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ONSOZ

1676’da  Isaac Newton, “Eger ileriyi  gorebilmissem, devlerin omuzlarinda
durdugumdandir” ciimlesiyle bilimin isleyisinin Ozetini yapmustir. Stiphesizdir ki bilim
diinyasimin geldigi nokta, omuzlarinda yiikseldigimiz bilim msanlar1 sayesindedir. Bu tez
cahsmasini gergeklestirirken omuzlar1 ilizerinde durdugum tiim bilim insanlarina, bilime
goniil verdikleri ve yaptiklar1 tiim katkilar i¢in tesekkiirii bir borg bilirim.

Devlerin omzunda durabilmek biiyiik bir beceri gerektirmektedir. Bu beceriye sahip olan
ve tiim gayretiyle bana Ogretebilme c¢abasmi gosteren, tez calismam boyunca her
bagvurdugumda beni dogruya yonlendiren, biim insant olmamn ayrmtilarmi sabir
gostererek Ogreten saygideger tez damgmanim Dog¢. Dr. Mehmet Hakan Satman’a bu
doktora tez calismasini bilime yarasr sekide tamamlayabilmemi sagladigi i¢in biiyiik
minnetle tesekkiirlerimi sunarim.

Akademisyenlik hayatma atimamdaki en biiyik paym sahibi, her zaman Ogrencilerinin
arkasnda duran ve her zaman bir hocadan daha fazlas1 olan Prof. Dr. Seving Giilsegen’e
bana kattiklar1 i¢in ¢ok tesekkiir ederim.

Iyi niyet ve gayretleriyle bana her zaman yardimci olan hocalarrm Prof Dr. Zuhal
Tanrikulu’'na, Yrd. Dog¢. Dr. Cigdem Erol'a, Dog. Dr. Seda Tolun’a ve Yrd. Dog. Dr.
Zerrin Ayvaz Reis’e; admi sayamadigim tim hocalarima ve ¢ahsma arkadaglarima
tesekkiir ederim. Cahsma arkadasi olmanin Gtesinde her zaman yanimda olan ve bana
destek veren sevgili arkadasim Dr. Serra Celik’e ayrica tesekkiir ederim.

Hayati 6grenmemi ve ona tutunmamu saglayan; her zaman ellerini swtimda hissettigim
canm annem Ayse Akadal’a, babam Yunus Akadal’a ve kardesim Erman Akadal’a
tesekkiirlerimi sunarm. Ayrica ailemden ayr tutamadigim dostum Oguz Saltik’a, her
zaman yanimda oldugu ve beni destekledigi icin tesekkiir ederim.

Elbette bu hayattaki en biiyiik destek¢im, yol arkadasm ve birickk esim Inayet Akadal’a
bana sundugu tiim giizellikler ve birickk oglumuz Hakan Umut Akadal’t diinyaya getirdigi
icin goniilden tesekkiir ederim.

Insanliga faydah olmasi dilegiyle.

Mayis 2017 Emre AKADAL
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OZET

DOKTORATEZI

HAM VERILERIN GENETIK ALGORITMALARLA ILISKIiSEL
VERITABANLARINA DONUSTURULMESI ve BIR UYGULAMA

Emre AKADAL

istanbul Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii

Enformatik Anabilim Dah

Damsman : Do¢. Dr. Mehmet Hakan SATM AN

Ham veriler, veriye Ozel tasarlanmig bir veri yapisi sayesinde etkin bicimde saklanabilir
ve islenebilirler. Iliskisel veritabanlari, Codd (1970) tarafindan ortaya atilan, verinin daha
kiiciik tablolar (varlklar) icerisinde ifade edilmesiyle birlikte veri tekrarmi en aza
mndirebilen; veriyle ilgili islemlerde performansi arttrabilecek bir veri saklama
yontemidir. Elektronik tablo bi¢iminde saklanan bir veri setinin, iligkisel veritabani
formuna getirilmesi islemine normalizasyon adi verimektedir. Normalizasyon, verinin
normal formlara getirilmesiyle uygulanmaktadwr. Ancak normal formlar ile birlkte gelen
ve uyulmas1 gereken kurallar, sezgisel ve 6znel kararlara bagh olarak uygulandigi i¢in
tasarimciya gore farkhlik gosterebilmektedir. Bu sebeple her zaman en iyi iliskisel
veritaban1 tasarmina ulasilamayabilir. Bu durum, normal form kurallarmin sistematik ya
da otomatik olarak uygulanmasinin zorlugunu gostermektedir. Literatiirde normalizasyon
isleminin otomatik olarak gerceklestirilebilmesiyle ilgili ¢esitli cahsmalar bulunmaktadir.
Ancak bu ¢aligmalarm ortak dezavantaji, kullanicidan fonksiyonel bagmliliklarin talep
ediliyor olmasidir. Fonksiyonel bagmhliklarin hatalh belirlenmesi, iliskisel veritabani
tasarmminin  hatal  olusturulmasina sebep olabilecegi icin slirecin  otomatik hale
getirilmesindeki  zorluk, varhgmi korumaktadw. Bu tez c¢ahsmasi kapsaminda
normalizasyon islemi bir optimizasyon problemi olarak ele alnmistr. Ama¢ fonksiyonu,
normalizasyon tamm ve kurallar1 gozetilerek Onerilmistir. Literatiirdeki cahsmalardan
farkli olarak bu ¢ahsmada kullaniciddan herhangi bir bilgi istenilmemekte, verilen ham
veri setine karsihk iliskisel veritabani tasarmi Onerisi sunulabilmektedir. Uygulama,
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secilen 20 veritabanmin veri setine doniistiiriildiikten sonra Onerilen algoritmanin tekrar
aym tasarmu Onermesi beklenerek gerceklestirilmistir. Uygulama sonuglari, algoritmanin
basarih bir sekilde iliskisel veritabani tasarmm Onerisi sunabilecegini gostermistir.

Mayis 2017, 199 sayfa.

Anahtar kelimeler: Iliskisel veritabani, normalizasyon, otomatik normalizasyon,
genetik algoritmalar, ¢ok amach optimizasyon.
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SUMMARY

Ph.D. THESIS

CONVERTING RAW DATASETS TO RELATIONAL DATABASES USING
GENETIC ALGORITHMS and AN APPLICATION

Emre AKADAL

Istanbul University
Institute of Graduate Studies in Science and Engineering
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Supervisor : Assoc. Prof. Dr. Mehmet Hakan SATM AN

Raw datasets can be stored and processed through a specific modelled data modal.
Relational database, suggested by Codd (1970), is a data management method that can
minimize the redundant parts of data thanks to the identification of the data n smaller
tables (entities) and increase the performance in data-related processes. The process of
converting a data set stored in electronic table form mto relational database form is called
normalization. Normalization is applied by converting the data into normal forms.
However, since the rules arising from the normal forms and to be followed are applied
depending on intuitive and subjective decisions they can vary according to the designer.
Therefore, the best relational database design cannot always be achieved. This indicates
the difficulty of applying normal form rules systematically or automatically. In literature,
there are various studies regarding the automatic execution of the normalization process.
However, the common disadvantage of these studies is that they demand functional
dependencies from the user. Since the determination of functional dependencies
incorrectly causes the incorrect design of the relational database, the difficulty in
automatizing the process preserves its existence. Within the scope of this thesis study,
normalization process was discussed as an optimization problem. The objective function
was proposed by considering the definition and rules of normalization. Unlike the studies
in the literature, in this study no information is demanded from the user and a relational
database design suggestion can be offered in response to the given raw data set. The
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application was performed after the selected 20 databases were turned into data set with

an expectation that the proposed algorithm results the same design again. The application
results showed that the algorithm could successfully put forward a relational database

design proposal.

May 2017, 199 pages.

Keywords: Relational database, normalization, automatic normalization, genetic
algorithms, multi-objective optimization.
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1. GIRIS

Veriyi kaydetmek, her zaman bilgisayarlarin temel 6zelliklerinden biri olmustur. Rowley
(2007) tarafindan sunulan Bilgelik Hiyerarsisi (Wisdom Hierarchy), bilgiye erismede
temel bilesenin  veri oldugunu gostermektedir. Hiyerarsiye gore, ele alman veri
miktarindaki artis, daha ayrmtii ve daha nitelkli bilgiye erismede fayda
saglayabilmektedir. Yeterli veri miktarina sahip olmak bilgiye erisme siirecinde Onemli
rol oynamaktadir (Fayyad, Piatetsky-Shapiro ve Smyth, 1996).

Teknolojik gelismelerle birlikte, elektronik ortamda kayt yapilabilme kapasitesinin de
artmasityla birlkte daha fazla miktarda veriyi kaydetme ihtiyaci meydana gelmistir.
Vermnin kaydediimesiyle ilgili yontemler, bilgiye ulasma siirecinde verinin daha kolay
islenebilmesi i¢cin Onem tagmaktadw. Kaydedilen veri miktarinin artmasi, veriyle
yapilacak islemler icin dikkathi olunmasini gerektirmektedir (Dunkel ve Soparkar, 1999).
Yadav ve Goyal (2013) tarafindan bilgisayarlagtirilmis kayit sistemi olarak tannmlanan
veritabanlar1, veri miktar1 arttikga veri isleme siireglerinde kullanilabilecek ¢ok sayida
yontem olarak ortaya ¢ikmustir. Bu ¢ok sayidaki yontemin birgogu tamamlanamamis olsa
da One cikan veri yonetimi modelleri kronolojik swayla hiyerarsik, ag ve iliskisel

veritabanidir (Codd, 1981).

Hiyerarsik veritabanlari, geleneksel ve herhangi bir kural ya da diizene sahip olmayan
veri saklama yontemlerinin getirdigi dezavantajlardan dolayr Onerilmistir (Henry, 1969).
Bu veritabanlary, tiim veri pargalarmi hiyerarsik olarak bwbirine  baglayarak
cahsmaktadir. Hiyerarsik veritabanlarinin getirdigi en biiyiikk dezavantaj, verinin her
zaman tek tip hiyerarsiye sahip olacagi varsaymmidir. Hiyerarsik veritabaninda veri
yalmzca tek bir yere bagh olmak zorundadw. Bir veri par¢asmin birden fazla baglantiya
sahip olmas1 gerekliligi, hiyerarsik veritabanlar1 i¢cin ¢6ziilmesi zor bir sorun olarak ortaya
cikabilmektedir.

Bachman (1969), ag veritaban1 kavrammi ortaya ¢ikartmistir. Ag veritabani, hiyerarsik

veritabaninin en biiyiikk zaafiyetini ortadan kaldrmaktadir. Her bir veri pargasy, isaretgiler



vasttastyla birbirleri ile iligkilendirilebilmektedir. Bu sayede hiyerarsik veritabanlarinda
bulunan, her veri par¢asmin tek bir yere bagh olma zorunlulugu ortadan kalkmaktadir.

Codd (1970), ag veritaban1 fikrini gelistirerek ve igerdigi problemlere ¢oziim bularak
liskisel veritabanmi1 fikrini ortaya atmustwr. Giinlimiizde iliskisel veritabanlari, bilgisayar
sistemlerinde ve yazlimlarda siklkla kullanilmaktadir. Bashk 2.1 altinda iliskisel
veritabanlar1 ve 6zelliklerine ayrmtili olarak degmilmistir.

Bu tez caligmasinda, bir veri setinin iligkisel veritabani formuna getirilebilmesi ic¢in
uygulanmas1 gereken normalizasyon siirecinin otomatik olarak gerceklestirilebilmesi
konusu iizerine ¢ahsilmistr. Normalizasyon siireci ve ayrmtilar1 Baghk 2.1.4’te; otomatik
normalizasyon siireci ve daha once gerceklestirilmis c¢ahsmalar Bashk 2.1.5’te ele
almmistr. Biligsel olarak uygulanmasi gereken kurallardan olusan, dolaysiyla 6znel
degerlendirme 1ile gerceklestirilebilen normalizasyon islemi, tez ¢ahsmasi icerisinde bir
optimizasyon problemi olarak ele almmistr. Bir veri modelinin normalizasyonunu
saglamas1 beklenen bir ama¢ fonksiyonu tasarlanmis ve Onerilmistir. Optimizasyon
isleminin ger¢eklestirilebilmesi i¢in arag olarak bir sezgisel optimizasyon yontemi olan

genetik algoritmalar tercih edimistir.

Ikinci bolim, iki alt bashktan olusmakta ve genel literatiir taramasi sonuglarini
icermektedir. Birinci alt bashkta iliskisel veritabani kavranu incelenmistir. Ikinci alt
bashkta ise secilen optimizasyon yontemi olan genetik algoritmalardan bahsedilmis;
temel operatdr ve Ozellikleri anlatilmustir. Uciincii bolim ¢allsmanin  yonteminin
ayrmtilarmi teknik bir anlatimla sunmaktadwr. Dordiincii boliimde uygulanan ydntem
sonucunda elde edilen bulgular sunulmustur. Besinci bolimde, tiim bu ¢alisma ile elde
edilen sonuclar, fayda ve eksiklikleriyle birlkte sunulmus; ileri ¢ahsmalar i¢in Onerilerde
bulunulmustur.



2. GENELKISIMLAR

2.1. ILISKiSEL VERITABANLARI

Hiyerarsik ve ag veritabanlari, geleneksel dosya temelli sistemlere gore daha kullanisli
olmasina ragmen tiim ihtiyaglar1 karsilayamamaktadir. Bu veritabanlarinin smirliliklari,
iliskise] modelin (the relational model) gelistirilmesine onciilik etmistir. Iliskisel model
kavram, bir yap1 ve dil kullanarak veri yonetme yaklagimi olarak ortaya ¢ikmustir (Codd,
1969). Buna bagh olarak Codd (1970), iliskisel veritaban1 modelini sunmustur.
Veritabani, verilere kolaylkla erisiimesini ve organize edimesini saglayan yapilardir
(Cagitay ve Tokdemir, 2010). Codd (1982), iliskisel veritabanimnin ortaya ¢ikmasindaki
motivasyonunu lic amag ile belirtmistir. Birincisi ve en 6nemlisi veritabani yonetimindek i
fiziksel ve mantiksal beklentilerin kesin ve net olarak birbirinden ayrilabilmesidir. Buna
verinin bagmsizhg (data independence) ad1 verimistir. Ikinci motivasyon tiim kullanic1
ve programcilarin anlayabilecegi basit bir yapi ortaya koyabilmektir. Buna ifade
edilebilirlik (communicability) denilmistir. Ugiincii motivasyon ise kullanicilarin veri
lizerinde iglem yiiriitebilmesini saglayacak, kaydi isleme (set-processing) adi verilmis iist
seviye bir dil olusturmaktir.

Iliskisel veri modeli; ilkel veri tipleri, kayitlar, kayit kiimeleri (tablo/varlik) ve iliskilerden
olusmaktadir (Read, Fussell ve Siberschatz, 1992; Nizam, 2011). Veri, iliskisel
veritaban1 igerisinde, varlk adi verilen yapilarda saklanmaktadir. Veriye erisim, verinin
pozisyonu yerine degeriyle saglanmaktadir. Bu 6zellik, son kullanici ve programcilarin
{ireticiligini arttrmaktadr (Codd, 1982). Iliskisel veritabanlar1 bir ya da birden fazla
iliskisel varlktan olusabilir. iliskisel yapidaki her bir veri kayds, birincil anahtar (primary
key) adi verilen, her bir kaydm benzersiz olmasini saglayabilen, bir ya da birden fazla
nitelik birlesimi ile olusturulabilen bir nitelife (ya da nitelikk grubuna) sahip olmahdir.
Yap1 icerisindeki baz niteliklerin birbirleriyle capraz sekilde iliskili olmasi durumunda,
bu c¢apraz iliskiyi gosteren ve ikincil anahtar (secondary/foreign key) adi verilen bir
nitelk kullanilabilmektedir (Codd, 1970). Birincil ve ikincil anahtarlar swastyla Baglik
2.1.1 ve Bashk 2.1.2 igerisinde ayrmtil1 olarak ele almmaktadir.



Varlklar, niteliklere ve bu niteliklerin degerlerine sahip olan iki boyutlhn yapiardir.
Tasarim swrasnda kag nitelik olacag, niteliklerin alabilecegi degerlerin tiirli ve karakter
sayismin Ust smr1 belirlenir. Varhga zaman igerisinde yeni kayitlar eklenebilir, mevcut
kayttlar silinebilir ya da kayitlar tizerinde degisiklik yapilabilir. Bu durum varhgin,
dolayisiyla veritabaninin yonetimi ile ilgilidir. Tasarm hatasmdan kaynaklanan herhangi
bir problemle karsilasilmadigi veya yapida gelistirme yapimasi planlanmadigi siirece
niteliklerde degisiklik yapimasina ihtiyag duyulmamakta, yalmzca kayilar ile ilgili
islemler gerceklestirilmektedir.

Veritabaninda kag¢ adet varlk olacag, tasarrm asamasmda belirlenir ve yOnetilmek
istenilen veriye bagh olarak belirlenir. Kullanici, Ders, Sube, Klasor varlk ismmne birer
ornektir. Varlk icerisindeki niteliklerin birbirleriyle iligkili olmasi beklenmektedir.
Varlklar da kendi aralarinda, niteliklerin arasmda bulunandan farkh bir iliski tiirii
bulundurmaktadir. Bu iligki tiirii 1:1, 1:n ve nm olmak iizere ii¢ ¢eside sahiptir (Teorey,
Yang ve Fry, 1986). Bu iliski tirleriyle ilgili ayrmtili bilgt Bashk 2.1.6 icerisinde
sunulmustur.

Sekil 2.1'de verilen ornekte Yazarlar, YayinEvleri, Diller, Kategoriler ve Kitaplar adh 5
varlk bulunmaktadir. Her bir varligin nitelikleri, varh@a ait kutu igerisinde gosterilmistir.
Baz niteliklerin basmda bulunan PK ifadesi, o niteligin birincil anahtar 6zelligi tasidigini;
FK ifadesi ise ikincil anahtar ozelligi tasidigini gostermektedir.



Kitaplar
PK | KitaplD
Yazarlar KitapAdi Diller
PK | YazarlD » FK | KitapYazarlD PK | DillD
YazarAdi FK | KitapDillD < DilAdi
YazarSoyadi FK | KitapKategorilD <
» FK | KitapYayinEvilD
KitapYili
YayinEvleri Kategoriler
KitapUcreti
PK | YayinEvilD PK | KategorilD
KitapAciklama
YayinEviAdi . . KategoriAdi
KitapCevirmenID
) . KategoriAciklama
KitapKapagi
KitapStokMiktari

Sekil 2.1: Ornek liskisel Veritabani Tasarm.

Iliskisel veritabaninin &nde gelen avantajlars;

e yapilandiridmis veri olmasi,

e gereksiz tekrarm azhgi,

e genisletmenin kolayhgi,

e yontem ve veri bagimsizligy,

e veri yonetimini kolaylastirmasi ve merkezilestirilmesi,
e veri entegrasyonu saglanabilmesi,

e veri tutarsizli§inin olmamasi,

e cok kullanicinin islem yapmasina izin vermesi
olarak belirtilmistir (Sumathi ve Esakkirajan, 2007; Zhu, Zeng ve Cao, 2010).

Raghu ve Johannes (2000), veri yonetiminde iliskisel veritabant kullanilmasinin
getirebilecegi baz problemleri bir &mek ile agklamisti. Ornek ele alndiginda
yasanabilecek problemler;

1. Cok biiyik miktarda vermin tek bir disk ya da bilgisayar {izerinde toparlanabilmesi
¢ok zor olabilir



2. Cok biiyiik boyutta bir veri dosyasmin ac¢imasi bilgisayar bellegi icin yetersiz
gelebilir

3. Vermin iglenmesi i¢in Ozel programlar yazlmasi gerekebilir. Bu programin
yazilmasinda dikkate almmayan bir durum veri biitiinliiglinii bozabilir

4. Veriye farkh kullanicilarin erisim saglamasi sonucunda tutarsizlik olusabilir

5. Herhangi bir islem esnasnda sistem hatasi olusmasi, veri biitlinliigliniin bozulmasina
sebep olabilir

6. Sisteme erisimde etkin bir giivenlk yonteminin bulunmamasi, veriye erigmesi

istenmeyen kisilerin engellenmesinin saglanamamasima yol agabilir
olarak sralanabilmektedir.

2.1.1. Birincil Anahtar

Birincil anahtar, ele alman bir varlk icerisindeki kayitlar1 tammlayabilmeyi saglayan ve
essiz deger alan nitelik ya da nitelk grubudur (Chen, 1976). Tek basma benzersizlik
saglamayan nitelikler, birlikte dikkate alndiginda benzersizlik saghyorsa birincil anahtar
olarak kabul edilebilirler. Birincil anahtarlar genellikle bir varlk igerisinde ik swadaki
nitelk olarak yer almaktadirlar. Varlk igerisinde, tiim kayitlar icin benzersizligi
saglayabilecek bir nitelk bulunmast durumunda birincil anahtar o6zelligi bu nitelik
tarafindan tagmabilmektedir. Ancak bdyle bir nitelk olmamasi ya da olsa bile tiim
durumlar i¢cin benzersizlik saglayamayacagi diisiinilen durumlarda veritabani tasarimcist
tarafindan otomatik artan, sayisal degerli bir nitelik olusturulur. Bu nitelik genellikle "ID"
adm almaktadir. Giinliik hayatta karsilasilan "ID" kavramu da benzer sekilde meydana
gelmektedir. T.C. Kimlkk Numarasi, birincil anahtar i¢in verilebilecek en basit
orneklerden biridir. Benzer sekilde banka hesap numaralar1 ECBS (European Committee
for Banking Standards) tarafindan ISO 13616:1997 standartlar1 ile IBAN (International

Bank Account Number) formati sayesinde benzersiz ve tammlayici hale getirilmigtir!.

Varlk igerisinde bulunan ve birincil anahtar 6zelligi tastyabilecegi diigiiniilen nitelik ler,
varlga eklenecek yeni kaytlarla bu 6zelligini kaybetme olasiligina sahip olabilir. Bu
sebeple birincil anahtarm varlk igerisindeki niteliklerden herhangi biri olarak se¢ilmesi

yerine yeni bir nitelkk olarak varhga dahil edilmesi olasi problemlerden kagmmay1

" EBS204 V3 (2001) URL: http://arlindo-correia.com/IBAN pdf [Erisim tarihi: 01.11.2016]



saglayabilecektir. Bu ¢oziim sayesinde, varlk icerisindeki eklenmesi muhtemel tiim

kayttlar icin benzersizlik saglayabilecek bir nitelikk elde edimis olmaktadir.

Muayeneler
PK | MuayeneNo MuayeneDetay
HastaNo HIH PK | MuayeneNo
DoktorNo Karar
Tarih

Sekil 2.2: Birincil Anahtar Ornegi.
Sekil 2.2'de Muayeneler ve MuayeneDetay varlklarinin MuayeneNo nitelikleri birincil
anahtar olarak belirlenmistir. Sekil 2.2°de, nitelik 6niine gelen PK ifadesi, birincil anahtar
oldugunu gostermektedir. Ornekte MuayeneNo niteligi, tablodaki her bir kaydm
benzersiz olmasmi saglayan sayisal bir degerdir. MuayeneNo niteligine ait bir deger,
karsiik gelen kaydin tamamna dogru bir sekilde erismeyi saglayabilmektedir. Bu sayede
her bir birincil anahtar degeri, tek bir kayda karsilik gelmektedir.

2.1.2. Ikincil Anahtar

Ikincil anahtar (Secondary Key/Foreign Key), iki varhk arasmdaki baglantinin
korunabilmesi icin bir varhgin birincil anahtar niteligine ait degeri baska bir varhk
icerisinde  bulunduran niteliktir. Ikincil anahtarlar, iki varlk arasmdaki iliskiyi
olusturabilmeye yardimeci olmaktadw. Bir varlk icerisindeki kaydm, diger varlik
icerisindeki hangi kayda karsiik geldiginin sistematik bigcimde tanmlanabilmesi i¢in
kullanilmak tadr.

Sekil 2.3, kincil anahtara bir 6rnek icermektedir. Sekil, Ogrenciler ve Liseler isimli iki
varlk ve bunlara bagh nitelikleri gostermektedir. Sekil 2.3°te, yannda PK ifadesi bulunan
nitelikler birincil anahtar, FK ifadesi bulunan nitelik ise ikincil anahtar ozelligi
tagmmaktadr.



Ogrenciler Liseler
PK | OgrencilD PK | LiselD
OgrenciAdi LiseAdi
OgrenciSoyadi LiseTuru
FK | MezunLiselD LiseAdresi

Sekil 2.3: Ikincil Anahtar Ornegi.

Sekil 2.3 ile verilen Ornekte; Ogrenci kayitlar1t OgrencilD niteliginin, lise kayitlar1 ise
LiselD niteliginin birincil anahtar olarak se¢ilmesiyle ifade edimektedir. Ayrica her bir
Ogrencinin mezun oldugu lise bilgisi MezunLiselD niteligi ile iliskilendirilmektedir.
MezunLiselD niteligi, Liseler varh@1 icerisindeki LiselD niteliginin degerini tasmaktadr.
Bu sayede aym liseden mezun tiim Ogrenciler i¢cin lise bilgileri tekrarlh olarak
yazlmamaktadir. Her lise, Liseler varhg1 igerisinde bir kez yer almakta ve bir birincil
anahtara sahip olmaktadw. Ogrenciler varhgi, ilgili liseye birincil anahtar1 vasitasiyla
ulasmaktadr.

2.1.3. Fonksiyonel Bagimhhk

Fonksiyonel bagmlilik kavrami veri yapisi hakkinda diistinmek i¢in oldukca kullanisl
bir aragtr. Ele alman bir varlikta {X,..X,} ve {Y;...Y,} olarak ifade edilen iki nitelik
kiimesi bulundugu durumda Y, X’e fonksiyonel bagmli ise X’in herhangi bir degeri Y nin
yalnizca tek bir degerine denk gelmektedir (Riordan, 2005). Fonksiyonel bagmlilik,
varlk icerisindeki niteliklerin tek bir nitelikk ile ifade edilebilmesi agismdan fayda
saglamaktadir. Bir Y niteligi, X niteligi tarafindan temsil edilebiliyor ve bir X niteligi

yalmzca tek bir Y niteligini isaret ediyorsa Y, X'e fonksiyonel bagmlidir denir ve
X ->Y
seklinde gosterilir (Vardi, 1987).

Basit bir 6rnek olarak; Kimlik Numarasiile Ad Soyad nitelikleri incelendiginde, Ad Soyad
niteligine ait herhangi bir deger, Kimlik Numarasi niteligine ait bir degerle temsil
edilebilir. Boylece Kimlik Numaras: niteligine ait her bir deger, Ad Soyad niteligine ait
tek bir degere denk gelir. Bu durumda Ad Soyad, Kimlik Numarasi niteligine fonksiyonel
bagmhidir denilebilir ve asagidaki gibi ifade edilir.



Kimlik Numarast — Ad Soyad

Sekil 2.3'te bulunan Ogrenciler varh@1 incelendiginde, OgrenciAdi, OgrenciSoyadi ve
MezunLiseID niteliklerinin ~ OgrencilD niteligine  fonksiyonel  bagimli  oldugu
goriilmektedir. Bu durum su sekilde ifade edilebilir;

OgrencilD - {OgrenciAdi, OgrenciSoyadi, MezunLiselD}

Benzer sekilde Liseler varhigi icin fonksiyonel bagmlilik, asagidaki sekilde ifade
edilebilir.

LiseID — {LiseAdi, LiseTuru, LiseAdresi}

Bir varlk igerisindeki niteliklerin, bir nitelik kiimesine fonksiyonel bagmli olabilece gi
gosterilmisti. Bu durumda ilgili nitelik kiimesi birincil anahtar olarak belirlenebilir.
Ancak bu durumda secilen birincil anahtarmn bir alt kiimesine fonksiyonel bagmlilik
olusursa birincil anahtar se¢imi yanls yapimis olabilir. Bu sebeple bir nitelik kiimesinin
birincil anahtar olarak atanmasi riskli sayilabilir.

2.1.4. Normalizasyon

Normalizasyon, ¢ok sayida nitelige sahip veri seti icin her bir niteligin karsilik11
bagmliliklar1 analiz edilerek veri setinin, aykmilk icermeyen ve iyi yapiandirilmis
iliskilerle daha kiicik gruplara ayrimasi siirecidir (Lee, 1994; Hoffer, Ramesh ve Topi,
2016). Normalizasyonun amaci, tutarli ve gecerli bir sekilde giincellenebilen, gereksiz
tekrar eden veri miktarin1 en aza indiren iliskili varlklar kiimesi olusturmaktr (Bahmani,
Naghibzadeh ve Bahmani, 2008). Bu amag sayesinde, verinin tutarhligmi ve gecerliligini
bozmadan, degistirilebilir ve gereksiz veriden armmus iligkiler yaratilabilmektedir (Soler
ve dig., 2006). Normalizasyon sayesinde bir veritabani, genel veritabani prensiplerine
uygun hale getirilmis olmaktadr (Kdseoglu, 2007).

Normalizasyonun hedefler;

1. Hatalardan kagmarak ve bos disk alanni koruyarak gereksiz tekrar eden veriyi en aza
indirme,

2. Kistt uygulamayr kolaylastirma,

3. Veri bakmun1 daha kolay hale getirme (veri ekleme, giincelleme ve siime),
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4. Gergek diinyay1r daha iyi yanstan ve olusabilecek durumlar i¢in daha giicli bir temel
olusturabilen bir tasarim saglama

olarak sralanmaktadir (Hoffer, Ramesh ve Topi, 2016).

Veri, normalizasyon siireci igerisinde ¢ok sayida tabloya boliinebilmektedir ancak bu
islemin gelisiglizel yapimas1 miimkiin degildir. Normalizasyon siirecinin ik adminda
fonksiyonel bagmliliklarin dogru olarak tanimlanmasi beklenmektedir. Bu sayede her
nitelikk, en uygun varlk icerisinde yer alabilecektir. Varlklar, yalnizca birbirleriyle
dogrudan iliskili niteliklere sahip olmaldr. Bu gereklilik, gereksiz tekrarh veri
icermeyen, bilgi biitiinliigli ve tutarlihigi korunan ve lizerinde islem yapmaya izin veren
bir iliskisel model elde edilmesini saglayabilmektedir (Nizam, 2011). Normalizasyon, iyi
bir veritabani tasarmmin hayati Oneme sahip pargast olarak kabul edimektedir
(Akehurst, Bordbar, Rodgers ve Dalgliesh, 2002).

Normalizasyon siireci, normal formlar ile belirlenmis bir dizi veri bagmliligi kuralinin
adm adm uygulanmasiyla gergeklestirilir (Lee, 1994; Teorey ve dig, 2011; Hoffer,
Ramesh ve Topi, 2016). Tanmlanan kurallar yardmyla veritabani tasarminin
gerceklestirilmesinin faydasi, tasarim asamasinda tasarmcinin bir yol haritasina sahip
olabilmesi ve olasi tasarim hatalarina ugramadan sonuca ulasabilmesinin saglanmasidir.
Normalizasyon kurallar1 bir kilavuz niteli§i tasisa da karar veren kisi veritabani
tasarimcis1 oldugu icin bu siire¢ 6znel olarak gerceklestirilebilmektedir. Bu sebeple elde
edilen bir iligkisel veritabani tasarmu, en iyi sekilde gerceklestirilememis olabilir.

Veritaban1 tasarmcisinm, iyl bir veritabaninin tagimasi gereken tiim oOzellikleri ve
yapilandirilacak  verinin = Ozelliklerini  gbzeterek en uygun tasarmi  olusturmasi
beklenmektedir. Iyi tasarlanmus bir veritabani yapisma ulasabilmek igin swasiyla
uygulanmas1 gereken admlar1 belirleyen normal formlar, normalizasyon teorisinin
temelinde bulunmaktadir (Soler ve dig., 2006). Literatiirde 7 normal form ile
karsilasilmistir. Bunlar;

e 1. Normal Form
e 2. Normal Form

e 3 Normal Form
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¢ Boyce-Codd Normal Formu
e 4. Normal Form
e 5. Normal Form

e Alan/Anahtar (6.) Normal Form
olarak sralanabilir (Fagin, 1981; Hoffer, Ramesh ve Topi, 2016).

Normalizasyon stireci igerisinde; veri kaydinda, diizenlenmesinde ve islenmesinde
karsilagilabilecek durumlarin g6z 6niinde bulundurulmasi 6nemlidir. Bu sebepledir ki
normalizasyonu anlamak ve 6grenmek i¢in en iyi yol pratik yapmaktr (Soler ve dig.,
2006). Normal formlar, iliskisel veritaban1 kitaplarmmda ayrmtili ve Ornekli olarak
aciklanmaktadir (Ramakrishnan ve Gehrke, 2007; Teorey, Yang ve Fry, 2011; Hoffer,
Ramesh ve Topi, 2016). Ayrica ¢ok sayida elektronik ve herkesin erisimine agik iicretsiz
egitim materyali mevcuttur.? Bu sebeple tez calsmasi icerisinde normal formlarin

yalnizca tanim ve genel zelliklerine degmilmistir.

2.1.4.1. 1. Normal Form

Verinin 1. normal formda (INF) olabilmesi i¢in, varha ait niteliklerin her bir satrda
atomk deger almasi gerekmektedir (Teorey, Yang ve Fry, 2011). Vermin INF’de
olmamasi, genelde verinin hatalh kaydedilmesinden kaynaklanmaktadir. Tablo 2.1'de,
INF’ye uygun olmayan bir 6rnek verilmistir. Varlk icerisinde yer alan Renk niteligi, bazi
kayttlarda birden fazla deger almaktadwr. Birden fazla deger aldigi durumlarda degerlerin
virgill ile ayrildig1 goriilmektedir.

Tablo 2.1: INF’ye Uygun Olmayan Veri Yapisi.

UrunID | Renk Fiyat
1 kirnmuzy, yesil | 15,99
2 sar1 23,99
3 yesil 17,5
4 sar1, mavi 9,99
5 kirmizi 29,99

2 URL: https://www.udacity.com/course/intro-to-relational-databases--ud 197 [Brisim tarihi: 04.11.2016]
URL: https://lagunita.stanford.edu/courses/DB/2014/SelfPaced/about [Erisim tarihi: 04.11.2016]
URL: https://www.coursera.org/courses ?query=relationalt+database [Erigsim tarihi: 04.11.2016]
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Tablo 2.1'de verilen varlkta, UrunID niteliginin 4 degerini aldig1 kayitta Fiyat niteliginin
9,99 degerini aldig goriilmektedir. Ancak aym kaydin Renk niteliginin iki farkh deger
icerdigi goriimektedir. Bu sebeple varligin birincil anahtar1 gergekte iki kaydi birden
isaret etmektedir. Bu durum, iliskisel veritabani yapisina aykmidir ve bu varlk tasarimi
INF’de degildir.

Karsilagilabilecek tiim benzer durumlar i¢cin INF’ye ulagsmanin iki yolu bulunmaktadir.
Hangi yolun secilecegi, verinin niteligine ve ifade ettifi anlama gore farkhilik
gostermektedir. Birinci durumda, normal forma uygunluk gostermeyen nitelik birden
fazla nitelikten olusan birlesik bir degeri igeriyorsa, her bir nitelik varlk icerisinde ayri
nitelikler olarak tanmmlanmalidir. Bu sayede yap1 INF’ye ulasabilir. ikinci durum, ayni
nitelige ait birden fazla deger bulunmasit durumudur. Tablo 2.1 bu duruma ornek teskil
etmektedir. Aym iriiniin birden fazla renk segeneginin bulunmasi ve bunun tek kayit ile
ifade edimeye ¢alsilmas1 varhgin 1NF’ye uygun olmamasina sebep olmustur. Bu
durumda 1NF’ye ulagabilmek i¢cin, birden fazla degerin bulundugu satirlarin, deger sayisi
kadar tekrar edimesi gerekmektedir. Tablo 2.1'deki 1. satr, UrunlD niteliginin degeri 1,
Fiyat niteliginin degeri 15,99, Renk niteliginin degeri krmuzi ve yesil olmak lizere iki
kaytt haline getirilmelidir. Benzer sekilde UrunID niteliginin degeri 4 olan kaytt, UrunID
ve Fiyat niteliklerinin degerleri tekrarlanarak, iki farkh Renk niteligi degeri icin iki kayit
haline getirilmelidir.

INF’ye getirilmeyen yapilar, diger normal formlara uygun gibi gorilebilir ancak bu
durum yanlticidir. 1NF uygulanmadan dier normal formlar i¢in iglem yapmak hatal bir
yap1 olusmasina sebep olacaktr. Nitekim Tablo 2.1'de INF’ nin uygulanmadigi durumda
veri tekrar1 problemi goriilmiiyorken, uygulandiktan sonra veri tekrari ortaya
cikmaktadr. Bu yeni bir problem degil, tasarmn INF’ye uygun hale getirilmesi

sonucunda fark edilebilen bir problemdir.

2.1.4.2. 2. Normal Form

2. normal forma (2NF) uygunluk saglanabilmesi i¢in Oncelikle 1NF’ye uygunluk
saglanmalidir. 2NF’ye aykmilik, varlkta yer alan ve anahtar olmayan bir niteligin,
varhgin birincil anahtarnm bir alt seti olmast durumunda ortaya ¢ikmaktadir (Kent,

1981). Bir varlk igerisindeki tim niteliklerin aday birincil anahtara fonksiyonel bagimli
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olmas1 beklenmektedir. 2NF, yalmzca iligkili niteliklerin varlk igerisinde yer almasini

sagladig1 icin, iliskisel varhklarin olusturuldugu siire¢ olarak kabul edilebilir.

Tablo 2.2: 2NF'ye Uygun Olmayan Veri Yapist.

PK PK
SiparisID | Siparis Tarih | MusterilD | MusteriAdi | UrunID | UrunAdi | Sayi | Fiyat
1111 2 Subat 2015 | 10 Mehmet 111 Uriin 1 8 20
1112 2 Mart 2015 | 20 Kaan 112 Urlin 2 6 8
1113 2 Nisan 2015 | 30 Zeynep 113 Urliin 3 2 14

Tablo 2.2'de, INF’ye uygun, ancak 2NF’ye uygun olmayan veri yapis1 gosterilmektedir.
Sekildeki varlkta SiparisTarih, MusterilD ve MusteriAdi nitelikleri, SiparisID niteli§ine
fonksiyonel bagmhdir. UrunAdi, Sayi ve Fiyat nitelkleri ise UrunID niteligine
fonksiyonel bagmldir. Her ne kadar siparis tarthi ile {iriin adi iliskili olsa da dogrudan
bir iligki (fonksiyonel bagmmlilik) buluinmadigr icin Sekil 2.2'deki veri yapsi, 2 varlk ile
ifade edilmelidir.

fonksiyonel bagmli olacak; bu nitelik de birincil anahtar 6zelligi kazanabilecektir.

Boylece her bir varlk icerisinde, tim nitelikler tek bir nitelige

2.1.4.3. 3. Normal Form

3. normal forma (3NF) ulagsmak icin, anahtar Ozelligi tasimayan niteliklerden hicbiri
anahtar Ozelligi tagimayan bagka bir nitelige bagmli olmamalidr (Bernsteing, 1976).
3NF’nin 6nciil kurah, 2NF’nin saglanmis olmasidwr. Veri yapisi 2NF’ye getirilmeden bu
adima ge¢is tasarim agismdan saghkli olmayacaktir.

Veri yapsmin 3NF’ye getirilebilmesi i¢in, varlk icerisindeki niteliklerin birbirleri
arasinda fonksiyonel bagmlilik bulundurmamasi gerekmektedir.

Tablo 2.3: 3NF’ye Uygun Olmayan Veri Yapis.

MusteriNo | SehirKodu | SehirAdi
1 34 [stanbul
2 6 Ankara
3 6 Ankara
4 34 Istanbul

Tablo 2.3'te, MusteriNo niteligi birincil anahtar 6zelligindedir. SehirAdi niteligi, birincil

anahtarin yam swa SehirKodu niteligine de fonksiyonel bagmlilik gostermektedir. Bu
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sebeple Tablo 2.3, 3NF’ye uymamaktadir. 3NF’ye ulasabilmek i¢in varlk, 2 varliga
bolinmelidir. Tablo 2.4’te, 3NF’ye getirilmis veri yapis1 gosteriimektedir.

Tablo 2.4: 3NF'ye Uygun Veri Yapisi.

Tablo A Tablo B
MusteriNo SehirK odu SehirK odu SehirAdi
1 34 6 Ankara
2 6 34 [stanbul
3 6
4 34

2.1.4.4. Boyce-Codd Normal Form

3NF’ye getirilen veri yapismda anahtar olmayan tiim nitelikler bir birincil anahtara
bagmli haldedir (Hoffer, Ramesh ve Topi, 2016). Boyce-Codd normal forma (BCNF),
varlk igerisinde tek bir niteligin birincil anahtar olmasi ve nitelikler arasmda herhangi bir
kismi bagmlilikk olmamasi durumunda erigilmektedir (Teorey, Yang ve Fry, 2011).
Fonksiyonel bagmlilik bashgi (2.1.3) altmda da bahsedildigi gibi, birincil anahtarin bir
nitelk grubundan olusmasi durumunda, diger niteliklerin bu nitelik setine fonksiyonel
bagmh olmas1 gerekmektedir. Bir niteligin, birincil anahtarin  bir alt kiimesine
fonksiyonel bagmli olmasi durumu, kismi fonksiyonel bagmlilik olarak adlandirilir.
BCNF, veritaban1 tasarmminda kismu fonksiyonel bagmlilik olmamasiyla erisilen bir
formdur.

2.1.4.5. 4. Normal Form

4. normal form (4NF), Fagn (1977) tarafindan oOne siiriilmiigtiir. 4NF’nin amaci1 veri
yapismi 3NF ve BCNF’den daha giiclii hale getrmektir. Bir varhga yeni kayit eklenmesi
sonucunda varhgin niteliklerinden birinin aym degeri tekrar tekrar almasi, veritabani
ilkelerine aykmidir. 4NF’ye, bu problemin ortadan kaldrilmasiyla ulasilabilmektedir.
Omek olarak, Ad, Meslek, Sehir niteliklerinden olusan bir varlk ele alndiginda, Adi,
meslegi ve sehir bilgisi kayith bir kisi igin yeni bir meslek tanmlamasi yapidiginda Ad
ve Sehir nitelikleri tekrar aym degerleri, Meslek niteligi ise yeni degeri almaktadr. Bu
durumda varhlk icerisinde yer alan iki kayt icin Ad ve Sehir nitelikleri aym degere
sahipken, Meslek niteligi iki farkh degere sahip olur. Bu durum gereksiz veri tekrari
olusturdugu icin asimasi gereken bir problem olarak ele alnmahdir.
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2.1.4.6. 5. Normal Form

5.normal form (SNF ya da projection-join normal form (PJNF)), Ronald Fagin tarafindan
one siiriilmiis olan, 4NF’ye gore daha giicli bir normal formdur (Fagin, 1979). ik 4
normal form, veri yapismdaki fonksiyonel bagmlilik ve veri tekrarmi ortadan kaldirmak
tizerme kuruludur. SNF ise, veritabani tasarmimim en iyi hale gelip gelmedigini test eden
bir kontrol asamasidr. Veritabam tasarmu, veri kaybi yasamadan bolinebilecegi en
kiiciik varlklara bolindiiglinde S5NF’ye ulasmus kabul edilebilir. Yapmm S5NF’de
oldugundan emin olabilmek i¢cin verinin daha kiiciik varlklara bolinemeyeceginden emin
olmak gerekmektedir.

2.1.4.7. Alan/Anahtar (6.) Normal Form

6.normal form (6NF)ya dadiger adiyla alan/anahtar normal formu (DKNF: Domain/Key
Normal Form), Ronald Fagin (1981) tarafindan 6nerilmistir. Onceki NF’lere ulagidiktan
sonra bu NF’ye ulagilmasi gerekmektedir. Bir niteligin degermnin, varhgin bir baska
niteliginin degerine bagh olarak belirlenmesi durumunda veri igsel olarak kosullu kisit
icermektedir. 6NF’ye, bu durumun diizeltilmesiyle erisilebilmektedir.

Akademik Unvan ve Maasg niteliklerinin bulundugu bir varlk bu normal formun ihlaline
bir ornek teskil etmektedir. Akademik Unvan niteliginin aldigi deger, Maas niteliginin
alacagr deger arah@mi belirlemektedir. Benzer sekilde Ogrencilerin bir smava ait
notlarmin bulundugu varlk igerisinde Nof niteligi ile “Gegti” ya da “Kaldr” degerlerinden
brini alan Durum niteligi biwrbiriyle dogrudan iliskili olabilir. Not niteliginin aldigi
herhangi bir deger ile Durum niteliginin alabilecegi degere ulasilabiliyorsa bu nitelik

varlk icerisinde yer almamalidir.

2.1.5. Otomatik Normalizasyon

Normalizasyonun amaci ve 6nemi, Bashk 2.1.4 altnda ayrmtili olarak sunulmustur. Ilgili
bashk altmda, normalizasyon siirecinin sezgisel ve tasarmci kararlarma bagh olarak
gerceklestirildiginden bahsedilmisti. Bu bashk altinda literatiirde yer alan, normalizasyon
isleminin bir tasarimc1 yerine bilgisayar yazilimi yardmyla yapimasiyla ilgili ¢ahsmalar
incelenecektir. Literatiirde, normalizasyon siirecini otomatik hale getirmeyi konu alan
kisith sayda c¢ahsma ile karsidlagimistr. Karsilasilan tiim cahsmalar; egitim, arag ve
yontem cahsmalart olarak ¢ grupta incelenmistir. Egitim cahsmalar1 grubunda,
normalizasyonun Ogretilmesiyle ilgili c¢ahsmalar yer almaktadw. Ara¢c cahsmalari
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grubunda, normalizasyon siirecinin ger¢eklestirilmesinde yardimci olabilecek yazilimlari
konu alan ¢alismalar incelenmistir. Yontem cahsmalar1 grubunda ise iliskisel veritabani
tasarmint  otomatik  olarak  gerceklestirebilmek  lizerne  yapimis  ¢ahsmalar
sunulmaktadir. Bu tez c¢ahsmasi da niteligi acismdan yontem grubu igerisinde

incelenmesi gereken bir calsmadir.

2.1.5.1. Normalizasyon Egitimiyle Ilgili Calismalar

Mitrovic (2002) tarafindan yapilan ¢aligmada, NORMIT admnda, iiniversite &grencilerine
normalizasyonu Ogretmeyi amaglayan bir akilli egitim sistemi gelistirilmistir. Cevrimici
olmanin faydalarindan yararlanabilmek icin sistem web tabanh olarak tasarlanmigtir

(Mitrovic, 2002).

Benzer sekilde Fanguay ve Kleen (2005), normalizasyon egitimini konu alan bir ¢aliyma
yapmistr. Cahsmada oyunla Ogretmenin basarisi g6z Oniinde bulundurulmustur.
Normalizasyon Kapigmasi (Normalization Shootout) adiverilen puan 6diillii oyun, birden
fazla turdan olugsmaktadr. Her tur, normalizasyonun farkh siiregleri hakkmda ogrencilere

sorular sorarak onlar1 yaristrir (Fanguy ve Kleen, 2005).

Soler ve dig. (2006) tarafindan gerceklestirilen cahsmada, Girona Universitesinde web
tabanh egitim siirecine katki saglayabilmek i¢in, otomatk olarak veritabani
normalizasyonu problemleri iretebilen bir modil sunulmustur. Sistem, nitelikleri ve
nitelikler arasmdaki fonksiyonel bagmliliklar1 sunarak bireyn BCNF'de bir veritabani

tasarlamasini istemektedir (Soler ve dig., 2006).

Ahmedi, Jakupi ve Jajaga (2012) tarafindan gerceklestirilen bir calsmada, veritabani
normalizasyonu ve denormalizasyonu iizerine NormalDB admnda interaktif bir e-6grenme
arac1 gelistirilmistir. Yontem, fonksiyonel bagmlilk ve normalizasyon islemini
kavramadaki gilicligii asabimek amaciyla gelistirilmistir. Beklenti, Ogrencilerin
veritabani tasarmuiyla ilgili karmagsik isler icin deneymmli hale gelmeleri ve siireci daha

iyl anlayabilmeleridir (Ahmedi, Jakupi ve Jajaga, 2012).

Duggal, Srivastav ve Kaur (2014), veritaban1 normalizasyonuna oyunlastirma bakis agis1
le yaklagsmaktadw. Geleneksel yontemlere gore oyunlagtirmanin avantajlarindan

bahsedilen ¢alismada, her bir normal form birer oyun seviyesi olarak goriilerek, dogru
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hareketin de puan ile ddiillendirilmesi temeliyle normalizasyonun daha etkin bir sekilde

Ogretilebilecegi savunulmaktadir (Duggal, Srivastav ve Kaur, 2014).

2.1.5.2. Normalizasyon Araglariyla Ilgili Calismalar

Du ve Wery (1999), gerceklestirdikleri cahsmada Micro adi verilen bir yardimci
normalizasyon araci gelistirdiklerini belirtmislerdir. Micro, nitelik listesi ve nitelik ler
arasindaki fonksiyonel bagmliliklarin verilmesi durumunda 2NF, 3NF ve BCNF'yi
otomatk olarak gerceklestirebilmektedir. Micro, normalize ettigi veritabanmni Microso ft
Access dosyasit olarak c¢ikti  vermektedir. Sonuca ulasabilmek i¢n veritabani
tasarmeilarmm niteliklere ait fonksiyonel bagmliliklar1 tanmlamasi yeterli olmaktadir
(Du ve Wery, 1999).

Yazict ve Karakaya (2007), Mathematica® yazilimi kullanarak JMathNorm adinda
mteraktif bir normalizasyon araci gelistrmistir. Cahsma, gercek zamanli veritabani
tasarimi yapilabilmesi ve smrli matematik temeline sahip Ggrencilere normalizasyon
kavrammin o6gretiimesi amacm igermektedir. Program, nitelikleri ve bu niteliklere ait
fonksiyonel bagmliliklar1 alarak 3NF'ye ulasmig bir veritabani tasarmuni sunmaktadir.
Arayiiz Java ve JLink* ile hazrlanmustir (Yazic1 ve Karakaya, 2007).

2.1.5.3. Normalizasyon Yontemleriyle Ilgili Calismalar

Bahmani, Naghibzadeh ve Bahmani (2008), otomatik veritaban1 normalizasyonu ve
birincil anahtar iiretimi konusunda bir cahsma gergeklestirmistir. Cahsmada bagmlilik
grafik diyagrami adi verilen bir diyagram kullanilarak, nitelikler arasmdaki bagmhiliklar
gorsel olarak ifade edimektedir. Normalizasyon siirecinin devami, bu bagmliliklarin
tammlanmasma baghdr. Diyagram elde edildikten sonra yonlii grafk matrisi
tammlanmaktadir. Ardndan ¢ahgmada belirtilen diger adimlar da tamamlanarak tasarmm
BCNF'ye ulastrilmaktadir (Bahmani, Naghibzadeh ve Bahmani, 2008). Bu ¢ahismanin
devamu niteliginde Bahmani ve dig. (2010), otomatik veritabani normalizasyonu i¢in yeni
algoritmalar  kullanarak bir c¢ahsma ger¢eklestirmistir. Bu ¢ahsma, Bahmani,
Naghibzadeh ve Bahmani (2008) tarafindan sunulan algoritmanin, paralel algoritmalar ile
gliclendirilerek uygulanmasini icermektedir (Bahmani ve dig., 2010).

3 URL: https://www.wolfram.com/mathematica [Erisim tarihi: 12.12.2016]
4 URL: http://reference.wolfram.com/language/JLink/guide/Javalnterface.html [Erisim tarihi: 12.12.2016]
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Dongare, Dhabe ve Deshbukh (2011), RDBNorma admnda, 3NF’ye kadar ulasabilen yar1
otomatikk birr normalizasyon aract Onermistir. YoOntem, islem baslamadan Once
fonksiyonel bagmliliklar1 ve iligkilerin Onsel olarak tammlanmasini gerektirmektedir.
RDBNorma, Micro'dan 2,89 kat daha hizlh ve 2,17 kat daha az sistem gereksinimi
gerektirmektedir. Bu sebeple RDBNorma’nin  Micro'dan daha 1yi  oldugu
savunulmaktadir (Dongare, Dhabe ve Deshbukh, 2011).

Verma (2012) tarafindan gerceklestirilen ¢ahsmada, iliskisel veritabanlar1 i¢in geleneksel
ve otomatk normalizasyon teknikleri mcelenmistir. Cahsma sonucunda otomatik
normalizasyon cahsmalarinin Gzellkle birincil anahtar belirleme anlamindaki basarisi
vurgulanmustir.  Ayrica geleneksel yontemlerde, normal formlarla ortaya konulan
kurallarin hatrlanmasmin gerekliliinden ve bunun 6grenciler i¢in zorlayict oldugundan

bahsedilmistir (Verma, 2012).

Ahmad, Saknakosnak ve Hooi (2014) tarafindan gergeklestirilen bir ¢alismada Excel
dosyasmin veritabanina normalizasyon teknikleri kullanilarak doniistiiriilmesi  konu
alnmaktadir. Onerilen sistemde bir Excel dosyasi girdi olarak verilmekte ve kullanicidan
nitelikler arasindaki fonksiyonel bagmliliklar1 tammlamasi istenmektedir. Kullanicinin
fonksiyonel bagmliliklar1 hatah olarak tammlayabilecek olmasi, sistemin dezavantaj1
olarak goriilmektedir. Hatah tanimlanan fonksiyonel bagmliliklar, veritabanmin yanls
tasarlanmasima sebep olabilecektir (Ahmad, Saknakosnak ve Hooi, 2014). Nitelklerin ve
bu nitelikler arasmdaki fonksiyonel bagmhliklarm girdi olarak verimesiyle,
normalizasyonun gerceklestirilebilecegine dair farkh c¢ahgmalarla da karsilasilmistir
(Sunitha ve Jaya, 2013; Demba, 2013).

Bahsedilen c¢ahsmalarda Onerilen yontemler, normalizasyon siirecini gergeklestirme
konusunda tasarimciya yardimci olan ve siireci otomatk hale getirme odaklh
yontemlerdir. Ancak Onerilen bu yontemler, girdi olarak ilisgkisel veritabani tasariminda
yer alacak nitelklerin yannda, bu nitelikler arasmdaki fonksiyonel bagmliliklar1 da
gerektirmektedir. Bu durum bir risk etmenini olusturmaktadwr. Hatal belirlenen bir
fonksiyonel bagmlilkk, Ahmad, Saknakosnak ve Hooinin (2014) de degindigi gibi

yontemin iligkisel veritabani tasarmuni hatall olusturmasina sebep olabilir.
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2.1.6. Varhklar Aras lliskiler

Iliskisel veritabanlari, ham verilerin kiigiik tablolara bolinmesiyle elde edimis olsa da,
daima g6z Oniinde bulundurulmasi gereken en Onemli kosul, veri bitiinligli ve
gecerliliginin  korunmasidr. Iyi yaplandmilmis bir veritabaninda, istenilen veriye
ulagilabilmesi i¢in varlklar arasmda iligkiler kurulur (Hoffer, Ramesh ve Topi, 2016).
Veritabani i¢erisinde tutulan veriler, istenildigi anda vermin ik halindeki forma tam
dogrulukla geri dondiirillebilmelidir. Iliskisel veritaban1 tasarnm bu esas gdzetilerek
olusturulmalidir. Tasarm asamasmda, bu biitiinligli saglayan iligkilerin kullanilmas1
gerekmektedir. Tiim ikili varlklar arasmda bir iligki tanmmlanmas1 zorunlu degildir ancak
aym veri setinden olusturulan tiim varlklarm dogrudan ya da dolayli olarak birbirleri ile
iliskili olmas1 beklenebilir.

Veritaban1 tasarminda varlk ve niteliklerin Ozellikleri gozetilerek iliski tiirii tayin
edilmelidir. Tasarm esnasmnda iliski tlirliniin dogru tayin edimesi, veritabanmm etkin
isleyebilmesi i¢in gereklidir.

Iliski tiirleri 1:1, 1:n ve mn olarak {i¢ gruba ayrilmaktadir. 1:1, her kaydm tek bir kayda
karsiik geldigini; 1m, her bir kayda karsiik n tane kayit oldugunu; mn, her m tane kayda
karsik n tane kayit oldugunu gostermektedir (Chen, 1976). Iliski tiirleriyle ilgili ayrmtili
bilgi alt baghklarda sunulmaktadir.

2.1.6.1. 1:1 Ilisi

Bire bir iligki olarak adlandmrilan iliski tiiri, bir varhk icerisinde her bir kaydm, diger
varlkta tek bir kayda denk gelmesi durumunda kullanilmaktadir. Sekil 2.4'te ki varlik
goriilmektedir. Her bir liye i¢cin tek bir iletisim kaydi tutulmasi, her bir iletisim kaydmin
da tek bir iiyeye ait olmasi durumunda bu iki varlk arasmdaki iligki tliriiniin bire bir
oldugu soylenebilir.
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Uye Uyelletisim
PK | UyelD L, PK | UyelD
KullaniciAdi SabitTelefon
Sifre CepTelefonu
EPosta EvAdresi
IsAdresi

Sekil 2.4: 1-1 iliski Tiirii Ornegi.

Bire bir iligki tiirli, diger iliski tiirlerine gore bir farkhlik gostermektedir. Bu farkhlik, bir
varligin kullanimdaki ihtiyaca bagh olarak iki varhga bolinmesi ve bunun sonucunda
bire bir iliski tiiriine sahip olmasidwr. Bu iki varlk birlestirilip tek varlk yapilabilir ve
iliskisel veritabani Ozelliklerine gore herhangi bir aykmi duruma sebep olmazlar. Ancak
kullanim asamasinda kolaylk saglamasi, yalmzca erisiimek istenen niteliklere erisilerek
islem yapilmas1 v.b. amaclarla bire bir iligki tlirti kullanilmaktadir. Sistematk ya da
bulunmas1 zorunlu bir iligki tiirii olarak goriilmemelidir.

2.1.6.2. 1:n Hliski

I'n iliski tiirii bire ¢ok iliski olarak adlandrilmaktadir. Bire c¢ok iliski tiiriinde, birinci
varliktaki herhangi bir kaytt, ikinci varlkta birden fazla kayda karsik gelmekte, ancak
ikinci varhktaki herhangi bir kayt birinci varlkta yalmzca tek bir kayda kargilik
gelmektedir.

Bildirim
Uye PK | BildirimID
PK | UyelD i FK | UyelD
KullaniciAdi Konu
Sifre Metin
Eposta Baglanti
TarihSaat

Sekil 2.5: 1:n liski Tiirii Ornegi.
Sekil 2.5’teki drnekte Uye ve Bildirim varlklar1 ve bunlara ait nitelikler goriilmektedir.
Bu iki nitelik arasmda 1mn iliski bulunmaktadw. Bir {iye, birden fazla bildirime sahip
olabilir ancak bir bildirim ancak bir kisiye ait olabilir. Varlklarin yerleri degistirilseydi
bu ilisgkiye n:1 (¢oga bir) de denilebilirdi.
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2.1.6.3. m:n Iliski
mn iligki tiirli, ¢oga cok olarak adlandrilmaktadr. Bir varlk icerisindeki herhangi bir
kaytt, diger varlkta birden fazla kayda denk gelebilir. Aym durum diger varlk i¢in de

gecerlidir.
Uye Ders
PK | UyelD PK | DersID
KullaniciAdi Adi
Sifre Kapsam
Eposta Donem

Sekil 2.6: n'm Iliski Tiirii Ornegi.
Sekil 2.6°da verilen 6rnekte Uye ve Ders varlklar1 ve bunlara ait nitelikler goriimektedir.
Bu ornekte, bir liye birden fazla derse kayith olabilir. Ayrica birr derse birden fazla iiye
kaytt olabilir. Bu durumda iki varhk arasmda mn iligki oldugu sdylenebilir.

Bu iligki tiirtinde baglant, kayitlarin tutarlihgi saglayabilmesi igin Sekil 2.7'deki gibi
tictincli bir varlk ile saglanr. Bu varlk hangi tiyenin hangi derse kayith oldugu bilgisini
saklamaktadir. Ug tablo birlestirilerek sorgulandiginda veri setine tam dogrulukla
ulasilabilir.

UyeDers

PK | KayitlD

UyelD
DersID

Sekil 2.7: nm Iligki Tiirii i¢in Baglant1 Varhg Ornegi.

2.1.7. Varhk-iliski Diyagramlan

Varlk-iliski (ER: Entity-Relationship) modeli, Chen (1976) tarafindan 6nerilmis, onde
gelen veri modellerinin avantajlarini tastyan, varlk ve iliskilerden meydana gelen ve
gercek diinyaya daha dogal bir yaklasim olusturan, kiime ve iliski teorisi temelli yiiksek
derecede veri bagimsizlig1 saglayan bir modeldir. ER diyagramlari, bir iliskisel veritabani
gdsteriminin en basit, anlagilir ve kolay yolu olmakla birlikte evrenseldir. iliskisel
veritaban1  gelistirilirken farkh altyapilar kullanilabilir ancak ER diyagram ile ifade

edilen bir veritabani, tim veritabani tasarimcilar1 tarafindan rahat¢a anlasilabilir
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olacaktr. ER diyagramlar1 i¢cin Chen, Bachman, Kaz Ayag (crow's foot) veya Martin,
IDEF1X gbi farkl standartlar mevcuttur (Bachman, 1969; Gogolla, 1991; Menzel ve
Mayer, 1998; Purchase ve dig., 2004; Nizam, 2011). Tez ¢alismas1 icerisinde Kaz Ayagi
gosterimi  kullanilmistir.  Tez metni icerisinde bu noktaya kadar kullanilan varlik
gosterimleri birer ER diyagram parcasi olmakla birlikte, tiim veritabani yapisinin ifade
edilis bigimi ile ilgili bir 6rnek Sekil 2.8'de verilmektedir.

Uye lletisim
PK | ID H H PK | ID
] AdSoyad B EvTelefonu
Eposta CepTelefonu
Sifre
Ders
Not o
Egitim PK | ID
PK | ID
PK | ID P FK | EgitimID
FK | UyelD P—
y Adi —’r_K Adi
FK | SinaviD BH—
i Kapsam Sure
Not .
Egitmen — Tarih
Sinav
PK | ID
—|
FK | EgitimID S
Tarih

Sekil 2.8: ER Diyagram Ornegi (Kaz Ayagy).
Sekil 2.8'de, 6 varlk ve bunlara ait nitelikler goriilmektedir. Ayrica nitelikler arasmdaki
iliskiler, iliski tiirtinii belirten cizgilerle ifade edilmektedir. Diyagramda, hepsi dogrudan
olmasa da tiim varlklarin iliskili oldugu gorilebilir. Ornegin Uye ile Ders varhg iliskili
degildir. Ancak bir dersin egitime bagh olmasi, iiyenin de egitime kayit olmasi sebebiyle
bu varlklar dolayli olarak iligkili sayilabilir.

Iliskisel veritaban1 tasarmunin 6nce ER diyagrami olarak gerceklestirilip sonrasinda
uygulanmasi, ortaya c¢ikabilecek hatalarin ¢ok daha erken fark edilmesini saglayabilir.
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Ayrica etkin bir veritabani elde edebilmek i¢in tasarmin tamaminin somut bir sekilde

goriilebilmesi de tasarim siirecinin kalitesini arttiracak unsurlardan biridir.

2.1.8. Veritabam Yonetim Sistemleri

Veritabant Yonetim Sistemleri (Database Management Systems - DBMS), biiyiik
miktarda verinin varhgmi korumasma ve ondan faydalanilabilmesine yardimci olmak i¢in
tasarlanmis yazilmlardr (Raghu ve Johannes, 2000). Veri ve veritabani yonetiminin
isletmelerdeki rolii, yiiksek performanshi sistemlerin hizlica hayata gegirilebilmesinde
verinin kalitesinin korunabilmesi i¢in gii¢ sarf edilmesiyle birlikte degisime ugramaktadir
(Hoffer, Ramesh ve Topi, 2016). iliskisel veritabanlar1 temelde aym ozelliklere sahiptir.
Ancak VYS'ler, iligkisel veritabanmi giiclendirecek baz 6zellikler ekleyerek kullanima
sunarlar. Bu sebeple VYS seciminde yonetilecek verinin Ozellikleri 6nem tasmaktadir
(Elmasri ve Navathe, 2003). MySQLS, Microsoft SQL Server®, Oracle Database’ ve
Microsoft Access® sk kargilasilan VYS’ler igerisinde sayilabilir. Veritabanindan etkin bir
sekilde faydalanilabilmesi i¢in iligkisel verttabani tasarminin yannda VYS se¢iminin de
biiyik onemi bulunmaktadir. Bu sebeple kurulum asamasmnda veritabaninin kullanim

amacmin net bir sekilde belrlenmesi ve buna uygun VYS se¢imi yapimasi
gerekmektedr.

2.2. GENETIK ALGORITMALAR

Genetik algoritmalar (GA), dogal seciim ve dogal genetikk mekanigine dayall arama
algortmalaridr (Goldberg, 1989). Adm, bu bilimlerdeki dogal segilim, c¢aprazlama ve
mutasyon olgularini taklit etmesinden dolayr almaktadwr. John Holland (1975) tarafindan
ortaya ¢ikarlan GA fikri, 1960’h ve 1970l yillarda kendisi ve Michigan
Universitesi’ndeki &grencileri tarafindan gelistirilmistir (Mitchell, 1995). Canllarin
dogal evrimsel yasamin1 Ornek alarak cahsan bir sezgisel optimizasyon yontemi olan GA,
¢cOziim getirecegi problemin kendisinden Gte, elde ettigi aday ¢Oziimiin uygunluk degeri
ile ilgilenir ve ¢6ziim aranmlan problemden bagimsizdir (Satman, 2013). Klasik GA, ele
alman problem i¢in yalmzca amag¢ fonksiyonuna ihtiyag duymaktadr. GA tarafindan

tiretilen ¢6ziim Onerisi amag fonksiyona gonderilir, fonksiyondan dénen uygunluk degeri

SURL: http://www.mysql.com/about/ [Erigim tarihi: 09.11.2016]

6 URL: https://www.microsoft.com/tr-tr/server-cloud/products/sql-server/overview.aspx [Erisim tarihi:
09.11.2016]

7URL: https://www.oracle.com/database/indexhtml [Erigim tarihi: 09.11.2016]

8 URL: https://products.office.comy/tr-tr/access [Erisim tarihi: 09.11.2016]
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(ya da maliyet), ¢O0zim Onerisinin basarismi ifade eder. Bu ozelligi dolaysiyla GA,
Goldberg tarafindan '"kor" olarak nitelendirilmistir (Goldberg, 1989).

GA, x; ER" ve a,b € R olmak {izere,

gi(x1,%5, .. x,) = a

2.1
hi(xy,%x5, .. x,) = b
tim g; ve h; kisit fonksiyonlarini saglayan,
f(xy,x,, .. x,) 2.2

ama¢ fonksiyonunu (goal function) optimize (minimize ya da maksimize) edebiimektedir.
GA sayesinde elde edilen aday ¢oziimler (candidate solution) kromozom (chromosome)

olarak adlandirilmaktadir. Klask GA’da, x; € {0, 1} olmak iizere bir ¢ kromozomu;

C= X1X;X3 .. Xy 23

olarak tammlanmaktadir. Buradaki n degeri kromozom uzunlugunu gostermektedir. Bu
sekilde tanmlanan kromozomlara ikili (binary) kromozom adi verilmektedir. ikili

kromozoma bir 6rmek Sekil 2.9'da sunulmustur.

1011010110001001

Sekil 2.9: Bir Kromozom Ornegi.
Kromozomlar; ikili kodlamamn yam swa gray, gercek sayili, permiitasyon, makine ve
agac kodlamasiyla da olusturulabilirler (Satman, 2016). Ayrica ele alman ¢
kromozomunun x € Z veya x € R olarak tanimlanmasiyla da gergeklestirilen GA
calsmalar1 mevcuttur (Wright, 1991; Jones ve dig., 1997; Herrera ve dig, 1998). Tez
kapsammnda x; € {0, 1} i¢cin tanmlanan kromozom yapist kullanilmistr.

Ikili kromozomlar, 2 say1 tabannda yazlmis sayilar olarak kabul edilebilecegi igin
kromozomun degerinin 10 tabaninda denk geldigi deger hesaplanabilmektedir. Bu sayede

kromozom basitce 10 tabaninda bir tamsayilya doniistiiriilebilmektedir. Kromozomun,
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GA operatorlerini uygulamaya uygun olan 2 sayr tabanndaki durumuna genotip
(genotype), karar degiskeni degerine doniistiiriilmiis halne ise fenotip (fenotype)
denimektedir (Bekiroglu, Dede ve Ayvaz, 2009). Orek olarak Sekil 2.9'daki
kromozomun 10 say1 tabanindaki degeri Sekil 2.10'da sunuldugu gbidir.

(1011010110001001)2 = (46473)10

Sekil 2.10: Ikili Tabandaki Kromozomun Onluk Tabanda Degeri.
Ele alman bir f(x) problemi i¢in secilen kromozom uzunlugu, o problemin ¢6ziim
uzayint kapsamak durumundadir. Kromozom uzunlugu 5 secilen bir GA aramasinda
karar degiskeninin alabilecegi degerler [O,...,31] araliginda olabilmektedir (Sekil 2.11).
Eger ele alman f(x) probleminin ¢ézim uzayr [—500,500] ise secilen kromozom
uzunlugu GA’nin istenilen ¢oziim uzaymnda yikksek performansli arama yapmasma engel

olusturabilir.

(00000)2 = (0)10
(11111)2 = (31)19

Sekil 2.11: 5 Bitlk Bir Kromozomun Alabilecegi Degerler.
Eger arama yapilan uzay, gercek sayilar kiimesinin bir alt kiimesi ise kromozomlar
sayesinde elde edilebilen tamsayr degerleri istenilen ¢oziime ulasmada yetersiz kalabilir.
Bu durumda kromozom uzunlugunu arttirarak, aday ¢oziim ile elde edilen degerin gercek

sayllara doniistiirilebilmesini saglayan bir uyarlama (mapping);

N b—a o 2.4

ar 171
esitligi kullanilarak gerceklestirilebilir (Satman, 2008). Esitlik 2.4’te, a ve b srasiyla
cozim kiimesinin alt ve ist smrlarmi, L kromozom uzunlugunu, ¢q ise degeri

hesaplanmak istenilen kromozomun 10 tabannda degerini ifade etmektedir.

Kromozom uzunlugu 10 olarak secilen bir GA aramasinda karar degiskeni icin elde
edilebilecek en kiigik deger (0), = (0),,, en biyik deger ise (1111111111), =
(1023),,’tir. Ele alman problemin ¢6zim uzaymm [0,20] araliginda segilmesi
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durumunda rastgele secilen 20 kromozomun 10 tabanindaki ve uyarlanmis degerleri

Tablo 2.5’te sunulmustur.

Tablo 2.5: Kromozomlar ve Degerleri.

Kromozom 10 Tabaninda Degeri Uyarlanmms Degeri
0001011011 91 1,7790811339
0010111010 186 3,6363636364
0101101011 363 7,0967741935
0110101101 429 8,3870967742
0111010110 470 9,1886608016
1000010111 535 10,4594330401
1001011010 602 11,7693059629
1001101011 619 12,1016617791
1001111011 635 12,4144672532
1011101011 747 14,6041055718
1011110111 759 14,8387096774
1011111001 761 14,8778103617
1011111110 766 14,9755620723
1100011011 795 15,5425219941
1100110111 823 16,0899315738
1100111011 827 16,1681329423
1110110000 944 18,4555229717
1110110010 946 18,4946236559
1111011100 988 19,3157380254
1111110000 1008 19,706744868

Cozim kiimesinin gergek sayilar kiimesinin bir alt kiimesi olmasi durumunda kromozom

uzunlugu, hassasiyeti dogru orantii olarak etkilemektedir. Co6zim uzaymin [0, 20]
arahginda secilmesi ve kromozom uzunlugunun 10 se¢ilmesi durumunda, her bir aday

¢oziim degeri arasndaki fark en az;

20 20
(0 ton 1x"> - <0 ton 1x”‘1>

20 20
= 10237 102371

2.5
= 0,01955034213(x,, — x,,_,)

= 0,01955034213
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olarak hesaplanmaktadir. Aym ¢6zim uzaymmda kromozom uzunlugunun 20 olarak

belirlenmesi, aday ¢oziimler arasmdaki en az fark degerini;

20 20
<O+ 220 _ 1x”) _(O t o 1x”—1>

20 20
~1048575°" 1048575 "1

2.6
= 0,0000190734(x,, — x,,_,)
= 0,0000190734
olarak degistirmektedir. En az fark arandigindan degerlerin ardisik olabilmesi i¢in;
Xp—Xpq =1 2.7

olarak kabul edimistir. Kromozom uzunlugunun 10’dan 20’ye ¢ikartimasinin, aday
¢Oziimlerin alabilecegi degerlerin hassasiyetini biiyikk Olclide arttwrdigi esithk 2.5 ve
2.6’da elde edilen sonuglar sayesinde goriilebilmektedir. Kazandrdigi hassasiyete
ragmen  kromozom uzunlugunun  arttrilmasi, daha fazla  hesaplama  giicli

gerektireceginden, optimum degere erisme siiresini de arttrrabilir.

Optimize edilmek istenilen f fonksiyonu birden fazla degiskene sahip bir fonksiyon
olabilir. Ancak klasik GA i¢cin aday ¢6ziim her zaman tek bir kromozom ile ifade
edimektedir. Bu sebeple kromozomun, f fonksiyonunun gerektirdigi sayida karar
degiskeninin degerini iceren bir yapida olmasi gerekmektedir. Kromozomun, amag
fonksiyonunun her bir karar degiskeninin degerini iceren parcasma gen (gene) adi
verilmektedir. Optimize edilmek istenilen amag¢ fonksiyonu, f(x,,x,) gbi 2 degisken
alan bir fonksiyon ise bu probleme uygun kromozom;

C = €1C5C3C4C5C6C7CgC9C1C11C12€13C14C15C16C17C18C19C20 2.8

olarak segilebilir. Boylece 20 bit ile olusturulmus olan ¢ kromozomu 10 bitten olusan iki
gruba ayrildiginda srasiyla x; ve x, karar degiskenlerinin degerini veren genler elde

edilebilmektedir. Karar degiskenlerinin x; € [0,20] arahginda deger almasi durumunda
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bir ¢ kromozomu 6rnegi Sekil 2.12'de, 6rnek olarak sunulan kromozomlarla elde edilen

degerler ise Tablo 2.6’da sunulmaktadir.

10110010110101110010
Fﬁen 1 %Genzﬂl

Sekil 2.12: 2 Genden Olusan Bir Kromozom Ornegi.

Tablo 2.6: 2 Genli Kromozomun Degere Doniistiiriiimesi.

Gen Adi | Degisken Gen 10 Tabaninda Degeri | Uyarlannms Degeri
Gen 1 X, 1011001011 715 13,9784946237
Gen 2 X, 0101110010 370 7,2336265885

Ornek olarak secilen kromozom, x, = 13,98; x, = 7,23 degerlerini tagmmaktadir.

Klasik GA aramasmin igleyisi Sekil 2.13'te verilmistir.
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S

Parametreler
Kromozom Uzunlugu
Amac¢ —
Ilz’opulasyon Bayuklugi FonkSiyonu
lterasyon Sayisi
(Problem) <«— |c
Mutasyon Olasihg ,81
Caprazlama Olasilig: £ 8
! HHE
ARE
Genetik Algoritma e >
, " X||3
lIk Populasyonu Uret
~» Kromozomlarin Uygunluk Degerini Hesapla
Bitirme Kosuluna Ulasildi mi1? Evet
)
Segilim Uygula
Caprazlama Uygula
Mutasyon Uygula
\__| Yeni Nesil Populasyonu Olustur
En Uygun Kromozomu Ver <«

Sekil 2.13: Klasik GA Isleyisi.
Genetlkk arama Oncesi Dbelirlenen kromozom uzunlugu ve topluluk Dbiyikligi
parametrelerine gore ilk topluluk iiretilir. Topluluk, her bir nesilde yer alan kromozomlari
ifade etmektedir. Olusturulan topluluktaki tiim kromozomlarin basart ya da maliyet
degerleri, amag¢ fonksiyonu kullanilarak hesaplanir. Bitirme kosulu saglantyorsa genetik
arama durdurularak en i1yi ¢Oziim elde edilir. Bitrme kosulu maksimum nesil sayisi,
ulagiimak istenilen hedef deger ya da probleme 6zgii olarak belirlenen baska bir kriter
olabilir. Bitrme kosulu saglanmadigi siirece, GA admlar1 tekrarlanr ve arama
sonuglanmaz. Bitirme kosulu saglandiginda elde edimis olan en iyi ¢oziim, genetik

aramamn sonucu olarak kabul edilr.

Cozilmesi gereken problem karmasik hale geldikce kromozom yapismin da bu
karmasikhga uygun tasarlanmasi gerekmektedir. Ornegin, bir labirent ¢6zme problemi
icin kromozom yapisy, her iki bit bir gen olarak kabul edilerek olusturulabilir. Tablo
2.7'de, boyle bir problem icin kullanilabilecek olasi tim genler ve anlamlari
sunulmak tadr.
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Tablo 2.7: Bir Labirent Problemi I¢in Kullanlacak Genlerin Anlamlari.

Gen Anlam

00 Yukar / Ileri
01 Saga

10 Sola

11 Asag / Geri

Bu durumda kromozom, sayisal anlamda degil, mantiksal anlaminda degerler igerecektir.
Ornek olarak 20 bit ve 10 gene sahip

10000100000111100101

kromozomu, amag fonksiyonu icerisinde "sol-ileri-sag-ileri-ileri-sag-geri-sol-sag-sag"
degerini alacaktr. Amac fonksiyonu, kromozomu bu anlama doniistirdiikten sonra
¢Oziilmesi amaglanan labirent iizerinde test etmekte ve ulasmasi beklenen duruma
uzakhgina gore bir basar1 ya da ceza puam dondirmektedir. Ele alman problem igin
hazrlanan amag¢ fonksiyonu bagar1 puam dondiiriiyorsa maksimizasyon, ceza puani

dondiirliyorsa minimizasyon islemi gerceklestiriyor denilebilir.

Kromozom yapisi olarak {0,1} alfabesinin kullanilmasi GA'nin ¢ozebilecegi problem
cesidini arttrmaktadir. Amag fonksiyonu hazrlanabilen (kromozoma/¢coziim Onerisine
karsihk bir basart ya da maliyet puam belirlenebilen) her tiirli problem, GA ile
cozilebilmektedir. Bir uygulama ornegi olarak Haupt ve Haupt (2004), "Mary Had a
Little Lamb" sarkismin notalarinin GA ile belirlenmesi iizerinde durmustur. Her bir nota

3 bit kullanilarak olusturulmus gen ile ifade edimektedir (Tablo 2.8).

Tablo 2.8: Notalar1 ifade Eden Genler ve Karsiik Gelen Anlamlar:.

Gen | Anlam (Nota)
000 Sus
001 A
010 B
011 C
100 D
101 E
110 F
111 G
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Tablo 2.8’de genlerin ifade ettii notalar verilmistir. GA, bu genlerden olusan
kromozomlar1, bir ¢dziim Onerisi olarak sunmaktadw. Ornekte ama¢ fonksiyonu
kullanicinin kendisidir. Birey, her bir kromozom sayesinde elde edilen nota dizisini dinler
ve bir basar1 puam verir. Ilgili cabsma icerisinde problemin basariyla ¢oziime ulastigi

bilgisi ve ayrmtilar1 yer almaktadir.

2.2.1.Genetik Algoritma Operatoreri

GA’nn dogal secilim siirecini taklit ederek sonuca ulastigindan daha 6nce bahsedilmisti.
Klasik brr GA aramasmda bu taklidin gerceklestirilebilmesi i¢gin 3 operator
uygulanmaktadr. Bunlar; secilim, caprazlama ve mutasyon operatorleridir (Mitchell,
1995). Secilim operatorii, hangi kromozomlarin sonraki nesillerde yer alacaginin
uygunluk degerine bagh olarak belirlenmesini; ¢aprazlama ve mutasyon operatorleri ise
yeni kromozom tiretme siirecini gerceklestirmektedir (Herrera, Lozano ve Verdegay,

1998). Bahsedilen temel operatorler alt baslklar icerisinde incelenmistir.

2.2.1.1. Secilim Operatorii

Secilim operatorli; dogadaki, ortama uyum saglayanin hayatta kalmasi prensibinin GA
icerisindeki isleyisini saglamaktadr (Srinivas ve Patnaik, 1994). Klasik GA’da yeni nesil
tiretimi  (reproduction), kromozomlarm  uygunluk  degerlerine gore belirlenen
agrliklartyla olusturulmus slotlara sahip bir rulet tekeri lizerinde dogrusal arama yapan
secilim fonksiyonu ile saglanrr (Goldberg, 1989). Secilim operatdrii, yeni kromozomlar
olusturabilmek i¢cin, topluluk icerisinden secilen bir eslesme havuzundan iki kromozomun
secimesini saglamaktadir (Haupt ve Haupt, 2004).

Literatiirde bir¢ok sec¢ilim yontemi bulunmaktadir. Bu yontemler;

e Rulet tekeri (Roulette Wheel) ve Olasiliksal Evrensel (Stochastic Universal)
secme ile uygunluk-orantili segilim,

e Sigma derecelendirmesi (Sigma scaling),

e Boltzmann segilimi (Boltzman Selection),

e Sralandrma se¢ilimi (Rank selection),

e Turnuva secilimi (Tournament selection),

e Sabit durum secilimi (Steady-state selection)
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olarak sralanmaktadir (Michelle, 1998).

Rulet tekeri ve turnuva secilimi sk kullanilan iki seciim yontemidir ve en iyisinin hangisi
oldugunu soylemek zordur (Haupt ve Haupt, 2004). Rulet tekeri seciliminde tiim
kromozomlar, uygunluk degerlerine oranla bir se¢ilme olasiliklarma sahiptir. Her bir
kromozomun secime olasiligy, kromozomun uygunluk degerinin topluluktaki tiim
kromozomlarin uygunluk degerleri toplamma oraniyla elde edilir. Segilim, bu olasilik lar
dahilinde rastgele olarak gerceklestirilmektedir. Turnuva secilimi ise topluluk igerisinden
sabit sayida kromozomun rastgele ele almarak, uygunluk degeri en iyi olann secilmesi
yontemidir. 1ki yontemde de toplulukta yer alan kotii uygunluk degerine sahip
kromozomlarin da yeni nesilde bulunma olasiligit mevcuttur ancak diistiktir. Bu,
cesitlligin olugsmasma fayda saglayan onemli bir dzelliktir.

Michelle (1998) tarafindan, seg¢ilim yontemleri arasmda gosterilen elitizm (elitism),
giincel uygulamalarda secilim operatoriinden bagimsiz bir operator olarak ele almmis ve
uygulanmustir. Elitizm operatorii, bir nesildeki en iyi ¢Oziimiin sonraki nesile higbir
degisiklige ugramadan aktarilmasiyla cahsmaktadir. Elitizm operatoriiniin kullanilmas1
tim problemler i¢in gerekli olmasa da baz problemler i¢cn ¢ok ciddi performans artisi
saglayabilmektedir (Simon, Ergezer ve Du, 2009).

2.2.1.2. Caprazlama Operatorii

Caprazlama, secilim operatdriinden sonra uygulanmaktadrr. Islem, topluluk icerisindeki
kromozomlarin rastgele secilen bir noktadan bolinerek capraz olarak tekrar
birlestirilmesiyle gerceklestirilmektedir. Caprazlama operatoriiniin uygulanma olasilig1
genelde 0,5 ile 1 arasmda bir deger almaktadr (Srinivas ve Patnaik, 1994). Siirec,
ebeveyn kromozomlardan bir ya da daha fazla yavru kromozom iiretmeyi saglamaktadir
(Haupt ve Haupt, 2004). Sekil 2.14 bir noktadan bolinme 6rnegi sunulmaktadir.
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Kromozom 1 Kromozom 2
101101100100 110001001110
| I | |
\ i |
Kromozom 3 Kromozom 4
101101001110 110001100100

Sekil 2.14: Bir Noktadan Caprazlama Ornegi.
Sekil 2.14'te, Kromozom 1 ve Kromozom 2 ebeveyn kromozomlari ifade etmektedir.
Ebeveyn kromozomlar, 6. karakter sonrasmda bolinerek, iki yeni kromozom
olusturmuslardir (Kromozom 3 ve 4). Ebeveyn kromozomlarin ve olusturduklart yeni
kromozomlarin onluk tabanda degerleri Tablo 2.9'da sunulmaktadir.

Tablo 2.9: Caprazlama Sonras1 Kromozomlarm 10 Tabaninda Degerleri.

Kromozom Adi Kromozom 10 Tabannda Degeri
Kromozom 1 101101100100 2916
Kromozom 2 110001001110 3150
Kromozom 3 101101001110 2894
Kromozom 4 110001100100 3172

Tablo 2.9'da goriildiigii gibi, ¢aprazlama Oncesinde 2916 ve 3150 degerinde iki
kromozom mevcutken, caprazlama sayesinde 2894 ve 3172 degerlerine sahip iki yeni
kromozom elde edilmis olmaktadwr. Bu sayede topluluk icerisinde daha dnce ulasiimayan
degerde bir kromozom elde edimistir. Caprazlama islemi, kromozomun birden fazla

noktadan boliinmesiyle de gerceklestirilebilmektedir.

2.2.1.3. Mutasyon Operatorii

Mutasyon operatdrii, kromozumu olusturan bitlerin belirlenen oranda degistirilmesiyle
cahgmaktadir (Haupt ve Haupt, 2004). Degistirmekten kasit O ise 1, 1 ise O yapmaktir.
Mutasyon operatoriinin  rolii aday ¢Oziimlerin, ¢0zim uzaymin bir bdlgesinde
yogunlasmasini  engelleyebilmek ve ¢0ziim uzaymin kesfediimemis kismma da
ulasilmasint saglamaktir (Srinivas ve Patnaik, 1994). Sekil 2.15'te bir kromozomun

mutasyon operatorii uygulanmadan oOnceki ve sonraki anlar1 gosterilmektedir.
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1011001010 1011701010

Sekil 2.15: Mutasyon Ornegi.
Sekilde kromozomun 5. biti, 0 iken 1 olarak degismektedir. Bdylece kromozomun 10
tabanndaki degeri 714 iken 746 olmustur.

Mutasyon operatoriiniin uygulanma olasilig1 genellikle 0,005 ile 0,05 degerleri arasmda
seciimektedir. Bu oranmn 0 olmas1 bir sorunu beraberinde getirebilir (Srinivas ve Patnaik,
1994). Bu sorun, toplulugun ¢oziim uzayma yeterince iyi daglamamasi ya da n nesil
sonra uzaym bir bdlgesinde yogunlagsmasidir. Bu duruma yerel optimuma takima (get
stuck on a local optimum) adi verilir (Yuret ve Maza, 1993; Srinivas ve Patnaik, 1994).
Boyle durumlara karsi, c¢ozim uzaymin farkh yerlerine sigrayis gergeklestirmek
gerekmektedir. Bu gérev mutasyon operatoriine aittir. Mutasyon operatoriiniin
uygulanma olasihigr 1’e yaklastiginda ¢ok fazla bit terse donecedi icin slireg, rastgele
¢cOziim arama siirecine benzeyecektir (Srinivas ve Patnaik, 1994). Bu da GA'nin yarattig1
avantajlarin kaybolmasi anlamma gelmektedir. Bu sebeple mutasyon olasiligi genelde
oldukc¢a diisiik tutulmaktadir.

GA’nn  karmasikk  problemleri  ¢Ozebilmesinde  mutasyon  operatoriiniin - rolii
bulunmaktadr. Ayrica GA’nin  basarismda  secilim, c¢aprazlama ve mutasyon
operatorlerinin dengesi olduk¢a 6nem tasmmaktadr (Mitchell, 1995).

Secilim operatdrii, caprazlama ve mutasyon operatorleri sebebiyle degisken bir dengeye
sahiptir. Bu dengeye kesifffaydalanma dengesi (the exploration/exploitation balance) adi
verilmektedir (Mitchell, 1995). Tim arama algoritmalarinda arama uzayr iizerinde
kesifffaydalanma belirlemesi yapimalidir. Kesif (exploration), bir arama uzaymdaki yeni
alanlarm tamammim zyaret edilmesi siireci; faydalanma (exploitation) ise daha Once
ziyaret edilmis noktalara yakm bdlgelerin zyaret ediimesi stirecidir (Crepmnsek, Lu ve
Mernik, 2013).

2.2.2. Ama¢ Fonksiyonunun Olusturulmasi
Onceki bashklar GA’nn  bir probleme ¢dziim aramasi siirecinde kullanilan GA

bilesenlerini aciklamaktadir. Bu baghk altmda ise problemin GA’ya tantilmasi islemine
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degmilecektir. Problem, GA’ya ama¢ fonksiyonu olarak tanmlanmalidir. Optimize
edilmek istenilen amac¢ fonksiyonu, her bir kromozomun degerlendirilmesinin sagland1g:

mekanizmadir (Srinivas ve Patnaik, 1994).

GA tarafindan tretilen her bir kromozom, aday ¢ozim niteligi tasmmaktadwr. Bu aday
¢coziimlerin hangisinin ulagilmak istenilen ¢6zim ya da ¢éziime en yakm oldugu amag
fonksiyonu 1ile belirlenebilmektedir. Amag¢ fonksiyonu, GA aramasi baslatimadan 6nce
optimize edilmek istenilen probleme gore yapilandwrilir. Girdi parametresi olarak bir
kromozom alarak, aldig1 kromozom i¢in irettigi basar1 ya da maliyet degerini
dondiirmektedir. Amag fonksiyonu, her bir nesilde, toplulukta bulunan tiim kromozomlar
icin uygulanir. Optimizasyon islemi, her bir kromozom i¢in elde edilen degerin minimize

ya da maksimize edimeye c¢aligilmasiyla gergeklestirilmektedir.

GA ile optimize edimek istenilen problemlere farkh isimler verilebilmektedir. Amag
(objective) fonksiyonu, uygunluk (utility / profit) fonksiyonundan farkl olarak, ¢ogu
problem i¢in genellikle bir maliyet (cost) fonksiyonunun minimize edilmesi anlamina
gelmektedir. Minimizasyon ve maksimizasyon problemleri arasmda donisiim, degerin

—1 ile ¢arpimasiyla kolayca gerceklestirilebilmektedir (Goldberg, 1989).

2.2.3.Kisitlann Belirlenmesi ve Uygulanmasi

Klasik yontemde kisitlarin kontrol edilememesi, GA i¢in bliylik bir zorluk olusturmustur
(Michalewicz ve Janikow, 1991; Kowalczyk, 1997). Kisttlarin belirlenmesi, ¢oziime
ulastrilmak istenilen problemin ¢6ziim kiimesinin dogru belirlenebilmesi i¢cin onemlidir.
Kisttlar sayesinde, ¢oziim uzayinin smirlari belirlenebilecegi gibi; ¢oziim uzayi igerisinde

kalan ancak arama yapilmamas1 gereken bdlgeler de tanmlanabilir.

Kistt altmdaki bir ama¢ fonksiyonu;

min z = f(X) 29

2.10
Kisttlar:
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olarak tanmlanir. Burada X, n boyutlu karar degiskeni vektorii, J bilinmeyenler vektorii
sayisl, K ise esitlik kisttlarinin sayisii gostermektedir. f(X) amag fonksiyonunu, g; (X),
j. esitsizlk kistiny, h, (X) ise k. esitk kist1 gostermektedir. i. degisken [x},x*]
araliginda deger almaktadr (Deb, 2000).

Michalewicz ve Jankow (1991), c¢absmasinda kst altmdaki f(x,x,, ..., xq)
fonksiyonunun sahip olabilecegi tiim kisitlari;

1. Alan kisitlan: i = 1,2, ...,q i¢in [; < x; < u; kistt; [= (L, ...,lq), Uu= (ul,...,uq),

—

X = (xy,..,x,)olmak izere [, < X, <

l L

2. Esitlikler: X = (X1, X0k A= (@), b = (by,...,by), 1<i<p, 1<j<qvep
esitsizlik sayisi olmak iizere A% = b

3. Esitsidikler: ¥ = (x;,..,x,),C = (¢;;),d ={(dy,..,dp,), 1 <i<m,1<j<qve

m esitsizlik sayst olmak iizere C¥ < d
olarak tanmlamistur.

Kisttlar, toplulugun uygun ¢6ziim kiimesi icerisinde kalmasini saglayabilmektedir. Kisitli
problemlerde optimum nokta genelde kisitlarla olusturulan smrlar yakmindadir (Le
Riche, Knopf-Lenoir ve Haftka, 1995). Dolayisiyla kistt iceren problemlerde bu kisitlarin

tanmlanmasiy, ¢0ziime ulasmada Onem tasiyabilmektedir.

Kisitlarin uygulanmasi ve kisitlara uymayan kromozomlara uygulanacak islemlerle ilgili
cesitl ¢alismalar bulunmaktadir (Michalewicz ve Janikow, 1991; Kowalczyk, 1997; Deb,
2000; Coello ve Montes; 2002; Chootnan ve Chen, 2006; Li, Wang, Yang ve Cai, 2016).

Kisttlarin uygulanmasinda yaygmn olarak; zorlama (Hard Constraint) ve cezalandirma
(Soft Constramt) yontemleri kullanilmaktadir (Arenas ve dig, 2015). Zorlama

yonteminde, uygun ¢Oziim kiimesi disma ¢ikan bir aday ¢0ziimiin, tekrar uygun ¢oziim
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kiimesi icerisine dondiiriilmesi saglanmaktadir. Boylece topluluktaki kromozomlar tiim
nesillerde uygun ¢6ziim kiimesi i¢inde kalmaktadr. Cezalandirma yontemi ise bu konuda
biraz daha esnektir. Bu yontemde uygun ¢oziim kiimesi disma ¢ikan aday ¢oziimler, bir
ceza puant alrlar (Orvosh ve Davis, 1994). Ceza puani, aday ¢Oziimiin sonraki nesillerde
yer alabilme olasiligmi oldukc¢a diisiirmektedir. Bu sayede dogal olarak uygun ¢oziim
kiimesi disma ¢ikan aday ¢Oziimler genellikle topluluktan elenmektedir. Ancak diisiik bir
olasilikla bu ¢oziimler de yeni nesilde yer alabilir, hatta topluluk icerisinde daha basarili
aday c¢oOziimlerin elde edimesine olanak saglayabilirler. Bu sebeple aday ¢oziimlerin,
uygun ¢Oziim kiimesi disma ¢ikmasma izin vermek, sonucun basarisma yardimct olabilir
(Orvosh ve Davis, 1994). Cezalandirma yontemi, kisttlarin uygulanmasinda daha iy1 bir
cozim gbi goriilmektedir. Genel yaklasim olarak da cezalandrmanin  kullanild 181
goriilmektedir (Le Riche, Knopf-Lenowr ve Haftka, 1995). Ayrica zorlama yOntemini
cezalandirma yontemine donistirmek de miimkiindiir (Martinez ve Fages, 2015).

Arama islemine baslamadan Once problem ile ilgili bilinen tiim kisitlarin uygulanmasi
zaman ve bilgisayar gilici maliyetini azaltacaktr. Ayrica problemin modellenmesi
esnasmda belrlenemeyen kisitlar, ¢6zim aranrken akilli kist tanmlamasiyla
belirlenebilir. Akilli kst ile ¢ozim uzaymnda uygunluk degeri diisik bdlgelerin
belirlenmesi saglanabilmektedir. Bu sayede uygulama esnasmda ¢6zim uzayinda

bulunan basarisiz alanlar kisitlanabilir (Vipin, 1992).

2.2.4.Cok Amach Genetik Algoritmalar

Bu bolime kadar GA’nn tek bir amag¢ fonksiyonunu optimize etmesiyle ilgili bilgiler
sunuldu. Fakat birlestirilerek bir fonksiyon olarak ifade edilemeyen birden fazla amag
fonksiyonuna sahip problemlerle karsilagilabilmesi de miimkiindiir. Bu tarz problemlere
cok amagh (multiobjective) veya cok kriterli (multicriteria) problem adi verilmekted ir
(Goldberg, 1989). Cok amach optimizasyon problemlerinde, ama¢ fonksiyonlar1 ayri ayri
ele alindiklarinda gergekei bir ¢oziime ulaslamamaktadir (Ghosh ve Dehuri, 2004). Bu
sebeple ¢ok amagh optimizasyon problemlerinde farkh yaklagimlar kullanilmasi
gerekmektedir.

Kisttlar;
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g;(x) =0, ji=1,2,...];

h(x)=0, k=12, ..K;

2.11
P <x <2, i=12,.n
olarak belirlenen bir cok amagh optimizasyon probleminde amag fonksiyonu;
min V max f,,(x;), m=1,2,..,M; 2.12

olarak gosterilmektedir. Burada x;, x € R"™ olmak fiizere bir x; = (xl,xz,...,xn)T

vektortinii ifade etmektedir (Deb, 2011).

Optimize edimek istenilen problemin ¢ok amach optimizasyon problemi olmasi
durumunda tiim amag¢ fonksiyonlarini aym anda optimize eden ¢Oziimiin aranmasi
gerekmektedir. Amag fonksiyonlarinin birlestirilerek tek bir ama¢ fonksiyonu olarak ele
alnabilmesi, problemin daha kolay ¢oOzilebilmesini saglayabilir. Ancak bazi
problemlerde tiim amag fonksiyonlari aym ¢6ziim Onerisiyle optimize olmayabilir. Tiim
amag¢ fonksiyonlarmnin aym anda optimum ¢oziime ulagsmasina izin veren bir ¢Oziim
olmamas1 durumuna amaglarin catismasi (objective conflict) adi verilmektedir (Hans,
1988). Bir amag fonksiyonu i¢cin en iyiye ulagrken baska bir amag¢ fonksiyonu daha kotii
sonu¢ iretiyorsa burada amaglarm catigmasindan soz edilebilir. Boyle durumlarda
optimum ¢oziimii bulmak daha karmasik hale gelmektedir. Literatirde bu gibi
durumlarda ¢Oziime ulasilabilmesi i¢in  Onerilmis yontemler bulunmaktadwr. Sik
kullanilan ¢ok amach genetik algoritma yontemleri;

e VEGA (Vector Evaluated Genetic Algorithm)

e Amagclar1 Agrlklandirarak Toplama Yontemi (Weighted Sum Method)
e MOGA (Multi Objective Genetic Algorithm)

e NPGA (Niched-Pareto Genetic Algorithm)

e NSGA (Non-Dommated Sorting Genetic Algorithm)

e SPEA (Strengh Pareto Evolutionary Algorithm)

e NPGA2

e NSGA-II
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seklinde sralanabilir (Marler ve Arora, 2004; Taboada ve Coit, 2008).

Literatirde karsilagsilan ik ¢ok amagh problem ¢6zme yontemi, Schaffer (1985)
tarafindan gelistirilen VEGA'dr. Schaffer, VEGA ile her ama¢ fonksiyonu i¢cin ayr1 ayri
secilim uygulayan bir model sunmustur. Yontemde, eslesme havuzu n esit parcaya
bolinmektedir. i. parcasy, i. ama¢ fonksiyonuna gore topluluktan rastgele secilen
kromozomlardan olusur. Ardmndan, eslesme havuzu birlestirilerek ¢aprazlama ve
mutasyon uygulanir. Schaffer bu yontemi uygunluk oranh se¢illim ile birlikte
uygulamustir (Zitzler ve Thiele, 1998). Topluluk boyutu N ise, her bir amag i¢in ele alinan
alt topluluklarin boyutu N /n kadar olmaktadr (Fonseca ve Fleming, 1993).

Agrliklandirarak toplama yontemi (Weighted sum method), ¢ok amacgh optimizasyonda
en temel, basit ve yaygmn yontemdir (Srinivas ve Deb, 1994; Marler ve Arora, 2004).
Hajela ve Lin (1992) tarafindan ortaya konulan bu yontem, her bir ama¢ fonksiyonundan
elde edilen degerin, bir katsayr ile carpildiktan sonra toplanarak skaler bir deger elde
edilmesini kapsamaktadr. Elde edimek istenilen deger, i tane amag¢ fonksiyonu olmasi
durumunda; 0 <w; <1 ve X w; =1 olmak tizere, ), w; f;(x) esitligi ile hesaplanabilir
(Zitzler ve Thiele, 1998). Bu, bir nevi ama¢ fonksiyonu sayis1i indirgeme olarak
goriilebilir. Her bir ama¢ fonksiyonunun birbirinden bagmmsiz skaler degeri mevcutken
ele alman yontemle amag fonksiyonlar1 birlestirilerek tek bir deger elde edilebilmekted ir.
Boylece GA, amag fonksiyonlarinin agrlikl toplamindan olusan tek bir skaler degeri
optimize etmektedir. Agrlklandrarak toplama yontemi, birbirlerine ustiinliigii olan
amag fonksiyonlar1 igeren optimizasyon problemlerinde avantajli bir yontemdir (Srinivas

ve Deb, 1994).

Agrliklandirarak toplama yonteminin bazi dezavantajlar1 da bulinmaktadir. One ¢ikan 3
dezavantaj Srinivas ve Deb (1994) tarafindan wvurgulanmistir. Birinci dezavantaj,
agrlklarin kesin olarak belirlenmesinin zor olmasidr. Farkh agrliklar belileyen bir kisi,
aym problem i¢in ¢ok daha farkh bir ¢dziime ulasabilecektir. Ikinci dezavantaj, bu
yontem ile basarih olmast muhtemel bir ¢oziim kiimesi degil, tek bir ¢ozim elde
edilebilmesidir. Ancak bu durum, bir ¢oziim kiimesi yerine tek bir ¢oziime ulasiimak
istenildiginde avantaj olarak goriilebilir. Uciincii dezavantaj ise, agrlklar1 tutarh ve

stirekli olarak degistrmenin, Pareto optimal noktalarm diizgin bir dagilimin1 ve Pareto
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optimal kiimenin isabetl/dogru ve tam bir temsilini mutlaka verecegi anlamina

gelmemesidir.

Fonseca ve Fleming (1993), ¢ok amagh GA'lar icin MOGA adinda, sralama temelli bir
uygunluk degerlendirme yontemi Onermistir. Uygunluk degerlendirme yOnteminin, harici
bir karar verici gbi araya girerek degisiklik yapabilmesine izin verimisti. MOGA ile
¢oziim tek bir deger olarak degil, birbirinden daha iyt olmayan degerler kiimesi olarak
elde edilir. CoOzim Onerileri birbirleriyle diisiik, yilkksek ve disik degl olarak
kiyaslanmaktadir. Her biri digerinden daha kotii olmayan c¢ozimler kiimesi, Pareto-
optimal kiime olarak adlandirilmaktadir.

AMAC 2

BASKIN OLMAYAN

O Baskin ¢cOzOMLER
¢OZUMLER

AMAC 1

Sekil 2.16: Pareto Optimal Kiimesi.
Robinson (2014) tarafindan sunulan seklin referans almmasiyla olusturulmus olan Sekil
2.16, ki ama¢ fonksiyonlu bir minimizasyon problemi i¢in ele alman aday ¢oziimleri
sunmaktadr. Cizgiyle birlestirilmis ¢6ziim Onerileri, elemanlarindan higbiri birbirinden
daha iyi olmayan bir pareto-optimal kiimeyi gostermektedir. Bu kiime igerisindeki tiim
aday ¢Oziimler uygun ¢Oziim olarak goriilmekte, amag¢ fonksiyonlarmnin onceligi dikkate
almarak uygun ¢6ziim se¢imi yapimasi gerekmektedir.

NPGA adi verilen yontem, seciim operatdrii lizerinde iylestirme yapilarak
gerceklestirilmistir. Turnuva seciliminde ele almacak kromozom sayisi, bir parametre
degeri olarak tammlanmaktadir. Bu say1r en az 2 olarak secilir. Turnuva secilimi ¢ok

amach optimizasyon probleminde kullanildiginda pareto baskmn turnuvalar (Pareto
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Dominated Tournaments) ya da baskmn olmayan turnuva (Non-Dominated Tournament)

ortaya ¢ikmaktadr (Horn, Nafpliotis ve Goldberg, 1994).

Turnuva seciliminde ele alman aday ¢oziimler icerisinden, uygunluk/maliyet degeri
optmuma daha yakm olan kromozom seg¢imektedir. Ancak bu durum, ama¢ ve
topluluktaki kromozom saysmin artmast durumunda basarih bir yontem olmaktan
c¢ikmaktadr. Bunun yerine, degerlendirilmek {iizere segilen iki kromozomun yam sira
karsilagtrilabilmeleri icin  rastgele bir kromozom kiimesi de referans olarak
seciimektedir. ~ Degerlendirilecek ki  kromozom, bu setteki kromozomlarla
karsilagtrilmaktadir. Ele alman kromozomlardan biri karsiastrma kiimesinden 1yi degil,
diger kromozom 1yi ise; ikinci kromozom sonraki nesile ulasmaya hak kazanmaktadir.
Ikisinin de iyi olmasi ya da ikisinin de iyi olmamasi durumunda paylasim siirecine
basvurulmaktadir (Horn, Nafpliotis ve Goldberg, 1994). Uygunluk paylasiminin amaci,
toplulugu arama uzayindaki farkh yiiksek bolgelere dagitmaktir. Bdylece her bir yiiksek
bolge, yiiksekligiyle orantili miktarda topluluga sahip olabilmektedir. Her bir yiikselti,
nis (niche) olarak da anlmaktadwr. Turnuva seciliminde ele alnan iki kromozomun ikisi
de karsilastrma kiimesinden 1yi ya da ikisi de kotliyse kromozomlarin nisleri kontrol
edilir. Degerlendirmedeki iki kromozomdan hangisinin bulundugu niste daha az
kromozom varsa, o kromozom turnuvayr kazanmig saylmaktadr (Zitzler ve Thiele,
1998). Algoritma gelistirilerek NPGA 2 adiyla literatiirde yer almistir (Erickson, Mayer
ve Horn, 2002; Taboada ve Coit, 2008).

Zitzler ve Thiele (1999) tarafindan ortaya atlan SPEA yontemi, toplulugun (P) disinda
pareto-optimal ¢Oziimlerin bulunacagi harici bir topluluk (P') daha bulundurmak iizerine
kuruludur. P'deki pareto-optimal ¢Oziimler, P’ igerisine kopyalanmaktadirlar. Yontemde
uygunluk  degeri, topluluk biiyiikligiiyle orantilh bir kuvvet degeri yardimiyla
hesaplanmaktadir. Zitzler, Laumanns ve Thiele (2001), SPEA yontemini gelistirerek
SPEA2 yontemini literatiire katnustir.

NSGA yontemi, yalizca se¢iim operatoriiniin klasik GA secilim operatoriinden farklh
calgmas1 ile ayrimaktadir (Srinivas ve Deb, 1994). Bu yontemde degerlendirme, birden
fazla adimdan olusmaktadir. Oncelikle pareto yiizeyindeki (pareto front) ¢dziimler
belirlenmekte, temsili olarak esit uygunluk degeri almaktadwr. Bu kromozomlar siirecin
devammda dikkate alnmaz. Atanan temsili uygunluk degeri, olusan yeni pareto
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ylizeyinde bulunan en kiigiik uygunluk degerinden daha az olarak belirlenmektedir. Bu
dongii, topluluktaki tiim bireylere uygulanana kadar devam etmekte ve bu sayede tiim
topluluk smiflandirilmis olmaktadir (Zitzler ve Thiele, 1998).

Deb (2002), NSGA’nn dezavantajlarina vurgu yaparak NSGA-II algoritmasini
onermistir. NSGA-II algoritmasinda, baslangic olarak rastgele bir P, toplulugu iiretilir.
Kromozomlar, Pareto-optimal durumlarina gore smiflandwrilir. Ardindan kromozomlara,
smiflandirma  seviyeleri ile orantili bir sra degeri, uygunluk degeri olarak atanr (en iyi:
1, daha az iyi: 2, ..). ikili turnuva secilimi, caprazlama ve mutasyon operatdrleri
uygulanarak N boyutlu @, toplulugu olusturulur. Elitizm uygulanir. t. jenerasyonda, P,
ve Q, topluluklar1 birlestirilerek R, toplulugu olusturulur. Bdylece R, toplulugu 2N
boyutuna sahip olur. R,, pareto-optimal duruma goére swralanwr. En iyi pareto-optimal
¢oziimleri kiimesi, P,,,. toplulugu olusturur (Deb ve dig., 2002).
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3. MALZEME VE YONTEM

3.1. TEZIN AMACI VE ONEMI

Ele alman bir veri setine ait veri yapwsinin, iliskisel veri modeline uygun hale getirilmesi
verli  yapisimin strasiyla normal  formlara uygun hale  getirilmesiyle
gerceklestirilebilmektedir (Bashk 2.1.4). Bir veri yapismin, secilen bir normal formda
sayllabilmesi i¢in normal form ile belirlenen kurallara uygun olmasi gerekmektedir. Bu
kurallar genellikle veritabani tasarmmcis1 tarafindan karar verilmesi gereken miidahaleler
ille uygulanmaktadir. Bu durum, islemin 6znel bir siire¢ olmasma sebep olmakla birlikte,
farkh tasarmcilar tarafindan ayni veri seti igin farkh tasarmlar elde edimesine de sebep
olabilmektedir. Siirecin tasarimcidan bagimsiz, tamamen kurallara bagh olabiimesi,

normalizasyon siirecinin otomatik hale getirilmesiyle miimkiin olabilir.

Gergeklestirilen  literatiir  incelemesinde, otomatkk normalizasyon calgmalariyla
karsilagilmistir  (Bashk 2.1.5). Bu c¢ahsmalarda goriilen ortak eksiklk, otomatik
normalizasyon siirecinin gergeklesebilmesi i¢cin fonksiyonel bagmliliklarin kullanici
tarafindan tanimlanmig olmasidir. Bu durumda normalizasyon siireci; tanimlanan
fonksiyonel — bagimliliklara, dolayisiyla tasarimmcinin  kararlarma  bagh  olarak
gerceklesecektir.

Gergeklestirilen tez callsmasinda, tasarimcinin etkisinin tamamen ortadan kaldmrilmasi,
bu sayede otomatk normalizasyonun yalnizca ele alman ham veri setine bagh olarak
gerceklestirilebilmesi  amaclanmustir. Tez cahsmasi1 kapsaminda Onerilen algoritma,
klasik yontem olan normal formlarla degil, normalizasyon siirecinin bir optimizasyon
problemi olarak ele ahlnmasiyla gergeklestirilmistir. Cabsmanin Onemi; literatiirde
kargilagilan otomatik normalizasyon ¢algmalar1 gz Oniine alndiginda, tasarimcinin
karar ve etkisinin ortadan kaldrilmasi ve siirecin tam otomatik hale getirilmesi ile ortaya

cikmaktadir.

3.2. ONERILEN ALGORITMA

3.2.1. Problem
Bu doktora tezinde ele alman problemin amacy, iliskisel veritabani hazirlama siirecinde

normalizasyon isleminin 6znel olarak gerceklestirilmesinden kaynaklanabilecek hatalari
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yok edebiimektir. Bunu ger¢eklestirebilmek i¢in izlenilen yol, iliskisel veritabani
normalizasyonunu bir optimizasyon problemi olarak ele almaktr. Eldeki bu optimizasyon
problemi, birden fazla amac¢ fonksiyonunun aym anda optimize edimesini
gerektirdiginden ¢ok amach optimizasyon problemi olarak goriilmiistiir. Optimizasyon
problemini olusturan alt ama¢ fonksiyonlari, Baghk 2.3.2 igerisinde ayrmtili olarak

sunulmustur.

3.2.2.Problemin Alt Ama¢ Fonksiyonlan
Problemin alt amag¢ fonksiyonlari, lteratiirdeki normalizasyon tammma ve deneyimsel

cahsmalara dayah olarak belirlenmis ve alt bashklarla sunulmustur.

3.2.2.1. Hiicre Sayisinin En Az Olmasi
Birinci alt amag¢ fonksiyonu, iliskisel veritabani tasarmundaki toplam hiicre sayisini
minimize etmeye ¢ahsmaktadwr. Hiicre sayismin minimize edilebilmesi icin amag

fonksiyonu;,

=1 RiA; 2.13

f1: RrAr

seklinde tanmlanmistir. Burada, i =1,..,n € N olmak {izere n, aday c¢oziimle

olusturulan iligkisel veritabani1 tasarrmindaki toplam varhk saywsmi; R;, i. varhktaki

i°

toplam satr (kayit) saysmg R,., ham veri setindeki toplam satr saysmi, A;, i. varhktaki
toplam nitelik sayisini; A,., ham veri setindeki toplam nitelik sayisii belirtmektedir.

Ifadenin pay kisminda, ele alman aday ¢oziimiin igerdigi tiim varhklardaki hiicre
sayllarmin toplami; paydada ise ham verideki toplam hiicre sayist hesaplanmaktadir.
ifadenin payda kismu, amac fonksiyonuyla elde edilecek degerin ham veri seti
biiyiikliiglinden bagmmsiz olabilmesi i¢cin kullanilmistr. Aday ¢6ziimdeki toplam hiicre
sayssy, ele alman veriye gore cesitlilik gosterebilir. Ancak aday ¢6ziimdeki toplam hiicre
sayismin ham verideki toplam hiicre sayisma oram, elde edilecek degern 1 civarinda
olmasin1 saglayabilmektedir.
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3.2.2.2. Tekrarli Verinin En Az Olmast
Ikinci alt amag fonksiyonu, gereksiz tekrarl verinin en aza indirilmesini amaclamaktadir.

Alt amag fonksiyonu;

n 2.14

Z R; — (Rd)l

i=1

olarak tanimlanmustir. Burada; i = 1,..,n € N olmak {izere n, aday ¢6ziimle olusturulan
iligkisel veritabani tasarmindaki toplam varlk saysmi; R;, i. varlk igerisindeki toplam
satr sayismi; (R,); ise i. varlktaki toplam tekrarsizbenzersiz (distinct) satr sayisini

vermektedir. Ele alman bir j varhgmin tamamen benzersiz kayitlardan olusmast

durumunda;
R; = (Ry); 2.15
olacag icin,
R~ Ra); _ -, 2.16
R.

]

olarak hesaplanacak, bu durumda da j varhgnin f, esitlifine kattizi deger O olacaktir.
Eger j varhgmin igerisindeki kayitlarin tamamu tek bir deger alyorsa;

(Rd)j =1 2.17

olacag icin,
R, —1 2.18

R

esitligi elde edilecektir. Boyle bir durumda j varhgi i¢cin yapilan maliyet hesaplamasinin

1’e yakm bir deger almas1 beklenebilir. Bu amag fonksiyonundan donecek degerin [0, n)
arahginda olmasi beklenmektedir.
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3.2.2.3. Varlik Sayisinin En Az Olmasi
Ik iki alt ama¢ fonksiyonunun etkisiyle, aday ¢oziimler her bir niteligin ayr1 bir varlik
icerisinde yer almasi ¢oziimiinii icerebilmektedir. Bu durum, pratikte gecerli bir ¢6ziim
olamayabilecegi icin toplam varlk sayismi azaltmaya yonelk bir alt amag¢ fonksiyonu
kullanilmustir. Ugiincii amag fonksiyonu,

_ n 2.19

olarak tanmlanmistr. Burada n, aday ¢oziim igerisindeki toplam varlk sayismni; m ise
ham veri setindeki toplam nitelikk sayismma bagh olarak hesaplanan bir degeri
gostermektedir. m degermin hesaplanmasi bashk 2.3.4.1 igerisinde ayrmtili olarak ele
almmistr. 2™ ifadesi, ele alman ham veri setine karsiik olusturulabilecek en fazla varlik

sayismi gostermektedir. Bu alt ama¢ fonksiyonu minimize edimeye cahsilmaktadir.

3.2.2.4. Sayisal Varlik Sayisinin En Az Olmast

Sayisal degerler isaret edici nitelikte de kullanilabildigi i¢in her durumda kategorik
degisken olarak goriilmesi hatall sayiabilir. Ornegin 1000 kisinin bulundugu bir varlik
icerisinde yas niteligi tekrarh degerler almak zorundadir. Ancak bu niteli§in yeni bir
varlk icerisine eklenip birincil anahtar 6zelliginde bir ID niteligiyle ifade edilmesi
mantikli bir ¢6ziim degildir. Bu alt amag¢ fonksiyonu, sayisal varlk sayismi mmnimize
etmeye ¢alismaktadir. Tim niteliklerine ait kayitlar1 sayisal veri igeren varlklara sayisal

varlk adi verilmigtir. Dordiincii amag fonksiyonu f,,

Ny 2.20

olarak tanimlanmistr. Burada n, ifadesi aday ¢oziim i¢erisindeki saywsal varlk saysini;
n ise aday ¢ozim icerisindeki toplam varhk sayismi gostermektedir. Sayisal varhk
sayismin minimize edilmek istenmesi sebebiyle bu ama¢ fonksiyonu da minimize

edilmeye c¢ahsiimaktadir.

3.2.2.5. Amag Fonksiyonu
Problemin ama¢ fonksiyonu, alt amaclarm agrliklandirilmis toplamlariyla elde
edimektedir. Buna gore F amag¢ fonksiyonu,



47

O<w;<1lveXi,w;=1 221

olmak iizere,

2.22

4
F= Z w;f;
i=1

olarak tanmlanmistir. w;, i.ama¢ fonksiyonunun aldig1 agwrlk degerini; f;, i. amag

fonksiyonundan donen degeri ifade etmektedir.

3.2.3. Agirhk Katsayllanmin Belirlenmesi

Onerilen F ama¢ fonksiyonunu olusturan alt amag fonksiyonlar1 esit Onemde
olmayabilecegi icin esit agwrlikla toplamak hatah ¢oziime sebep olabilecektir. Bu sebeple
her bir alt amag¢ fonksiyonu i¢cin agrliklarin belirlenmesi ihtiyaci ortaya ¢iknustir.

Cahsma igerisinde katsayllarin belirlenebilmesine yonelk bir genetk arama siireci
gerceklestirilmistir.  Katsayilarin aranmasi siirecinde asagida sunulan admlar takip

edilmistir.

1. Tim w; agrlklar1 esit kabul edilerek F fonksiyonu minimize edimistir.
Hesaplanan F degeri icin f;, f,,f; ve f, fonksiyonlarindan donen degerler
kaydedilmistir. F fonksiyonunun esit agwhkli alt ama¢ fonksiyonlar1 ile
hesaplanmas1 F,, alt amac fonksiyonlar1 ise swasiyla f,,,fo4, f3q4 V€ faq Olarak
ifade edimektedir.

2. Ulagilmak istenilen veritabani tasarmi, bir aday ¢6ziim gibi ama¢ fonksiyonu ile
degerlendirilmis ve f},f,,f; ve f, fonksiyonlarindan donen degerler
kaydedilmistir. Bu degerler; amag¢ fonksiyonu i¢in F,, alt amag fonksiyonlar1 i¢in
srastyla f,,, fo, f3p V€ fap Olarak ifade ediimektedir.

3. Secilen 20 veritabani i¢cin F, ve F) degerleri hesaplanmistur.

4. Tim veritabanlar1 i¢cin F, > F, kosulunu saglayacak, i€ {1,2,3,4} i¢cin w;
degerleri aranmustir.
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Katsayllarin aranmas1 siirecinde en fazla sayda veritabani icin F, > F, kosulunu
saglayan w; degerleri belirlenmeye calbgilmigtr. Katsayr arama islemi GA ile
gerceklestirilmistir. Aramayla ilgili ayrmt1 ve bulgular baghk 4.1.1 altmda sunulmustur.

GA aramasi sonucunda elde edilen en uygun w; degerleri;

w, = 0,33960899
w, = 0,02030116
w; = 0,60869628
w, = 0,03139356

olarak belirlenmistir. Buna gore F amag fonksiyonu;

F = 0,33960899 x f; + 0,02030116 X f, 2.23
+0,60869628 X f; + 0,03139356 X f,

olarak giincellenmistir. Katsayilar, c¢aliyma kapsammnda ele alman 20 farkh iligkisel
veritabaninin ~ kullanilmasiyla  belirlenmistir. Herhangi bir veri setinin iliskisel
veritabanma doniistiiriilmesinde de bu katsayilar kullanilabilir. Ancak farkh veri setleri
icin katsayilarin giincellenmesi gerekebilir.

3.2.4. GA Parametrelerinin Ayarlanmasi

3.2.4.1. Kromozom Uzunlugu

GA aramasi baglatilmadan Once bazi parametrelerinin ayarlanmasmi gerekmektedir. Bu
parametrelerden en Onemlisi kromozom uzunlugudur. Her bir kromozomun, ele alinan
problem i¢cin bir iliskisel veritabani tasarmi 6rnedi (aday ¢oziim) igerdigi belirtilmisti. Bu
sebeple kromozom yapisi bir iligkisel veritabani tasarmuni temsil edebilecek nitelikte
olmalidir. Onerilen algoritmanin farkh ham veri setleri tarafindan kullanilabilir

olabilmesi i¢in kromozom uzunlugunun parametrik olarak belirlenmesi gerekmektedir.

Iliskisel veritabani tasarmm temelde niteliklerin varlklara dagilimini gdsterdigi i¢in
kromozomun tiim niteliklerin yer alacag varlklar1 ifade etmesi beklenmistir. Bu sebeple
kromozom uzunlugu, ham veri setindeki toplam nitelik sayis1 ile orantili olarak

belirlenmektedir.
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Kromozom, ham veri setindeki nitelik sayis1 kadar genden olusmalidir. Her bir gen,
srastyla bir niteligi; gen igerisinde tasman bilgi ise niteligin yer alacag varhgi ifade
etmektedir. Kromozomun igerdigi gen saywsi, ham veri setindeki nitelik says1 kadardir.
Ele alman nitelik sayis1 arttikca iliskisel veritabani tasarmindaki varhk sayisi da artis
gosterebilecegi icin geni olusturan bit sayis1 degiskendir. Bu sayr hesaplanan m degeri ile
belirlenmektedir. Bu ayrmtilar gozetilerek tanmmlanan kromozom uzunlugu hesaplamasi

asagidaki gbidir.

HVS, ham veri setindeki nitelik sayis1 olmak tizere m degiskeni;

HVS =2™
2.24
m = log, HVS
olarak hesaplanmaktadir. Buna gore kromozom uzunlugu (KU);
KU = [m]| HVS 2.25
olarak tanmlanmustr. Esitlikte m degiskeninin karsihgr hesaba katildiginda;
KU = [log,HVS| HVS 2.26

esitigi elde edilmektedir. Daha Onceden bahsedildigi ve esitlkten de goriilecegi tizere
kromozom uzunlugu, HVS’ye bagh olarak hesaplanan bir degere sahiptir.

3.2.4.2. Topluluk Biiyiikliigii
Cahsmada gerceklestirilen testlerde topluluk biiyiikligli 100 olarak seg¢imistir ancak
ham verideki nitelk sayismin artmast durumunda ¢6ziim uzayma iyi dagilim

yapilabilmesi i¢in topluluk sayismin arttrilmas: gerekebilir.

3.2.4.3. Nesil Sayisi

Yapilan testlerde eniyi ¢oziime 1000'den az nesilde erisildigi icin maksimum nesil sayisi
1000 olarak belirlenmistir. Nesil sayisy, ele alman ham veri setindeki nitelik sayisiyla
dogru orantii olarak artmaktadr. Bu sebeple nesil sayismi nitelik sayisma bagh olarak
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tayin etmek sonuca ulagsmada fayda saglayabilir. Nitelk saysmma gore nesil sayisinin
degisimi baghk 4.1.2 altmda sunulmustur.

3.2.4.4. Mutasyon Olasilig

Cahgmada standart GA mutasyon operatorii yetersiz geldigi i¢cin yeni bir akili mutasyon
operatorii tasarlanmistir. Operatoriin ¢cablsma olasihigr p,, = 0,1 secimistir. Gelistirilen
akilli mutasyon operatoriiniin algoritmas1 ve performansi ile ilgili bilgiler Bashk 2.3.5

altmda sunulmustur.

3.2.4.5. Caprazlama Olasilig1
Caprazlama olasiligt i¢cin R'nin (R Core Team, 2016) GA paketinin (Scrucca, 2013;
Scrucca, 2016) varsayilan ¢aprazlama olasiligi degeri olan p, = 0,8 kullanilmugstir.

3.2.5. Akilh Mutasyon Operatorii

Standart GA mutasyon operatorii, bir kromozomdaki bir bitin belirli olasiliklar dahilinde
tersine ¢evrilmesi iglemidir. Ancak bu mutasyon operatorii, onerilen algoritma icin yeterli
goriilmemistir. Algoritmayla olusturulan kromozom yapisinda bitler yerine genlerde
anlamli bilgi tasmmaktadir. Bu sebeple bir bitin degistirilmesi yiiksek olasilikla daha kotii

bir kromozom iretecegi icin bir akilli mutasyon operatorii olusturma ihtiyaci

duyulmustur.

Gelistirilen mutasyon operatorii kendi i¢erisinde, her biri ylizde 20 olasilikla cahsabilecek
5 kirllm igermektedir. Ayrica GA parametrelerinde mutasyon operatoriiniin uygulanma
olasihig1 p,, = 0,1 olarak ayarlanmustir. Bu sayede mutasyonun uygulanmama durumu da
dikkate alndiginda her seferinde karsilasilmasi olast 6 durum mevcuttur. Bu 6 durum ve
karsilasildiginda uygulanan islemler asagidaki gibidir:

1. Uygulanmama durumu: Bu durumda mutasyon operatorii uygulanmaz.

2. Standart mutasyon operatoriiniin uygulanmasi: Bu durumda GA, standart
mutasyon operatoriinii uygulayarak bir biti tersine c¢evirir. Bu sayede standart
mutasyon operatdriinden de faydalanilmaktadir.

3. Bir genin rastgele degistirilmesi: Kromozom genlere ayridiktan sonra rastgele

secilen bir gen silnerek yerine rastgele olusturulan bir gen yerlestirilir. Bu sayede
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veritabant tasarmi sabit tutularak bir nitelik rastgele baska bir varlk icerisine
eklenmektedir.

iki genin yer degistirmesi: Bir kromozom icerisinde rastgele belirlenen iki gen
yer degistirilir. Bu sayede veritabani tasarnminda mevcut olan ve rastgele secilen
ki nitelik yer degistirmektedir.

Bir genin digeri iizerine kopyalanmasi: Bir kromozom igerisinde rastgele
secilen bir gen kopyalanarak, yine rastgele segilen bir gen lizerine yazlir. Bu
sayede bir nitelik, rastgele secilen baska bir niteligin bulundugu varh@a taginmais
olmaktadr.

Gen havuzundan atama: Birr kromozom icerisindeki tim genler alnr ve
tekillestirilir (distinct). Bu sayede elde edilen gen havuzu kullanilarak rastgele
secilen genler ile yeni bir kromozom elde edilir. Boylece mevcut varlk sayisi

degismeden niteliklerin yerleri rastgele degistirilmis olmaktadir.

Gelistirilen akillh mutasyon operatorii, performansmin degerlendirilebilmesi i¢cin klasik

GA mutasyon operatoriiyle karsilastrilmistir. Karsilastrma cahsmast ¢esitli miktarda

nitelik sayis1 kullanilarak gergeklestirilmistir. Her bir nitelik sayis1 igin 30 kez arama

yapimistr. Caligma sonuglar1 Tablo 2.10°da verilmistir.

Tablo 3.1: Gelistirilen Akili Mutasyon Operatoriiniin Performansi.

Klasik Mutasyon Operatorii Gelistirilen Akilli Mutasyon Operatorii

HVS Coziime | Nesil Sayis1 | Nesil Sayist | Coziime | Nesil Sayis1 | Nesil Sayist
Ulagma Medyan MAD Ulagma Medyan MAD
Sayist Degeri Degeri Sayst Degeri Degeri
5 30 5 1,4826 30 5 1,4826
10 30 24 14,0847 30 24,5 12,6021
15 30 115,5 71,9061 30 49 22,9803
20 30 698 316,5351 30 119 51,1497
25 30 1401 583,4031 30 150 40,7715
30 30 2244 482,5863 30 210,5 77,8365
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35 29 5868 1282,449 30 438 123,0558
40 25 7048 1656,064 30 379,5 113,4189
45 23 8546 1530,043 30 494 135,6579
50 24 9026 1140,861 30 499 140,847

Tablo 2.10°da HVS, ham veri setindeki siitun sayisini belirtmektedir. Coziime ulagma
sayisy, 30 denemenin kag tanesinde basarih c¢oziime ulasildigini gostermektedir. Nesil
sayismin medyan degeri, basarili sekilde ¢Oziime ulasan aramalarin, kag¢mnci nesilde
¢Oziime ulastiklarinin medyamni sunmakta; nesil sayismm mad degeri siitunu ise,
bahsedilen nesil saylarinin mad degerini vermektedir. Elde edilen sonuglarmn grafigi
Sekil 2.17 ile sunulmaktadr.

10000
9000
8000
7000
6000
5000
4000
3000
2000
1000

5 10 15 20 25 30 35 40 45 50

Klasik Mutasyon Operatdrii Gelistirilen Akilli Mutasyon Operatérii

Sekil 3.1: Geligtirilen Akili Mutasyon Operatdriiniin Performansinm Grafigi

Sekil 2.17°de yatay eksen, arama yapilan HVS sayisni; diisey eksen ise basarya ulagilan
nesil sayismi gostermektedir. Klasik mutasyon operatOriiniin performans: diiz ¢izgiyle,

gelistirilen akilli mutasyon operatoriiniin performansi ise kesikli ¢izgiyle sunulmustur.
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Performans testinin sonuglarmdan goriilecegi iizere, gelistirilen akilli mutasyon operatorii
cahsma icin klasik mutasyon operatorine gore daha basarih performans gostermistir.
Ayrica yiiksek HVS degerleri icin klasik mutasyon operatoriiniin 10000 nesil ile yapilan
aramalarda bile ¢oziime ulasamadigi durumlarm oldugu goriilebilmektedir (Tablo 2.10).

3.2.6. Algoritma
Tez ¢ahsmasinda, veritaban1 normalizasyonunu otomatik olarak gerceklestirebilecek bir
algoritma Onerilmektedir. Problemin ¢6ziimiinde, bir sezgisel optimizasyon yontemi olan
GA kullanilmigtir. GA'nin temel kromozom tipi olan ikili (binary) kromozom yapisi
tercth edilmistir.

Algoritma admmlar1

1. Ham veri seti girdi olarak alnir,
2. Ham veri setindeki nitelik sayisma bagh olarak GA parametreleri belirlentr,
3. Optimizasyon islemini gerceklestirmek icin GA aramasi baglatilir.
a. 1k nesil iretilir,
b. Amag¢ fonksiyonu ile topluluktaki tiim kromozomlar i¢in maliyet (cost)
hesaplamas1 gerceklestirilir,
c. Secilim, caprazlama ve akilll mutasyon operatdrleri uygulanir,
d. Maksimum nesil sayisina ulasiimadiysa b admma doniiliir,
4. GA tarafindan belirlenen, ama¢ fonksiyonunu mmnimize eden kromozom ahmnir,
5. Kromozom analiz edilerek icerdigi iliskisel veritabani Onerisi belirlenir,

6. Sonu¢ kullanictya sunulur

olarak belirlenmistir. Sekil 2.18de siirecin isleyisi sunulmustur.
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BASLA

GENETIK ALGORITMA

- ILK NESIL URET
- KROMOZOMLAR ICIN MALIYETI HESAPLA [,

- SECILIM, CAPRAZLAMA VE AKILLI MUTASYON
OPERATORLERINI UYGULA

SAYISINA ULASILDI
MI?

EVET

EN iYI KROMOZOMU AL

v

EN Yl KROMOZOMUN ICERDIGI
ILISKISEL VERITABANI
TASARIMIN| BELIRLE

v

SONUCU KULLANICIYA SUN

BITIR

Sekil 3.2: Otomatik Normalizasyon Siireci.

3.2.7.0rnek Uygulama

Bu baglk altnda, gelistirici tarafindan hazirlanan 6rnek bir ham veri setinin, Onerilen
algoritma ile iliskisel veritabanina doniistliriilmesi siireci tiim ayrmtilariyla birlikte
sunulmustur. Bu 6rnek uygulama, Onerilen algoritmanin test edilmesinden ¢ok nasil

calstigini uygulamali anlatmak icin gerceklestirilmistir.
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Kullanilacak ham veri seti Tablo 2.11'de sunulmaktadir.

Tablo 3.2: Ornek Ham Veri Seti.

Ad Soyad Telefon | Kitap Ad1 | Sayfa Saywis1 | Basm Yii | Yaymevi
Emre Akadal 201 PHP 300 2000 Alfa
Emre Akadal 201 Java 400 2010 Kodlab
Emre Akadal 201 R 287 2009 Turkoglu
Emre Akadal 201 NET 220 2012 Kodlab
Inayet Akadal 202 C++ 376 2008 Papatya
Inayet Akadal 202 Istatistik 410 2010 Alfa
Inayet Akadal 202 R 287 2009 Turkoglu
Serra Celik 203 R 287 2009 Turkoglu
Serra Celik 203 Istatistik 410 2010 Alfa
Serra Celik 203 R 287 2009 Turkoglu
Serra Celik 203 Java 400 2010 Kodlab
M. Hakan Satman 204 Istatistik 410 2010 Alfa

M. Hakan Satman 204 R 287 2009 Turkoglu
M. Hakan Satman 204 Java 400 2010 Kodlab
Ahmet Olgun 205 Java 400 2010 Kodlab
Ahmet Olgun 205 NET 220 2012 Kodlab
Oguz Saltik 206 PHP 300 2000 Alfa
Oguz Saltik 206 Java 400 2010 Kodlab
Oguz Saltik 206 R 287 2009 Turkoglu
Oguz Saltik 206 Istatistik 410 2010 Alfa
Sibel Senturk 207 IBE 107 2015 Papatya
Sibel Senturk 207 Istatistik 410 2010 Alfa
Sibel Senturk 207 PHP 300 2000 Alfa
Hakan Umut Akadal | 208 PHP 300 2000 Alfa
Hakan Umut Akadal | 208 R 287 2009 Turkoglu
Hakan Umut Akadal | 208 Java 400 2010 Kodlab
Gokhan Satman 209 NET 220 2012 Kodlab
Sefa Saylan 210 PHP 300 2000 Alfa

Sefa Saylan 210 Java 400 2010 Kodlab
Sefa Saylan 210 C++ 376 2008 Papatya

Veri seti; 6 nitelik, 30 kayittan olusmaktadir. Nitelikler, kolaylk olmasi agismdan Tablo
2.12'de gosterilen belirteclerle ifade edilmistir.

Tablo 3.3: Nitelik Belirtegleri.

Nitelk Adi | Kullanilacak Belirteg
Ad Soyad vl
Telefon V2
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Kitap Adi v3
Sayfa Sayist v4
Basm Yil v5
Yaymevi V6

Onerilen algoritma, girdi olarak yalmizca ham veri setini gerektirmektedir. Ham veri seti
girdi olarak belirlendikten sonraki adm GA'mn kullanacagr kromozom yapismin

belirlenmesidir.

3.2.7.2. Kromozom Yapist
Kromozom uzunlugu, bashk 2.3.4.1°de tammlanan esitlk kullanildiginda;

[log,HVS| HVS = [log,6] 6 = 18 2.27

olarak hesaplanmaktadir. Esitligin sonucu, HVS = 6 olan bir veri seti igin kromozom
uzunlugunun 18 bit olarak seg¢ilmesi gerektigini gostermektedir. Her bir niteligin yer

alacag varli@ belirten gen;

m = [log,HVS] = [log,6] = 3 2.28

bit ile temsil edilir. Sekil 2.19'da veri seti icin bir kromozom 6rnegi verilmektedir.

l@v1%lév2%|év3%|év4%lév5%l€v6%l

Sekil 3.3: Kromozomun Tasidigi Anlam.
Sekil 2.19'daki kromozom, ele alnan veri seti icin bir iligkisel veritabani tasarmi ¢oziim
Onerisini ifade etmektedir. Sekildeki kromozoma gore niteliklerin yer alacaklar1 varlik lar
Tablo 2.13’te sunulmustur. Genin 10 tabanndaki degeri, niteligin yer alacag varligi
isaret etmektedir.

Tablo 3.4: Kromozoma Gore Niteliklerin Yer Alacaklar:1 Varlklar

Niteligin Belirteci | Gen | Genin 10 Tabanindaki Degeri
vl 101 5
v2 101 5
V3 110 6




57

v4 011 3
V5 110 6
A 000 0

Kromozomun igerdigi iliskisel veritabani tasarmm ¢oziimii 4 varlktan olusmaktadir (0, 3,
5, 6). Kromozoma gore 0 numarali varlk v6’yr;, 3 numarali varhk v4’#i; 5 numarali varhk

vl ve v2’yi; 6 numarali varlk v3 ve v5’i icermektedir.

3.2.7.3. Algoritmanin Uygulanmast

Omek olarak ele alman ham veri seti igin bir otomatik normalizasyon uygulamasi
gerceklestirilmistir. Uygulama i¢in kromozom uzunlugu 18, topluluk biiyiikkigii 20, nesil
sayist 100, mutasyon olasiigi p,, = 0,1 ve caprazlama olasthigi p, = 0,8 olarak

tanimlanmistr.
Genetik arama sonucunda en iyl ¢oziimii veren ve uygunluk degeri 1,844841 olan,

000000100100100011

kromozomu elde edimistir. Uygulamada kullanilan R paketi GA, optimizasyon tipini
varsayllan olarak maksimizasyon kabul etmektedir. Bu sebeple mmimizasyon tipli amag
fonksiyonunun negatifi kullanilmistir. Kromozomlarm amag¢ fonksiyonu ile elde edilen
maliyet degerlerinin nesil sayisma gore degisimi Sekil 2.20'de veriimektedir.
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Sekil 3.4: Ornek Verilgin Uygunluk Degeri Degisimi.
Elde edilen en uygun kromozom incelenmek istenildiginde; m = 3 olmasi sebebiyle
kromozom, 3 bitlk genlere ayrlarak her bir degiskenin yer alacag varhklar
belirlenmelidir. Kromozomun igerdigi bilgi Tablo 2.14 ile sunulmustur.

Kromozom: 000 — 000 — 100 — 100 — 100 — 011

Tablo 3.5: Elde Edilen Kromozomun Tasidigi Anlam.

Niteligin Belirteci | Gen | Genin 10 Tabanndaki Degeri
vl 000 0
V2 000 0
v3 100 4
v4 100 4
V5 100 4
Vo 011 3
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Buna gore tablo yapilanmasi Tablo 2.15°teki gibi olacaktir.

Tablo 3.6: Coziim Onerisi — Belirteclerle.

Varlk 0 vl, v2
Varlk 4 V3, v4, v5
Varlk 3 vo

Belirtegler kullanildiginda yapilanma Tablo 2.16’da verildigi gibi olmaktadir.

Tablo 3.7: Coziim Onerisi.

Varlk 0 Ad Soyad, Telefon
Varlk 4 Kitap Adi, Sayfa Sayisi, Basim Yih
Varlk 3 Yaymevi

Elde edilen ¢oziim onerisinin diyagramu Sekil 2.21 ile sunulmustur.

Varlk 0 Varlk 4 Varlk 3
Ad Soyad Kitap Adi Yayinevi
Telefon Sayfa Sayisi
Basim Y1l

Sekil 3.5: C6ziim Onerisinin Diyagrami.
Buna gore, 6rnek ham veriye karsiik elde edilen ¢oziim onerisi 3 varliktan olusmaktadir.

Cozim incelendiginde ger¢ekten de ham veri i¢in olusturulabilecek en uygun ¢oziim

oldugu gozlenebilmektedir.
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3.3. GELISTIRME ORTAMI

3.3.1.Donamm

Kullanilan bilgisayar Intel Core i7-2600 CPU @ 3.40 GHz x 8 islemciye ve 8 GB RAM
bellege sahiptir. Ayrica NVIDIA Corporation GT216 (GeForce 210) ekran karti
bulunmaktadr.

3.3.2. Yazhm

Uygulama Linux igletim sisteminin Ubuntu dagitimmin 14.04 LTS x64 siirlimii {lizerinde
gerceklestirilmistir.  Uygulama i¢in  gelistirme dili olarak R tercih edimigtir. R,
istatistiksel hesaplama ve gorsellestirme i¢cin kullanilan bir 6zgir yazihm gelistirme
ortamidir. Unix, Windows ve MacOS gibi ¢esitli ortamlarda derlenebilir ve ¢abstirilabilir
(R Core Team, 2016). R’nin, GA i¢in yazilmis paketler bulundurmasi, kullanim kolaylig1
ve bilimsel c¢algmalarda yaygmn olarak kullanilmasi tercih edimesinde rol oynamustrr.

Gelistirme ortamu olarak, R i¢in 6zel bir editor olan RStudio'nun 0.99.441 versiyonu
kullanilmigtir  (RStudio Team, 2015). Uygulama gerceklestirilitken R dili  igin
gelistirilmis olan GA, doParallel ve sqldf paketleri kullanilmistir. GA paketi (Scrucca,
2013; Scrucca, 2016) GA aramalann gergeklestirilebilmesini, doParallel (Revolution
Analytics ve Wetson, 2015) paketi hesaplamanin islemcinin ¢ekirdeklerine dagtimasiyla
hesaplama siirecini hizlandirilabilmesini, sqldf paketi (Grothendieck, 2014) ise herhangi
bir veritaban1 entegrasyonu gerektirmeden veri iizerinde dogrudan SQL komutlariyla

islem yapilabilmesini saglamaktadir.

3.4. YONTEM

Onerilen algoritmanin basarismmn dlciilebilmesi icin bir ham veri setine karsik gelen en
iyl iligkisel veritabani tasarmnin bilinmesi gerekmektedir. Basar1 degerlendirmesi,
algoritma tarafindan sunulan ¢Ozimiin en iyi ¢oziime benzerligi ile gergeklestirilebilir.
Ancak gergeklestirilen literatiir taramasnda bir ham veri setine karsiik gelen en iyi
iligkisel veritabani tasarmuni gdsteren bir cahsma ile karsilasilmamistir. Bu sebeple
algoritmanin degerlendirilebilmesi i¢in iliskisel veritabani1 tasarmlar1 ele almarak veri
tiretme siireci gerceklestirilmistir. Degerlendirme, Onerilen algoritmanin, tretilen ham
veri setine karsiik ik durumdaki iliskisel veritabani tasarmmini olusturma basarisi ile

saglanmistir. Siireg, alt baglklar ile ayrmtili olarak sunulmustur.
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3.4.1. Veritabam Tasanmlarimin Secimi
Onerilen algoritmanin test edilebilmesi icin 20 adet iligkisel veritaban1 tasarimi

seciimigtir. Tasarmlarin ham veri setine doniisiim siirecinin kolay, hatasiz ve gercekei
olabilmesi i¢in yildiz sema (star schema) tasarmlar tercih edilmistir. Tasarimlar
creately.com alan adh internet sitesinden almmustr. Internet sitesinde sunulan iliskisel
veritaban1 tasarimlar1 c¢esitl akademik cahsmalarda kullanilmigtir (Satish, Sheeba ve
Rangarajan, 2013; Kollar ve Sterbinszky, 2014; Ortuno, 2014; Khan, 2015; Herradi ve
dig., 2015).

3.4.2.Veri Uretme Siireci
Algoritmanin test edilmesi siirecinde kullanilacak ham veri setlerinin elde edilebilmesi

icn uygulanan ik adm, ele alman veritabani1 tasarimlarina uygun veritabanlarinin
olusturulmasi olmustur. Tasarmlara uygun veritabanlar1 hazirlandiktan sonra firetilen
veri, varliklara kayit olarak eklenmistir. Elde edilen varlklar, tasarimda bulunan iliskiler
kullanilarak sorgulanmustir.

kisi
adres
PK | id telefon
PK | id .
[k | adres PK | id
mahalle
FK | telefon gsm
sokak
adsoyad sabit
ilce
yas dahili
il
cinsiyet

Sekil 3.6: Veri Uretme SiireciI¢in Ornek Bir iliskisel Veritabani Tasarmu.
Sekil 3.1°de veri liretme siirecne Ornek gosterebilmek amaciyla bir iligkisel veritabani

tasarmi sunulmustur. Ele alman veritabani i¢in;

SELECT adsoyad, vyas, cinsiyet, mahalle, sokak, ilce, 1il,
gsm, sabit, dahili
FROM kisi, adres, telefon

WHERE kisi.adres = adres.id

AND kisi.telefon = telefon.id

SQL sorgusu uygulandiginda ¢ikt1 Tablo 3.1°deki gibi olmaktadir.
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Tablo 3.8: Veri Uretme Siireciyle Elde Edilen Bir Ornek Ham Veri Seti.

adsoyad | yas cinsiyet | Mahalle | sokak | ilce i gsm | sabit | dahili

Sorgu sonucunda veritabaninda bulunan tiim varlklar icerisindeki nitelikler, tek bir
elektronik tabloya doniismiistiir. Elde edilen dosya, caligma icin ham veri seti niteligi
tasmaktadwr. Boylece Tablo 3.1°deki ham veri seti, iliskisel veritaban1 formuna
ulastrilmak istenildiginde, ulasilmas1 gereken tasarmmun Sekil 3.1.°deki gbi olmasi

gerektigi savunulabilir.

Ele alman 20 iligkisel veritabani tasarmm icin bu islem gerceklestirilerek 20 ham veri seti
elde edimistir. Baglangigta ele alman tasarmlar da algoritmayla ulagilmasi gereken hedef
olarak kabul edilmistir.

3.4.3. Alt Ama¢ Fonksiyonlarinin Agirhklanmn Belirlenmesi
Amag fonksiyonunu olusturan 4 alt amac, farkh agrhklarda 6neme sahip olabilecekleri

icin her bir alt amag¢ fonksiyonu i¢cin katsayilar tanmlanmistir. Agrliklarin belirlenmesi
icin gerceklestirilen uygulama Bashk 2.3.3 icerisinde, agrlklarin hesaplanmasi
strecinde elde edilen saysal bulgular Bashk 4.1.1 icerisinde ayrmtili olarak

incelenmistir.

3.4.4. Onerilen Algoritmamn Basansmn Degerlendirilmesi
Cabsmanin uygulama kismunda, Onerilen algoritmaya girdi olarak Baghk 3.2.2°de

gosterilen sekilde hazrlanan ham veri seti sunulmakta ve ¢ikti olarak niteliklerin
varlklara dagihmini gosteren bir iliskisel veritabani tasarmu Onerisi elde ediimektedir.
Elde edilen ¢oziimiin basarismin test ediimesi, genetik arama sonucu elde edilen tasarim
ile baslangicta belirli olan tasarmla karsilastrilmas: sayesinde gerceklestirilmistir. ki
tasarmin birebir aym olmasi dogrudan en basarih olarak kabul edilmis, ufak farkhliklara
sahip olan ¢oziimlerde ise hatanm sebebi yorumlanmustir. Baghk 4.2, tim uygulamalar
icin degerlendirmeleri sunmakta, alt bashklar1 ayrmtili bilgi icermektedir.

3.5. R KUTUPHANESI
Onerilen algoritmanin uygulanabilmesini saglayan bir R kiitiiphanesi hazrlanmigtir.
Kiitiiphanenin yliklenebilmesi igin;
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source (Yautonormlib.R”) ;

R komutunun kullanilmas1 gerekmektedir. Optimizasyon islemini gergeklestirebilmek
icin autonorm fonksiyonunu cagrmak yeterlidir. Kiitiiphane, autonorm fonksiyonuna
yardimc1 birgok fonksiyon igermektedir. autonorm fonksiyonu, ham veri setini iceren tek
bir zorunlu parametre ile ¢alstirilabilmektedir. Asagida basit bir 6rnek sunulmaktadir.
Ham veri setini okuyarak bir degiskene yiiklemek i¢in;

” ”

veridosyam <- read.csv (“f.csv”, sep = ”,”, header = FALSE)

komutunun ¢ahstirilmas1 gerekmektedir. Bu komutla birlikte ham veri seti, veridosyam
degiskenine yiiklenmektedir. Otomatik normalizasyon islemini gerceklestirmek igin

autonorm fonksiyonunu;
sonuc <- autonorm(veridosyam)

seklinde cagrmak yeterlidir. Burada sonuc degiskeni, arama sonucunu alabilmek icin
kullanilmaktadr.

autonorm fonksiyonu, kullanilmas1 zorunlu olmayan bagka parametrelere de sahiptir. Bu
parametreler ve sagladiklar1 faydalar asagida belirtilmistir.

quick: Verilen ham veri seti igerisinden Orneklem alarak bu orneklem ile veritabani
tasarmmi  Onermektedir. Daha az veri ile cahsildigindan daha hizlidir ancak segilecek
verinin rastgele olmasi, dolayisiyla sans faktoriiniin etkisi hatah sonu¢ alnmasina sebep
olabilir. Bu parametrenin varsayilan degeri FALSE olarak belirlenmistir.

popsize: GA’nn c¢ahsmasi icin gerekli bir parametre olan topluluk biiyiikligidir.
Varsayllan olarak 100 se¢imistir.

maxiter: GA’nin gerektirdigi maxiter parametresidir. Varsaylan olarak 1000 seg¢ilmistir.
Farkh bir nesil sayis1 segilmek istenildiginde bu parametre kullanilabilir.

caching: Bu parametre Onbellekleme islemini saglamaktadwr. Parametre TRUE degeri
aldiginda, her kromozom degerlendirmesi sonrasmda kromozomu ve degerini kaydeder.

Bu sayede arama islemi bir kromozoma tekrar denk geldiginde yeniden islem yapmak
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yerine eldeki degeri kullanir. Parametrenin  varsaylan degeri FALSE olarak
belirlenmistir.

w: Onerilen algoritmanm hangi alt amaci hangi agrhkla kullanacagmi belirlemektedir. 4
elemanli bir vektordiir. Varsayilan olarak Baglhk 2.3.3’te sunulan degerleri almaktadir.

monitor: Gelistirilen yazlim cabsrken kullaniciyr bilgilendirmek {izere ekrana bilgi
basan fonksiyondur. Tez i¢in 6zel bir monitdr fonksiyonu hazirlanmis ve varsayilan

olarak parametre degeri olarak atanmugtir.

mutation: Algoritma cahsrken kullanilacak mutasyon operatoriidiir. Algoritmaya 06zel
akilli bir mutasyon operatorii gelistirildigi i¢in bu operatdre ait fonksiyon kiitiiphaneye
eklenmis ve varsayilan olarak atanmustir.
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4. BULGULAR

Bu basghk altmda, Onerilen algoritmanin hazrlanmasi, iyilestirilmesi ve test edilmesi
asamalarinda elde edilen bulgular iki alt bashk ile sunulmaktir. Birinci bashk altinda
Onerilen algoritma ve alt amag¢ katsayilar1 belirlenmesi asamasinda elde edilen degerler
gosterilmekte, ayrica GA’da arama siiresine biiyiik etkisi olan nesil sayismin optimum
olarak secilmesi gereken aralgin belirlenmesine iliskin veriler sunulmaktadr. ikinci
baslk ise algoritmanin segilen veritabanlarina uygulanmasini ve bunun sonucunda elde

edilen verileri icermektedir.
4.1. ONERILEN ALGORITMANIN IYILESTIRILMESI

4.1.1.Katsayllarin Hesaplanmasi

Calymada oOnerilen algoritma, ¢ok amach bir optimizasyon problemi olup 4 alt amagtan
meydana gelmektedir. Ancak tiim alt amaglarin aym agrlikla sonuca etki etmesi ¢6zlime
olumsuz etkide bulunabilmektedir. Baz alt amaglarin ¢6ziim iizerinde digerlerinden daha
baskin etkiye sahip olmasi gerekmektedir. Cok amach optimizasyon problemlerinin
¢ozimii i¢cin kullanillan yontemlerden biri olan alt amaglarn agrlklandirilmas: ¢6ziim

iretilmesine yardimci olmaktadir. Amag fonksiyonu Bashk 2.3.2.5 igerisinde;

4
ZWi:l 4.1

i=1

olmak iizere,

4
F =Zwlfi 42

seklinde tammlanmist. Alt ama¢ fonksiyonu agrlklarini belirten w; icin belirleme
yontemi baghk 2.3.3 altmda ayrmtili olarak verilmektedir. Katsaylarm belirlenmesi
stirecinde GA aramasi kullanilmis ve bashk 2.3.3 altmda sunulan admlar 500 kez tekrar
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edimistir. Gergeklestirilen c¢algmanin sonucunda ulasilan, katsayilara ait istatistik ler
Tablo 4.1°de sunulmustur.

Tablo 4.1: Katsay1 Hesaplama Sonuglari.

w, w, wsy w,

En diisiik ,01253 1 ,005474 | ,3994 | ,00709
En yiiksek ,54620 | ,054120 | ,9354 | ,05658
Ortalama ,33960 | ,020300 | ,6087 | ,03139
Medyan ,36880 | ,016980 | ,5849 | ,03178
Standart Sapma | ,13590 | ,011575] ,1299 | ,01330

Algoritma igerisinde, test sonucunda elde edilen degerlerin ortalamalar1 kullanilmigtir.

Ayrica hesaplamalardaki standart sapma degerleri dikkate alindiginda katsayilarin;

w; —wit <w; <w; +w? 4.3

ifadesinde wy, i. katsay, W;, i. katsaymm ortalamasi, wi? ise i. katsaymm standart

sapmas1 olmak iizere;
,203702885 < w; <,47551510

,008725754 < w, <,03187657

44
,478729044 < w, <,73866351
,018088280 < w, <,04469885

arahginda secilmesi de uygun goriilebilir.

Hesaplanan katsaylarmn ortalamasma gore F; yiizde 61 ile en biiyik etkiye sahiptir. F,,
yiizde 34 ile kinci biiyiik etkiye sahipken F, ve F, srasiyla yiizde 2 ve yilizde 3 etkiye
sahiptir. Standart sapma degerleri dikkate alndiginda katki oranlar1 daha genis bir alana
sahip olmakla birlikte swalama aym kalmaktadir.

4.1.2.Optimum Nesil Sayisimin Hesaplanmasi
Nesil sayis1 algoritmanin hizin1 ve basarisini etkileyen Onemli faktorlerdendir. Nesil

sayismin gerektiginden daha az secilmesi optimum sonuca ulasma olasiligini distiriirken
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gerektiginden fazla secilmesi de ¢alisma siiresini arttracaktr. Bu sebeple optimum nesil

sayismin belirlenebilmesi i¢in de bir ¢ahsma gergeklestirilmistir.

Uygulama i¢in ele alman veritabanlarindan firetilen veri setleri, algoritma igerisinde 1000
nesil ile ¢Oziime ulastrilmaya calsilmis ve en iyi ¢ozime ulastklar1 nesil sayisi
kaydedilmistir. Algoritma girdi olarak yalmzca ham veri setini aldigi i¢in nesil sayisina
karsiik nitelik saysi ile degerlendirme yapimistir.

Uygulamalar ile elde edilen, en iyt sonuca ulasilan nesil saylar1 Tablo 4.2 ile

sunulmak tadr.
Tablo 4.2: En Iyi Sonuca Ulasilan Iterasyon Sayilar1.
Nitelik En Diisiik | En Yiiksek | Ortalama Standart 0+SS 0O-SS
(0) Sapma (SS)

7 0 24 3,9 3,68 7,58 0,22
7 1 23 4,52 4,52 9,04 0
7 1 21 8,71 4,49 13,2 4,22
8 1 54 9,12 6,26 15,38 2,86
10 5 70 28,85 13,05 41,9 15,8
10 11 55 29,85 9,67 39,52 20,18
11 10 91 39,82 17,03 56,85 22,79
11 16 75 35,63 12,4 48,03 23,23
12 13 58 35,02 9,94 44,96 25,08
13 22 153 51,44 21,69 73,13 29,75
13 12 154 45,15 25,72 70,87 19,43
14 25 107 50,6 15,73 66,33 34,87
17 65 314 168,8 53 221,8 115,8
17 37 752 134,78 107,04 241,82 27,74
17 61 387 128,73 56,05 184,78 72,68
22 97 489 216,3 82,23 298,53 134,07
25 105 837 272,9 124 396,9 148,9
25 26 920 125,9 191,88 317,78 <0
31 169 844 380,9 135,33 516,23 245,57
34 243 999 583,2 210,62 793,82 372,58

Sekil 4.1, nitelik saysina karsiik gelen nesil sayilarmi gostermektedir. Diisey eksen nesil
sayisini, yatay eksen ham veri setindeki nitelik sayisini gostermektedir. Kesikli c¢izgi,
Tablo 4.2°de sunulan ortalamayi, siirekli ¢izgi ise ortalama ile standart sapma degerlerinin

toplammi ifade etmektedir.
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900
800
700
600
500
400
300
200
100

7 7 7 8 10 10 11 11 12 13 13 14 17 17 17 22 25 25 31 34

Ortalama O+SS

Sekil 4.1: Nitelik Sayisma Gore Nesil Sayis1 Degisimi.
Sekil 4.1°e gore ham veri setinde bulunan nitelik sayisi, en iyi ¢oziime ulasilan nesil
sayismi dogru orantilh olarak etkilemektedir. Daha kesin degerler i¢in c¢ok sayida test
yapiimas1 gerekmekle birlikte, belirlenen bir nitelik sayisi igin secilebilecek nitelik sayis1
Sekil 4.1 ve Tablo 4.2 ile yaklagik olarak tayin edilebilmektedir.

4.2. ALGORITMANIN UYGULANMASI

Bu doktora tezi kapsaminda Onerilen algoritma, bu algoritma baz almarak
gerceklestirilmis R dilindeki yazilim ile 20 veritabanindan {iretilen 20 yapay veri seti
kullanilarak test edimistir. Veritabani se¢imi ile ilgili ayrmtili bilgi Bashk 3.2.1 altinda
sunulmustur. Bu bashk altnmda yapilan testlerin  bulgular1 sunulacaktir. Ele alinan
veritabanlariyla ilgili 6zet bilgi Tablo 4.3’te sunulmustur.

Tablo 4.3: Ele Alnan Veritabanlarmm Ozet Bilgisi

Veritabam | Nitelik Sayis1 | Varlik Sayis1
1 10
25
7
7
17
11
12
22
7

Nel e ] EN] Ko ] RV, 1 NN RUS] B ()
(OS] SN QUS Y SN N N E RS
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10 13 4
11 14 4
12 13 4
13 31 5
14 14 5
15 10 3
16 17 4
17 11 4
18 13 4
19 34 8
20 8 4

Yapilan uygulamalarda, elde edilen 20 yapay veri setinin biiyik cogunlugu birebir olarak
beklenen veritabani tasarmina ulaswrken, digerlerinin biiyikk cogunlugu da beklenen
tasarma ¢ok yaklagmigtir.

Onerilen algoritma, ele alman 20 veritaban1 icerisinden 11 tanesi (1, 2, 3,6, 7, 8, 10, 11,
15, 16, 17) i¢cin beklenilen veritabani tasarminin birebir aynisini Onermistir. 6 tanesi (4,
5,12, 13, 14, 18) i¢cin ise ulasilmak istenen tasarmma cok yakmn tasarmlar elde edilmistir.
Yakm tasarmlar, bir niteligin tekrarh deger icermesi ancak farkh bir varlk ile temsil
edilmesinin gereksiz oldugu durumlarda goriilmektedir. Ornegin cinsiyet niteligi 2 deger
almasi sebebiyle ¢ok fazla veri tekrari olusturuyor gibi goériinebilmektedir. Algoritma da
bu sebeple cinsiyet niteligini hatal varlk icerisine yerlestirebilmektedir. Geriye kalan 3
veritaban1 i¢cin ise, beklenen veritabani tasarmindan g¢ok uzak olmayan ancak yapida
degisiklik Oneren tasarmlar ortaya ¢iknustir. Algoritma tarafindan Onerilen tasarmmlar,
ulasilmak  istenilen  tasarmlarla  karsilastirilarak  incelendiginde, normalizasyon
kurallarina gore mantikli sayilabilecek diizenlemeler icermektedir. Bu sebeple bu tasarim

Onerilerine de tamamuyla hatah demek dogru olmayacaktir.

Tiim veritabanlar1 i¢in gerceklestirilen uygulamalar ve ayrmtilar1 alt basliklar seklinde
sunulmustur.



70

4.2.1. Veritabam 1
Veritabani 1 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.2°de gosterilmektedir.

Satig
PK | SatislD
FK | SaticilD <
Musteri Satici
FK | MusterilD
PK | MusterilD —,_) PK | SaticilD
» FK | UruniD
MusteriAdi i SaticiAdi
SatisFiyat
i BolgeAdi
eolgerdl SatisMiktar g
DepartmanAdi DepartmanAdi
Uriin
— PK | UruniD
UrunAdi
KategoriAdi

Sekil 4.2: Veritabam 1’in Varlk-iliski Diyagran.
Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.4’teki gibidir.

Tablo 4.4: Veritabani 1 I¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.

Niteligin Tasannmdaki Ad1 | Niteligin Veri Setindeki Ad1
MusteriAdi V1
BolgeAdi V2
DepartmanAdi V3
SaticiAdi V4
BolgeAdi V5
DepartmanAdi Vo6
UrunAdi \%i
KategoriAdi V8
SatisFiyat Vo9
SatisMiktar V10

Veri seti, 10 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 110 kilobayttir.
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gerceklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.5

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 10 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log,10] 10 = 30 4.6

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,10] =3 4.7

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tlimiinde
ayni sonuca ulagilmistir. Ulagilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, = 0,1442

f,w, = 0,000406

4.8
fswy; = 0,1522
faw, = 0,0222
Buna gore;
F =0,319 4.9

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.5’teki gbidir.

Tablo 4.5: Veritabani 1 I¢in En Iyi Céziime Ulastrran Iterasyon Sayilari.

En diisiik 5

En yiiksek 70
Medyan 29
MAD 13,3434
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

1001100110010100010001001110111010101010
kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.3°te sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)

[1] 7 &

[1] 9 10

[1] 12 3

[1] 4 5 &

Sekil 4.3: Veritabani 1 I¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.3’te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varligi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢in nitelk 7 ve 8 bir
varlk icerisinde, nitelik 9 ve 10 ikinci varlk igerisinde, nitelik 1, 2 ve 3 iiglincii varlik

icerisinde, nitelk 4, 5 ve 6 dordiincii varlk icerisinde bulunmalidir. Tablo 4.6’da nitelik

etiketleriyle birlikte veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.6: Veritabam 1 I¢in Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelikler | Etiketleri

Varlk 1 | 7,8 UrunAdi, KategoriAdi

Varlk 2 |9, 10 SatisFiyat, SatisMiktar

Varlk 3 1,2,3 MusteriAdi, BolgeAdi, DepartmanAdi
Varlk 4 [4,5,6 SaticiAdi, BolgeAdi, DepartmanAdi
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Varlk 2

Varlk 3

MusteriAdi
BolgeAdi

DepartmanAdi

SatisFiyat

SatisMiktar

Varlik 4

Varlik 1

UrunAdi

KategoriAdi

SaticiAdi
BolgeAdi

DepartmanAdi

Sekil 4.4: Veritaban 1 I¢in Elde Edilen Céziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritabani tasarmindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir.

ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak icin kullanilan veritabani tasarmmina

ulasmistir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.4°te diyagram olarak sunulmustur.
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4.2.2. Veritabam 2
Veritabani 2 i¢in varhk-iliski diyagramm Sekil 4.5’te gosterilmektedir.

Calisan
Ydnetici PK | CalisanID
PK | YoneticilD PersonellD
YoneticiAdi Maag AtamalD
YoneticiAdresi PK | 1D Ad
YoneticiEposta FK | YoneticilD Soyad
FK | Calisan < TamAd
FK | Tarih AtamaTarih
FK | OdemeTipi < Unvan
TemelMaas DepartmanAdi
HRA DepartmanID
DA
PE Odeme Tipi
Saglik PK | OdemeTipilD
NetMaas Atama
TemelMaas
HRA
PF
DA
Saglik
NetMaas

Sekil 4.5: Veritabani 2’nin Varlk-iliski Diyagramu.
Sekilde verilen veritabani tasarimia uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iligkiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.7’deki gibidir.

Tablo 4.7: Veritabani 2 i¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.
Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Adi

YoneticiAdi Vi1
YoneticiAdresi V2
YoneticiEposta V3
PersonellD V4

AtamalD V5
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Ad Vo6

Soyad V7

TamAd V8

AtamaTarih V9

Unvan V10
DepartmanAdi V1l
DepartmanlD V12
Atama V13
TemelMaas V14
HRA V15
DA V16
PF V17
Saglik V18
NetMaas V19
TemelMaas V20
HRA V21
DA V22
PF V23
Saglik V24
NetMaas V25

Veri seti, 25 nitelik ve 500 kayittan olugsmaktadir. Ayrica dosya boyutu 105 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 icerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS] HVS 4.10

esitgi verimisti. Buna gdre bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 25 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log, 25] 25 =125 4.11

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,25] =5 4.12

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gergeklestirilmis ve tiimiinde
ayni sonuca ulagilmistir. Ulagilan degerler asagidaki gibidir.
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f,w, = 0,1655933

f,w, = 0,009550988

4.13
fzw; = 0,07608703
faw, = 0,0221986
Buna gore;
F =0,27343 4.14

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.8’deki gbidir.

Tablo 4.8: Veritabam 2 I¢in En Iyi Coziime Ulastiran iterasyon Sayilar1.

En diisik 105

En yiiksek 837
Medyan 242.5
MAD 85,9908

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

100011000110001111101111011110111101111011110111101111011110011
10011100111001110011100111001110001000010000100001000010000100

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.6’da sunulmaktadir.
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= anstructure(mych,rawdata)
1] 4 5 & 7 & 910 11 12
1] 123

[1] 13 14 15 16 17 18 19

[1] 20 21 22 23 24 25

Sekil 4.6: Veritabam 2 i¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.6°da elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu Ornek icin nitelk 4,5, 6,7, 8,
9,10, 11 ve 12 birinci varlk icerisinde, nitelikk 1, 2 ve 3 ikinci varlk icerisinde, nitelik
13, 14, 15, 16, 17, 18 ve 19 tgiincii varlk icerisinde, nitelik 20, 21, 22, 23, 24 ve 25
dordiincii varlk icerisinde bulunmahdr. Tablo 4.9’da nitelik etiketleriyle birlikte

veritabani tasarmi tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.9: Veritabani 2 i¢cin Elde Edilen Céziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 4,5,6,7,8,9,10,11,12 | PersonellD, AtamalD, Ad, Soyad,
TamAd, AtamaTarih, Unvan,
DepartmanAdi, DepartmanlD
Varlk 2 1,2,3 YoneticiAdi, YoneticiAdresi,
YoneticiEposta

Varlk 3 13,14,15,16,17,18,19 | Atama, TemelMaas, HRA, DA, PF,
Saglik, NetMaas

Varlk 4 | 20,21,22,23,24,25 TemelMaas, HRA, DA, PF, Saglik,
NetMaas
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Varlik 1
Varlik 2 PersonellD
YoneticiAdi AtamalD
YoneticiAdresi Ad
YoneticiEposta Soyad
TamAd
AtamaTarih
Unvan
DepartmanAdi
b DepartmanID
TemelMaas
HRA Varlk 3
DA Atama
PF TemelMaas
Saglik HRA
NetMaas DA
PF
Saglik
NetMaas

Sekil 4.7: Veritabam 2 i¢in Elde Edilen Céziimiin Diyagramu.
Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alman
veritabant tasarmindaki varlk-nitelik dizlimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritabani tasarimina

ulagsmistir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.7°de diyagram olarak sunulmustur.
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Veritabani 3 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.8’de gdsterilmek tedir.

A

Sinav
PK | SinaviD
—>» FK | BID
Ogrenci FK | TID
PK | OgrencilD » FK | OID
Cinsiyet Puan
Sinif
Bolim
Adres
— PK | BolumiD
BolumAdi

Sekil 4.8: Veritabani 3’iin Varhk-iliski Diyagramu.
Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimmda verilen iligkiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine donistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.10’daki gibidir.

Tarih
PK | TarihlD
Yil
Ay

Tablo 4.10: Veritabam 3 I¢in Nitelik Isimleri Déniisiimii.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Cinsiyet \4!
Sinif V2
Adres V3
Yil V4
Ay V5
BolumAdi Vo6
Puan V7

Veri seti, 7 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 41 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli

parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Baghk 2.3.4.1 igerisinde kromozom

uzunlugunu (KU) hesaplamak i¢in;




80

KU = [log, HVS| HVS 4.15

esitgi verimisti. Buna gbre bu veritabani i¢cin kromozom uzunlugu HVS = 7 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,7] 7= 21 4.16

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,7] =3 4.17

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gergeklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmugstir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

f,w, = 0,06607821

f,w, = 0,04964951

4.18
fzw; = 0,3043481
faw, = 0,0221986
Buna gore;
F =0,4422745 4.19

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.11°deki gibidir.

Tablo 4.11: Veritabam 3 I¢in En Iyi Coziime Ulastiran iterasyon Sayilari.

En diistik 0

En yiksek 24
Medyan 3
MAD 2,9652

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadr ancak farkl

kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
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icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulaslan ¢oziim

Onerilerinden biri

000000000101101001011

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmmi Sekil 4.9°da sunulmaktadir.

> anstructure{mych,rawdata)

[1] 4 5

1] 7

[1] &

1] 12 3

Sekil 4.9: Veritaban 3 I¢in Ulasilan Veritaban1 Tasarmm Onerisi.

Sekil 4.9’da elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varligi, her bir say1 ise o varhk
icerisinde yer almas1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelik 4 ve 5 birinci
varlk icerisinde, nitellkk 7 ikinci varlk icerisinde, nitelik 6 liglincli varlk icerisinde,
nitelk 1, 2 ve 3 dordiincli varlk igerisinde bulunmaldir. Tablo 4.12°de nitelik

etiketleriyle brlikte veritabani tasarmm tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.12: Veritabam 3 Icin Elde Edilen Cozim.

Varlk Nitelik ler FEtiketleri
Varlk 1 [ 4,5 Yil, Ay
Varlk 2 7 Puan
Varlk 3 6 BolumAdi
Varlk 4 1,2,3 Cinsiyet, Sinif, Adres
Varlk 2
Varlik 4
RN Varlik 1
Cinsiyet
Yil
Sinif
Varlik 3 Ay
Adres
BolumAdi

Sekil 4.10: Veritaban1 3 Icin Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.
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Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritabant tasarmindaki varlk-nitelik dizlimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanillan veritabani tasarimina

ulagsmistir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.10°da diyagram olarak sunulmustur.

4.2.4.Veritabam 4
Veritabani 4 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.11°de gosterilmektedir.

Kullanim
PK | ID
> ; Tarih
Migteri FK | MusterilD
—» FK | P ID PK | ID
PK | ID romosyon
FK | TarihiD < Gun
MusteriAdi R
Malivet ToplamMaliyet y
— Yil
Promosyon
— PK | ID
PromosyonAdi

Sekil 4.11: Veritaban1 4’{in Varlk-iliski Diyagramu.
Sekilde verilen veritabani tasarrmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmigtir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.13’teki gibidir.

Tablo 4.13: Veritabami 4 Icin Nitelik Isimleri Doniistimi.

Niteligin Tasarnmdaki Adi | Niteligin Veri setindeki Ad1
MusteriAdi V1
Maliyet V2
PromosyonAdi V3
Gun V4
Ay V35
Yil V6
ToplamMaliyet V7

Veri seti, 7 nitelk ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 25 kilobayttir.
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gerceklestirilebilmesi i¢in gerek li
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.20

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 7 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,7] 7 = 21 4.21

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,7] =3 4.22

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmigtir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, = 0,1699986

f,w, = 0,06905131

4.23
fzw; = 0,2282611
faw, = 0,02176708
Buna gore;
F =0,489078 4.24

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayisi incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.14’teki gibidir.

Tablo 4.14: Veritabani 4 i¢in En Iyi Coziime Ulastiran iterasyon Sayilar1.

En disik 1

En yiiksek 23
Medyan 6
MAD 2,9652
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

111111000001001001000
kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarmi Sekil 4.12°de sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)

[1] 1 2

[1] 4 5 &

[1] 3 7

Sekil 4.12: Veritabam 4 I¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.12°de elde edilen ¢oziim Onerisinde her bir satrr bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢in nitelik 1 ve 2 birinci
varlk icerisinde, nitelik 4, 5 ve 6 ikinci varhk igerisinde, nitelik 3 ve 7 iigiincii varlik

icerisinde bulunmalidir. Tablo 4.15’te nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarimi

tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.15: Veritaban1 4 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 1,2 MusteriAdi, Maliyet
Varlk 2 [4,5,6 Gun, Ay, Yil
Varlk 3 | 3,7 PromosyonAdi, ToplamMaliyet
Varlik 2
Varlik 1 Varlik 3 Gun
MusteriAdi PromosyonAdi
Ay
Maliyet ToplamMaliyet il
i

Sekil 4.13: Veritaban1 4 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.
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Algoritmanin Onerdigi veritabani tasarmu incelendiginde baslangicta ele alman
veritaban1 tasarmm ile farkhlklar tasidigi goriilmektedir. Onerilen veritabani
tasarminda (Tablo 4.12) Varlk 1 ve Varlk 2 dogru belirlenmisken Varlk 3 igerisinde
yer alan nitelik 3 ve nitelk 7, gergek veritabani tasarmina gore farkl varhklar

icerisinde yer almaldr.

Bu hataya sebep olabilecek iki durum s6z konusudur. Birincisi, alt amaglardan birinin
tablo sayismi1 en aza indirmeye c¢aligmasidir. Bu alt amacm etkisiyle algoritma, birer
nitelige sahip iki varlk olusturmak yerine iki niteligi tek bir varlk icerisinde temsil
etme egitiminde olmustur. Ikinci durum, saysal varlk saysmmn en az olmasi alt
amacindan kaynaklanmaktadir. Algoritma, tamamen sayisal degerlerden olusan
niteliklerin bir araya gelerek varlk olusturmasini engelleyecek sekilde g¢ahgmaktadir.
ToplamMaliyet niteliginin sayisal verilerden olusmasi sebebiyle bir varlk olusturmasi

miimkiin olamamistir.

Alt amaclarin  yonlendirmeleri sebebiyle algoritma tarafindan Onerilen veritabani
tasarmi, gergek tasarma olduk¢a yakmn ancak aym degildir. Elde edilen ¢ozim Sekil
4.13’te diyagram olarak sunulmustur.
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Veritabani 5 i¢in varhk-iliski diyagramu Sekil 4.14’te gosterilmektedir.

Urtin

PK

ID

SKU

Marka
Aciklama
Agirlik
PaketBoyutu
PaketTipi

Mgteri

PK

ID

v v

MusteriAdi
MusteriEposta
MusteriTelefon

SatisBolgesi

Sekilde verilen veritabani tasarimima uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Nitelklerin ham veri seti

Satig
PK [ ID
FK [ Tarih
FK | Urun
FK | Musteri
FK | Promosyon
Fiyat Promosyon
Miktar PK | ID
Maliyet PromosyonAdi
Baslangic
Bitis
Maliyet

Sekil 4.14: Veritabam 5’in Varlk-Iliski Diyagram.

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.16°daki gibidir.

Tablo 4.16: Veritabam 5 i¢in Nitelik Isimleri Déniisiimi.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri setindeki Ad1
MusteriAdi Vi
MusteriEposta V2
MusteriTelefon V3
SatisBolgesi V4
SKU V5
Marka V6
Aciklama V7
Agirlik V8
PaketBoyutu V9
PaketTipi V10
PromosyonAdi V11
Baslangic V12
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Bitis V13
Maliyet V14
Fiyat V15
Miktar V16
Maliyet V17

Veri seti, 17 nitelk ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 91 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak igin;

KU = [log, HVS| HVS 4.25

esithgi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 17 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,17] 17 =85 4.26

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,17] =5 4.27

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

fw, = 0,1278928
fw, = 0,04081456

428
fyw; = 0,07608703

faw, =0

Buna gore;
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F =0,2447943 4.29

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.17°deki gbidir.

Tablo 4.17: Veritabam 5 I¢in En lyi Coziime Ulastrran Iterasyon Sayilar1.

En diisiik 65

En yiksek 314
Medyan 169,5
MAD 54,1149

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadr ancak farklh
kromozomlar da aym tasarmm isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

0000000000000000000001011010110101101011000
100101111110111101111011110000100001000010

kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.15°te sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)
[1] 11 12 13 14

[1] 5 & 7 8 10

[1] 9 15 16 17

1112 3 4

Sekil 4.15: Veritabam 5 I¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.15°te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢in nitelik 11, 12, 13 ve
14 birinci varlk igerisinde, nitelk 5, 6, 7, 8 ve 10 kinci varlk icerisinde, nitelik 9, 15,
16 ve 17 figlincti varlk igerisinde, nitelik 1, 2, 3 ve 4 dordiincii varlk icerisinde

bulunmalidir. Tablo 4.18’de nitelik etiketleriyle birlkte veritabani tasarmm tekrar

sunulmaktadir.
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Tablo 4.18: Veritabam 5 I¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 11,12, 13, 14 PromosyonAdi, Baslangic, Bitis,
Maliyet
Varlk 2 5,6,7,8,10 SKU, Marka, Aciklama, Agirlik,
PaketTipi
Varlk 3 |9,15,16,17 PaketBoyutu, Fiyat, Miktar, Maliyet
Varlk 4 1,2,3,4 MusteriAdi, MusteriEposta,
MusterilTelefon, SatisBolgesi
Varlik 2 Varlk 3
SKU PaketBoyutu
Marka Fiyat
Aciklama Miktar
Agirlik Maliyet
PaketTipi
Varlik 4 Varlik 1
MusteriAdi PromosyonAdi
MusteriEposta Baslangic
MusteriTelefon Bitis
SatisBolgesi Maliyet

Sekil 4.16: Veritaban1 5 I¢in Elde Edilen C6ziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani1 tasarnminda gergek veritabani tasarmmimna gore
tek bir nitelik yanhs varlk icerisinde yer almistwr. Nitelk 9 (PaketBoyutu)’un, Varlk 2
icerisinde yer almasi gerekirken Varlk 3 icerisinde yer almustir.

Bu hatanin sebebi Nitelk 9’un yapwsidr. Nitelk 9, “xxs”, “xs”, “s”, “m”, “T°, “xI”, “xxI”
degerlerini almaktadir. Alnabilecek degerlerin kisith olmasi, veri setinde c¢ok fazla
tekrara sebep olmaktadwr. Algoritmanin veri tekrarmn en aza indirme c¢abasi, bu niteligin
yanls varlk igerisinde yer almasina sebep olmustur. Boylece algoritma gergek veritabani
tasarmina ¢ok yakmn ancak aym olmayan bir ¢oziime ulasmustir. Elde edilen ¢ozim Sekil
4.16’da diyagram olarak sunulmustur.



4.2.6. Veritabam 6

90

Veritabani 6 i¢cin varhk-iliski diyagrami Sekil 4.17°de gosterilmektedir.

Satis Analizi

PK

D

Tarih

PK

Tarih

Ceyrek

T

FK
FK
FK

SatisMiktari
Gelir
TarihKodu
SaticiKodu

MusteriKodu

Yil

Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iligkiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Nitelklerin ham veri seti

Satici

PK

L

Tip
Kod
Adi

Musteri Detay

PK

ID

Tip
Kod
Adi

Sekil 4.17: Veritabam 6’nn Varlik-Iliski Diyagramu.

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.19’daki gibidir.

Veri seti, 11 nitelk ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 45 kilobayttir.

Tablo 4.19: Veritabam 6 I¢in Nitelik Isimleri Doniistimi.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Tip \%!
Kod V2
Adi V3
Tip V4
Kod V5
Adi Vo6
Tarih \4
Ceyrek V8
Yil V9
SatisMiktari V10
Gelir V1l
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanm gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.30

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 11 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,11] 11 =44 4.31

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,11] =4 4.32

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde

aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.
fiw; =0,1410304

f,w, = 0,04280485

4.33
fsws = 0,1521741
faw, = 0,0221986
Buna gore;
F =0,3582079 4.34

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erigilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.20°deki gibidir.

Tablo 4.20: Veritabani 6 i¢in En Iyi Coziime Ulastiran iterasyon Sayilar1.

En diisik 10

En yiiksek 91
Medyan 38,5
MAD 17,0499
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadir ancak farkh
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

00100010001011011101110111111111111101110111

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarmi Sekil 4.18’de sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)
[1] 7 8 9
[1] 4 5 &
[1] 10 11
1112 3

Sekil 4.18: Veritabam 6 I¢in Ulagilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.18’de elde edilen ¢oziim Onerisinde her bir satir bir varligi, her bir say1 ise o varhk
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢cin nitelk 7, 8 ve 9
birinci varlk icerisinde, nitelik 4,5 ve 6 ikinci varlk igerisinde, nitelik 10 ve 11 tiglincii

varlk icerisinde, nitelik 1,2 ve 3 dordiincii varlk icerisinde buluinmalidir. Tablo 4.21°de
nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.21: Veritabam 6 I¢cin Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 7,8,9 Tarih, Ceyrek, Yil
Varlk 2 [ 4,5,6 Tip, Kod, Adi
Varlk 3 10, 11 SatisMiktari, Gelir
Varlk 4 1,2,3 Tip, Kod, Adi
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Varlik 3
SatisMiktari
Varlik 1
Gelir Varlik 2
Tarih .
Tip
Ceyrek -
(o]
il Varlk 4 i
Tip '
Kod
Adi

Sekil 4.19: Veritaban1 6 i¢in Elde Edilen Cozimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritaban1 tasarimindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritabani tasarimina

ulagsmistir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.19°da diyagram olarak sunulmustur.



4.2.7. Veritabam 7
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Veritabani1 7 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.20°de gosterilmektedir.

Kazanc
PK | KazancIlD
FK | TarihlD
FK | UrunID I Urun
FK | YerlD PK | UrunID
Kazanc Urun
UrunGrubu
UrunAilesi
Yer
UrunKategorisi
PK | YerlD
Yazar
b
S0 ISBN
Sehir
Eyalet
Bolge
Ulke

Sekil 4.20: Veritaban1 7’nin Varlk-Iliski Diyagran.

Sekilde verilen veritabani tasarrmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmigtir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.22°deki gibidir.

Tablo 4.22: Veritabam 7 i¢in Nitelik Isimleri Déniisiimi.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Adi
Sube V1
Sehir V2
Eyalet V3
Bolge V4
Ulke V5
Urun A\
UrunGrubu \'%
UrunAilesi V8
UrunK ategorisi Vo9
Yazar V10
ISBN V1l
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| Kazanc | V12 |
Veri seti, 12 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 49 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.35

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 12 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log,12] 12 =48 4.36

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,12] = 4 4.37

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tlimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

fw, = 0,1333531

f,w, = 0,009443448

4.38
fzw; = 0,1141306
faw, = 0,02176708
Buna gore;
F =0,2786942 4.39

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.23’teki gibidir.

Tablo 4.23: Veritaban1 7 i¢in En Iyi Céziime Ulastiran Iterasyon Sayilar.
[En disik 13|
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En yiiksek 58
Medyan 34,5
MAD 9,6369

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani1 tasarmmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri
100110011001100110010101010101010101010101011100
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmu Sekil 4.21°de sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)

[1] 12
[1] 12345
[1] & 7 & 91011

Sekil 4.21: Veritabam 7 I¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.21°de elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almas1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu O6rnek i¢in nitelik 12 birinci
varlk icerisinde, nitelk 1,2, 3,4 ve 5 kinci varlk igerisinde, nitelk 6,7,8,9, 10, 11 ve
12 dgiincli varlk icerisinde bulunmalidir. Tablo 4.24’te nitelik etiketleriyle birlikte

veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.24: Veritabam 7 I¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 12 Kazanc

Varlk 2 1,2,3,4,5 Sube, Sehir, Eyalet, Bolge, Ulke

Varlk 3 6,7,8,9,10, 11 Urun, UrunGrubu, UrunAilesi,
UrunKategorisi, Yazar, ISBN
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Varlik 1
Kazanc Varlik 3
Urun
Varlik 2 UrunGrubu
Sube UrunAilesi
Sehir UrunKategorisi
Eyalet Yazar
Bolge ISBN
Ulke

Sekil 4.22: Veritaban1 7 i¢in Elde Edilen Cozimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritaban1 tasarimindaki varhk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritabani tasarimina

ulagsmistir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.22°de diyagram olarak sunulmustur.



4.2.8. Veritabam 8
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Veritabani 8 i¢in varhk-iliski diyagramm Sekil 4.23’te gosterilmektedir.

Restoran
PK | RestoranID
Musteri
e FK | MusterilD
PK | MusterilD FK | PersonellD
I Promosyon
Adl FK | PromosyonID
i PK | PromosyoniD
Adresi Adi
Bolge Adres Adi
i MedyaTipi
Sl Telefon
Maliyet
PostaKodu Eposta
BaslangicTarihi
Uks Tarih 9
Telefon BitisTarihi
Eposta Personel
— PK | PersonellD
Adi
Adresi
Telefon
Ulke

Sekil 4.23: Veritabanm 8’in Varlk-iliski Diyagramu.
Sekilde verilen veritabani tasarmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine donistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.25’teki gibidir.

Tablo 4.25: Veritabam 8 I¢in Nitelik Isimleri Déoniistimi.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Adi Vi
Adresi V2
Bolge V3
Sehir V4
PostaKodu V5
Ulke Vo6
Telefon V7
Eposta V8
Adi V9
Adresi V10
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Telefon V11
Ulke V12
Adi V13
MedyaTipi V14
Maliyet V15
Baslangic Tarihi V16
BitisTarihi V17
Adi V18
Adres V19
Telefon V20
Eposta V21
Tarih V22

Veri seti, 22 nitelik ve 500 kayittan olugsmaktadir. Ayrica dosya boyutu 169 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gerceklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplannistir. Bashk 2.3.4.1 icerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.40

esithgi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 22 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,22] 22 =110 4.41

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,22] =5 4.42

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

fuw, = 0,1469889
fw, = 0,02714425 443

fyw; = 0,07608703
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faw, =0
Buna gore;
F =0,2502202 4.44

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erigilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.26’daki gbidir.

Tablo 4.26: Veritabani 8 i¢in En Iyi Céziime Ulastiran Iterasyon Sayilar1.

En diisiik 97

En yiiksek 489
Medyan 196,5
MAD 74,8713

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarimi sunmaktadr ancak farkli
kromozomlar da aym tasarmm isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

1011010110101101011010110101101011010110111111111111111
1111100011000110001100011000111011110111101111011110111

kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.24’te sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)
[1] 9 10 11 12

[1] 18 19 20 21 22
[1112345678

[1] 13 14 15 16 17

Sekil 4.24: Veritabam 8 I¢in Ulasilan Veritabani Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.24°te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varhgl, her bir sayr ise o varhk
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelk 9, 10, 11 ve
12 birinci varlk icerisinde, nitelik 18, 19, 20, 21 ve 22 ikinci varlk icerisinde, nitelik 1,
2,3,4,5,6,7 ve 8lgiincii varlk icerisinde, nitelik 13, 14, 15, 16 ve 17 dordiincti varhik



101

icerisinde bulunmalidir. Tablo 4.27°de nitelik etiketleriyle birlkte veritabani tasarimi

tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.27: Veritabam 8 I¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 9,10,11, 12 Adi, Adres, Telefon, Ulke

Varlk 2 18, 19, 20, 21, 22 Adi, Adres, Telefon, Eposta, Tarih
Varlk 3 1,2,3,4,5,6,7,8 Adi, Adresi, Bolge, Sehir, PostaKodu,
Ulke, Telefon, Eposta

Varlk 4 13, 14, 15, 16, 17 Adi, MedyaTipi, Maliyet,

Baslangic Tarihi, BitisTarihi

Varlik 2
Varlik 3 Adi
Adi Adres Varlik 4
Adresi Tieleton Adi
Bolge Eposta MedyaTipi
Sehir Tarih Maliyet
PostaKodu Varlik 1 BaslangicTarihi
Ulke Adi BitisTarihi
Telefon Adres
Eposta Telefon
Ulke

Sekil 4.25: Veritabani 8 I¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm mncelendiginde, baslangicta ele alinan
veritabant tasarmindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritabani tasarimina

ulasmistir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.25°te diyagram olarak sunulmustur.
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4.2.9. Veritabam 9
Veritaban1 9 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.26’da gosterilmektedir.

AcikArttirma

PK | ID

FK | TarihlD

FK | YerlD

—>»{ FK | UrunID Yer

Sayi PK | YerlD

Kazanc Millet

Bolge

Urun

L—{ PK | UruniD

Adi

Aciklama

Kategori

Sekil 4.26: Veritaban1 9’un Varlk-iliski Diyagramu.
Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine donistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.28°deki gibidir.

Tablo 4.28: Veritabam 9 I¢in Nitelik Isimleri Doniistimii.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Adi V1
Aciklama V2
Kategori V3
Millet V4
Bolge V5
Sayi Vo6
Kazanc V7

Veri seti, 7 nitelk ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 37 kilobayttir.
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplannistir. Bashk 2.3.4.1 icerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.45

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢cin kromozom uzunlugu HVS = 7 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,7] 7 = 21 4.46

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,7] =3 4.47

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, = 0,2484967

f,w, = 0,04389545

4.48
fzw; = 0,1521741
fawy =0
Buna gore;
F = 0,4445663 449

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.29’daki gibidir.

Tablo 4.29: Veritaban1 9 i¢in En Iyi Céziime Ulastiran iterasyon Sayilar1.

En disik 1

En yiiksek 21
Medyan 8
MAD 4,4478
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri
000000000001001001001
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.27°de sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)

[1] 4 586 7

[1] 12 3

Sekil 4.27: Veritabam 9 I¢in Ulasilan Veritabam Tasarmi Onerisi.

Sekil 4.27°de elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varhk
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu Ornek icin nitelik 4, 5, 6 ve 7
birinci varlk icerisinde, nitelik 1, 2 ve 3 ikinci varlk igerisinde bulunmalidw. Tablo
4.30°da nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarm tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.30: Veritaban1 9 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 4,5,6,7 Millet, Bolge, Sayi, Kazanc
Varlk 2 1,2,3 Adi, Aciklama, Kategori
Varlik 1
Varlk 2
Millet
Adi
Bolge .
Aciklama
Sayi )
Kategori
Kazanc

Sekil 4.28: Veritaban1 9 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.



Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarimi, baslangicta ele alman tasarima gore
farklilhiklar tasmaktadwr. 3 varhk olusmasi beklenirken algoritma nitelikleri 2 varlik
icerisinde bir araya getirmistir. Onerilen varlklardan Varlk 2, Urun ile birebir ayni
nitelikleri igermektedir. Varlk 1 ise tasarimdaki Yer ve AcikArttrma varlklarina ait

nitelikleri igermektedir.

Bu hata, algoritmanin tablo sayisim1 en aza indirme ve sayisal varlk sayisini en aza
indirme alt amaglarinin bir sonucu olabilir. Sayi ve Kazanc nitelikleri tamamen sayisal
degerler icerdigi i¢cin algoritma, kategorik deger iceren Millet ve Bolge niteliklerini de
kapsayan tek bir varlk olusturmustur. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.28’de diyagram olarak

sunulmustur.

4.2.10. Veritabam 10
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Veritaban1 10 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.29°da gosterilmek tedir.

Cesit

PK

CesitlD

Adi
Grup
GrupAdi

Sekilde verilen veritabani tasarrmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iligkiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti

Musteri
PK | MusterilD 1 HareketKayitlari
Adi PK | ID
Soyadi —>» FK | MusterilD
Adresi —y| FK | SaticilD
PostaKodu FK | CesitlD
Sehir FK | TarihiD
ZamanDamgasi
Satici =
PK | SaticilD B
Sube
DogumGunu
Konut

Sekil 4.29: Veritabam 10’un Varlk-iliski Diyagranm.

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.31°deki gibidir.
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Tablo 4.31: Veritaban 10 I¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Adi V1
Soyadi V2
Adresi V3
PostaKodu V4
Sehir V5
Sube V6
DogumGunu V7
Konut V38
Adi V9
Grup V10
GrupAdi V11
ZamanDamgasi V12
Fiyat V13

Veri seti, 13 nitelik ve 500 kayittan olugsmaktadir. Ayrica dosya boyutu 65 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.50

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 13 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,13] 13 =52 4.51

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,13] =4 4.52

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

fiw, = 0,1035546
4.53
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f,w, = 0,00913665

faws = 0,1521741

faw, =0
Buna gore;
F =0,2648653 4.54

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.32’deki gbidir.

Tablo 4.32: Veritabani 10 I¢cin En lyi Coziime Ulastiran Iterasyon Sayilar1.

En diistik 22

En yiiksek 153
Medyan 46.5
MAD 14,0847

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da aym tasarmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de ayni tasarim

icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

0010001000100010001000010001000111001100110011011101

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.30°da sunulmaktadir.

= anstructure{mych,rawdata)
[1] 12 13

[1] 9 10 11

[11]12 3 4 5

[1] 6 7 &

Sekil 4.30: Veritabam 10 i¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.30°da elde edilen ¢oziim Onerisinde her bir satr bir varligi, her bir say1 ise o varhk

icerisinde yer almas1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek icin nitelik 12 ve 13
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birinci varlk icerisinde, nitelik 9, 10 ve 11 kinci varlk igerisinde, nitelik 1, 2,3,4 ve 5
iiclincti varlk icerisinde, nitelik 6, 7 ve 8 dordiincii varlk igerisinde bulunmalidir. Tablo

4.33’te nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.33: Veritabam 10 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 | 12,13 ZamanDamgasi, Fiyat
Varlk 2 | 9,10, 11 Adi, Grup, GrupAdi
Varlk 3 1,2,3,4,5 Adi, Soyadi, Adresi, PostaKodu, Sehir
Varlk 4 | 6,7, 8 Sube, DogumGunu, Konut
Varlik 3
Varlik 2
Adi
Adi
Soyadi
Grup
Adresi
GrupAdi
PostaKodu
Sehir
Varlik 4 Varlik 1
Sube ZamanDamgasi
DogumGunu Fiyat
Konut

Sekil 4.31: Veritaban1 10 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagranu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmi incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritabant tasarmindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢cin kullanilan veritabani tasarimina

ulagmustir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.31°de diyagram olarak sunulmustur.

4.2.11. Veritabam 11
Veritaban1 11 i¢in varhk-iliski diyagrami Sekil 4.32°de gosterilmektedir.
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Sekilde verilen veritabani tasarimma uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti

Kayit
PK | ID
Arac Tarih
FK | TarihID
PK | AraclD PK | TarihiD
_I—> FK | AraclD
Yonetici Tarih
—» FK | IstasyonID
Yol -
AracSinifi
SehirSurus Si
Emisyon
Harmanlama
Tikaniklik
Sinif
Tikaniklik Istasyon
— PK | IstasyonID
Semt
Tip

Sekil 4.32: Veritabani 11°in Varlk-Iliski Diyagram.

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.34’teki gibidir.

Veri seti, 14 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 43 kilobayttir.

Tablo 4.34: Veritaban 11 I¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Adi
Yonetici Vi1
Yol V2
SehirSurus V3
Harmanlama V4
Sinif V5
Tikanik lik V6
Semt V7
Tip V8
Tarth Vo9
Gun V10
Saat V11
AracSmifi V12
Emisyon V13
Tikanik lik V14
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gerceklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.55

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢cin kromozom uzunlugu HVS = 14 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log,14] 14 =56 4.56

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,14] = 4 4.57

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, = 0,1611258

f,w, = 0,01048489

4.58
fzw; = 0,1521741
faw, =0
Buna gore;
F =0,3237847 4.59

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erigilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.35’teki gibidir.

Tablo 4.35: Veritabani 11 I¢in En Iyi Coziime Ulastrran iterasyon Sayilar.

En diisik 25

En yiiksek 107
Medyan 51
MAD 16,3086
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

10101010101010101010101000010001111111111111010101010101
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.33’te sunulmaktadir.

= anstructure(mych,rawdata)

[1] 9 10 11

[1]12 34508

[1] 12 13 14

[1] 7 8

Sekil 4.33: Veritabam 11 I¢in Ulasilan Veritabani Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.33’te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varlk
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelik 9, 10 ve 11
birinci varlk icerisinde, nitelik 1,2, 3,4, 5 ve 6 ikinci varlk icerisinde, nitelk 12, 13 ve
14 iiciincti varlk igerisinde, nitelikk 7 ve 8 dordiincii varlk icerisinde buluinmalidir. Tablo

4.36’da nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.36: Veritabani 11 i¢cin Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 9,10, 11 Tarth, Gun, Saat

Varlk 2 1,2,3,4,5,6 Yonetici, Yol, SehirSurus,
Harmanlama, Sinif, Tikaniklik

Varlk 3 12,13, 14 AracSinifi, Emisyon, Tikaniklik

Varlk 4 | 7,8 Semt, Tip
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Varlik 2 Varlik 3
Yonetici AracSinifi
Yol Emisyon Varlik 1
SehirSurus Tikaniklik Tarih
Harmanlama Gun
Varlik 4
Sinif Saat
Semt
Tikaniklik
Tip

Sekil 4.34: Veritaban1 11 igin Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritaban1 tasarimindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak icin kullanilan veritabani tasarimina

ulagsmistir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.34’te diyagram olarak sunulmustur.
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Veritaban1 12 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.35’te gosterilmektedir.

Doktor

PK | DoktorID

Adi
Cinsiyet
Tip

lletisim

A 4

Oda
—— PK | OdalD
OdaNo
Tip
Uygunluk
Kayit
PK | ID
FK | TarihlD
FK | DoktorlD
FK | OdalD — Hasta
FK | HastalD 23 PK | HastalD
GunSayisi Adi
Maliyet Cinsiyet
Bolge
lletisim

Sekil 4.35: Veritaban1 12°nin Varlk-iliski Diyagramu.

Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine donistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.37°deki gibidir.

Tablo 4.37: Veritabani 12 i¢in Nitelik Isimleri Doniistimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
OdaNo V1
Tip V2
Uygunluk V3
Adi V4
Cinsiyet V5
Tip V6
[letisim V7
Adi V8
Cinsiyet Vo9
Bolge V10
Iletisim V1l
GunSayisi V12
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| Maliyet | V13 |

Veri seti, 13 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 52 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gerceklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Baghk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak i¢in;

KU = [log, HVS| HVS 4.60

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 13 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,13] 13 =52 4.61

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,13] =4 4.62

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

f,w, = 0,1508909

f,w, = 0,07512464

4.63
fzw; = 0,1521741
fawy =0
Buna gore;
F =0,3781896 4.64

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.38’deki gbidir.
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Tablo 4.38: Veritaban1 12 I¢in En lyi C6ziime Ulastiran iterasyon Sayilar.

En diisiik 37

En yiiksek 752
Medyan 108,5
MAD 69,6822

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmi sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da aymi tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

onerilerinden biri
1010101010100111011101110111111000101110111000100010
kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.36’da sunulmaktadir.

= anstructure{mych,rawdata)

[1] & 10 11

[1] 12 3

[1]1 45867

[1] 9 12 13

Sekil 4.36: Veritaban1 12 i¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.36’da elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢cin nitelik 8, 10 ve 11
birinci varhk igerisinde, nitelik 1, 2 ve 3 ikinci varlk igerisinde, nitelik 4,5, 6 ve 7 iigiincii
varlk icerisinde, nitelikk 9, 12 ve 13 dordiincii varlk igerisinde buluinmalidir. Tablo
4.39’da nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmm tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.39: Veritabani 12 i¢cin Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 8,10, 11 Adi, Bolge, Iletisim

Varlk 2 1,2,3 OdaNo, Tip, Uygunluk
Varlk 3 [4,5,6,7 Adi, Cinsiyet, Tip, Iletisim
Varlk 4 |9,12,13 Cimnsiyet, GunSayisi, Maliyet




Varlik 4 Varlik 2
Cinsiyet OdaNo
GunSayisi Tip
Maliyet Uygunluk

Varlk 3 Varlik 1
Adi Adi
Cinsiyet Bolge
Tip lletisim
lletisim

Sekil 4.37: Veritaban1 12 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagran.

Bu uygulama i¢in algoritma, baslangicta ele alman veritabani tasarmuna c¢ok yakmn ancak
birebir aym olmayan bir tasarm Onermistir. nitelik 9, Varlk 1 icerisinde yer almaliyken
algoritma Varlk 4 igerisinde sunmustur. Bunun sebebi nitelk 9’un icerdii verinin
yapisidr. Nitelk 9, cinsiyeti belirttigi i¢in yalmzca 2 farkh deger alabilmekte, bu da veri
tekrarmi ¢ok biiyilk oranda arttwrmaktadir.

Algoritma, ¢ok fazla veri tekrari oldugunu diisiindiigii bu niteligi, sayisal degerler iceren
varlklar olan GunSayisi ve Maliyet nitelikleri ile aym varlk icerisine eklemistir. Bu
sayede Varlk 4’iin bir sayisal varlk olmasi durumunun da 6niine gegerek optimizasyonu

tamamlamistr. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.37°de diyagram olarak sunulmustur.
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Veritabani1 13 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.38’de gosterilmektedir.

Aile

PK

ID

A

Sekilde verilen veritabani tasarmima uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Nitelklerin ham veri seti

Sekil 4.38: Veritabani 13{in Varlk-iliski Diyagramu.

Aliskanlik
PK | ID
Aktiviteler
Performans
Internet
PK | ID
Romantik
FK | AileID
BosZaman
FK | OgrencilD
DisariCikma
FK | AliskanliklD
HaftasonuAlkol
FK | OkullD
HaftaiciAlkol
BirinciDonemPuan
Okul lkinciDonemPuan
SonucPuan
PK | ID
Basarisizliklar
Gorusme
Gezi
Calisma
UcretliSinif
Revir
Yuksek
Yoksunluk
OkulTipi

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.40’taki gibidir.

A

Durum
AnneEgitim
AnneMeslek
BabaEgitim
BabaMeslek
Denetci

lliski

Gelir

Ogrenci

PK

ID

Cinsiyet
Adres
Yas

Saglik

Tablo 4.40: Veritaban 13 I¢in Nitelik Isimleri Déniisiimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Aktiviteler Vi1
Internet V2
Romantik V3
BosZaman V4
DisariCikma V5
HaftasonuAlkol V6
HaftaiciAlkol V7
Durum V8
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AnneEgitim Vo9

AnneMeslek V10
BabaEgitim V11
BabaMeslek V12
Denetci V13
Iliski V14
Gelir V15
Gorusme V16
Gezi V17
Calisma V18
UcrethiS inif V19
Revir V20
Yuksek V21
Y oksunluk V22
OkulTipi V23
Cinsiyet V24
Adres V25
Yas V26
Saglik V27
BirinciDonemPuan V28
IkinciDonemPuan V29
SonucPuan V30
Basarisizlik lar V31

Veri seti, 31 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 71 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 icerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak i¢in;

KU = [log, HVS| HVS 4.65

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢cin kromozom uzunlugu HVS = 31 i¢in;

KU = [log, HVS]| HVS = [log,31] 31 =155 4.66

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,31] =5 4.67
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olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmugstir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

f,w, = 0,08834916

f,w, = 0,2149003

4.68
fzw; = 0,1141306
faw, = 0,02796848
Buna gore;
F =0,4453485 4.69

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.41°deki gbidir.

Tablo 4.41: Veritabam 13 i¢in En Iyi Céziime Ulastiran Iterasyon Sayilari.

En diisiik 169

En yiiksek 844
Medyan 350,5
MAD 131,9514

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritaban1 tasarmmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da aym tasarmm isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

1010010100101001010010100101001010011001110011100111
0011100111001110011100111011110111101111011110111101
111011110111001111101111011110110110101101011010110

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.39°da sunulmaktadir.
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= anstructure{mych,rawdata)

[1]
[1]
[1]
[1]
[1]
[1]

25 26 27

16 17 18 19 20 21 22 23
& 91011 12 13 14 15

28 29 30 311

12345867

24

Sekil 4.39: Veritabani 13 I¢cin Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.39°da elde edilen ¢oziim Onerisinde her bir satr bir varligi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelk 25, 26 ve 27
birinci varlk icerisinde, nitelk 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22 ve 23 ikinci varlk igerisinde,
nitelik 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14 ve 15 Uglincli varlk igerisinde, nitelk 28, 29, 30 ve 31
dordiincti varlk icerisinde, nitelik 1,2, 3, 4, 5, 6 ve 7 besinci varlk igerisinde, nitelik 24
ise altmc1 varlk igerisinde bulunmalidir. Tablo 4.42°de nitelik etiketleriyle birlikte

veritabani tasarmi tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.42: Veritabani 13 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 25, 26,27 Adres, Yas, Saglik
Varlk 2 16, 17, 18, 19, 20, Gorusme, Gez, Calisma, UcrethiSinif]
21,22,23 Revir, Yuksek, Yoksunluk, OkulTipi
Varlk 3 8,9,10,11,12,13, | Durum, AnneEgitim, AnneMeslek,
14, 15 BabaEgitim, BabaMeslek, Denetci,
Iliski, Gelir
Varlk 4 | 28,29, 30, 31 BirinciDonemPuan,
IkinciDonemPuan, SonucPuan,
Basarisizlik lar
Varlk 5 1,2,3,4,5,6,7 Aktiviteler, Internet, Romantik,
BosZaman, DisariCikma,
HaftasonuAlkol, HaftaiciAlkol
Varlk 6 |24 Cinsiyet
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Varlk 5 Varlik 3
Alkdtiviteler Durum
Internet AnneEgitim
Romantik AnneMeslek
BosZaman BabaEgitim
DisariCikma BabaMeslek
HaftasonuAlkol denk Denetci
HaftsiciAliol BirinciDonemPuan -

IkinciDonemPuan
Gelir

Varlik 2 SonucPuan

Gorusme

Basarisizliklar Varlik 1
Gezi

Adres
Calisma
Varlik 6 Yas

UcretliSinif - :

Cinsiyet Saglik
Revir
Yuksek
Yoksunluk
OkulTipi

Sekil 4.40: Veritaban1 13 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagran.

Bu 6rnekte algoritma, baslangicta ele alman veritabani tasarimina ¢ok yakm ancak ayni
olmayan bir tasarim Onerisi sunmugtur. Veritabani 12’deki duruma benzer olarak Cinsiyet
(24) niteligi, cok fazla veri tekrart barmdrmas1 sebebiyle Varlk 1 icerisinde yer almasi
gerekirken algoritma tarafindan yeni bir varlk olarak ele alnmustir. Elde edilen ¢oziim
Sekil 4.40’ta diyagram olarak sunulmustur.
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Veritabani 14 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.41°de gosterilmektedir.

Doktor

PK

ID

Adi
Maas

Uzmanlik

Hasta

PK

ID

Y

Tarih

PK

Gun
Hafta
Ay

Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti

Sekil 4.41: Veritaban1 14°{in Varhk-iliski Diyagramu.

Y

FK
FK
FK
FK

OdalD
DoktorID
TarihlD
KayitlD
HastaAdi
Sehir

lletisim

Odalar

PK

OdaTipi

A

Kayit

icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.43’teki gibidir.

PK

ID

Maliyet
Hastalik
Tedavi

DOJ

Tablo 4.43: Veritabani 14 i¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Adi \'2!
Maas V2
Uzmanlik V3
OdaTipi V4
Gun A%
Hafta Vo6
Ay V7
Maliyet V8
Hastalik V9
Tedavi V10
DOJ Vi1
HastaAdi V12
Sehir V13
Iletisim V14




123

Veri seti, 14 nitelik ve 500 kayittan olugsmaktadir. Ayrica dosya boyutu 78 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak igin;

KU = [log, HVS| HVS 4.70

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 14 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log, 14] 14 =56 4.71

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,14] = 4 4.72

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve 94
tanesinde ayni sonuca ulasimistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, = 0,1601499

f,w, = 0,0665374

4.73
fzw; = 0,1521741
faw, = 0,0221986
Buna gore;
F =0,40106 4.74

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.44’teki gibidir.
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Tablo 4.44: Veritaban1 14 I¢in En lyi C6ziime Ulastiran Iterasyon Sayilar1.

En diisik 26

En yiiksek 920
Medyan 62,5
MAD 25,2042

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da aymi tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

onerilerinden biri
01100110011000001001100110010010001000100010000000000000
kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.42°de sunulmaktadir.

= anstructure{mych,myfile)

[1] 56 7

[1] 12 3

[1] 8 9 10 11

[1] 4 12 13 14

Sekil 4.42: Veritabam 14 i¢in Ulasilan Veritabani Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.42°de elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu Ornek icin nitelk 5, 6 ve 7
birinci varlk igerisinde, nitelik 1, 2 ve 3 ikinci varlk icerisinde, nitelk 8,9, 10 ve 11
tictincii varlk icerisinde, nitelik 4, 12, 13 ve 14 dordiincii varlk icerisinde bulunmahidir.

Tablo 4.45’te nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmm tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.45: Veritabam 14 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 5,6,7 Gun, Hafta, Ay

Varlk 2 1,2,3 Adi, Maas, Uzmanlik

Varlk 3 8,9,10, 11 Maliyet, Hastalik, Tedavi, DOJ
Varlk 4 |4,12,13,14 OdaTipi, HastaAdi, Sehir, Iletisim
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Varlik 2

Adi
Maas

Uzmanlik

Varlk 1

Gun
Hafta

Ay

Varlik 4

OdaTipi
HastaAdi
Sehir

lletisim

Varhk 3

Maliyet
Hastalik
Tedavi

DOJ

Sekil 4.43: Veritaban1 14 I¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Algoritma, baslangicta ele alman veritabani tasarimina ¢ok yakm ancak farkh bir tasarim
Onerisi sunmugtur. Nitelk 4, farkh bir varlk igerisinde yer almaliyken algoritma

icerisinde Varlk 4 igerisinde Onerilmistir.

Hata sebebi, nitelk 4’tn icerdigi degerlerin veri tekrart yapmasi ve tablo sayisinin

azalilmaya cahsilmas1 olarak goriilebilir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.43°te diyagram

olarak sunulmustur.

4.2.15. Veritabam 15

Veritaban1 15 igin varlk-iliski diyagrami Sekil 4.44°te gosterilmektedir.

Ulke

PK | ID

IsoKodu

UlkeAdi

KitaAdi

Gelir

PK

ID

Tarih

Sekilde verilen veritabani tasarrmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT

Sekil 4.44: Veritaban1 15°in Varlk-Iliski Diyagram.

FK
FK

UlkelD
TarihID
Gelir
Gider

PK

Tarih
Yil

Ay
Gun
AyAdi
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SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.46’daki gibidir.

Tablo 4.46: Veritabani 15 i¢in Nitelik Isimleri Doniistimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
IsoKodu Vi
UlkeAdi V2
KitaAdi V3
Tarih V4
Yil V5
Ay V6
Gun \4
AyAdi V8
Gelir V9
Gider V10

Veri seti, 10 nitelik ve 500 kayittan olugmaktadir. Ayrica dosya boyutu 38 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak i¢in;

KU = [log, HVS| HVS 4.75

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 10 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,10] 10 =30 4.76

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,10] =3 4.77

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tlimiinde
ayni sonuca ulagimistir. Ulagilan degerler asagidaki gibidir.

fiw, =0,1117314
4.78
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f,w, = 0,06109624
fyiws = 0,1141306
fuw, = 0,02176708

Buna gore;

F =0,3087252 4.79

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.47°deki gbidir.

Tablo 4.47: Veritaban1 15 I¢in En lyi Coziime Ulastiran Iterasyon Sayilar.

En diisik 11
En yiksek 55
Medyan 28
MAD 9,6369

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da aym tasarmm isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

1010101010100110011001100110011001110111
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarmu Sekil 4.45’te sunulmaktadir.

= anstructure{mych,myfile)
1] 12 32
[1] 9 10
[1] 4 567 8
Sekil 4.45: Veritabani 15 I¢cin Ulasilan Veritaban Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.45°te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varhgl, her bir say1 ise o varhk

icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢in nitelk 1, 2 ve 3

birinci varlk icerisinde, nitelik 9 ve 10 kinci varlk icerisinde, nitelik 4, 5, 6, 7 ve 8



tiglincli  varhk

icerisinde  bulunmalidr.

veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.
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Tablo 4.48’de nitelik etiketleriyle

Tablo 4.48: Veritabani 15 i¢in Elde Edilen Céziim.

birlikte

Varlk Nitelik ler FEtiketleri
Varlk 1 1,2,3 IsoKodu, UkeAdi, KitaAdi
Varlk 2 |9, 10 Gelir, Gider
Varlk 3 4,5,6,7,8 Tarih, Yi, Ay, Gun, AyAdi
Varlik 1 Varlik 2 Varlik 3
IsoKodu Gelir Tarih
UlkeAdi Gider Yil
KitaAdi Ay
Gun
AyAdi

Sekil 4.46: Veritaban1 15 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm mncelendiginde, baslangicta ele alinan

veritabant tasarmindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu

ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritaban1 tasarimina

ulasmistir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.46°da diyagram olarak sunulmustur.
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4.2.16. Veritabam 16
Veritabani 16 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.47°de gosterilmektedir.

Urun
PK | ID
UrunVersiyon
Adi
BirimMaliyet : Musteri
Satis
BirimFiyat PK | 1D
PK | ID
UrunGrubu MusteriAdi
FK | MusterilD <
DogumTarihi
» FK | UrunlD
Adres
» FK | MagazalD
M PostaKodu
g UrunVersiyon
YasGrubu
PK | ID Satilan
Gecerli
MagazaAdi DolarSatisi
Bolge
PostaKodu

Sekil 4.47: Veritabam 16’nn Varlk-Iliski Diyagram.
Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.49’daki gibidir.

Tablo 4.49: Veritabani 16 I¢in Nitelik Isimleri Doniisiimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
UrunVersiyon V1
Adi V2
BirimMaliyet V3
BirimF iyat V4
UrunGrubu V5
MusteriAdi V6
DogumTarihi V7
Adres V8
PostaKodu Vo9
YasGrubu V10
Gecerli V1l
MagazaAdi V12
Bolge V13
PostaKodu V14
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UrunVersiyon V15
Satilan V16
DolarSatisi V17

Veri seti, 17 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 67 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak i¢in;

KU = [log, HVS] HVS 4.80

esithgi verimisti. Buna gdre bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 17 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log,17] 17 = 85 481

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,17] =5 4.82

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gergeklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

fiw, =0,1112719
f,w, = 0,0157103

483
fyw; = 0,07608703

fuw, = 0,0221986

Buna gore;

F =0,2252678 4.84
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olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.50°deki gibidir.

Tablo 4.50: Veritaban1 16 I¢in En lyi C6ziime Ulastiran iterasyon Sayilar.

En diisik 61

En yiiksek 387
Medyan 113,5
MAD 39,2889

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da aym tasarmu isaret ediyor olabili. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri

0111001110011100111001110110101101011010110
101101011010000010000100001001110011100111

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.48’de sunulmaktadir.

= anstructure{mych,myfile)

[1] & 7 & 910 11

[1112 3 45

[1] 15 18 17

[1] 12 13 14

Sekil 4.48: Veritabam 16 i¢in Ulasilan Veritabani Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.48°de elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almas1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek icin nitelk 6, 7,8, 9, 10
ve 11 birinci varlk igerisinde, nitelik 1,2, 3,4 ve 5 ikinci varlk igerisinde, nitelk 15, 16
ve 17 TUgilincii varlk icerisinde, nitelk 12, 13 ve 14 dordiincii varlk icerisinde

bulunmalidir. Tablo 4.51°de nitelik etiketleriyle birlikte vertabani1 tasarmm tekrar

sunulmaktadr.
Tablo 4.51: Veritabani 16 i¢in Elde Edilen Coziim.
Varlk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 6,7,8,9,10, 11 MusteriAdi, DogumTarihi, Adres,
PostaKodu, YasGrubu, Gecerli
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Varlk 2 1,2,3,4,5 UrunVersiyon, Adi, BirimMaliyet,
BirimFiyat, UrunGrubu
Varlk 3 15,16, 17 UrunVersiyon, Satilan, DolarSatisi
Varlk 4 12, 13, 14 MagazaAdi, Bolge, PostaKodu
Varlik 2 Varlik 1
UrunVersiyon MusteriAdi
Adi DogumTarihi
BirimMaliyet Adres
BirimFiyat PostaKodu
UrunGrubu YasGrubu
Gecerli
Varlik 4
MagazaAdi Varlik 3
Bolge UrunVersiyon
PostaKodu Satilan
DolarSatisi

Sekil 4.49: Veritaban1 16 I¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangigta ele alinan
veritaban1  tasarimindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriimektedir.

ornekte, algoritma ham veri setini olusturmak icin kullanillan veritabani tasarimina

ulasmustir. Elde edilen ¢6ziim Sekil 4.49°da diyagram olarak sunulmustur.
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Veritaban1 17 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.50°de gosterilmektedir.

Akis

PK

D

Cekilen
Birakilan

Tarih

Sekilde verilen veritabani tasarimina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine donistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin dontistiiriilen isimleri Tablo 4.52°deki gibidir.

Sekil 4.50: Veritabani 17°nin Varhk-iliski Diyagram.

Hesap

PK

D

HesapTipi
MusteriAdi

Kalan

Banka

PK

D

A 4

FK

FK
FK

HesaplD
MusterilD
AkisID

Yer

Musteri

PK

ID

MusteriAdi
Yas
Cinsiyet

Bolge

A

Tablo 4.52: Veritabani1 17 I¢in Nitelik Isimleri Déniisiimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
HesapTipi Vi
MusteriAdi V2
Kalan V3
Cekilen V4
Birakilan V5
Tarih Vo6
MusteriAdi V7
Yas \'%%:
Cinsiyet Vo9
Bolge V10
Yer \'28!
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Veri seti, 11 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 64 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asagidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.85

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani icin kromozom uzunlugu HVS = 11 i¢in;

KU = [log, HVS] HVS = [log,11] 11 = 44 4.86

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,11] =4 4.87

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmustir. Ulagilan degerler asagidaki gibidir.

fuw, =0,08996551

f,w, = 0,03166981

4.88
fzw; = 0,1521741
faw, =0
Buna gore;
F =0,2738094 4.89

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.53’teki gbidir.

Tablo 4.53: Veritaban 17 i¢in En Iyi Céziime Ulastran Iterasyon Sayilar.

En disiik 16
En yiiksek 75
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Medyan 33,5
MAD 12,6021

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri
00110011001111101110111010111011101110110000
kromozomu olarak elde edilmistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarmm Sekil 4.51°de sunulmaktadir.

= anstructure{mych,myfile)

[1] 4 5 &

[1] 7 & 9 10

[11 12 3

[1] 11

Sekil 4.51: Veritaban1 17 i¢in Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.51°de elde edilen ¢oziim Onerisinde her bir satr bir varh@i, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu ornek i¢cin nitelik 4, 5 ve 6
birinci varlk icerisinde, nitelikk 7, 8, 9 ve 10 ikinci varhk icerisinde, nitelik 1,2 ve 3
ticlincti varlk icerisinde, nitelik 11 dordiincii varlk icerisinde bulunmalidir. Tablo 4.54°te

nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.54: Veritabani 17 i¢in Elde Edilen Coziim.

Varlk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 4,5,6 Cekilen, Birakilan, Tarih

Varlk 2 7,8,9,10 MusteriAdi, Yas, Cinsiyet, Bolge
Varlk 3 1,2,3 HesapTipi, MusteriAdi, Kalan
Varlk 4 11 Yer
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Varlik 1

Varlik 3

Cekilen
Birakilan

Tarih

HesapTipi
MusteriAdi

Kalan

Varlik 2

Varlik 4

Yer

MusteriAdi
Yas
Cinsiyet

Bolge

Sekil 4.52: Veritaban1 17 Igin Elde Edilen C6ziimiin Diyagramu.

Algoritma tarafindan Onerilen veritabani tasarmm incelendiginde, baslangicta ele alinan
veritaban1 tasarmindaki varlk-nitelik dizilimine uygun oldugu goriilmektedir. Bu
ormekte, algoritma ham veri setini olusturmak i¢in kullanilan veritabani tasarmmina

ulasmistir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.52°de diyagram olarak sunulmustur.

4.2.18. Veritabam 18
Veritaban1 18 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.53’te gosterilmektedir.

Kurs
Egitmen
PK | ID
PK | ID
Sayi
Adi
KursAdi Not
Unvan
Birimler PK | ID
BolumID
OdalD » FK | KursID
BolumAdi
OdaKapasite FK | EgitmenID <
. FK | DonemID < Donem
Ogrenci
—,—> FK | OgrencilD PK | ID
PK | ID —
Not Yil
OgrenciNo
Mayor

Sekil 4.53: Veritabani 18’in Varlk-Iliski Diyagram.
Sekilde verilen veritabani tasarrmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmigtir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistiiriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.55teki gibidir.
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Tablo 4.55: Veritaban1 18 Igin Varlk-iliski Diyagramu.

Niteligin Tasannmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Sayi V1
KursAdi V2
Birimler V3
OdalD V4
OdaKapasite V5
Adi Vo6
Unvan V7
BolumID V8
BolumAdi V9
OgrenciNo V10
Mayor Vi1
Yil V12
Not V13

Veri seti, 13 nitelik ve 500 kayittan olugsmaktadir. Ayrica dosya boyutu 48 kilobayttir.

Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.90

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 13 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,13] 13 =52 4.91

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log,13] =4 4.92

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gbidir.

f,w, = 0,05668858
4.93
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f,w, = 0,02559185
fyiws = 0,2282611
fuw, = 0,02614089

Buna gore;

F =0,3366824 4.94

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayisi incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.56’daki gbidir.

Tablo 4.56: Veritaban1 18 I¢cin En lyi Coziime Ulastiran Iterasyon Sayilar.

En diistik 12

En yiiksek 154
Medyan 38,5
MAD 14,0847

Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarmmi sunmaktadr ancak farkl
kromozomlar da aym tasarmm isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri
0101010101010101010111011101110011001011101101101000
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarmu Sekil 4.54’te sunulmaktadir.
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= anstructure{mych,myfile)

[1]
[1]
[1]
[1]
[1]
[1]

6 7

g8 9

10 11
13

12

1 2345

Sekil 4.54: Veritabam 18 i¢in Ulasilan Veritabani Tasarmm Onerisi.

Sekil 4.54’te elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varhk

icerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelik 6 ve 7 birinc i

varlk icerisinde, nitelik 8 ve 9 ikinci varlk icerisinde, nitelikk 10 ve 11 iiglinci varlik

igerisinde, nitelik 13 dordiincii varlk icerisinde, nitelik 12 besinci varlk igerisinde, nitelik

1,2,3,4 ve 5 ise altinc1 varlk igerisinde bulunmalidir. Tablo 4.57°de nitelik etiketleriyle

birlikte veritabani tasarmm tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.57: Veritabani 18 I¢cin Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelik ler Etiketleri
Varlk 1 6,7 Adi, Unvan
Varlk 2 8,9 BolumID, BolumAdi
Varlk 3 | 10,11 OgrenciNo, Mayor
Varlk 4 13 Not
Varlk 5 12 Yil
Varlk 6 1,2,3,4,5 Sayi, KursAdi, Birimler, OdalD,
OdaKapasite
Varlk 2 Varlk 4 Varlik 1
BolumID Not Adi
BolumAdi Unvan
Varlk 6
Sayi
Varlk 3 Varlk 5
KursAdi :
OgrenciNo N Yil
Birimler
Mayor
QdalD
OdaKapasite

Sekil 4.55: Veritaban1 18 Igin Elde Edilen Cdziimiin Diyagramu.

Bu ornek i¢in algoritma, baslangictaki veritabani tasarimina ¢ok yakm ancak ayni

olmayan bir tasarim Onerisinde bulunmustur. Algoritma, nitelik 6,7, 8 ve 9’un aym varlik
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icerisinde yer almasi beklenirken nitelik 6 ve 7’yi bir varlk icerisinde, nitelik 8 ve 9’u
farkli bir nitelik igerisinde sunmustur. Diger varlklar birebir aym Onerilmistir.

Hatann sebebi niteliklerin icerdigi degerlerden kaynaklanmaktadr. Nitelk 8 ve 9 bir
bolimiin ID’sini ve admt icermektedir. Verilerin de tekrarm da benzesmesi sebebiyle
algoritma bu iki niteligi farkh bir varlk yapma egliminde olmustur. Bu agidan
degerlendirildiginde aslnda algoritmanin da hatali bir karar verdigi sdylenememektedir.
BolumID ve BolumAdi, mantiksal olarak da bir varlk olusturabilecek niteliktedirler.
Elde edilen ¢ozim Sekil 4.55’te diyagram olarak sunulmustur.

4.2.19. Veritabam 19
Veritaban1 19 i¢in varlk-iliski diyagrami Sekil 4.56’da gosterilmektedir.

Aday Is
PK | ID — PK | ID Tarih
Ad Yer PK | ID
Soyad Gecerlilik Gun
Cinsiyet Yeterlilik Tarih
Yas Beceri Hafta
Deneyim Ay
Adres1 Ceyrek
Adres? GorusmeKaydi
Adres3 il ki Yonetici
Sehir —>» FK | IsID PK | ID
Bolge » FK | AdaylD Ad
Eposta » FK | GeriBildirim|D Soyad
Telefon FK | TarihlD < Dietayiar
Ayrintilar FK | YoneticilD < Esai
UygunlukDetaylari FK | BolumID <
FK | YerlD e
GeriBildirim PK | D
i | Yer YerlD
Ustkurum
PK | ID
Calisar
Yer
Merkez
Sehir
Bolge

Sekil 4.56: Veritabam 19’un Varlk-iliski Diyagran.

Sekilde verilen veritabani tasarmina uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler

eklenmistir. Elde edilen yapay varliklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
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SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Nitelklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.58’deki gibidir.

Tablo 4.58: Veritabani 19 i¢in Nitelik Isimleri Doniistimii.

Niteligin Tasanmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
Ad V1
Soyad V2
Cinsiyet V3
Yas V4
Deneyim V5
Adresl V6
Adres2 V7
Adres3 V8
Sehir V9
Bolge V10
Eposta Vi1l
Telefon V12
Ayrintilar V13
Uygunluk Detaylari V14
Yer V15
Gecerlilik V16
Yeterlilik V17
Beceri V18
Yer V19
Sehir V20
Bolge V21
UstKurum V22
Calisan V23
Merkez V24
Gun V25
Tarih V26
Hafta V27
Ay V28
Ceyrek V29
Ad V30
Soyad V31
Detaylar V32
Eposta V33
YerID V34

Veri seti, 34 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 253 kilobayttir.
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanin gergeklestirilebilmesi icin gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.95

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 34 i¢in;

KU = [log, HVS]| HVS = [log, 34] 34 = 204 4.96

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS]| = [log,34] =6 4.97

olarak hesaplanmaktadr. Bu parametrelerle 100 kez arama gergeklestirilmis ve 72 kere

aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.
fiw; = 0,04041347

f,w, = 0,01780702

4.98
fzw; = 0,1141306
faw, = 0,02918477
Buna gore;
F =0,2015358 4.99

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayist incelendiginde elde edilen sonuglar
Tablo 4.59’daki gibidir.

Tablo 4.59: Veritaban1 19 I¢in En lyi Coziime Ulastrran iterasyon Sayilar.

En diisiik 243
En yiiksek 999
Medyan 575
MAD 240,9225
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢oziim

Onerilerinden biri

100011000110001111101111011110111101111011110111101111011110011
10011100111001110011100111001110001000010000100001000010000100

kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun Onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.57°de sunulmak tadir.

> anstructure{mych,myfile)
[1] 27

[1] 19 20 21

[1] 1 2 4 5 & 7 8 91011 12 13 14
1] 22 23 24

[1] 25

[1] 29

[1] 28

[1] 3

[1] 30 31 32 33

[1] 15 16 17 18

[1] 26

[1] 34

Sekil 4.57: Veritaban1 19 i¢cin Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.
Sekil 4.57°de elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satir bir varhgi, her bir say1 ise o varlik
icerisinde yer almas1 gereken niteligi ifade etmektedir. Bu Ornek i¢in nitelik 27 birinci
varlk icerisinde, nitelik 19, 20 ve 21 ikinci varlk icerisinde, nitelik 1,2, 3,4,5,6, 7, 8,
9, 10, 11, 12, 13 ve 14 tUglincli varlk igerisinde, nitelik 22, 23 ve 24 dordiincii varlik
icerisinde, nitelik 25 besinci varlk icerisinde, nitelik 29 altmci varlk icerisinde, nitelik
28 yedinci varlk igerisinde, nitelik 3 sekizinci varlk icerisinde, nitelik 30, 31, 32 ve 33
dokuzuncu varlk icerisinde, nitelik 15, 16, 17 ve 18 onuncu varlk icerisinde, nitelik 26
onbirinci varlk icerisinde, nitelik 34 ise onikinci varlk icerisinde bulunmalidwr. Tablo

4.60’ta nitelik etiketleriyle birlikte veritabani tasarmmi tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.60: Veritabam 19 i¢in Elde Edilen Céziim.
| Varlk | Nitelikler | Etiketleri
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Varlk 1 27 Hafta

Varlk 2 19, 20, 21 Yer, Sehir, Bolge

Varlk 3 1,2,3,4,5,6,7,8, | Ad, Soyad, Cinsiyet, Yas, Deneyim,

9,10,11,12, 13,14 | Adresl, Adres2, Adres3, Sehir, Bolge,

Eposta, Telefon, Ayrintilar,
Uygunluk Detaylari

Varlk 4 | 22,23,24 UstKurum, Calisan, Merkez

Varlk 5 |25 Gun

Varlk 6 |29 Ceyrek

Varlk 7 |28 Ay

Varlk 8 |3 Cinsiyet

Varlk 9 | 30, 31, 32, 33 Ad, Soyad, Detaylar, Eposta

Varlk 10 | 15,16, 17, 18 Yer, Gecerlilik, Yeterlilik, Beceri

Varlk 11 |26 Tarih

Varlk 12 | 34 YerID
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Varlik 3 Varlik 10 Varlik 1
Ad Yer Hafta
Soyad Gecerlilik
Varllk 6
Cinsiyet Yeterlilik
Ceyrek
Yas Beceri
Deneyim
Val’llk 5 Var||k 9
Adres1
Gun Ad
Adres2
Soyad
Adres3
Varlk 2 Detaylar
Sehir Yer
Eposta
Boige Sehir
Eposta Bolge Varlk 8
Telefon Cinsiyet
Ayrintilar Varlik 7
UygunlukDetaylari Ay Varlk 12
YerlD
Varlik 4 Varlk 11
UstKurum Tarih
Calisan
Merkez

Sekil 4.58: Veritaban1 19 i¢in Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Bu uygulama i¢cin algoritma, baslangicta elde bulunan veritabani tasarmna gore farklh

bir tasarim Onerisinde bulunmustur. Farklliklar iki durum olarak incelenebilir.

Birinci durum Tarth varhgmin olusturulamamasidir. Algoritma, Tarih varhgindaki veri
tekrarlarindan dolayr nitelikleri yeni varlk olarak ele alma egliminde olmustur. Bu
sayede veri tekrarmi ¢ok daha azaltabilmektedir. Tablo saysinin artma maliyeti, veri
tekrarndan daha kabul edilebilir diizeyde oldugundan algoritma bu nitelikleri birer varhk
icerisine yerlestirerek veri tekrarmdan kurtulmustur.

Ikinci durum Cinsiyet (3) niteligidir. Niteligin icerdigi veri yapis1 sebebiyle algoritma bu
niteligi de yeni bir varlk olarak degerlendirmistir. Elde edilen ¢oziim Sekil 4.58°de
diyagram olarak sunulmustur.
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4.2.20. Veritabam 20
Veritaban1 20 i¢in varlk-iligki diyagrami Sekil 4.59°da gosterilmektedir.

Cihaz Kayit

PK | ID Cihaz
Olay

FK | CihazID PK | ID

PK | ID
_|—> FK [ OlayID CihazTipi
OlayTipi

A

—>» FK | OlcumID CihazAdi

Seviye

Deger1
Deger2

Deger3

Olcum

— PK | ID

Olcum

Sekil 4.59: Veritabam 20’ nin Varlk-iliski Diyagrami.
Sekilde verilen veritabani tasarmima uygun olarak varlklar olusturulmus ve rassal veriler
eklenmistir. Elde edilen yapay varlklar, tasarimda verilen iliskiler kullanilarak SELECT
SQL sorgusu kullanilarak ham veri setine doniistliriilmiistiir. Niteliklerin ham veri seti
icin doniistiiriilen isimleri Tablo 4.61°deki gibidir.

Tablo 4.61: Veritabani 20 i¢in Nitelik Isimleri Doniistimii.

Niteligin Tasarnmdaki Adi | Niteligin Veri Setindeki Ad1
OlayTip1 V1
Seviye V2
CihazTipi V3
CihazAdi V4
Olcum V5
Degerl Vo6
Deger2 V7
Deger3 V8

Veri seti, 8 nitelik ve 500 kayittan olusmaktadir. Ayrica dosya boyutu 28 kilobayttir.
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Kromozom yapismin belirlenebilmesi ve uygulamanim gergeklestirilebilmesi i¢in gerekli
parametreler, asafidaki sekilde hesaplanmistir. Bashk 2.3.4.1 igerisinde kromozom
uzunlugunu (KU) hesaplamak icin;

KU = [log, HVS| HVS 4.100

esitligi verimisti. Buna gore bu veritabani i¢in kromozom uzunlugu HVS = 8 i¢in;

KU = [log, HVS| HVS = [log,8] 8 = 24 4.101

olarak hesaplanmaktadir. Kromozomdaki her bir gen uzunlugu ise;

m = [log, HVS] = [log, 8] =3 4.102

olarak hesaplanmaktadir. Bu parametrelerle 100 kez arama gerceklestirilmis ve tiimiinde
aym sonuca ulagilmistir. Ulasilan degerler asagidaki gibidir.

fw, = 0,1952752

f,w, = 0,01668755

4.103
fzw; = 0,2282611
faw, =0
Buna gore;
F =0,4402238 4.104

olmustur. Ayrica en iyi sonuca erisilen nesil sayis1 incelendiginde elde edilen sonuglar

Tablo 4.62°deki gibidir.

Tablo 4.62: Veritaban1 20 I¢in En lyi Coziime Ulastiran iterasyon Sayilari.

En disik 1

En yiiksek 54
Medyan 9
MAD 4,4478
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Her bir kromozom ¢6ziim Onerisi olarak bir veritabani tasarm sunmaktadir ancak farkl
kromozomlar da ayni tasarmmu isaret ediyor olabilir. Kromozom degisse de aym tasarim
icin elde edilecek amag fonksiyonundan donen deger degismemektedir. Ulasilan ¢6ziim

Onerilerinden biri
101101001001011011011011
kromozomu olarak elde edimistir.

Kromozomun onerdigi veritabani tasarm Sekil 4.60’ta sunulmaktadir.

= anstructure(mych,mfile)

[1] 1 2

[1] 56 7 8

[1] 2 4

Sekil 4.60: Veritaban1 20 i¢cin Ulasilan Veritabam Tasarmu Onerisi.

Sekil 4.60’ta elde edilen ¢6ziim Onerisinde her bir satr bir varligi, her bir say1 ise o
varlk igerisinde yer almasi gereken niteligi ifade etmektedir. Bu 6rnek i¢in nitelik 1 ve
2 birinci varlk icerisinde, nitelik 5,6, 7 ve 8 kinci varlk icerisinde, nitelik 3 ve 4

tgiincli varlk icerisinde bulunmalidw. Tablo 4.63’te nitelik etiketleriyle birlikte

veritabani tasarmu tekrar sunulmaktadir.

Tablo 4.63: Veritaban1 20 i¢cin Elde Edilen Coziim.

Varhk Nitelik ler Etiketleri

Varlk 1 | 1,2 OlayTipi, Seviye

Varlk 2 |[5,6,7,8 Olcum, Degerl, Deger2, Deger3
Varlk 3 3,4 CihazTipi, CihazAdi
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Varlik 1

Varlik 2

Varhk 3

OlayTipi

Seviye

Bu 6rnek i¢in algoritma, eldeki veritabani tasarmma ¢ok yakm ancak farkh bir tasarim
onerisi sunmustur. Eldeki veritabani tasarmunda nitelik 5 (Olcum) tek bagma bir varlik
icerisinde yer alrken algoritma bu niteligi Varlk 2 icerisine eklemistir. Bu farklligin

sebebi olarak algoritmanin tablo sayisini en aza mdirmeye cahsmasi durumu goriilebilir.

Olcum
Deger1
Deger2

Deger3

CihazTipi
CihazAdi

Sekil 4.61: Veritaban1 20 igin Elde Edilen Coziimiin Diyagramu.

Elde edilen ¢oziim Sekil 4.61°de diyagram olarak sunulmustur.
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5. TARTISMA VE SONUC

Bu doktora tezi ¢cahsmasinda, elektronik tablo bigciminde saklanan bir ham veri setinin,
iskisel veritaban1 yapisina doniigebilmesi i¢cin gereken normalizasyon isleminin

otomatik hale getirilebilmesi lizerine cahsilmistir.

Literatirde otomatikk normalizasyon adi altmda kisith sayida ¢aligsmaya rastlanilmigtir.
Calgmalar arag, egitim ve yontem olarak ii¢ kategoriye ayrlarak Baghk 2.1.5 altinda
ayrmtili olarak incelenmistir. Arag, normalizasyon islemini gergeklestiren tasarimciya
yardimc1 yazilimi, egitim ise normalizasyonun Ogretilmesinde ele alman yaklasimlari
ifade ettigi icin bu cahgma ile aym tabanda saylamazlar. Yontem kategorisi altinda
incelenen cahsmalar, bu tez calismasiyla benzer amac¢ tasiyarak gerceklestirilmistir.
Cabsmalarda, normalizasyon islemine farkh yaklagimlarda bulunarak “en uygun” ¢6ziim
arayis1 goriilmektedir.

Otomatik veritaban1 normalizasyonu konusunda yapilan calgmalarin ortak noktasi
nitelikler arasmdaki baz baglanti ve iliskilerin kullaniciddan isteniyor olmasidir.
Yontemler, ham veri seti ve kullanicidan gelen niteliklerin birbirleriyle iliskisi bilgisi
isigimda normalizasyon islemini gergeklestirebilmektedir. Bu durum iki sonuca yol
acmaktadwr. Birincisi, nitelikler arasmdaki iligkilerin kullanic1  tarafindan hatal
tammlanmasi, siirecin tamamen hatali gerceklesmesine sebep olabilir. Bu da elde edilen
¢Oziimiin hatah olabilmesine ve hatta elde edilen ¢6zimiin hatali oldugunun fark

2

edilememesine sebep olabilir. Ikinci durum ise, “otomat ad1 verildigi halde islemin
kullanic1 dokunusuna ihtiyag duymasidir. Otomatk olarak adlandrilan bir siirecin,
tamamiyle otomatk gergeklestirilmesi beklenmektedir. Bu durum, literatiirdeki

cabsmalarm “Yarr-otomatik™ olarak goriimesi gerektigini gostermektedir.

Yapilan literatiir taramasinda normalizasyon konusunda “tam otomatik” (ham veri seti
dismda hicbir girdiye ihtiyag duymayan) bir yontem ile karslagilmamistr. Tez
calgmasinin konusu bu eksikligi giderebilecek bir yontemin Onerilmesini ve uygulamalar

ile sunulmasini igcermektedir.
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Cahsmada veritabani normalizasyonu, tammindan yola c¢ikilarak bir optimizasyon
problemi olarak ele almmistir. Problem, 4 amacm aym anda optimize edilmesi olarak
tasarlanmistir. Alt amaclar su sekildedir:

1. Hiicre sayisinin minimize ediimesi
Tekrarh veri miktarmmn minimize edimesi

Varlk sayismin mmnimize edilmesi

Eal

Saywsal varlk sayismin minimize ediimesi

Alt amaclar, kapsamlar1 ve gereklilikleri ile ilgili ayrmtilar1 ile birlkte Baghk 2.3.2
icerisinde incelenmistir. Cok amagh olarak tasarlanan bu optimizasyon probleminin

¢Oziimiinde, sezgisel bir arama yontemi olan Genetik Algoritmalar (GA) tercih edimistir.

Gergeklestirilen otomatik normalizasyon isleminde girdi dosyasi olarak alman ham veri
setinin toplam nitelik sayisma bagh olarak GA’nn kromozom yapisi1 olusturulmaktadir.
Kromozom, bir ¢6ziim Onerisi Ozelligi tastyarak, hangi niteligin hangi varlk icerisinde
yer almasi gerektigi bilgisini tasmmaktadwr. Her bir aday ¢0ziim i¢in, Onerilen amag
fonksiyonu sayesinde maliyet hesaplamasi gerceklestirilmektedir. Mmimum maliyet,

algoritma i¢in en iyl ¢oziim anlami tagmaktadir.

Standart GA, aday ¢oziimleri 1 ve O’lardan olusan karakter dizilerini kullanarak ifade
etmektedir. Belirli olasiliklar dahilinde ¢6ziim uzayinin farkh bolgelerine de ulasabilmek
icin herhangi bir karakter ters cevrilebilir (1 ise 0, 0 ise 1). Bu operatére mutasyon adi
verilmektedir. Calgmada standart mutasyon operatorii gelistirilerek akilli bir mutasyon
operatdrii Onerilmis ve uygulanmistir. Standart mutasyon operatorii yalmzca bir karakteri
ters cevirmekteyken gelistirilen akilli mutasyon operatorii kromozomu gen bazinda
inceleyerek islem gergeklestirmektedir. Bu sayede c¢ok farkh bir aday ¢6ziim iiretmek
yerine bir niteligin farkh bir varlk icerisinde ifade edilmesi gibi yeni ¢oziimler elde
edimektedir. Operatdr, asagidaki admlardan birni her bir islem 1/6 olasiikla
gerceklestirilecek sekilde rastgele uygulamaktadir.

1. Standart mutasyon operatorii uygulamas: gerceklestirilir.
Rastgele bir gen secilir ve rastgele herhangi bir gen ile degistirilir.
Rastgele secilen iki gen yer degistirilir.

Eal A

Rastgele secilen bir gen, yine rastgele secilen baska bir genin {izerine kopyalanir.
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5. Kromozomdaki genlerle bir havuz olusturulur. Kromozom, havuzdaki genlerden
rastgele se¢imler yapilarak yeniden olusturulur.
6. Mutasyon operatorii uygulanmaz.

Gelistirilen akilli mutasyon operatorii, niteliklerin varhklar icerisindeki yerlesimlerini
daha 1yi ifade ettigi i¢cin bu problemin ¢dziimiinde standart mutasyon operatoriine gore

daha 1yi performans gostermektedir.

GA aramasmda segilecek nesil sayisy, girdi dosyasi olarak segilen ham veri setindeki
nitelik saywsi ile dogru orantiidr. Nitelik sayis1 arttkca GA’nin en iyl ¢oziime ulagsmasi
icin ihtiyag duydugu nesil sayisida artiy olmaktadwr. Bashk 4.1.2 igerisinde nitelik
sayisma denk gelen nesil sayis1 degisimleri ayrmtili olarak sunulmustur.

Bir ham veri setine karsiik olusturulacak iliskisel veritabani yapismdaki toplam varlik
sayist en fazla ham veri setindeki nitelik sayis1 kadar olabilir. Genetik aramada kromozom
yapist ham veri setindeki nitelik sayisma bagh olarak belirlenmekte; bu sayede
kromozom, aday c¢oziimde elde edilebilecek toplam varlk sayis1 kisitin1 kendiliginden
yaratmaktadwr. Optimizasyon hesabmnda kst olarak yalmzca bu durum mevcuttur.

Cozim uzay1 ya da amag fonksiyonu icerisinde bagska bir kistt uygulanmamistir.

Amag fonksiyonu icerisinde alt amaglarin belirli agrliklarla degerlendirilebilmesi igin
her alt amacm agrhginin belirlenmesi ihtiyact dogmustur. Uygulama icin ele alinan
veritabanlar1, alt amac agrlklar1 esit secilerek Onerilen sistem ile otomatik normalize
edimistir. Elde edilen sonuglar, veritabanlarinin diyagramlar1 il karsilastrilmis,
diyagramdaki tasarima ulagilabilmesi icin alt amaglarin hangi agrlk ile kullanilmasi
gerektigi hesaplanmistir. Buna gore alt amaglar i¢in agrhklar Onerilmistir. Ancak bu
agrlklar eldeki veritabanlarina gore belirlendiginden farkh cahsmalarda farkh agirlik

secimi gerektirebilmektedir.

Algoritma, 20 farkh veritaban1i 1ile test edimistir. Veritabanlarinin  varhk-iliski
diyagramina gore hazwrlanan yapay veri, algoritma ile normalize edimis; elde edilen
sonu¢ gergek varlk-iligki diyagramu ile karsilastiridmistir. Yapilan karsilagtrmada, 11
uygulama i¢in Onerilen algoritma normalizasyon islemini ulasilmasi beklenen durumla
birebir aym sekilde gergeklestirmistir. 6 uygulamada ise olmasit beklenen varlk-iliski

diyagrami ile algoritma tarafindan Onerilen normalize yap1 arasmda ¢ok az sayida
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farklihk bulinmaktadir. 3 uygulamada yakm saylamayacak ancak anlamsiz da olmayan
iliskisel veritabani tasarmm Onerisi olusmustur. Onerilen algoritma uygulamalarin
yarsindan fazlasinda tam olarak beklenen sonucu iiretmis, kalan uygulamalarin da
cogunlugunda veri yapisma bagh olarak basit farkhliklar iceren yakmn oOnerilerde
bulunmustur.

Onerilen algoritma, girdi olarak belirlenen ham veri seti icin olusturulabilecek en iyi
normalizasyon islemini gergeklestirebilmekte ya da beklenene ¢ok yakmn sonug
iiretebilmektedir. Yakm sonuglar genelde verinin yapisi sebebiyle olusmaktadir. Ornek
olarak bireylere ait bir varlk igerisinde cinsiyet niteliginin yalnizca 2 deger alabilmesi,
algoritma  tarafindan  varlk  icerisinde  veri tekrar1  olusturdugu  yOniinde
yorumlanmaktadir. Bu sekilde az sayida deger alabilen niteliklerin algoritma tarafindan
otomatik olarak tek bir nitelige sahip yeni bir varlk seklinde tanimlanmas1 sayisal varlik
saysmin en aza indirilmesi alt amaciyla engellenmeye calsilmistir. Bu sayede tiim
kayttlar1 sayisal deger alan varlklar basar1 puanmi etkiemektedir. Buna ragmen
algoritma benzer Ozellikteki nitelikleri hatah varlklar icerisine yerlestirebilmektedir.
Kategorik deger alan niteliklerin degerlerinin sayisal secilmesi algoritma basarisinin

artmasmda rol oynayabilecektir.

Normalizasyon islemi, geleneksel olarak normal formlarin gergeklestirilmesi ile sezgisel
olarak gerceklestirildigi icin ve literatirde herhangi bir tam otomatik normalizasyon
algortmasma rastlanmadig1 i¢in Onerilen algoritma baska herhangi bir algoritmayla
karsilagtrilmamistir. Uygulama i¢in segilen 20 veritabani da uzman kisiler tarafindan
tasarlanmis olsa da aym veri seti i¢in olusturulabilecek en iyi (normalize) diyagram
olduklar1 tartismalidr. Bu sebeple bu algoritmanin tamamiyle nesnel olarak
degerlendirilmesi miimkiin olamamustir. Ele alman veritabani sayismin fazla tutulmasi ile
tutarhlik arttrilmaya cahsilmistir. Ayrica eldeki sonuglar veritabani tasarmcis1 olarak ve
normal formlar gozetilerek Oznel olarak degerlendirildiginde sonuglarin kabul edilebilir
oldugu diistiniilm{stiir.

Algoritma, normalizasyon islemi sonucunda ham veri seti i¢in hangi sayda varlk
tammlanmas1 gerektigini ve hangi niteligin hangi varlk icerisinde yer almasi gerektigini
bir diger deyisle fonksiyonel bagmliliklar1 belirleyebilmektedir ancak hangi varhk lar
arasmda iliski bulundugunu ve iliskinin tliriinii belirleyememektedir. Bu sebeple
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kullanima hazir bir iligkisel veritabani elde etmek miimkiin degildir. Yine de tasarimci

icin basarith bir karar destek sistemi niteligindedir.

Caliyma, uluslararast literatiirdeki otomatik normalizasyon caligmalarma gore iyilestirme
gostermekte; sezgisel ve deneyime dayah gerceklestirilen normalizasyon isleminin bir
optimizasyon problemi olarak ele almmasi agismdan da 6zgiin olma niteligi tagimaktadir.
Onerilen algoritmanm gelistirilmesi ve cahbsmanm ilerletilebilmesi i¢in yapilabilecek

cahsmalardan bazlar1 asagida sunulmustur.

e Normalizasyon isleminin basarismi arttrabilmek i¢in etkisi bulunan yeni alt
amaglarin belirlenmesi ve entegre edilmesi

e Alt amag¢ katsayilarinin daha hassas bir sekilde belirlenmesi

e Farkh optimizasyon algoritmalar1 ile problemin daha hizli ¢6ziilebilmesi

e Otomatk olusturulan varlklar arasmdaki iligkilerin ve iligki tiplerinin

belirlenebilmesi
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EKLER

EK-A: CALISTIRILABILIR KODLAR

autonorm Fonksiyonu

autonorm <- function (anRawdata,
quick = FALSE,
popsize = 100,
maxiter = 1000,
caching = FALSE,
w = c(0.33960899, 0.02030116, 0.60869628, 0.03139356),
monitor = if (interactive ()) anMonitor else FALSE,
mutation = anMutation,

pmutation = 0.1) {

if (quick == TRUE) {

anRawdata <- anSampling(anRawdata)

if (caching == TRUE) {

anCacheCreate ()

hvs <<- anHVS (anRawdata)

if (hvs < 2) {
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stop ("FATAL ERROR: You need least 2 attributes.")

m <- anM(hvs)

tab <- anMaxTable (m)

chsize <- anChsize(hvs, m)

cl <- makeCluster (detectCores (), type='PSOCK')

registerDoParallel (cl)

myresult <- ga(

type="binary",

nBits=chsize,

fitness=anFitnessFunction,

anRawdata=anRawdata,

caching=caching,

hvs = hvs,

maxiter=maxiter,

popSize=popsize,

pmutation = pmutation,
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elitism = 2,
mutation = anMutation,
monitor= anMonitor,

parallel = detectCores()

stopCluster (cl)

return (myresult)

anMutation Fonksiyonu

anMutation <- function (object, parent, ...) {

mutate <- parent <- as.vector (object@population[parent, 1)

mymnumber <- anM(hvs)

mycoin <- round (runif(l,1,5))

if (mycoin == 1) {
n <- length(parent)
j <- sample(l:n, size = 1)
mutate[j] <- abs(mutate[j] - 1)

} else if (mycoin == 2) {
chmatrix <- matrix(mutate,ncol = mymnumber,byrow = TRUE)
chmatrix [round (runif(1l,1,nrow(chmatrix))), ] <- round (runif (mymnumber,0,1))
mutate <- as.vector (t(chmatrix))

} else if (mycoin == 3) {

chmatrix <- matrix(mutate,ncol = mymnumber,byrow = TRUE)
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chmatrix2 <- chmatrix
genel <- round(runif(l,l,nrow(chmatrix)))
gene2 <- round(runif(l,l,nrow(chmatrix)))
chmatrix [genel,] <- chmatrix2[gene2, ]
chmatrix [gene2,] <- chmatrix2[genel, ]
mutate <- as.vector(t(chmatrix))
} else if (mycoin == 4) {
chmatrix <- matrix(mutate,ncol = mymnumber,byrow = TRUE)

chmatrix [round (runif (1,1, nrow(chmatrix))), ]

chmatrix[round (runif(1l,1,nrow(chmatrix))),]
mutate <- as.vector (t(chmatrix))
} else if (mycoin == 5) {
chmatrix <- matrix(mutate,ncol = mymnumber,byrow = TRUE)
genepool <- unique (chmatrix)
for (i in l:nrow(chmatrix)) {

chmatrix([i, ] <- genepool[round (runif(1l,1,nrow (genepool))),]

mutate <- as.vector (t(chmatrix))

return (mutate)

anMonitor Fonksiyonu

anMonitor <- function (object, digits = getOption("digits"), ...)
fitness <- na.exclude(object@fitness)
sumryStat <- c(mean (fitness), max(fitness))

sumryStat <- format (sumryStat, digits = digits)
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replicate (2, clearConsoleLine ())

cat (paste ("\rAUTONORM | autonorm.org | Completed: ", round((object@iter /
object@maxiter)*100) ,"% | Best Fitness Value =", sumryStat[2],sep = ""))

flush.console()

anFitnessFunction Fonksiyonu

anFitnessFunction <- function (ch, anRawdata, caching, hvs, m, tab, w) {
if (caching == TRUE) {
controlValue <- anCacheControl (ch)
if (controlValue != FALSE) {

return (controlValue)

v <- anAttributeVector(ch, hvs, m)

tables <- anGetTables (tab,v)

anCreateTables (tab, v, anRawdata)

objl <- w[l] * anObjectivel (tables, anRawdata)

obj2 <- w[2] * anObjective2(v)

obj3 <- w[3] * anObjective3 (v, tab)
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obj4 <- w[4] * anObjectived (tables, v, anRawdata)

fitnessvalue <- sum( objl +
obj2 +
obj3 +
obj4,

na.rm = TRUE )

if (caching == TRUE) {

anCaching(ch, fitnessvalue, objl, obj2, obj3,

return (-fitnessvalue)

anSampling Fonksiyonu

anSampling <- function (anrawdata) {
totalrow <- NROW(anrawdata)
if (totalrow > 250) {

startpoints <- round(runif (10,1, totalrow))

myblocks <- c(
startpoints[1l]: (startpoints[1]+9),
startpoints [2]: (startpoints[2]+9),
startpoints [3]: (startpoints[3]+9),

startpoints [4]: (startpoints[4]+9),

obj4)



169

startpoints [5]: (startpoints[5]+9),
startpoints [6]: (startpoints[6]+9),
startpoints [7]: (startpoints[7]+9),
startpoints [8]: (startpoints[8]+9),
startpoints [9]: (startpoints[9] +9),

startpoints [10] : (startpoints[10]+9)

anrawdata <- anrawdata [myblocks, ]

} else {

print ("Quick mode cannot run. It must be bigger than 250 rows")

return (anrawdata)

anCacheCreate Fonksiyonu

anCacheCreate <- function () {

anCacheFrame <<- matrix (rep(NA, 6),ncol = 6)

anCacheDrop Fonksiyonu

anCacheDrop <- function () {

remove (anCacheFrame)

anCaching Fonksiyonu

anCaching <- function (ch, fitnessvalue, objl, obj2, obj3, obj4d) {

anCacheFrame <<- rbind(anCacheFrame, c (binary2decimal (ch), fitnessvalue,

objl, obj2, obj3, obj4))



170

anCacheControl Fonksiyonu

anCacheControl <- function (ch) {
cachecontrol <- as.data. frame (anCacheFrame)

cacheresult <- sgldf (paste("select * from

'",binary2decimal (ch),""' ",sep=""))
if (!is.na (cacheresult[1l,2])) {
return (- (cacheresult[1,2]))

} else {

return (FALSE)

anHVS Fonksiyonu

anHVS <- function (anDataset) {

return (ncol (anDataset))

anM Fonksiyonu

anM <- function (hvs) {
m <- ceiling(log2 (hvs))
if (m == 1) {

m <- 2

return (m)

anChsize Fonksiyonu

anChsize <- function (hvs, m) {

return (m * hvs)

cachecontrol

where

V1
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anMaxTable Fonksiyonu

anMaxTable <- function (m) {
tab <- (2" (m))

return (tab)

anAttribute Vector Fonksiyonu

anAttributeVector <- function (ch, hvs, m) {
index <- 1
v <= c()
for (i in 1:hvs) {
tableid <- binary2decimal (ch[index: (index+m-1)]) +
v <- append(v,tableid)

index <- index + m

return (v)

anGetTables Fonksiyonu

anGetTables <- function(tab,v) {
tables <= c()
for (i in 1:tab) {
if (length(which (v == 1)) != 0) {

tables <- append(i,tables)

return (tables)
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anCreateTables Fonksiyonu

anCreateTables <- function (tab, v, anRawdata) {

for (i in 1:tab) {

if (length(which (v == 1)) != 0) {
temptable <- unique (anRawdatal[ (which (v == 1))])
assign (paste("table",i,sep=""), temptable,envir = globalenv ())

anObjectivel Fonksiyonu

anObjectivel <- function(tables, anRawdata) {
totalcell <- 0
for (i in tables) {
temptable <- get (paste ("table",i,sep=""))

totalcell <- totalcell + ((ncol(temptable)) * nrow(temptable))

return (totalcell / (nrow(anRawdata) *ncol (anRawdata)))

anObjective2 Fonksiyonu

anObjective?2 <- function(v) {
dupprates <- c{()
for (i in 1:length(v)) {
mytable <- get(paste("table",v[i],sep=""))
thecol <- mytable[,paste("V",1i,sep="")]

allrows <- length (thecol)
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distinctrows <- length (unique (thecol))
myvalue <- ((allrows - distinctrows) / allrows)

dupprates <- append(dupprates,myvalue)

return (sum(dupprates,na.rm = TRUE))

anObjective3 Fonksiyonu

anObjective3 <- function(v, tab) {

return (length(unique(v)) / tab)

anObjective4 Fonksiyonu

anObjectived4 <- function (tables,v, anRawdata) {
numericaltable <- 0
for (i in tables) {
if (is.numeric(as.vector(as.matrix(anRawdata[which(v == 1i)])))) {

numericaltable <- numericaltable + 1

return ( (numericaltable / length(unique(v))) ~ (1/length(unique(v))))

anStructure Fonksiyonu

anStructure <- function(ch, anRawdata) {

hvs <- anHVS (anRawdata)

m <- anM(hvs)
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tab <- anMaxTable (m)

chsize <- anChsize (hvs,m)

v <- anAttributeVector (ch,hvs,m)

tables <- anGetTables (tab,v)

for (i in tables) {

print (which (v == 1i))

anFitnessList Fonksiyonu

anFitnessList <- function (ch, anRawdata, w = ¢(0.33960899, 0.02030116,
0.60869628, 0.03139356)) {

hvs <- anHVS (anRawdata)

m <- anM(hvs)

tab <- anMaxTable (m)

chsize <- anChsize (hvs,m)

v <- anAttributeVector(ch, hvs, m)
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tables <- anGetTables (tab,v)

anCreateTables (tab, v, anRawdata)

objl <- w[l] * anObjectivel (tables, anRawdata)

obj2 <- w[2] * anObjective2(v)

obj3 <- w[3] * anObjective3 (v, tab)

obj4 <- w[4] * anObjectived (tables, v, anRawdata)

return( c(objl, obj2, obj3, obj4,

sum( objl +

obj2 +

obj3 +

obij4,

na.rm = TRUE) ))
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