00000010000000000000
Isoleucine(I): 00000001000000000000
Lysine(K): 00000000100000000000
Leucine(L): 00000000010000000000
Methionine(M): 00000000001000000000
Asparagine(N): 00000000000100000000
Proline(P): 00000000000010000000
Glutamine(Q): 00000000000001000000
Arginine(R): 00000000000000100000
Serine(S): 00000000000000010000
Threonine(T): 00000000000000001000
Valine(V): 00000000000000000100
Tryptophan(W): 000000000000000000T10

Tyrosine(Y):

00000000000000000001
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Cizelge 5.4 Uc durumlu ¢ikis katmaninin sayisallastiriimasi

Helix (Sarmal) (H): 1
Coil (Sarim) (©): 2
Sheet (Tabaka) (E): 3

Cizelge 5.5 iki durumlu ¢ikis katmaninin sayisallastiriimasi

Helix (Sarmal) (H): 1

Coil (Sarim) (©): 2

5.4.4 YSA ile Proteinlerin Ikincil Yapilarmin Kestirimi

Ik once bir YSA programi olusturulmustur. Egitim bilinen birincil ve ikincil yap1 datalar ile
yapilmigtir. Test ise bilinen baska bir birincil ve ikincil yapi1 datalar ile yapilmistir. Giris
sifrelemesi icin BIN-20 kullanilmistir. BIN-20 'de sadece bir tane bir ve digerlerinde sifirlar
(19 tane sifir) bulunur. Boylece 20 tane amino asit sifrelenmis olur. Pencere boyutu ve
sifreleme ile girisler karismaz, ama giris sayisi artar. Agirliklar ilk once rastgeledir, daha
sonra agirliklar dogru cevaba gore uyarlanmistir. Egitim bittiginde agirliklar kesin degerini
almislardir. Pencerede merkez rezidii fokuslanir. Merkez rezidiiniin karsisindaki ikincil yap1 o
pencere icin hedeflenen c¢ikis sayilmistir. YSA Ogrenir, (6grenirken agirliklar degisir) sonra
pencere saga kayar. Tahminler yapilirken, genellikle kazanan hepsini alir prensibine gore,

cikis en giiclii ¢ikisin cevabini verir.

Ornek bir hesaplamayla;

5 gizli diigiimlii, 17 boyutlu pencere , 3 ¢ikish, tek gizli katmanl bir YSA i¢in;

17x20 (BIN-20 kodlama) = 340 giris diigiimii ((17x20)x5)+(5x3) = 1715 agirlik gerekir.

Proteinlerin ikincil yapilarin1 bulmak i¢in belli sayida amino asiti iceren kayan pencereler
kullanilmistir. Bu pencerelerin tam ortalarinda bulunan i. amino asitin karsinda bulunan
ikincil yapist Ri , tahmin edilmeye calisilmistir. Olusturulan bdyle bir yapida, merkezde
bulunan amino asidin #n sayis1 kadar saginda ve solunda da amino asit bulunmasi
gerekmektedir. Pencerenin genel sekli de; Pencere genisligi (P) = 2 x n + 1 seklinde

olmaktadir.
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Ornegin;......... ACDWGV..............seklinde giden bir birincil yap1 ve ayni proteinin

veeeeere . HHCSEE. ... .......seklinde olan ikincil yapist olsun. Boyle bir veri 5
amino asit iceren bir pencere ile tarandig diisiiniiliirse; bu veri soyle hazirlanir; birinci
pencere ACDWG ve ikincil yapisi ; C (merkez rezidiiye gore tahmin yapildigi i¢in); ikinci
pencere (birinci pencere bir birim saga kayar) CDWGYV ve ikincil yapis1 S olarak tanimlanir.
Boylece harflerin yerine 6nceki sayfada oldugu gibi 20-kodlama ile O ve 1 den olusan bilgiler
ve c¢ikis icin de C,E ve H harflerini tanimlayacak sayisal degerler konularak ¢ikis katmani
da tanimlanmig olur. O zaman giris katmaninda 20x5 tane giris, ¢ikis katmaninda ise ii¢ tane

veri(1,2,3) i¢in bir bitlik ¢ikis bulunur.

Kayan pencere, protein iizerinde belli amino asit sayisinda birer birer hareket ederek biitiin
protein lizerinde hareket eder. Yani 5 amino asidi pencere boyutu olarak alirsak, bu proteinin
sonuna kadar birer amino asit kaydirilarak siiriiliir(drnekteki gibi). Boylece proteinin biitiinii

taranmig olunur. Ayrica ikincil yapisi belli olmayanlar sarim (coil) sinifina girerler.

YSA ile protein ikincil yapisinin kestirimi i¢in ; SOGR, SOM, GRNN, PNN ve MLP
algoritmalar1 kulanilmistir. Bu programlardan SOGR ve SOM programlari i¢in Matlab NNet

komutlar1 kullanilmadan tez icin olusturulan yeni programlardir.

SOGR i¢in olusturulan program 7 bolimden olugmustur. 1. boliim programi datalara
uyarlama boliimii, bu boliimde kullanici harita boyutunu ve iterasyon sayisini girer, egitim ve
test datalan yiiklenir, agirliklara egitim datasindan rastgele degerler atanir ve sabitler atanir.
2.bolim ise egitim boliimiidiir, bu boliimde egitim 4 asamadan olusturulmustur, yani
iterasyon sayis1 dorde boliiniip, bu farkli 4 asamada once genel 8 komsuluk, sonra genel 4
komsuluk, sonra genel 2 komsuluk ve son adimda ise sadece genel 1 komsuluk
giincellenmektedir ve her adimda Ogrenme orani lineer olarak azaltilmaktadir. Egitim
asamasinda rastgele egitim giris vektorii ile biitiin diiglimlerin agirlik vektorleri arasindaki
uzaklik hesaplanir. Sonra en kii¢ciik mesafeye sahip diigiim degeri bulunur ve o diigiim
degerinin agirlig1 formiile gore giincellenir, daha sonra globale bakilarak egitim asamasina
gore en kiiciik uzaklik degerine sahip diigiimlerin agirliklar giincellenir. Iterasyon sayisina
gore egitim yukarida bahsedilen 4 adimda tamamlanir. Daha sonra siniflama béliimii vardir,
bu boliimde egitimden sonra giincellenen agirliklarla yine ama bu sefer sirasiyla egitim
datalan1 ile agirliklar arasindaki uzakliklar Olciilir. En yakin mesafeya sahip diigimiin
agirliklar o pozisyondaki cikislarla siniflanir ve o sinifin sayici bir artirilir. Bir diger boliim
ise egitim etiketleme boliimiidiir. Bu boliimde ise herbir egitim giris vektorii en yakin agirhik

vektoriiniin  etiketini alir. Etiketlemede secim; agirlik vektoriiniin sinifina kaydedilen
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sayicilardan hangisi biiylikse o sayicimin sinifini alarak segilir. Bir diger bolim de egitim
basariminin Ol¢iimiidiir. Bu bolimde de egitim i¢in etiketlenen siniflar ile egitimin gercek
siniflar1 karsilastirilarak egitim basarim oranlar1 bulunur. Bir diger boliim de test etiketleme
boliimiidiir. Bu boliim de egitim etiketleme boliimii gibidir, yalniz egitim giris vektorleri
yerine test giris vektorleri kullanilir. Son boliimde test bagsarimimin Olgiimii, bu boliimde
egitim basariminin Sl¢iim boliimii gibidir, ama bu boliimde test etiketleme siniflar ile test
datasinin gercek siniflar1 karsilastirilarak test basarim sonuclar elde edilmis olur. Ogrenme

orani 0,3 alinmustir. Iterasyon 5000, harita boyutu da 20x20 alinmistir.

SOM i¢in de olusturulan program 7 boliimden olusmustur. SOM programinin SOGR
programindan farki egitim boliimiindedir, diger boliimler aynidir. Egitim boliimde de egitim 4
asamadan olusturulmustur, yani iterasyon sayisini dorde boliiniip, bu farkli 4 asamada once
lokal 8 komsuluk, sonra lokal 4 komsuluk, sonra lokal 2 komsuluk ve son adimda ise sadece
kazanan diigiimiin agirhg giincellenmektedir ve her adimda 6grenme orani lineer olarak
azaltilmaktadir. SOM’un egitim boliimiinde rastgele egitim giris vektorii ile biitiin diigiimlerin
agirlik vektorleri arasindaki uzaklik hesaplanir. Sonra en kiiciik mesafeye sahip diigiim degeri
bulunur ve o diigiimiin agirhik degeri formiile gore giincellenir, daha sonra 1zgara yapi
komsuluguna gore ve egitim asamasina gore once lokal 1zgara yap1 8 komsulugu, sonra lokal
1zgara yap1 4 komsulugu, daha sonra lokal 1zgara yap1 2 komsulugu ve son olarak da sadece
kazanan 1 diigiimiin agirlig: giincellenir. iterasyon sayisina gore egitim bu agiklanan 4 adimda

tamamlanir. Ogrenme oran1 0,3 alinmistir. Iterasyon 5000, harita boyutu da 20x20 alinmustir.
MLP’ nin 6zellikleri ise;

net = newff([minmax(data)],[5 4 1],{'logsig" ,'logsig', ‘purelin'},'trainlm');

net.trainParam.lr= 0.3; net.trainParam.mc= 0.2; net.trainParam.goal= 0.001;

GRNN ve PNN ise Matlab NNet’teki standart (default degerlerleri ile) seklinde kullanilmagtir.
GRNN, PNN ve MLP icin 1000 iterasyon kullanilmigtir.
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6. SONUCLAR, TARTISMA ve ONERILER

Asagida tez i¢in elde edilen 20 farkli tip data ve 5 farkli tip YSA ile uygulanmis ayrintili
egitim ve test sonuglart bulunmaktadir.

Cizelge 6.1 Hemoglobin-141 proteini ve 11- pencere boyutu i¢in egitim sonuglari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 2047

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1540

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 507

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim o Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim
(%) Basaris1 | Sayisi Orani Savisi Orani
’ (%) | "] (%)

SOGR 93.3073 1910 1512 | 98.1818 398 78.5010
SOM 92.6722 1897 1501 | 97.4675 396 78.1065
GRNN 97.4597 1995 1521 | 98.7662 474 93.4911
MLP 97.8505 | 2003 1525 | 99.0260 478 94.2801
PNN 97.8994 | 2004 1526 | 99.0909 478 94.2801

Cizelge 6.2 Hemoglobin-141 proteini ve 11- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 683

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 513

Test Toplam Sarim Sayis1 : 170

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.2621 596 482 93.9571 114 67.0588
SOM 86.3836 590 477 92.9825 113 66.4706
GRNN 86.2372 589 481 93.7622 108 63.5294
MLP 86.3836 590 476 92.7875 114 67.0588
PNN 86.2372 589 481 93.7622 108 63.5294
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Cizelge 6.3 Hemoglobin-141 proteini ve 13- pencere boyutu i¢in egitim sonuglari

Egitim Toplam Rezidii Sayist : 2015

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1510

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 93.8462 1891 1481 | 98.0795 410 81.1881
SOM 93.0025 1874 1468 | 97.2185 406 80.3960
GRNN 97.5186 1965 1492 | 98.8079 473 93.6634
MLP 96.8734 1952 1492 | 98.8079 460 91.0891
PNN 98.0645 1976 1496 | 99.0728 480 95.0495

Cizelge 6.4 Hemoglobin-141 proteini ve 13- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 673

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 504

Test Toplam Sarim Sayis1 : 169

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.6672 590 473 93.8492 117 69.2308
SOM 86.6270 583 469 93.0556 114 67.4556
GRNN 86.0327 579 471 93.4524 108 63.9053
MLP 86.0327 579 471 93.4524 108 63.9053
PNN 86.1813 580 472 93.6508 108 63.9053
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Cizelge 6.5 Hemoglobin-141 proteini ve 15- pencere boyutu i¢in egitim sonuglari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1985

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1480

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 93.5013 1856 1446 | 97.7027 410 81.1881
SOM 93.1989 1850 1444 | 97.5675 406 80.3960
GRNN 97.9345 1944 1464 | 98.9189 480 95.0495
MLP 86.9018 1725 1383 | 93.4459 342 67.7228
PNN 98.1864 1949 1466 | 99.0541 483 95.6436

Cizelge 6.6 Hemoglobin-141 proteini ve 15- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 661

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 493

Test Toplam Sarim Sayis1 : 168

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.7458 580 462 93.7120 118 70.2381
SOM 86.9894 575 459 93.1034 116 69.0476
GRNN 85.9304 568 460 93.3063 108 64.2857
MLP 80.9380 535 442 89.6552 93 55.3571
PNN 86.0817 569 461 93.5091 108 64.2857
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Cizelge 6.7 Hemoglobin-141 proteini ve 17- pencere boyutu i¢in egitim sonuglari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1953

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1448

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

YSA Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
Basarim ... Sarim
. | Oran Egitim | Basarim | Basarim Basarm Basarim
Yontemleri ( 0/21 )1 Bagaris1 | Sayist | Oram S: st Orani
’ (%) | "™ (%)
SOGR 93.7020 | 1830 1417 | 97.8591 413 81.7822
SOM 93.5484 | 1827 1417 | 97.8591 410 81.1881
GRNN 97.9519 | 1913 1432 | 98.8950 481 95.2475
MLP 98.1567 | 1917 1434 | 99.0331 483 95.6436
PNN 98.1567 | 1917 1434 | 99.0331 483 95.6436

Cizelge 6.8 Hemoglobin-141 proteini ve 17- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 651

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 483

Test Toplam Sarim Sayis1 : 168

Test Test Test
Test Test
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim Sarim
.. . Test | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim
(%) Basaris1 | Sayisi Orani Savisi Oram
‘ (%) (%)
SOGR 87.0968 567 452 93.5818 115 68.4524
SOM 87.2504 568 452 93.5818 116 69.0476
GRNN 85.8679 559 451 93.3747 108 64.2857
MLP 86.4823 563 446 92.3395 117 69.6429
PNN 85.8679 559 451 93.3747 108 64.2857
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Cizelge 6.9 Hemoglobin-141 proteini ve 19- pencere boyutu i¢in egitim sonuglari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1922

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1417

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

YSA Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
Basarim ... Sarim
. | Oran Egitim | Basarim | Basarim Basarm Basarim
Yontemleri ( 0/21 )1 Bagaris1 | Sayist | Oram S: st Orani
’ (%) | "™ (%)
SOGR 93.9646 | 1806 1383 | 97.6006 423 83.7624
SOM 93.1842 | 1791 1385 | 97.7417 406 80.3960
GRNN 97.9709 | 1883 1402 | 98.9414 481 95.2475
MLP 98.1790 | 1887 1404 | 99.0826 483 95.6436
PNN 98.1790 | 1887 1404 | 99.0826 483 95.6436

Cizelge 6.10 Hemoglobin-141 proteini ve 19- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 640

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 473

Test Toplam Sarim Sayis1 : 167

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.6563 561 441 93.2347 120 71.8563
SOM 87.3438 559 441 93.2347 118 70.6587
GRNN 85.6250 548 440 93.0233 108 64.6707
MLP 87.0313 557 436 92.1776 121 72.4551
PNN 85.7813 549 441 93.2347 108 64.6707
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Cizelge 6.11 Hemoglobin-141 proteini ve 21- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1891

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1386

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 93.1253 1761 1351 | 97.4747 410 81.1881
SOM 93.6013 1770 1349 | 97.3304 421 83.3663
GRNN 97.9376 1852 1371 | 98.9177 481 95.2475
MLP 97.7790 1849 1371 | 98.9177 478 94.6535
PNN 98.1491 1856 1373 | 99.0620 483 95.6436

Cizelge 6.12 Hemoglobin-141 proteini ve 21- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 629

Test Toplam Sarmal Sayisi : 462

Test Toplam Sarim Sayis1 : 167

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.4404 550 431 93.2900 119 71.2575
SOM 87.5994 551 431 93.2900 120 71.8563
GRNN 85.3736 537 429 92.8571 108 64.6707
MLP 85.8506 540 428 92.6407 112 67.0659
PNN 85.5326 538 430 93.0736 108 64.6707
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Cizelge 6.13 Hemoglobin-141 proteini ve 23- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1859

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1354

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 505

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
Basarim S Sarim
YSA Egitim | Basarim | Basarim Basarim
.. .| Oram Basarim
Yontemleri (%) Basaris1 | Sayisi Orani Savisi Orani
’ (%) | "V ] (%)
SOGR 93.3297 1735 1322 | 97.6366 413 81.7822
SOM 93.9215 1746 1322 | 97.6366 424 83.9604
GRNN 97.9559 1821 1339 | 98.8922 482 95.4455
MLP 98.1173 1824 1341 | 99.0399 483 95.6436
PNN 98.1173 1824 1341 | 99.0399 483 95.6436

Cizelge 6.14 Hemoglobin-141 proteini ve 23- pencere boyutu icin test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 619

Test Toplam Sarmal Sayisi : 452

Test Toplam Sarim Sayis1 : 167

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 86.5913 536 420 92.9204 116 69.4611
SOM 86.9144 538 420 92.9204 118 70.6587
GRNN 84.9758 526 418 92.4779 108 64.6707
MLP 85.9451 532 418 92.4779 114 68.2635
PNN 85.1373 527 419 92.6991 108 64.6707
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Cizelge 6.15 Hemoglobin-146 proteini ve 11- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 2024

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1610

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 414

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.0455 1863 1556 | 96.6460 307 74.1546
SOM 91.9960 1862 1554 | 96.5217 308 74.3961
GRNN 97.7767 1979 1590 | 98.7578 389 93.9614
MLP 95.4051 1931 1592 | 98.8820 339 81.8841
PNN 98.5178 1994 1598 | 99.2547 396 95.6522

Cizelge 6.16 Hemoglobin-146 proteini ve 11- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 679

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 536

Test Toplam Sarim Sayisi : 140

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.4260 591 511 95.3358 80 57.1429
SOM 86.9822 588 510 95.1493 78 55.7143
GRNN 91.8639 621 521 97.2015 100 71.4286
MLP 84.4675 571 475 88.6194 96 68.5714
PNN 91.7160 620 520 97.0149 100 71.4286
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Cizelge 6.17 Hemoglobin-146 proteini ve 13- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1995

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1581

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 414

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.4812 1845 1534 | 97.0272 311 75.1208
SOM 91.8797 1833 1527 | 96.5844 306 73.9130
GRNN 97.7945 1951 1561 | 98.7350 390 94.2029
MLP 94.1353 1878 1536 | 97.1537 342 82.6087
PNN 98.4962 1965 1569 | 99.2410 396 95.6522

Cizelge 6.18 Hemoglobin-146 proteini ve 13- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 665

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 527

Test Toplam Sarim Sayisi : 138

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.6692 583 501 95.0664 82 59.4203
SOM 86.7669 577 500 94.8767 77 55.7971
GRNN 91.7293 610 511 96.9639 99 71.7391
MLP 85.5639 569 472 89.5636 97 70.2899
PNN 91.7293 610 512 97.1537 98 71.0145
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Cizelge 6.19 Hemoglobin-146 proteini ve 15- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1967

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1552

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 415

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.6792 1823 1502 | 96.7784 321 77.3494
SOM 92.5775 1821 1496 | 96.3918 325 78.3133
GRNN 98.0173 1928 1532 | 98.7113 396 95.4217
MLP 89.8322 1767 1479 | 95.2964 288 69.3976
PNN 98.6782 1941 1544 | 99.4845 397 95.6627

Cizelge 6.20 Hemoglobin-146 proteini ve 15- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 653

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 517

Test Toplam Sarim Sayis1 : 136

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 88.8208 580 497 96.1315 83 61.0294
SOM 86.5237 565 484 93.6170 81 59.5588
GRNN 91.5773 598 501 96.9052 97 71.3235
MLP 85.4518 558 480 92.8433 78 57.3529
PNN 91.4242 597 503 97.2921 94 69.1176
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Cizelge 6.21 Hemoglobin-146 proteini ve 17- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1935

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1524

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 411

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.7132 1794 1476 | 96.8504 318 77.3723
SOM 92.5065 1790 1467 | 96.2598 323 78.5888
GRNN 97.9845 1896 1504 | 98.6877 392 95.3771
MLP 90.9044 1759 1459 | 95.7349 300 72.9927
PNN 98.8114 1912 1517 | 99.5407 395 96.1071

Cizelge 6.22 Hemoglobin-146 proteini ve 17- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 645

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 508

Test Toplam Sarim Sayisi : 137

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 88.2171 569 486 95.6693 83 60.5839
SOM 86.8217 560 475 93.5039 85 62.0438
GRNN 91.4729 590 493 97.0472 97 70.8029
MLP 83.7209 540 463 91.1417 77 56.2044
PNN 91.4729 590 495 97.4409 95 69.3431
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Cizelge 6.23 Hemoglobin-146 proteini ve 19- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1935

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1496

Egitim Toplam Sarim Sayisi : 409

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.2835 1758 1450 | 96.9251 308 75.3056
SOM 92.5459 1763 1454 | 97.1925 309 75.5501
GRNN 98.1627 1870 1478 | 98.7968 392 95.8435
MLP 98.1627 1870 1479 | 98.8636 391 95.5990
PNN 98.9501 1885 1490 | 99.5989 395 96.5770

Cizelge 6.24 Hemoglobin-146 proteini ve 19- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 635

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 599

Test Toplam Sarim Sayis1 : 136

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 88.0315 559 474 94.9900 85 62.5000
SOM 87.7165 557 477 95.5912 80 58.8235
GRNN 91.3386 580 483 96.7936 97 71.3235
MLP 89.7637 570 470 94.1883 100 73.5294
PNN 91.3386 580 485 97.1944 95 69.8529
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Cizelge 6.25 Hemoglobin-146 proteini ve 21- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1875

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1468

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 407

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.6400 1737 1422 | 96.8665 315 77.3956
SOM 92.0000 1725 1408 | 95.9128 317 77.8870
GRNN 98.5600 1848 1454 | 99.0463 394 96.8059
MLP 93.8133 1759 1413 | 96.2534 346 85.0123
PNN 99.0400 1857 1463 | 99.6594 394 96.8059

Cizelge 6.26 Hemoglobin-146 proteini ve 21- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 625

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 499

Test Toplam Sarim Sayis1 : 126

YSA Test Test Test Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
Basarim | Toplam Sarim

. .| Oran Test Basarim | Basarim Basarim Basarim

Yontemleri ( o/a )l Basarisi Sayis1 | Oram S: st Orani

’ i (%) | "V (%)
SOGR 86.4000 540 465 93.1864 75 59.5238
SOM 87.5200 547 461 94.0816 86 63.7037
GRNN 91.3600 571 475 96.9388 96 71.1111
MLP 87.5200 547 455 92.8571 92 68.1481
PNN 91.3600 571 477 97.3469 94 69.6296
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Cizelge 6.27 Hemoglobin-146 proteini ve 23- pencere boyutu icin egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1845

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 1439

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 406

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orani Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 92.7371 1711 1385 | 96.2474 326 80.2956
SOM 92.8997 1714 1389 | 96.5254 325 80.0493
GRNN 98.6450 1820 1427 | 99.1661 393 96.7980
MLP 98.6450 1820 1427 | 99.1661 393 96.7980
PNN 99.0786 1828 1434 | 99.6525 394 97.0443

Cizelge 6.28 Hemoglobin-146 proteini ve 23- pencere boyutu i¢in test sonuglari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 615

Test Toplam Sarmal Sayisi : 480

Test Toplam Sarim Sayist : 135

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 87.8049 540 451 93.9583 89 65.9259
SOM 87.4797 538 454 94.5833 84 62.2222
GRNN 91.5447 563 466 97.0833 97 71.8519
MLP 88.9431 547 449 93.5417 98 72.5926
PNN 91.5447 563 469 97.7083 94 69.6296




77

Cizelge 6.29 2003 yilindaki Protein Yapr Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 11- pencere boyutu icin egitim sonuglari (tabaka sinifi ¢cikarilmis)

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1878

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 914

Egitim Toplam Sarim Sayisi : 964

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim o Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Orani Basarim

(%) Basaris1 | Sayisi Orant Savisi Orani

’ (%) | P | (%)
SOGR 72.8967 1369 722 78.9934 647 67.1162
SOM 72.8435 1368 726 79.4311 642 66.5975
GRNN 99.8935 1876 913 99.8906 963 99.8963
MLP 87.1672 1637 792 86.6521 845 87.6556
PNN 99.9468 1877 914 100.00 963 99.8963

Cizelge 6.30 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni

protein ve 11- pencere boyutu i¢in test sonuglari (tabaka sinifi ¢cikarilmis)

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 760

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 383

Test Toplam Sarim Sayisi : 377

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 56.9554 434 258 67.3629 176 46.6844
SOM 56.6929 432 258 67.3629 174 46.1538
GRNN 23.2283 177 114 29.7650 63 16.7109
MLP 62.3360 475 258 67.3629 217 57.5597
PNN 50.5249 385 380 99.2167 5 1.3263




78

Cizelge 6.31 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 15- pencere boyutu icin egitim sonuglari (tabaka sinifi ¢cikarilmis)

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1836

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 880

Egitim Toplam Sarim Sayisi : 956

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basarist | Sayisi Oram Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 74.0741 1360 704 80.0000 656 68.6192
SOM 71.0784 1305 653 74.2045 652 68.2008
GRNN 99.8911 1834 879 99.8864 955 99.8954
MLP 77.2331 1418 662 75.2273 756 79.0795
PNN 99.9455 1835 880 100.00 955 99.8954

Cizelge 6.32 2003 yilindaki Protein Yapr Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni

protein ve 15- pencere boyutu icin test sonuglari (tabaka sinifi ¢cikarilmis)

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 685

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 361

Test Toplam Sarim Sayisi : 324

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orant Sayist Orani
(%) (%)
SOGR 59.2431 407 241 66.7590 166 51.2346
SOM 54.1485 372 224 62.0499 148 45.6790
GRNN 23.2897 160 83 22.9917 77 23.7654
MLP 64.3377 442 241 66.7590 201 62.0370
PNN 52.5473 361 361 100.00 0 0
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Cizelge 6.33 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 19- pencere boyutu icin egitim sonuclari (tabaka sinifi ¢cikarilmis)

Egitim Toplam Rezidii Sayist : 1780

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 868

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 912

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim S Sarim
.. . Egitim | Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Basarim

(%) Basarist | Sayisi Oram Sayist Orani

(%) (%)
SOGR 72.0787 1283 685 789171 598 65.5702
SOM 72.0787 1283 678 78.1106 605 66.3377
GRNN 100.000 1780 868 100.000 912 100.000
MLP 95.2247 1695 822 94.7005 873 95.7237
PNN 100.000 1780 868 100.00 912 100.00

Cizelge 6.34 2003 yilindaki Protein Yapr Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni

protein ve 19- pencere boyutu i¢in test sonuclar1 (tabaka sinifi ¢ikarilmais)

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 738

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 390

Test Toplam Sarim Sayis1 : 348

Test Test Test
Test Test
Sarmal | Sarmal Sarim
YSA Basarim | Toplam Sarim
.. . Basarim | Basarim Basarim
Yontemleri | Oram Test Basarim
(%) |Basans Sayisi Orani Sayist Oram
(%) (%)
SOGR 59.4595 440 285 73.0769 155 44.5402
SOM 55.9459 414 258 66.1538 156 44.8276
GRNN 29.0541 215 129 33.0769 86 24.7126
MLP 64.5946 478 263 67.4359 215 61.7816
PNN 52.7027 390 390 100.000 0 0
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Cizelge 6.35 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 11- pencere boyutu i¢in egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 2008

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 841

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 865

Egitim Toplam Tabaka Sayis1 : 302

Egitim Egitim | Egitim Egitim Egitim | Egitim | Egitim
Toplam | Sarmal | Sarmal Sarim | Tabaka | Tabaka
YSA Basan o Sarim
.. . Egitim | Basann | Basar Basan Basar1 | Basar
Yontemleri | Oram Basari
(%) Basarist | Sayist | Oram Sayist Orani Sayisi Orani
(%) (%) (%)
SOGR 62.9482 | 1264 656 | 78.0024 538 62.1965 70 23.1788
SOM 64.2928 | 1291 662 | 78.7158 563 65.0867 66 21.8543
GRNN 99.9004 | 2006 840 |99.8811 864 99.8844 302 100.00
MLP 96.7131 | 1942 833 ] 99.0488 838 96.8786 271 89.7351
PNN 99.9502 | 2007 841 100.00 864 99.8844 302 100.00

Cizelge 6.36 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 11- pencere boyutu i¢in test sonuclari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 804

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 355

Test Toplam Sarim Sayis1 : 334

Test Toplam Tabaka Sayisi : 115

Test Test Test Test Test Test Test
Toplam Sarmal Sarim Tabaka
YSA Basan Sarmal Sarim Tabaka
.. . Test Basari Basan Basan
Yontemleri Oram Basari Basari Basari
(%) Basarisi Savisi Orani Savist Oram Savist Oram
o ay1s (%) ay1s (%) ay1s (%)
SOGR 47.2637 380 231 | 65.0704 | 133 | 39.8204 16 13.9130
SOM 47.1393 379 212 | 59.7183 | 159 | 47.6048 8 6.9565
GRNN 40.6716 327 16 45070 | 311 |93.1138 0 0
MLP 50.3731 405 219 | 61.6901 | 129 | 38.6228 57 49.5652
PNN 44.7761 360 351 | 98.8732 9 2.6946 0 0
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Cizelge 6.37 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 15- pencere boyutu i¢in egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1986

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 840

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 834

Egitim Toplam Tabaka Sayis1 : 312

e Egitim | Egitim e Egitim | Egitim | Egitim
Egitim Toplam | Sarmal | Sarmal Egitim Sarim | Tabaka | Tabaka
YSA Basar .. Sarim
.. . Egitim | Basar1 | Basan Basar1 | Basar1 | Basar
Yontemleri | Orani Basari
(%) Basaris1 | Sayis1 | Orani Sayist Oram Sayisi Oram
(%) (%) (%)
SOGR 62.8902 | 1249 634 | 75.4762 547 65.5875 68 21.7949
SOM 63.1923 | 1255 648 | 77.1429 531 63.6691 76 24.3590
GRNN 99.8993 | 1984 839 | 99.8810 833 99.8801 312 100.000
MLP 94.2598 | 1872 811 | 96.5476 768 92.0863 293 93.9103
PNN 99.9496 | 1985 840 | 100.000 833 99.8801 312 100.000

Cizelge 6.38 2003 yilindaki Protein Yapr Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 15- pencere boyutu icin test sonuclari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 766

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 338

Test Toplam Sarim Sayis1 : 327

Test Toplam Tabaka Sayis1 : 101

Test Test Test Test Test Test Test
Toplam Sarmal Sarim Tabaka
YSA Basan Sarmal Sarim Tabaka
.. . Test Basari Basan Basan
Yontemleri Oram Basari Basari Basan
(%) Basarisi Savisi Orani Savisi Oram Savist Oram
’ UL e [P w) |PPP] (%)
SOGR 49.6084 380 234 169.2308 | 134 | 40.9786 12 11.8812
SOM 46.7363 358 213 163.0178 | 135 | 41.2844 10 9.9010
GRNN 38.7728 | 297 13 3.8462 | 284 | 86.8502 0 0
MLP 43.7337 335 220 |65.0888 | 67 |20.4893 48 47.5248
PNN 44.1253 338 338 | 100.000 0 0 0 0
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Cizelge 6.39 2003 yilindaki Protein Yap1 Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 19- pencere boyutu i¢in egitim sonuclari

Egitim Toplam Rezidii Sayis1 : 1867

Egitim Toplam Sarmal Sayis1 : 799

Egitim Toplam Sarim Sayis1 : 782

Egitim Toplam Tabaka Sayis1 : 286

e Egitim | Egitim e Egitim | Egitim | Egitim
Egitim Toplam | Sarmal | Sarmal Egitim Sarim | Tabaka | Tabaka
YSA Basar .. Sarim
.. . Egitim | Basar1 | Basan Basar1 | Basar1 | Basar
Yontemleri | Orani Basari
(%) Basaris1 | Sayist | Orani Sayist Orani Sayisi Orani
(%) (%) (%)
SOGR 61.5961 | 1150 653 | 81.7272 | 452 57.8005 45 15.7343
SOM 64.0064 | 1195 643 | 804756 | 495 63.2992 57 19.9301
GRNN 100.000 | 1867 799 |100.000 | 782 100.000 286 100.000
MLP 99.7322 | 1862 797 | 99.7497 782 100.000 283 98.9510
PNN 100.000 | 1867 799 |100.000 | 782 100.000 286 100.000

Cizelge 6.40 2003 yilindaki Protein Yapr Tahmini Konferansi’nda sunulan 15 yeni
protein ve 19- pencere boyutu i¢in test sonuclari

Test Toplam Rezidii Sayis1 : 825

Test Toplam Sarmal Sayis1 : 358

Test Toplam Sarim Sayis1 : 343

Test Toplam Tabaka Sayis1 : 124

Test Test Test Test Test Test Test
Toplam Sarmal Sarim Tabaka
YSA Basan Sarmal Sarim Tabaka
.. . Test Basari Basan Basan
Yontemleri Oram Basari Basari Basan
(%) Basarisi Savisi Orani Savisi Oram Savist Oram
’ UL e [P (w) |PPP] (%)
SOGR 48.0000 396 246 | 68.7151 | 141 |41.1079 9 7.2581
SOM 46.0606 380 238 ]66.4804 | 132 | 38.4840 10 8.0645
GRNN 35.8788 | 296 23 6.4246 | 273 | 79.5918 0 0
MLP 48.3636 399 193 | 539106 | 152 |44.3149 54 43.5484
PNN 43.6364 360 358 | 100.000 2 0.5831 0 0




83

SOGR, SOM’a karst 2004 yilimin sonunda tamamlanmis yepyeni bir algoritmadir.
Sonuglardan da goriilecegi gibi SOGR, SOM’dan ve diger algoritmalardan da daha iyi bir
sonug vermistir. SOGR ve SOM i¢in 3 boyutlu topoloji kullanilmistir. SOGR ve SOM’da ilk
once 8 komsuluk kullanilmistir ve bu komsuluklar egitim isleminde 4 kademede azaltilmistir.
SOGR’1n SOM’dan farki SOM’da belli bir komsuluk iliskisi var. SOM’da kazanan diigiim ve
onun komsularinin agirliklar1 degismektedir. SOGR’da ise her zaman kazanan diigiimlerin
agirliklart degismektedir, lokal komsuluklarin bir anlami yoktur, SOGR’da global siralama
vardir. Ornegin SOGR’da bir diigiim kazamirsa, daha sonra lokal komsuluga bakilmaksizin,
genele bakilarak ondan sonraki agirlikla giris arasinda en yakin mesafeye sahip olan diigiim
kazanan diigiim olur ve sadece kazanan diigtimlerin agirliklar1 degisir. Aym1 zamanda SOGR,

SOM’dan daha kisa siirede cevap vermektedir.

Bu calismada YSA algoritmalarinda SOGR ve SOM i¢in harita boyutu : 20x20 , iterasyon
ise 5000 olarak alinmustir. Diger YSA algoritmalarinda 1000 iterasyon alinmistir. Ciinkii
GRNN ve PNN da iterasyon sayist degisse bile sonu¢ degismemektedir. MLP de ise iterasyon
1000 olmasina ragmen egitim daha kiiciik iterasyon sayilarinda tamamlanmaktadir. SOGR,

SOM ve MLP programlari 5 defa calistirilip, ortalamalart alinmistir.

Bu calismada goriildiigii gibi diger yapilan calismalara gore daha yiiksek dogruluk oranlari,
daha farkli YSA metodlar1 ve de yepyeni bir algoritma olan SOGR’un ne kadar iyi sonug
verdigi goriilmiistiir. En iyi sonu¢ 11-13-15 pencere boyutlarinda goriilmiistiir. Ayrica en
basarili siniflama sarmal yapisinda goriilmiistiir. Tabaka yapis1 proteinlerde en az goriilen
yapidir ve tabaka yapist genel dogruluk oranini diisiirmektedir. Konferansta sunulan
proteinlerin toplam rezidii sayilari ile hemoglobinlerin toplam rezidii sayilar birbirine yakin
olmasina ragmen kestirim sonuclari birbirinden farklidir. Bunun nedeni ise proteinlerin

rezidiiler ve ikincil yapilar arasindaki korelasyon farkidir.

YSA algoritmalar1 incelendigi zaman, test dogruluk sonuglart icin en iyi sonucu SOGR,
egitim dogruluk sonuglari i¢in en iyi sonucu ise PNN vermistir. Egitim icin 6zellikle GRNN
ve PNN ile cok yiiksek dogruluk oram elde edilmistir. MLP de veriyi ¢ok iyi 0grenmistir,
clinkii geriye yayilim algoritmas: ile kendini her veriye gore uyarlayarak o yone dogru
yaklasim yapmaktadir. Genelde ve 6zellikle de hemoglobinlerde GRNN ve PNN ise genel bir
ifadeyle; kendilerine gore bir egri uydurma (olasilik dagilim fonksiyonu) ile daha dengeli bir

yaklasim yapmistir. Ayrica GRNN ve PNN diger algoritmalara gore daha hizhidir.
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Ayrica GRNN,PNN,SOGR ve SOM, MLP’ye gore egitim datasinda bir degisiklik oldugunda
YSA modelinin yeniden uyarlanmasina gerek yoktur. Genel olarak PNN ve GRNN sonug¢

olarak birbirine cok benzemektedir.

Sonu¢ olarak insan sagligi bakimindan cok Onemli olan proteinlerin fonksiyonelligi
(proteinlerin gorevlerinin bilinmesi) icin mutlaka proteinlerin ikincil yapilarinin bilinmesi
gereklidir. Proteinlerin ikincil yapilarinin bilinebilmesi i¢in deneysel yontemler vardir, ama
bu yontemler ¢cok zaman almakta, ¢cok zor olmakta ayrica da ¢cok pahali yontemlerdir. Bu
calisma da gosteriyor ki YSA ve Ozellikle de SOGR diger bir cok alanda oldugu gibi

proteinlerin ikincil yapilarinin kestiriminde de oldukga iyi sonuglar vermistir.
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