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Ozet

DNA dort tip niikleotidden olusan bir zincir molekiildiir. Son
yillarda DNA iizerinde yapilan g¢alismalarda, DNA ‘daki
niikleotid  dizilislerinin ~ birbiri ardir swa tekrar ettigi
goriilmiigtiir. STR olarak adlandirilan ve ¢esitli alanlarda
kullanilan bu tekrarlar genetik hastaliklarda, adli amagh kimlik
tespitinde, babalik arastirmalari ve timér biyokimyasal
arastirlmalar gibi bir¢ok farkly amaglar igin kullanilmaktadr.

Bu makale ¢alismasinda, 4 bakteri tirinin  farkl
uzunluklardaki DNA dizilimleri alinarak, bu dizilimlerde tekrar
eden niikleotid ciftlerin frekansi bulunmugs ve elde edilen bu
frekans degerlerine Karar Agact algoritmalarimdan J48, LMT
ve RandomForest uygulanarak bir siniflandirilma yapilmgstir.
Suniflandirma sonucunda RandomForest algoritmasmnin, J48 ve
LMT algoritmalarindan smiflandirma basarumimin ¢ok daha
yiiksek oldugu goriilmiistiir.

Anahtar Kelimeler: DNA dizilimi,
smiflandirma, STR, Karar agaglari.
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Abstract

DNA is a chain molecule consists of four kind of nucleotides. In
recent year’s studies on DNA, it is showed that sequences of
nucleotide in DNA are repeated one after another. These
repeats called STR are used in various fields such as genetic
diseases, forensic identification, fatherhood research,
biochemical tumor research.

In this paper, it was found the frequency of repetitive nucleotide
pairs taking DNA sequences of different lengths of the four
bacterial species and a classification was made to obtained
frequency values by using J48, LMT and Random Forest
algorithm from Decision Trees. Classification results show
performance of RandomForest algorithm is much higher than
performance of J48 and LMT methods.

Keywords: DNA sequence, feature extraction, classification,
STR, decision trees.
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1. Giris

Biyoinformatik, 6zellikle molekiiler biyoloji ile bilgisayar
teknolojisini ve bununla iligkili veri isleme aygitlarini
bilinyesinde barindiran bilimsel bir disiplindir. Bir diger
tanimla, karmagik biyolojik verilerin derlenmesi ve analiz
edilmesinde bilisim teknolojilerinin kullanilmasi esasina
dayanan ve biyolojik olaylarmn  molekiiler diizeyde
aciklanmasina yardimer olan bir bilimdir.

DNA dizilim hizalama biyoinformatigin en temel
problemlerinden biridir. DNA diziliminin temel yapitasi olan
niikleotidin yapisinda fosfat, seker ve organik baz bulunur.
Organik bazlar adenin (A), timin (T), sitozin (C) ve guanin
(G)'dir. Niikleotidler hangi organik bazi igeriyorlarsa o bazin
ismiyle adlandirilirlar.

Son yillarda DNA {izerinde yapilan arastirmalarda;
DNA’daki bazlarin ve baz dizilimlerin birbiri ardi sira tekrar
ettigi belirlenmistir. Tekrarlayan bu niikleotid dizileri;
kromozomal sentromeri g¢evreledikleri igin “satellit (uydu)”
ismini almiglardir. Mikrosatellitler, DNA lokuslari; 2-6
niikleotit uzunlukta kisa, tekrarlanan DNA dizilerini ifade
etmektedir [1,2]. Mikrosatellitler; basit dizi tekrarlar1 (Simple
Sequence Repeats, SSR) ya da kisa ard arda tekrarlar (Short
Tandem Repeats, STR) olarak da adlandirilirlar.[1,3]. Bu
tekrarlar genetik kokenli haritalamada, timér biyokimyasal
arastirmalarda, adli bireysel kimlik tespitinde, babalik ve niifus
genetik analizlerde yaygin bir sekilde kullanilmaktadir [4]
Cesitli veri madenciligi tekniklerinin kullanilmast DNA
dizilimlerinin siiflandirilmasi agisindan biiyiik 6neme sahiptir.

Bu makalede DNA dizilimlerini siniflandirmada Karar
Agaci algoritmalarimdan J48, LMT(Lojistik Model Agaci) ve
RandomForest (Rasgele Agac) kullanilmstir.

2. Verilerin elde edilmesi

Bu caligmada deneysel veriler i¢in National Center for
Biotechnology(NCBI) sitesi Gen bankasindan [5] gergek
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veriler alinmustir. Alinan Escherichia coli, Bacillus cereus,
Buchnera aphidicola ve Enterobacter cloacae gibi 4 bakteri tiirii
smiflandirilma i¢in kullanilmigtir. Tablo 1°de kullanilan bakteri
tirleri, erisim numaralari, sayilart ve ortalama uzunluklari
verilmigtir

Tablo 1: Kullanilan veri tiirlerinin agiklamasi

. .. Bakteri | Dizilimdeki
Sira B?kEel’l Erisim Ornek | Niikleotid
Tiirii Numarasi
Sayisi Sayisi
1 Ejl"ihe”cma AE14075 | 31 102
Bacillus
2 cereus NC_016771 | 40 94
g | Buchnera | 610886 | 35 9
aphidicola
Enterobacter
4 cloacae EU606203 | 48 104

3. Uygulamada Kullamlan Karar Agaci
Algoritmalar:

Veri  Madenciligi ile smiflandirmada en  ¢ok
kullanilanlardan yontemlerden birisi de karar agaclaridir. Karar
agacinin yapisinda her bir diigiim bir niteligi temsil eder. Dallar
ve yapraklar agac¢ yapisinin elemanlaridir. En istteki eleman
kok, en alttaki eleman yaprak ve bunlarm arasinda kalan
elemanlar ise dal olarak isimlendirilir [10]. Karar agacinda
kurallar kokten yapraga dogru inilerek (IF-THEN rules) yazilir.
Karar agaci yonteminde bir olayin sonuglandirilmasinda
sorunun cevabina gore hareket edilir. Sekil 1’ de bir karar
agacinin yapisi gosterilmektedir.

1. Seviye Kok
—————

2. Seviye Dal Dal

3. Seviye Yaprak Yaprak Yaprak

Sekil 1: Bir Karar Agacinin yapisi

a. J48 Algoritmasi

Enformasyona dayali, verilerden ilgili 6zellikleri segmek
icin otomatik islem yetenegine sahip, Naive Bayes, ID3,
Lojistik Regresyon gibi algoritmalarina gore siniflandirmasi en
yiiksek algoritmadir. Enformasyon kazancinin en iyi oldugu
noktadan Ornekleri bdlen yinelemeli algoritmadir. IF-THEN
kurallarina dayali bir karar agaci ve iiyelik fonksiyon kiimeleri
¢iktis verir. Agac yapisi, denekleri bdlme ve agacin en iyi kok
degiskeninin segilmesi siireci ile baslayip yukaridan asagiya
dogru insas1 gerceklestirilmektedir. J48, anlamli olmayan diger
bir deyisle zayif dallar1 kesmek i¢in etkin bir budama iglemi
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yapabilmektedir. Bunun nedenlerinden biri, karar agaglarinin
amacinin veri kesfetmek degil, veriler iizerinde basit bir
smiflandirma modeli olusturmak olmasindandir [11].

b. LMT Algoritmasi

Lojistik Model Agac1 Algoritmasi, Lojistik Regresyon ve
Karar Agact Ogrenmesi algoritmalarin birlestiren denetimli bir
smiflandirma modelidir. Bu agaclar yapraklarinda lojistik
azalma fonksiyonlari olan siiflandirma agaglaridir. [12]. LMT,
LogitBoost tekrar sayismi bulmak i¢in capraz dogrulama
kullanir. Algoritma ikili ve ¢oklu sinif hedef degiskenleriyle
ilgilenebilir.

c. RandomForest Algoritmasi

2001 yilinda Breiman tarafindan gelistirilen bu
algoritmada siniflandirici igin amag, tek bir karar agaci tiretmek
yerine her biri farkli egitim kiimelerinde egitilmis olan ¢ok
sayida agacin kararlarini birlestirmektir. Farkli egitim kiimeleri
icin aym1 dagilimhi rasgele ozellik se¢imi kullanilir. Karar
agaclarini olustururken, her seviyedeki 6zniteligi belirlerken
once biitiin agaclarda birtakim hesaplamalar yapilarak nitelik
belirlenir, daha sonra diger agaglardaki nitelikler birlestirilerek
en fazla kullanilan 6znitelik segilir. Segilen 6znitelik agaca
dahil edilerek diger seviyelerde ayni islemler tekrarlanir.
Algoritmay1 baglatmak icin her bir diigimde kullanilan
degiskenlerin sayis1 ve gelistirilecek agaglarin sayisi kullanict
tarafindan belirlenmelidir. RandomForest (RO), agag iiretmek
icin CART (Classification and Regression Tree) algoritmasini
kullanir. Digiim ve dallar bu algoritmanin 6zelliklerine uygun
olarak olusturulur.

4. Uygulama Sonuglar:

Bu ¢alismada yer alan uygulama, Gen bankasidan alinan
Escherichia coli, Bacillus cereus, Buchnera aphidicola ve
Enterobacter cloacae gibi 4 bakteri tlirden olusan toplam 154
ornek tizerinde gergeklestirilmigtir. Makalede kullanilan J48,
LMT ve RandomForest karar agaci algoritmalar1 i¢in 154 satir
17 stitun igeren bir giris matrisi olugturulmustur. Bu matrisin ilk
16 sititununu DNA dizilimde bulunan niikleotid ¢itlerinin
frekans dagilim degerleri olusturmaktadir. Bu tiirlerin DNA
dizilimlerinin karakteristik matrisini olusturmak i¢in DNA
dizilimlerinden 6zellik ¢ikarimi yapilmistir. Bu 6zellik ¢ikarimi
icin Tablo 1°de verilen her bir tiiriin ortalama uzunluguna gore
dizilimde yer alan niikleotid c¢iftlerin frekans dagilimi
bulunmustur. Bir DNA diziliminde yer alabilecek niikleotid
ciftleri AG, AC, AT, AA, GA, GC, GT, GG, CA, CG, CT, CC,
TA, TG, TC, TT seklindedir. Uygulamada her bir 6rnek i¢in bu
niikleotid c¢iftlerinin dagilim frekansi denklem (1) ‘e goére
hesaplanmustir [4].

SiS;
fSis,-:ISI_f1 (1)
Denkleme goére S;S; niikleotid ciftlerinin  DNA

diziliminde bulunma sayisi, |S| ise DNA diziliminin

uzunlugudur.
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Omegin ‘GATCAACATATTGTGACGCACGT’ seklinde
verilen DNA diziliminde niikleotid citlerinin frekanslarinin
denklem (1)'e gore hesaplanmasi tablo 2’de verilmistir.

Niikleotid ¢iftlerinin frekans dagilim degerleri ile olusturulan
giris matrisine Karar Agaci algoritmalarindan J48, LMT ve
RandomForest algoritmalart uygulanmig ve uygulama
sonuglar1 tablo 3°’de gosterilmistir. Sonuglara bakildiginda
RandomForest algoritmasinin %100 basarili bir siniflandirma
yaptig1 goriilmektedir. Buna ragmen LMT algoritmasinin

performansi ise diger algoritmalara gore daha diisiiktiir.

Tablo 2: Ornek dizilimin matris siitunlart

Niikleotid | Frekans | Niikleotid | Frekans
Cifti Degeri Cifti Degeri
AA 0.0526 TG 0.0434
AT 0.157 CA 0.1304
TA 0.0434 AC 0.0526
TT 0.434 TC 0.0434
GG 0 CT 0
GA 0.0869 CcC 0
AG 0 GC 0.0434
GT 0.0869 CG 0.0869

Tablo 3: Karar Agaglar1 Algoritmalarinin Siniflandirma Sonuglarinin Karsilastirilmast

Siniflandirma Durumlari J48 Algoritmasi LMT Algoritmasi RandomForest
Algoritmasi
Dogru Siniflandirma % 93 %86 100
Yanlig Smiflandirma %7 %14 0
Kappa Istatistigi 0.8406 0.6835 1
Mutlak Ortalama Hata 0.1211 0.2459 0.074
Kok Karesel Hata 0.2461 0.3118 0.1265
Bagil Mutlak Hata %26.93 %54.65 %16.45
Kok Bagil Karesel Hata %51.95 %72.14 %26.70
5. Sonug [3] Butler J.M., Forensic dna typing: biology, technology, and

STR lokuslar belli bir niikleotid dizilimine sahip ardarda
tekrarlanan iinitelerden olugmaktadirlar. Farkli alanlarda
degisik amaclarla kullanilan STR lokuslarindan genetik
hastaliklarda, adli amagli kimlik tespitinde, babalik
aragtirmalart  ve timdr biyokimyasal arastirilmalarinda
yararlanilmaktadir.

Bu makale c¢alismasinda, bakteri tiirlerinin farkli
uzunluklardaki DNA dizilimleri alinarak, bu dizilimlerde tekrar
eden niikleotid ¢iftlerin frekanst bulunmusg ve elde edilen bu
frekans degerlerine Karar Agaci algoritmalarindan J48, LMT
ve RandomForest algoritmalar1 uygulanarak bir smiflandirma
yaptlmistir.  Smiflandirma  sonucunda ~ RandomForest
algoritmasinin J48 ve LMT algoritmalarindan bagariminin daha
yiiksek oldugu ve hatta %100 dogruluk orantyla siiflandirma
yaptig1 gorillmiistiir.
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