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BiYOLOJiK TOPLULUKLARIN VE GELISEN AG YAPILARININ DOLASIK
DOGA MODELI iLE INCELENMESI

Kamil ARGIN
Erciyes Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii
Doktora Tezi, Eyliil 2015
Tez Danismani: Prof. Dr. Osman CANKO

OZET

Ekosistemdeki biyolojik topluluklarin evrimsel siireci, birey tabanli eg evrimlesme modeli
olan Dolagitk Doga Modeli ile incelendi. Es-evrimlesme olaymi gozlemlemek igin,
canl tiirlerin bir arada yasadig1 fiziksel ¢evredeki degisiklikler ihmal edildi. Basitlik
icin genotip ve fenotip arasinda ayrim yapilmadi. Biitiin tiirler genotip uzayinda
diisiiniildii. Simiilasyon sonuclarina gore, evrimsel siirecte topluluktaki cesitlilik ve
toplam popiilasyon artmaktadir. Cesitliligin ve toplam popiilasyonun artisindan dolay1
toplulugun kompleksliligi artmaktadir. Bu komplekslik artisi dinamik ag yapisiyla
incelendi. Ag yapisini analiz edebilmek i¢in, baz1 ag parametrelerinin zamanla de8isimi
incelendi. Elde edilen sonuclar gercek diinyadaki evrimsel ag sistemleri ile karsilastirildi
ve uyumluluk gozlendi. Evrimsel siire¢ icerisinde, biyolojik cesitliligin kdkeninin
arastirtlmasi i¢in 6nemli olan soy agaci ¢ikarimi yapildi. Elde edilen soy agaci, literatiirde
genis capta kullanilan En Fazla Olabilirlik ve Komsu Kurma metotlari ile tahmin edilen
soy agaclar ile karsilastirildi. Metotlarin yaptiklar1 tahminlerin dogruluklari niimerik
olarak analiz edildi. Topluluk yapisi, soy agacindaki tiirlerin ag yapisi i¢in elde edildi.
Topluluktaki grup sayisinin gercek diinyadaki bazi yiyecek aglari ile uyumlu oldugu

goriildii.

Anahtar Kelimeler: Es-Evrimlesme, Kompleks A8, Ag Parametreleri, Soy Agaci, En
Fazla Olabilirlik Metodu, Komgu Kurma Metodu.
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INVESTIGATION OF BIOLOGICAL COMMUNITIES AND THEIR
DEVELOPING NETWORK STRUCTURE WITH TANGLED NATURE
MODEL

Kamil ARGIN
Erciyes University, Graduate School of Natural and Applied Sciences
Ph.D. Thesis, August 2015
Thesis Supervisor: Prof. Dr. Osman CANKO

ABSTRACT

The evolutionary process of biological communities in ecosystem was be investigated
with Tangled Nature Model which is an individual based co-evolutionary model.
Changing in the physical environment in which co-exist the living species was be
neglected to observe co-evolution phenomenon. The distinction between genotype and
the phenotye was not be made for simplicity. All of the species were be thought in
the genotype space. According to simulation results, diversity and total population
increase in evolutionary process. The complexity of the community is increase because
of the increasing of the diversity and the total population. This increasing of the
complexity is analysed with dynamic network structure. Some network parameters
changing with time are examined in order to analysed the network structure. The
obtained results are compared with the evolutionary network system in the real world
and compatibility is observed. In the evolutionary process, inference of the phylogenetic
tree which is important to investigate the origin of biological diversity is made. The
obtained phylogenetic tree is compared with phylogenetic trees which is estimated with
Maximum Likelihood and Neighbor-Joining methods which is widely used in literature.
The accuracy of estimates which is made these methods is analysed numerically. The
community structure is obtained for the network structure of species in the phylogenetic
tree. It is observed that the number of group in the community is compatible with some

food webs in the real world.

Keywords: Co-Evolution, Complex Network, Network Parameters, Phylogenetic Tree,
Maximum Likelihood Method, Neighbor-Joining Method.
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GIRIS
Etrafimizda birbirleriyle etkilesen veya birbirleriyle iligkili olan cisim ya da varliklardan
olusan bir¢ok sistem vardir. Bu sistemlerden, kolaylikla analiz edilip hakkinda oldukca
kolay bilgi sahibi olunan basit sistem’ler, siklikla uzay-zaman kavram icerisinde basit
davranig kurallar ile aciklanabilir. Bu sistemlerde hicbir rastgelelik yoktur ve sistemin
sonraki davranisi kolaylikla 6ngoriilebilir. Ideal kristal yapilar ya da ideal gaz sistemleri
basit sistemlere ornektir. Sistem birgok alt birimlerden olugsmasina ragmen, alt birimlerin
ortaya cikardig1 davraniglar basittir. Bunun nedeni, ideal kristal yapinin yiiksek diizene
sahip olmas1 ve bu diizenliligin neticesinde sistemin fiziksel ve matematiksel agidan
incelenebilmesidir. Benzer olarak ideal gaz sistemlerinde de, istatistiksel olarak homojen
bir yapiya sahip olan sistem basing, hacim ve sicaklik gibi birka¢ parametre ile
tanimlanabildi8i i¢in yine basit sistemdir. Son otuz yil igerisinde sistemler hakkinda
ortaya ¢ikan yeni bir goriise gore; biitiin fizik kurallarinin gecerli oldugu ancak su an
teori ve model kurmak icin kullanilan standart yaklagimlarla cok iyi anlasilmayan bir cok
sistemin kompleks oldugu belirtilmistir. Kompleks sistemler, ¢ok fazla sayida karsilikli
etkilesen alt birimlerden olusur ve sistemin biitiin davranis: bu alt birimlerin davraniglari
ile sekillenir. Bu yiizden kompleks sistemleri bir biitiin olarak incelemek istedigimizde
sistem anlasilmaz olacaktir. Basit sistemlerin aksine kompleks sistemler, kolaylikla
analiz edilemeyen, gelecekteki durumu hakkinda herhangi bir 6ngoriide bulunulamayan
ve rastgeleligin baskin oldugu sistemlerdir. Bu yiizden boyle sistemler tarihsel zamanin

varligin1 kabul eden teorilerle agiklanamaz.

Siiperpozisyon prensibi geregi bir sistem i¢in iki farkli ¢6ziim varsa sistem iki kisima
ayrilabilir. Bu kisimlarin ¢6ziimlerinin ayr1 ayri yapilip toplanmasi ile sistemin tam
cOziimiine ulagilabilir. Siiperpozisyon prensibi lineer sistemler i¢in gecerlidir. Bunun
nedeni, lineer sistemlerin degiskenlerinden bir tanesi iizerinde yapilacak degisimin diger
degiskenleri etkilemeyecek olmasidir. Bu yiizden lineer sistemlerin ¢iktilart girdileri ile

orantilidir. Ancak lineer olmayan (nonlineer) sistemler, c¢iktilarinin girdileri ile orantili
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olmamasindan yani sistemin de8iskenlerinden bir tanesi iizerinde yapilacak kiiciik bir
farkliligin sistem iizerinde biiylik farklilik meydana getirebilme olasiligindan dolay1
siiperpozisyon prensibine uymazlar. Kompleks sistemler, lineer olmayan (nonlineer)

sistemler i¢in bir Ornek tegkil eder.

Zamanla bazi1 evrilme kurallar1 ¢ergevesinde sistemlerin durumlarinda degisiklik meydana
gelir.  Dinamik sistemler olarak adlandirilan bu sistemlerdeki evrilme kurallari,
sistemin gelecekte nasil bir durumda bulanacagini tanimlayan diferansiyel denklemlerdir.
Bu sebeple kompleks sistemler, alt birimlerden bazilari iizerine degisiklik yapildig:
taktirde kendini, yapilan degisiklige adapte ederek varlifini devam ettirebilen dinamik

sistemlerdir [1].

Kompleks sistemler, bir¢cok disiplinde calisilmis ve calisilmaya devam eden ilging
konulardan biridir [2]. Farkl disiplinlerde yapilan calismalarin ortak paydasi, kompleks
sistemlerin elemanlar1 arasindaki etkilesmeler tarafindan insa edilen ve incelenen
sistemlerin dogas1 hakkinda bilgiler sunan yiiksek boyutlu engebeli peyzaj (rugged
landscape)’1n varligidir. Engebeli peyzaj, camsi sistemlerin termodinamigi [3—6] {izerine
calisan bir fizik¢i icin spin camlari, evrim hakkinda arastirma yapan bir biyolog igin
tirlerin uygunluk (fitness) peyzaji [7-9] ve bazi optimizasyon problemleri [10-12]
hakkinda calisan bir bilgisayar miihendisi i¢cin optimizasyon problemindeki izin verilen

konfigiirasyonlar takimi olarak yorumlanmaktadir.

Fizikte spin camlari, homojenligin olmadig1 en basit diizensiz malzemelerdir [13].
Fiziksel olarak rastgele dagitilmis manyetik momentler, aralarindaki ferromanyetik ve
antiferromanyetik etkilesmelerin rekabeti neticesinde diisiik sicaklik durumunda yani
taban durumunda manyetik olarak diizensizlerdir. Manyetik momentler arasindaki
etkilesmelerin ferromanyetikten antiferromanyetige degismesi ya da bu durumun tam
zitt1 baglardan baglara degistigi i¢in etkilesmeler ne tamamen ferromanyetik ne de
tamamen antiferromanyetik olarak alinabilir. Istatistik mekanikte sistemlerin fiziksel
olarak kararliligini karakterize eden serbest enerji kavrami, nonlineer dinamik sistemler
icin degisik yaklagimlarla incelenmistir. Bu yaklagimlar i¢in anahtar unsur, dinamik
sistemlerin termodinamik formalizmidir [14]. Sistemin icinde bulundugu durumlar, enerji

peyzajinda cukurlarla temsil edilir. Bu cukurlardan en derin olani en diisiik serbest
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enerjiye sahip olamidir ve sistemin i¢inde bulundugu en kararli durumdur. Bu nedenle,
spin camlar1 kompleks sistemler olarak incelenmis ve faz gegislerinin dogasi iizerine
yapilan caligsmalar oldukca ilging bulunmugtur [15-19]. Biyolojide spin camlarinda
gozlemlenen bu faz gecislerinin bir 6rnegi ise, amino asit polimerleri olan proteinlerin
dogal yapisinda bulunan baz alt birimlerin yiiksek sicaklik ve radyasyon gibi dis etkilere
maruz kalarak denatiirasyona (dogal yapinin bozulmasi) ugramasidir [20]. Bu sistem,
bir cok amino asit grubunun toplu bir davranisim sergiledigi icin kompleks sistem olarak
adlandirilir. Amino asit gruplar arasindaki etkilesmeleri ideal sistemlerdeki gibi ihmal

edemeyecegimiz i¢in bu sistemi incelemek oldukca karisiktir.

Kompleks sistemlere verilebilecek bir diger 6nemli ornek ise ekosistemdir. Ekosistem,
canli (biyotik) organizmalarin cevrelerinde bulunan hava, su ve toprak gibi
cansiz (abiyotik) bilesenlerle etkilesim icerisinde oldugu bir topluluktur. Biyotik
organizmalar, izole edilmis yani bir bagina birakilmig ortamda varliklarini siirdiiremezler.
Organizmalarin ve ekosistem fonksiyonlarinin bir biitiin olarak varliklarinin devam
edebilmesi i¢in organizmalarin birbirleri ve gevreleri ile etkilesmeleri temel bir durumdur.
Bu nedenle ekosistem, kompleks bir etkilesme ag1 ile tanimlanir. Kompleks bir sistem
olan ekosistemin alt birimleri olarak tanimlanan biyotik organizmalar, birey veya tiir
seviyesinde diisiiniilebilir. Organizmalar arasindaki biyolojik etkilesmeler ise hem aym
tiirlerin bireyleri arasinda, hem de farkli tiirlerin bireyleri arasinda olabilir. Biyolojik
etkilesmeler genel olarak, dogrudan ve dolayli etkilesmeler olmak iizere iki temel baglhik
altinda kategorize edilebilir [21]. Dogrudan etkilesmeler, bir bireyin bir baska bireyle
olan iliskisinde fayda veya zarari birbirlerinden gordiikleri etkilesmelerdir. Dolayh
etkilesmeler ise, bireyler arasindaki etkilesmelerin herhangi bir tasiyict ya da iigiincii bir

birey iizerinden yapildig: etkilesmelerdir.

Bir bireyin uygunluk (fitness) degeri, o bireyin ¢evresine ne kadar iyi uyum sagladiginin
(adaptasyon) bir Olciisiidiir. Matematiksel olarak uygunluk degeri, bir bireyin sahip
olmas1 beklenen yetigkinlik cagina ulasmis cocuklarmin sayisi ile iliskilendirilebilir.
Belirli bir tiiriin bireylerinin sahip oldugu uygunluk degerinin belirlenmesinde diger
tirlerin onemli bir role sahip oldugu diisiiniilebilir. Ciinkii ekosistemi sekillendiren
etkenlerden bir tanesi, bireyler arasindaki dogrudan ya da dolayl etkilesmelerdir.

Tanimlamasi oldukca kolay olsa da, bir bireyin uygunluk degerini belirlemek oldukca
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zordur. Bunun nedeni uygunluk degerini belirlerken, sadece ayni genotipe sahip
bireylerin sayis1 yeterli degildir. Aynm1 zamanda topluluktaki aymi genotipe sahip
bireylerin siklig1 (frequency) yani topluluktaki toplam bireyler icerisinde belirli bir
genotipe sahip bireylerin sayisi, belirli bir bolgede bulunan topluluk icerisinde belirli
bir genotipe sahip bireylerin yogunlugu (density) gibi konular da uygunluk degerini
belirlerken anahtar rollere sahiptirler [22]. Bu faktorler dogal olarak toplulukta bulunan
diger bireylerin varligi ve bu bireyler arasindaki etkilesmelerle alakalidir. Bireyler
arasindaki etkilesmelerin, toplulugun genelinde nasil bir etki olusturdugunu gormek i¢in
uygunluk peyzajina bakilir. Uygunluk peyzaji, bireylerin sahip olduklar1 uygunluk degeri
tizerinden genotip uzayimin modellenmesidir. Bireylerin uygunluk degerinin kolayca
belirlenememesinden dolay1 uygunluk peyzaj1 da kolay bir sekilde bulunamayacaktir. Bu
sebeple dogru uygunluk peyzajinin genel 6zellikleri bilinemeyecektir [23]. Uygunluk
peyzaji, spin camlarindaki enerji peyzajina benzer bir mantiga sahiptir. Aralarindaki fark,
enerji peyzaji enerji ¢cukurlar ile temsil edilirken uygunluk peyzaji uygunluk tepeleri ile
temsil edilmesidir. Enerji peyzajinda en derin enerji cukuru en kararli durumu gosterirken,
uygunluk peyzajinda cevreye en iyi uyum saglayan tiirler en yiiksek uygunluk tepesine
sahip olacaktir. Kisacasi enerji peyzajindaki enerji degerleri, uygunluk peyzajindaki

negatif uygunluk degerleri olarak diistiniiliir [24].

Karmasiklik derecelerine gore ¢esitli uygunluk peyzajlart vardir. Bunlardan en basit olani
Fujiyama peyzajidir [25]. Fujiyama peyzajinda tek bir maksimum uygunluk degeri vardir.
Peyzajin herhangi bir yerinde bulunan organizmalar, ortama sagladiklari uyumu artirarak
her zaman bu maksimum uygunluk tepesine ulagirlar. Ik kez Derrida [26] tarafindan,
diizensiz bir sistem olan ve oldukca karmasik enerji peyzajina sahip oldugu bilinen
spin camlar1 rastgele bir enerji modeli olarak incelenmistir. Kauffman [27] tarafindan
gelistirilen NK peyzaji da bir baska karmagsik uygunluk peyzajidir. N uzunlugundaki
genom zincirinde, genler arasindaki etkilesme parametresi olan K’nin degerine bagh
olarak peyzajin karmasik olup olmayacagina karar verilir. K’nin artmasi karmagikligi
arttirarak peyzajda bircok maksimum uygunluk degerinin olmasina neden olurken K
= 0 degerinde peyzaj Fujiyama peyzaj1 olacak ve tek bir maksimum uygunluk degeri
olacaktir. K’nin limit degeri olan K = N - 1 durumunda ise, NK peyzaji Derrida’nin sifir

sicakliktaki rastgele enerji modeline esit olacaktir [28]. Genetik evrim ve uyum saglama
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(adaptasyon) icin gelistirilen NK peyzajinda, her bir tiir komsulari icerisindeki en yiiksek
uygunluk degerine sahip tiire mutasyon yapacaktir. Boylelikle peyzajda meydana gelen

degisiklikler gozlenebilecektir.

Yasamlar1 boyunca dogada bulunan her bir birey, gerek ait olduklar tiiriin diger bireyleri
ile gerekse farkli tiirlere ait bireylerle etkilesim igerisindedir. Ozellikle rekabet halinde
olan (competitors) veya aralarinda av-avci (prey-predator) iliskisi olan tiirler, birbirlerinin
uygunluk degerlerine etki ederek evrimsel degisiklige zorlayabilirler [23,29]. Bireylerin
bulunduklar1 ortama uyum saglayip hayatta kalabilmek ve nesillerini devam ettirebilmek
icin yapacaklar1 bu degisiklik, es-evrimlesme olarak adlandirilir. Daha acik bir ifade ile
es-evrimlesme, bir popiilasyondaki bireylerin sahip olduklar1 6zelliklerden birinde, bir
bagka popiilasyondaki bireylerin sahip olduklar bir 6zellige kars1 gerek savunma gerekse

avlanma i¢cin meydana gelen evrimsel bir degisikliktir [30].

Es-evrimlesme olay1 cesitli modellerle incelenmistir. Neumann ve Morgenstern [31]
tarafindan gelistirilen oyun teorisi (Game Theory), Smith [32] tarafindan biyolojik
topluluklara uyarlanmis ve es-evrimlesme Evrimsel Oyun Teorisi olarak incelenmistir.
Evrimsel oyun teorisinde, biyolojik topluluktaki bireyler oyuncular, bireylerin genotipleri
stratejiler ve bireylerin sahip olduklari uygunluk degerleri de ddenecek bedel olarak
diisiiniilmiistiir. Iyi bir model kurmanin disinda evrimsel oyun teorisinin esas amaci,
evrimsel olarak kararl stratejiler (ESS) olarak adlandirilan uygunluk peyzajinda yiiksek
uygunluk degerlerine sahip bireyleri bulmaktir. Eger bir topluluktaki bireyler ¢cevrelerine
uyum saglamigsa, uygunluk degerlerini arttiracaklar1 bagka bir strateji bulunmayacaktir.
Kauffman ve Levin [33], uygunluk peyzajindaki maksimum uygunluk degerini bulmak
icin uyumlu adimlar (adaptive walks) denilen bir teori kurmuslardir. Model, genom
uzayindaki konumlarin uygunluk degerlerinin belirlenmesi i¢in, konumlardan biriyle
baglayarak, tek bir mutasyonla ulasabilecegi en yakin komsularinin uygunluk degerlerine
bakar. Eger kendi uygunluk degerinden daha biiyiik bir uygunluk degerine sahip bir
konum bulursa o konuma gecerek uyum saglar. Bu yiiriiyiis sirasinda birgok yerel (local)
maksimum bulunur. Ancak uygunluk peyzajinda tek bir evrensel (global) maksimum
vardir. Modelin amaci, bu evrensel maksimumu bulmaktir. Kauffman’in NK modeline
oldukc¢a benzer bir model Bak ve Sneppen modelidir [34]. Bu modelde NK modelindeki

K degeri K = 2 seklindedir. Bir ¢gembere N tane tiir yerlestirilir ve her bir tiire 0 ile 1
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arasinda rastgele uygunluk degerleri verilir. Daha sonra en diisiik uygunluk degerine sahip
tiir se¢ilir ve bu tiiriin uygunluk degeri, rastgele yeni bir uygunluk degeri ile degistirilir.
Bu degisim sonunda bu tiiriin etkilestigi sagindaki ve solundaki (K = 2) en yakin iki
komsusu da yeni bir uygunluk degerine sahip olacaktir. Bu uzun hesaplamalar sonunda,
tiirlerin hayatta kalabilmek i¢in ihtiya¢c duyduklar1 en diisiik uygunluk degerleri bulunur.
Amaral ve Meyer [35] tarafindan kurulan bir model ise av-avci (prey-predator) iligskisine
dayanir. Modelde ekosistem, organize bir yiyecek agi olarak diistiniiliir. Tiirlerin sahip
olduklar1 uygunluk degerleriyle ilgilenmeden fosil kayitlarinda goriilen yok olmalarin
incelenmesi amaglamaktadir. Ekosistem farkli tabakalar halinde tanimlanir. Av ve avcilar
bu tabakalardaki bogluklara rastgele yerlestirilirler. Yukar tabakalara ¢ikildikca, en iist
tabakada hi¢ bir avcisit olmayan avcilara, agag1 tabakalara inildik¢ce de en alt tabakada
hi¢ bir avi olmayan avlara ulasilir. Komsu tabakalarda bulunan av ve avcilar arasinda ise
bir etkilesme tanimlanmistir. Eger bir avcinin yiyebilecegi avlar tiikenmis ise, bu durum
avcinin 6lece8i anlamina gelmektedir. Bu islem en alt tabakadan en iist tabakaya dogru

tekrarlanir.

Bu tez calismasinin bel kemigini olugturan es-evrimlesme modeli ise, Christensen
et al. [36] tarafindan kurulan Dolasitk Doga Modelidir (DDM). DDM, fiziksel
cevredeki degisikligi ihmal eden birey seviyesinde bir es-evrimlesme modelidir.
Birey seviyesinde diisiiniilmesinin nedeni, tiir seviyesinde tanimlanan eg-evrimlesme
modellerinde incelemenin zor oldugu tiirlerin ortaya ¢ikisi problemini inceleyebilmektir.
Ciinkii ekosistem tiir seviyesinde incelenirse, belirli bir tiire ait birey 6ldiigiinde biitiin bir
tiir 6lmiis olacaktir. Ancak birey seviyesinde incelenen bir ekosistemde sadece belirli bir
birey 6lmiig olacak ve tiiriin geriye kalan bireyleri yagamlarina devam ederek yeni tiirlerin
ortaya ¢ikmasina neden olabilecektir. Bu durum, ekosistemin gercek dogasi ile daha cok
uyumludur. Modelde, bireylerin ait olduklar tiirler genom uzayindaki konumlarla temsil
edilir. Her bir konumda birden fazla birey bulunabilir. Bireylerin sahip olduklari uygunluk
degeri ise, genom uzayindaki konumlar i¢cinde bu bireyin ait oldugu konumun digindaki
diger konumlarin doluluguna baglidir. DDM’nin diger modellerden bir farki, bireyler

arasindaki tek bir cesit etkilesimi degil, olabilecek farkli etkilesmeleri barindirmasidir.

Ekolojik sistemlerde bulunan biyolojik topluluklar arasindaki etkilesmelerden dolayi,

gerek evrimsel gerekse de ekolojik sistemler, kompleks topolojili dinamik aglar olarak
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diisiiniilebilirler. Bu diisiince ile birlikte, ekolojik ve evrimsel biyolojide etkilesmelerin
hayati 6neme sahip olmasindan dolayi, son zamanlarda biyolojik sistemlerin kompleks
aglar olarak incelenmesinde yogun ilgi vardir [20]. Topluluktaki bireylerin ¢evrelerine
saglayacaklart uyumun, ag etkilesimleri altinda sekillenen hem cevresel degisikliklere
hem de dogal secilime bagh oldugu sodylenebilir. Bu nedenle ekolojik aglar kompleks
olmasina ragmen, komplekslik ve ekolojik denge arasindaki iligkinin anlasilmasini
saglayarak, ekolojik etkilesmeler altinda yatan mekanizmay1 aydinlatir [37]. Kompleks
ag yapilar i¢in Oncii bir calisma Erd6és ve Rényi [38, 39] tarafindan gelistirilen rastgele
ag modeli olmustur. Bu modele gore, kompleks agda bulunan noktalar birbirlerine esit
ihtimaliyetle baglanirlar ve boylece rastgele bir ag olusturulmus olur. Bu model kompleks
ag calismalar icin kilavuz olma niteligi tasir. Ancak kompleks sistemler iizerine artan
ilgiden dolayi, gercek diinyada bulunan kompleks sistemlerdeki ag yapilarinin hepsinin
rastgele olup olmadig1 tartisiimaktadir. Bu tartisma ile ilgili ilk diisiince Milgram [40]
tarafindan ortaya atilan kiigiik-diinya (small-world) agi disiincesi olmustur. Milgram
yapti81 incelemede, Amerika’daki insanlar arasindaki en uzak mesafenin 6 kisi oldugu
sonucuna varmigtir. Kiiciik-diinya aglar ile ilgili bir diger ¢calisma Watts ve Strogatz
[41] tarafindan yapilmistir. Bu calismada, kompleks olan bir ¢cok biyolojik, teknolojik
ve sosyal aglarin ne tamamen diizenli ne de tamamen rastgele olmadig1 diisiincesine
varilmigtir.  Model ilk basta tamamen diizenli bir ag ile baglar ve daha sonra agdaki
baglantilar1 rastgele yeniden baglayarak yeni bir ag yapist olusturur. Elde ettikleri
sonuglar, Milgram’in sonuclar1 ile uyumludur. Barabasi ve Albert [42], kompleks
topolojili dinamik aglar icin yeni bir model kurmuslardir. Olgeksiz (scale-free) ag
olarak adlandirilan bu modelde ise, agda bulunan bireylerin baglantili olduklar1 komsu
sayilarinin dagiliminin bir kuvvet-kanunu (power-law) davranigi sergileyecegini belirtir.
Bu modelin iki temel unsuru vardir. Bunlardan ilki, aga yeni bireylerin eklenmesi ile agin
stirekli genislemesi ve ikincisi eklenen bu yeni bireylerin agda en avantajli konum hangisi

ise ona tercihli eklenmesidir.

Dinamik kompleks sistemler incelenirken sistemin dogasinin anlagilmasi icin kompleks
ag yapilarmin incelenmesi olduk¢a ©nemli bir konudur. Ozellikle kompleks bir
sistem olan ekosistemde, tiirlerde gerceklesecek evrimsel degisiklikler neticesinde

biyolojik topluluklarin genel yapisindaki degisiklikler, dinamik ag yapilar1 incelenerek
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aciklanabilir. En iyi bilgilerimiz dahilinde, biyolojik sistemlerin tamamu i¢in gecerli olan

kapsamli bir dinamik kompleks ag calismas1 yapilmamaistir.

Bu tez calismasinin amaci, ekolojik cevrede evrimlesen biyolojik topluluklart DDM
ile olusturmak ve bu evrimlesen biyolojik topluluklar tarafindan kurulan dinamik ag
yapilarini, aglarin yerel ve evrensel istatistik 6zellikleri ile agiklamaktir. Ayrica, biyolojik
topluluklar icin yapilacak simiilasyon sonucunda tiirlerin gercek yasam agaci elde edilip

su an literatiirde kullanilan agac metotlar1 test edilecektir.

Bu giris bilgilerinden sonra Boliim 1°de, evrimsel ekoloji ile ilgili temel bilgiler
verilecektir. Evrim olayinin gerceklesmesi icin gerekli olan degisim mekanizmalari
tizerinde durulacaktir. Bu mekanizmalar neticesinde gerceklesen es-evrimlesme ve
fosil kayitlarinda gozlemlenen biyolojik cesitlilik ile ilgili olduk¢a temel bir anlatim
yapilacaktir. Jeolojik zamanlarda goriilen gesitlilik ve kitlesel yok olma olaylart igin,
fosil kayitlarinda gozlemlenen degerleri elde etmeye calisan bazi evrim modelleri
anlatilacaktir.  Tiirlerin simiflandirilmas1 ve soy agaclari hakkinda terimsel diizeyde
bilgiler sunulacaktir. Ag yapis1 olusturan ekosistem incelemeleri i¢in, ag yapilarinin
matematiksel temeli, ag yapilarinin analiz edilmesinde kullanilan derece dagilimi (degree
distribution), ortalama yol uzunlugu (average path length), cap (diameter), kiimelenme
katsayisi1 (clustering coefficient) ve modiilerite (modularity) gibi ag parametreleri yine bu
boliim cergevesinde anlatilacaktir. Ayrica gergek diinya aglarini incelemek icin kurulan

literatiirdeki bir takim onemli a§ modelleri anlatilacaktir.

Boliim 2’de, biyolojik tiirlerin sahip olduklar1 soy agaclari i¢in teriminolojik bilgiler
verilecektir. Literatiirde soy agaci tahminlerinde kullanilan cesitli metotlar icerisinden

iki metodun genel prensipleri iizerinde durulup matematiksel isleyisleri anlatilacaktir.

Bolim 3’de, bu tez calismasiin iskeletini olusturan DDM hakkinda genel bilgiler
verildikten sonra modelin matematiksel igleyisi anlatilacaktir. Modelin dinamigini
olusturan, biyolojik topluluklardaki bireylerin etkilesmesi, bireylerin liremesi, mutasyona
ugramasi ve Olmesi gibi temel parametreleri hakkinda bilgi verilecektir. Simiilasyonun
zaman birimi olan nesilsel zaman agiklanarak, her bir nesilsel zaman i¢in yapilan

islemlerin akis diyagrami verilecektir.
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Boliim 4°de, bu tez calismasinda yapilan simiilasyon sonuglari sunulacaktir. Oncelikle tek
bir simiilasyon sonucu yorumlanacak ve sonrasinda biyolojik topluluklarin genel dogasi
hakkinda anlamli sonuglar elde edebilmek icin gerekli olan ¢ok sayida simiilasyonlarin
ortalama hesaplar1 verilecektir. Tek bir simiilasyon yapilirken, daha genis bir toplulukla
calisma diisiincesi ile daha biiyiik bir genom uzayinda c¢aligilacak, ortalama alinirken
ise simiilasyon siiresi diisiiniilerek daha kiigiik bir genom uzayinda calisilacaktir. Her
iki hesap icin de, topluluktaki cesitlilik ve popiilasyon dalgalanmasi ve dinamik
agin parametreleri i¢cin sergilenen genel davramiglar verilerek literatiirdeki sonuclarla
kargilastirma yapilacaktir. Bunlarin disinda, tiirlerin belirli bir nesilsel zaman aralifinda
sahip olduklar1 soy agaci verilecek ve bu agag¢, Boliim 2’de anlatilan aga¢ metotlar ile

karsilagtirilarak bu metotlarin tahminlerinin dogrulugu iizerinde durulacaktir.

Son boliimde ise, yapilan calismalar kisaca Ozetlenerek, elde edilen sonuclar iizerine

tartisma yapilacaktir.



1. BOLUM

EVRIMSEL EKOLOJi VE AG SISTEMLERI

Yaklagik 4.5 milyar yil yasinda olan Diinyamizda hemen hemen herkesin dikkatini
ceken konu, Diinya iizerinde bulunan tiirlerin son durumlarina nasil ulastiklaridir. Bu
konu ile ilgili biyolojik evrimin ilk yazili bildirisi 19.yy’in baglarinda Lamarck [43]
tarafindan yapilmistir. Lamarck’in evrim teorisi iki temel diisiinceyi icerir. i) Bireyler
kullanmadiklar1 veya ihtiyac duymadiklar1 karakteristik o©zelliklerini kaybederken,
kullandiklar1 karakteristik ozellikleri gelistirirler. i7) Bireyler kazandiklar1 karakteristik
ozellikleri kalitsal olarak sonraki nesillere aktarirlar. Lamarck, tiirlerin nesillerinin
tilkenmedigini belirtmekle birlikte, tiirlerin yavas yavas diger tiirlere doniistiigiinii ileri
stirerek yasam formlarinin zaman gectikce daha karmagik bir yapiya doniistigiinii
belirtmistir [44]. 19.yy’in ortalarinda Darwin [45] yaymladig1 Tiirlerin Kokeni adli
kitabinda herkesin dikkatini ¢eken bu konu i¢in dogal secilim adi verilen bir siire¢
yardimiyla evrim teorisi onermistir. Darwin’in bu teorisi ii¢ temel faktdre dayanir [46].
i) Bir popiilasyondaki farkli bireyler, farkli morfolojiye, farkli fizyolojiye ve farkli
davraniglara sahiptir. Bu faktor fenotipik farkliliklar olarak da adlandirilabilir. if) Farkl
cevrelerde bulunan farkli fenotiplere sahip bireyler, farkli hayatta kalma ve cogalma
oranlarina sahiptir. Bu faktor ise uygunluk degerlerindeki farkliliga dikkat cekmektedir.
iii) Sahip olunan ozellikler acisindan nesiller arasinda bir korelasyon vardir. Bu son faktor
ise, uygunluk degerinin kalitsal bir durum oldugunu vurgulamaktadir. Bu ii¢ faktor gecerli
oldugunda, popiilasyon evrimsel degisiklige ugrayabilir. Darwin, yasam formlarindaki
karmagik yap1 artigini basitce, canlilarin nesilden nesile cevrelerine daha iyi uyum
saglamalarinin bir sonucu olarak aciklamistir [45]. 19.yy’1n sonlarinda Darwin’in dogal
secilim diisiincesini benimseyen Wallace [47] ve Weismann [48], Lamarck’1n diisiincesine

kars1 calismalar yapmis ve eseyli tiremenin her nesilde degisken bir birey toplulugu
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olusturacagini ve dogal secilimin bu farklilagan topluluk {izerinde rol oynayarak evrimsel
degisiklige neden oldugunu 6ne siirmiiglerdir [49]. Darwin’in evrim teorisinin ortaya
cikmasindan sonra Mendel [50], bezelyelerin kalitimi lizerine ¢alisarak, sahip olunan bazi
ozelliklerin nesilden nesile aktarildigim1 kaydedip kalittm kuraminin biitiin canlilar i¢in
gecerli oldugunu belirlemistir. Boylelikle Darwin kurami ve Mendel’in kalitim calismasi
biitiinlestirilerek Darwin teorisinin genigletilmis hali olan Neo-Darwinizm diisiincesi

ortaya ¢cikmusgtir.

1.1. Evrimsel Degisim Mekanizmalar

Mendel’in biitiin canlilar i¢in gecerli olan kalitim kuramimi [50] kesfetmesinden sonra,
Tamm et al. [51] kalittmdan sorumlu nitrojen bazlar1 iizerine bir esleme metodu
uygulayarak DNA (Desoxyribo Nucleic Acid) molekiiliinii tanimladi. Metotta, piirin ve
pirimidin olarak siniflandirilan nitrojen bazlarinin birbirleri ile karsilikli olarak eslestigi
bulundu. Tamm et al. tarafindan yapilan bu ¢alismadan sonra Watson ve Crick [52], DNA

molekiiliiniin "¢ift sarmal" yapida oldugunu buldular.

Her canli organizma canlilik iglevleri ve biyolojik gelisimleri i¢in gerekli olan, genetik
karakteristikleri tagiyan bir DNA’ya sahiptir. Kompleks bir yapiya sahip olan DNA,
niikleotit olarak isimlendirilen birimlerin diziliminden olusan bir polimer zincirdir.
Niikleotit birimler bir seker, bir fosfat ve bir bazdan olusurlar [53]. Adenin (A), Sitozin
(C), Guanin (G) ve Timin (T) bazlari, niikleotit birimlerinin baz kismini olusturan piirin ve
pirimidin tiirevleridir. Bu dort adet bazdan A ve G birer piirin, T ve C ise birer pirimidin
tiirevidir. Birbirine sikica sarili bir ¢ift molekiilden olusan iki uzun ipliksi yapi, birbirine
sarmagik gibi sarilarak bir DNA c¢ift sarmali olustururlar. Sarmallarda bulunan bazlar

arasindaki hidrojen baglar1 sayesinde, DNA saglam bir yapiya ulasir.

Sekil 1.1'de, DNA molekiiliinii olusturan biitiin yapilar ve bu yapilar ile DNA
molekiiliiniin adim adim kurulumu gosterilmistir. 11k olarak, tek bir fosfat grubunun
eklendigi 5 karbon seker ile nitrojen igerikli bir bazin bilesiminden olusan bir niikleotit
yapist olusturulmustur. Baz, seker fosfat kanalina kovalent bag ile baglanmaktadir [53].
Daha sonra bu niikleotit birimleri birbirine, bir kosesi fosfatl diger kosesi fosfatsiz

olacak sekilde kimsayal bir kutup boyunca baglanarak DNA molekiiliiniin tek bir ipligi
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a) b)

fosfat
eker
ok W —
seker fosfat baz
niikleotit

c)

seker fosfat
omurga

bazlar arasmdaki
hidrojen baglari

Sekil 1.1. DNA ve onu olusturan yapilarin gosterimi. a) DNA
molekiiliinii olusturan niikleotit birimlerinin igerigi. b)
DNA molekiiliiniin tek bir ipligini olusturan niikleotit
dizileri. 5 sayisi niikleotidin fosfathh kismini, 3 sayisi ise
fosfatsiz kismin1 gostermektedir. ¢) Niikleotit dizilerindeki
bazlarin hidrojen baglar1 ile baglanmasi sonucu olusan
DNA cift ipligi. d) DNA molekiiliiniin ters kutuplu cift
iplikten olusan sarmalli gercek yapisi. Ref.[53]

olusturulmustur. Son olarak, bazlar1 birbirine hidrojen bag:i ile baglanmig olan ters
kutuplu iki DNA ipligi ile DNA molekiiliiniin ¢ift sarmall1 yapisi1 gosterilmigtir. A - T

bazlar1 arasinda ikili, C - G bazlar1 arasinda ii¢lii hidrojen baglar1 bulunmaktadir.

Organizmalar lireme gergeklestirirken, DNA dizilerini kopyalar ve sahip olduklari
karakteristik Ozellikleri yavrusuna aktarir. DNA dizilerinin kopyalanmasi sirasinda,
genetik birimler iizerinde bir takim degisimler olusabilmektedir. Bu degisimler evrimsel

olaylarin ortaya ¢ikmasina neden olmaktadir.
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Evrimsel olaylar, bir canli popiilasyonunun genetik komposizyonunun bir takim evrimsel
mekanizmalar ile zamanla degismesi ile gerceklesirler. Bu mekanizmalar1 olusturan
alt birimlerin incelenmesi, evrim siirecinin anlasilmast icin biiyiikk Oneme sahiptir.
Bu kesimde, bu evrimsel degisim mekanizmalar1 {izerinde oldukca kisa bir anlatim

yapilacaktir.

1.1.1. Mutasyon

Mutasyon, bir organizmanin DNA dizilimindeki niikleotit birimlerinin, DNA onarimi,
mayoz boliinme, radyasyon ve bazi kimyasal ilaglar gibi sebeplerden dolay1 bozulmasi ile
meydana gelen degisimlerdir. Mutasyona sahip bir organizma mutant olarak adlandirilir.
Mutasyonlar genel olarak, i) Viicut hiicreleri ve ii) Esey (lireme) hiicrelerinde gerceklesen
mutasyonlar olmak {iizere ikiye ayrilir [54]. Bedensel (somatik) mutasyonlar, doku
hiicrelerinde gerceklestigi icin kalitsal degildir ve nesilden nesile aktarilmaz. Germ
hattt mutasyonlar1 olarak da adlandirilan esey (iireme) hiicrelerinde goriilen mutasyonlar

kalitsaldir ve sonraki nesillere aktarilir.

DNA dizilerinin kopyalanmasi sirasinda dort tip mutasyon gerceklesebilmektedir [55].
Gen seviyesinde tanimlanan birinci tip mutasyon baz degisimidir. DNA dizilerindeki
tek bir niikleotit biriminde bulunan bazin bagka bir baz ile degismesi neticesinde olusur.
Baz degisimi, her ne kadar bir gendeki tek bir dizi i¢in gerceklesmis olsa da, bu tip
bir mutasyon protein iiretimi i¢in farkli etkiler olusturabilir. Bu yiizden baz de8isim
mutasyonu ii¢ gruba ayrilir. Birinci grup, kalitsal bilginin okunmasi sirasinda protein
molekiiliine yanlis bir amino asidin eklenmesine neden olur. Ikinci grup, protein
molekiiliiniin iiretilmesinin erken bitirilmesine neden olur. Ugiincii grupta ise, baz
degisiminden etkilenmemis bir sekilde ayn1 amino asit grubu iiretilir. ikinci tip mutasyon
niikleotit eklenmesidir. DNA dizisine ekstra niikleotit eklenmesi sonucu meydana
gelir. Bunun neticesinde DNA dizilerinde kaymalar olusacaktir. Uciincii tip mutasyon
niikleotit ¢ikarilmasidir. Bu tip mutasyonlarda, kopyalanan DNA dizisinden niikleotit
cikarilmasi ile yine dizilerde kaymalar meydana gelecektir. Dordiincii tip mutasyon
cerceve kaymasidir. Bu tip mutasyonlar, kalitsal bilginin okunmasi sirasinda bir proteinin
kodon ya da ii¢lii niikleotit grubu olarak adlandirilan amino asit dizilerinin degigsmesine

neden olmaktadir. Bu nedenle bireylerin DNA dizilerinde gerceklesecek mutasyonlar
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genetik cesitlilik icin 6nemli bir role sahip olacaktir.

Mutasyonlar tiirler arasinda farkli oranlarda gerceklesmektedir. Ornegin, bir RNA
viriisiiniin DNA diziliminde tipik olarak 10 bin baz cifti bulunmaktadir. Bu viriis i¢in
mutasyon orani, her nesilde baz cifti bagina yaklagik olarak 10~ seklindedir [56]. Insan
DNA’sinda ise yaklagik olarak 3 milyar baz cifti bulunmaktadir. Insan da gozlenen

mutasyon orani ise, her nesilde baz cifti bagina yaklasik olarak 10~8 seklindedir [57].

Olusan mutasyonlarin organizmalar iizerinde her zaman negatif ya da pozitif etkilere
sahip oldugu sdylenemez. DNA diziliminde 120 milyon baz cifti bulunan Drosophila
melanogaster (sirke sinegi) iizerinde yapilan c¢alismalar, gen dizilimleri tarafindan
olusturulan bir protein mutasyonunun yaklasik olarak % 70 inin zararh etkiye sahip
oldugunu ve geri kalan kisminin ise, notr veya zayif faydali etki gosterdigini ortaya

koymaktadir [58].

1.1.2. Gen Akis1

Gen akisi, bir popiilasyondaki genlerin baska bir popiilasyona basarili bir sekilde
tasinmasidir [59]. Bagka bir ifade ile, bir popiilasyondaki bireylerin bagka bir popiilasyona
go¢ etmesidir. Bu sayede gen akisinin gergeklestigi popiilasyonun gen havuzunda, farkl
DNA dizilimlerine sahip yeni genetik cesitler ortaya cikabilmektedir. Popiilasyonlar
arasinda karsilikli olarak yeterli seviyede gen akis1 gerceklestigi takdirde, popiilasyonlarin
genetik farkliliklar1 azalacaktir [59]. Gen akisin tiirleri bir arada tutan bir yapigskan gibi
diisiinen Mayr [60], gen akisindan dolayi verilen bir popiilasyon icin nesil basina genetik
degisikligin en az 1073 ya da 10~2 gibi bir deger olarak tahmin etmistir. Gen akis1 ile ilgili
yapilan bir diger ¢calismada [61] gen akisi, hayvanlarda ve bitkilerde ayr1 ayri diisiiniilerek
dogadaki farkli popiilasyonlar icin gen akisi oraninin ortak bir degere sahip olmasindan
ziyade, popiilasyonlardaki bireylerin hareketliligi (mobility) ile orantili olarak gen akisi

oraninin degisecegi belirtilmistir.

1.1.3. Genetik Siiriikklenme

Genetik siiriiklenme, bir popiilasyondaki genetik cesitlilik sayisindaki degisim olarak

tanimlanmaktadir [62]. Kisa zaman periyodunda, popiilasyonda biiyiik degisimlerin
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meydana gelmesine neden olabilen rasgele bir siirectir. Popiilasyondaki bireylerin hayatta
kalma ya da iireme kabiliyetlerinden bagimsiz olarak gerceklesmektedir. Birkag bireyden
olusan kii¢iik bir popiilasyonda genetik cesitlilik az oldugu icin, genetik siiriiklenmenin
etkisi biiylik popiilasyonlara nazaran daha fazladir [63, 64]. Bu etki, popiilasyondaki
baz1 genetik ¢esitlerin tamamen kaybolmasindan dolay1 gerceklesen genetik cesitlilikteki
azalma seklinde gozlenmektedir. Bu nedenle nadir goriilen bir genetik cesitliligin yok
olmasi, yaygin goriilen genetik cesitlilige gore daha yiiksek ihtimaldir. Bunun sonucunda

genetik siiriiklenme, organizmalar1 evrimsel degisiklige zorlayacaktir.

1.1.4. Dogal Secilim

Darwin’in [45] popiiler hale getirdigi, evrimsel degisim mekanizmalariin kose tasi
olan dogal secilim ifadesi, herhangi bir popiilasyondaki bireylerin hayatta kalma veya
tireme kabiliyetlerindeki farklilagmalar olarak tamimlanmaktadir [65]. Fenotip olarak
adlandirilan bireylerin goriiniir karakteristikleri iizerinde etkilidir [66]. Ancak fenotipik
ozelliklerin temeli bireylerin sahip olduklar1 genetik yapilart oldugu i¢in, dogal secilim
ozellikle genetik siiriiklenme iizerinde onemli bir role sahiptir. Buradan da anlasilacagi
tizere dogal sec¢ilim mekanizmasinin isleyebilmesi i¢in genetik cesitlilige ihtiyac vardir.
Bir popiilasyondaki bireyler hayatta kalmak ve ¢ogalabilmek i¢in, i¢inde bulunduklari
ortama uyum saglamalar1 (adaptasyon) gerekmektedir. Dogal secilim, bireylerin
gerceklestirecekleri bu uyum saglama olayi iizerinde etkili olan bir evrim mekanizmasidir.
Ortama olan uyumluluklarini artiran bireyler, bu karakteristik Ozelliklerini gelecek
nesillere aktaracaktir. Ayrica dogal secilim degeri bircok nesil i¢in ayni degere sahip
olursa, ortama uyumlu olan bireylerin sayis1 gittik¢e artacaktir. Karistirllmamasi gereken

onemli husus, dogal secilimin kendisinin bizzat evrim olay1 olmadigidir.

1.2. Es- Evrimlesme

Ekosistemde her bir canli organizma, benzer ya da farkli organizmalarla ve fiziksel
cevrelerinin iklim gibi dinamik bilesenleri ile daima bir etkilesim icerisindedir
[67]. Organizmalar arasindaki karsilikli etkilesimler, birbirlerinin evrimlesmelerini
etkilemektedir. Bunun sonucunda, karsilikli etkilesen organizmalardan birinde olusacak

evrimsel bir degisikligin, diger organizmanin da evrimlesmesine neden olmasi durumu
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es-evrimlesme olarak adlandirilmaktadir [68]. Es-evrimlesme, mikroskobik seviyede bir
protein molekiiliinde bulunan amino asit gruplarindan, makroskobik seviyede ayni fiziksel
cevrede yasayan farkl tiirlere kadar, etkilesen taraflardan birinin digeri iizerine secilim

baskis1 uygulamasi ile ¢esitli biyolojik seviyelerde gerceklesebilmektedir.

Organizmalar arasindaki c¢esitli etkilesmelere gore bazi es-evrimlesme modelleri
kurulmustur. Valen’in Red Queen hipotezi [69] bunlardan birisidir. Bu hipotezin ana
fikri, aralarinda konak-parazit iligkisi bulunan canlilarin hi¢bir zaman ayni kalmayacagi
ve parazit canlinin uyum saglamak icin gerceklestirecegi evrime karsilik olarak konak
canlinin da evrimlesecegi yoniindedir. Dawkins ve Krebs [70], aralarinda rekabetci
iligki bulunan canlilarin es-evrimlesmesini tiirler arasi ve tiir ici olmak iizere iki sinifa
ayirmistir. Her iki sinifta da tiirlerin hayatta kalabilmek i¢in bir silahlanma yarigina (Arms

Races) girdikleri ve bu sebeple es-evrimlesme gecirdikleri sonucuna varilmistir.

Es-evrimlesmenin canli organizmalar arasinda bir¢cok 6rnegi bulunmasina karsin, fosil
kayitlarinda kesin olarak godzlenmemistir. Bunun nedeni, es-evrimlesmenin Diinya
tarihindeki biiyiik ol¢cekli degisikliklere neden olmamasidir [71]. Fosil kayitlarindaki
arilar ve cicekler arasindaki etkilesmeler gibi es-evrimlesmenin klasik Ornekleri bile
bu durum i¢in zayif kanitlardir. Ciinkii her iki organizmanin evrimlesme zamanlarinin

ortiistiigli konusunda net bir bilgi bulunmamaktadir [72].

1.3. Biyolojik Cesitlilik

Biyolojik cesitliligin biyologlar tarafindan en sik yapilan tanimi, bir bolgedeki genlerin,
tirlerin ve ekosistemlerin toplami seklindedir [73]. Yapilan bu tamimdan, biyolojik
cesitlilik i¢in {i¢ faktor ortaya ¢ikmaktadir. Birinci faktor genetik c¢esitliliktir. Diinyada
yasayan biitiin canlilar, kalitm materyali olan genlere sahiptir. Genler, her bir canlinin
fiziksel ve biyokimyasal karakteristiklerini tanimlayan bilgileri icerir. Bdylelikle bir
tiir igerisinde farkli genetik karakteristikte bireylerin bulunmasi genetik ¢esitliligi ortaya
cikaracaktir. Ikinci faktor tiir cesitliligidir. Tiir cesitliligi, verilen bir topluluk icerisinde
bulunan farkli tiirlerin sayisini vermektedir. Uciincii faktor ise ekosistem cesitliligidir.
Ekosistem, canli organizmalarin ¢evrelerinde bulunan cansiz organizmalarla etkilesim

icerisinde oldugu topluluktur. Verilen bir bolgedeki bu gruplarin sayisi1 ekosistemin
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ne kadar cesitli oldugunu belirlemektedir. Bu ii¢ faktor, biyolojik ¢esitlili§in temelini
olusturmaktadir.  Biyolojik c¢esitliligin tarihi iizerine cesitli calismalar yapilmigtir
[74, 75]. Ancak bu calismalarin sonuglarinin dikkatle incelenmesi gerekmektedir.
Ciinkii biyolojik cesitlilik hakkindaki ge¢cmis zaman bilgileri, eksiksizlik, dogruluk
ve korunma kalitesi gibi tartigmalarin bulundugu fosil kayitlarindan elde edilmektedir.
[76]. Fosil kayitlarindan elde edilen bilgilerdeki ana sorun ise, fosilleri birbirinden
ayiran zaman araliklarinin ¢ok uzun olmasi ve verilerin farkli bolgelerdeki birbirinden
bagimsiz kaynaklardan elde edilmesidir. Bu sebeple benzer cesitlenme yapilarina,
birbirinden bagimsiz veri setlerinde karsilagilabilmektedir. Ancak biitiin fosillerin ayni
jeolojik faktorlerden etkilenip etkilenmedigi tartisiimaktadir. Bu durum i¢in soyolugsal
calismalarda, fosil kayitlarinda goriinen katmanlar morfolojik olarak analiz edilerek
birbirinden bagimsiz fosillerin kardes gruplari arasindaki iligkiler tanimlanmugtir [77-79].
Diinya tarihi boyunca gézlemlenmis bu tarz veriler arasindaki zamanlamanin ve iligkilerin
tanimlanmasi i¢in de jeolojik zaman 6lgegi kullanilmistir. Kullanilan bu jeolojik zaman

Olcegi Tablo 1.1°de [80] gosterilmistir.

Tablo 1.1. Jeolojik zaman 6lcegi. Ref.[80]

Zaman Devir Devre Cag Ml{y on yil Sembol
once
. .. Arkeozoyik 3600
Kriptozoyik Proterozoyik 2500
Kambiriyen 543 €
Ordovizyen 500 O
. Siliiriyen 439 S
Palezoyik Devoniyen 409 D
Karbonifer 354 C
Permiyen 290 P
Triyas 251 R
Fanerozoyik Mezozoyik  Jura 206 J
Kretase 144 K
Paleyosen 65
Eosen 55.6
Tersiyer Oligosen 33.5 T
Senozoyik Miyosen 23.8
Pliyosen 5.2
Pleyistosen 1.8
Kuaterner Holosen 0.01

Biyolojik cesitlilik tizerine yapilan ¢aligmalarda ortak kabullenim, cesitliligin jeolojik
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zaman boyunca arttif1 yoniindedir. Sepkoski [81] tarafindan deniz canlilar1 {izerinde
yapilan bir ¢alismada bu durum agik¢a goriilmektedir. Bu calismanin sonucu Sekil

1.2°de [82] goOsterilmistir.
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Sekil 1.2. Fanerozoyik zaman boyunca, deniz canlilar i¢in cesitliligin
milyon yil dlcegindeki zamana gore degisimi. Kesikli ¢izgi
lineer, noktal1 ¢izgi eksponansiyel fit egrileridir. Ref.[82]

Sekil 1.2’de Kambiriyen devresinin baglangicinda cesitlilik sayisinda hizli bir artisin
oldugu goriilmektedir. Bu hizli artig, bircok hayvan sinifinin ortaya ¢iktigr "Kambiriyen
patlamas1" olarak bilinir [83, 84]. Cesitlilikdeki bu artis Ordovizyen devresi boyunca
devam etmektedir. Bu devrenin sonuna dogru 1 numarali ok ile gosterilen zamanda,
cesitlilik ilk kez ciddi bir azalma sergilemektedir. Gergeklesen bu azalma, Diinya’nin
sahip oldugu oldukga kararl ¢evresinin bozulmaya ugradigi seklinde ifade edilmistir [85].
Siliiriyen devresinde ¢esitlilikte tekrar bir artis gerceklesmektedir. Ancak 2 numarali ok
ile gosterilen Devoniyen devresinin sonunda cesitlilikde ikinci kez biiyiik bir azalma
goriilmektedir. Karbonifer devresinde cesitlilik hemen hemen sabit kalmakta iken,
Permiyen devresi boyunca hem jeolojik hem de iklimsel etkilerden dolay1 3 numarali ok

ile gosterilen Triyas devresinin bagina kadar cesitlilikde siirekli azalma gerceklesmektedir.
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Triyas devresinin ilk zamanlarinda cesitlilikde yeniden artis baglamis ve Mezozoyik devri
boyunca devam etmektedir. Ancak 4 numaral1 ok ile gosterilen Mezozoyik devrinin son

devresi olan Kretase devresinin sonunda cesitlilik tekrar azalmaktadir.

Yine Sepkoski [81] tarafindan deniz canlilari iizerinde, yok olma ve ortaya ¢ikma olaylari

incelenmigtir. Bu ¢alismanin sonucu $ekil 1.3’de gosterilmistir.
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Sekil 1.3. Fanerozoyik zaman boyunca, deniz canlilart i¢cin milyon yil
basia yok olmanin (ana gekil) ve milyon yil basina ortaya
cikmanin (kiigiik sekil) milyon yil 6lcegindeki zamana gore
degisimi. Ref.[82]

Sekil 1.3°de, Sekil 1.2°deki cesitlilikde azalmalarin gerceklestigi 1, 2, 3 ve 4 nolu oklarla
gosterilen jeolojik zamanlarda, kitlesel yok olmalar goriilmektedir. Kambiryen devresinin
ortalarinda yok olma oraninda biiyiik bir artis olmasina ragmen, bu zamandaki ¢esitlilik
cok biiyiik olmadig icin kitlesel bir yok olmadan s6z edilememektedir. Deniz canlilarinin
ilk kitlesel yok olmalarini, Sekil 1.2°de 1 numarali ok ile gosterilen Ordovizyen devresinin
sonunda yasadiklar1 goriilmektedir. Diger taraftan Sekil 1.3’da ana seklin iginde
verilen kiiciik sekile bakildiginda, ortaya ¢ikma oranlarinda gozlenen piklerin yok olma

oranlarinda gozlenen piklerle uyumlu oldugu goriilmektedir.
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Canli organizmalarin yok olmalarinin, yasadiklari cevrelerinde degisiklige neden olan
cesitli jeolojik olaylardan kaynaklandig1 diisiiniilmektedir. Organizmalar ¢evrelerinde
meydana gelen bu degisiklige uyum saglayamadiklari taktirde yok olmaktadirlar. Alvarez
et al. [86] kitlesel yok olmalar1 iklimsel degisikliklere baglayarak, bir tiiriin yok
olmasinin kitlesel yok olma zincirini baglatacagim ileri siirmiistiir. Alvarez et al. [87]
bu hipotezlerini genisleterek kuyruklu yildizlarin kitlesel yok olmalarimi incelemiglerdir.
Sepkoski’nin [81] deniz canlilarinin fosil kayitlarindaki yok olma oram icin yaptigi
calismanin verilerini kullanan Raup [88], Fanerozoyik zaman boyunca 79 jeolojik

devredeki yok olan tiir sayisinin dagilimini incelemistir.
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Sekil 1.4. Raup tarafindan yapilan, Fanerozoyik zamanin 79 jeolojik
devresi i¢in yok olan tiir sayisinin dagilimi. Ref.[88]

Sekil 1.4’de, Fanerozoyik zamanin 79 jeolojik devresi i¢in yok olan tiir sayisinin dagilimi
verilmigtir. 79 jeolojik devrenin ¢ogunda Olen tiir sayis1 diisiiktiir. Ayrica Olen tiir
sayisinin, jeolojik devre sayisi ile ters orantili olarak degistigi goriilmektedir. Solé et
al. [89], Raup’un elde ettigi bu dagilimin iizerine eksponansiyel bir egri fit etmiglerdir. Bu
egrinin, logaritmik eksenlerde P(s) ~ s™ seklinde kuvvet kanunu dagilim sergiledigini

belirtmiglerdir. Burada s, jeolojik devrelerdeki yok olan tiir sayis1 ve P(s), jeolojik
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devre sayisidir. Dagilimin iistelini ise 7 = —2 olarak elde etmigslerdir. Boylelikle fosil

kayitlarindaki yok olma oraninin eksponansiyel olarak azaldigini ifade etmislerdir.

1.4. Siniflandirma

Kompleks sistemler hiyerarsik bir yap1 sergilemektedirler [90]. Ekosistem de kompleks
bir sistem oldugu icin hiyerarsik bir diizenleme olduk¢a kullanigh olacaktir. Biyologlar,
paylasilan karakteristiklere gore organizmalari siniflandirmak icin kapsamli bir hiyerarsik
yap1 kullanmaktadirlar. Bu yapida yukariya dogru ¢ikildik¢a birimler gittikge azalirken,
asagiya dogru inildik¢e siniflandirilan biitiin varliklar1 igeren bircok birim olacaktir.
Linnaeus [91], bu sistemi kuran ve her bir birime isim veren ilk kisidir. Linnaeus,
biitiin organizmalarin bir tiirlin pargasi olarak tanimlamigtir. Tirleri grupladigi birime
cins adim vermistir. Her bir cinsde en az bir tiir bulunmak {iizere iist limiti yoktur.
Ancak her bir tiir sadece bir cinse iiye olabilmektedir. Hiyerarsik yapida yukar1 dogru
ciktikca diger birimleri aile, takim, sinif, sube ve alem olarak isimlendirmistir. Tiir ve
cins arasindaki durum diger birimler i¢in de gecerlidir. Linnaeus’un yaptig1 bu calisma,

bugiin biyologlarin kullandig1 isimlendirmeye 6nemli katk1 saglamistir.

Son yillarda daha uzun ve daha fazla sayida DNA dizileri ile inceleme yapilabilmesi,
siniflandirma i¢in evrimsel sistematiklerin gelistirilmesini saglamistir [92]. Evrimsel
siniflandirma olarak adlandirilan bu sistematiklerde, yasayan ve fosil organizmalarin
DNA dizileri iizerinde incelemeler yapilmaktadir. Bu organizmalarin soyolugsal iligkileri

tizerinden simiflandirmalar gergeklestirilerek soy agaci ¢ikarilmaktadir.

1.5. Evrimsel Modeller

Evrimsel bir modelinin kurulusu sirasinda model,
1) Ureme
2) Kalitim
3) Mutasyon
4) Dogal secilim
seklindeki dort temel evrim unsurunu igermelidir. Biyolojik topluluktaki organizmalarin

tiremeleri gerekmektedir. Bunun nedeni, organizmalarin nesillerinin devamliligini



22

saglamak istemesidir. Eger bir organizma iireme kabiliyetine sahipse, sahip oldugu
karakteristik Ozellikleri kalittm yolu ile gelecek nesillere aktarabilecektir. — Eger
cevre kosullarinda herhangi bir degisiklik olmaz ise, gelecek nesil cevre sartlarinda
yasayabilmek i¢in en az ailesi kadar basarili olacaktir. Ciinkii dogal secilim, en basarisiz
organizmay1 topluluktan kaldiracak baska bir ifade ile en bagarili olan organizmay1
destekleyecektir. Dogal secilim olayinin isleyebilmesi i¢in, toplulukta farkli tiirlerin
bulunmasina ihtiya¢ vardir. Cesitliligin gerceklesmesi i¢in gerekli olan en temel kaynak
ise lireme siirecinde gerceklesecek mutasyondur. Bu kesimde, bazi evrim modelleri

anlatilacaktir.

1.5.1. NK Modeli

NK Modeli, Kauffman [8] tarafindan gelistirilen, tiirlerin sahip olduklart uygunluk
degerleri lizerine kurulan standart bir es-evrimlesme modelidir. Modelde her bir tiir
vektorel olarak

S* = {S9%,8%,...,5%,} (1.1)

seklinde L uzunluklu genom zinciri ile gosterilmektedir. Burada S¢;’ler £1 degerlerinden
birini almakta ve S tiiriiniin 7. genini temsil etmektedir. Her bir genom zinciri L boyutlu
hiperkiip olan genom uzayinda belirli bir konuma sahiptir. Bu konumlar hiperkiipiin
koseleridir. Modelin adindaki N, tiiriin sahip oldugu genotipindeki genlerin sayisini yani
L’yi ve K ise, tiiriin kendi genom zincirindeki genler arasindaki etkilesmelerin sayisidir.

Model bir tiiriin uygunluk degerini

L
1
f87) = 73 filS% 8%, s Sk, 5ty 8%y 8, 8MG) (1)
i=1
ifadesi ile tanimlamaktadir. Burada S%;,..., 5%k, S¢ tiriiniin kendi genom

zincirindeki S; geninin K tane gen ile ic etkilesim icerisinde oldugunu gostermektedir.
S, S ise, S tiiriiniin genom zincirindeki S¢; geninin, topluluktaki diger m
tane tiirtin her birinin G tane genleri ile dis etkilesim igerisinde oldugunu gostermektedir.
Bu sekilde her bir tiir icin uygunluk degeri hesab1 yapilarak, bir uygun peyzaj elde
edilmektedir. Uygunluk peyzajinda en yiiksek uygunluk degerine sahip olan tiir, en
yiiksek uygunluk tepesine sahip olan tiirdiir. Bu cercevede modelin temel diisiincesi

iki ihtimale dayanir. Birincisi, tiirler mutasyon gecirerek uygunluk degerini artiracak ve



23

farkli konumlara hareket edecek. Ikincisi, tiirler mutasyon gecirmeyerek oldugu konumda

kalacaktir.

Her bir tir icin ' = 0 oldugunda, uygunluk peyzajinda tek bir uygunluk tepesi
bulunmaktadir. Bu peyzaj Fujiyama tipi uygunluk peyzaji olarak adlandirilir. Peyzaja
bu isim Japonya’daki Fuji dagindan esinlenerek verilmistir. Fuji dag: iilkenin en yiiksek
dagidir. Bolgede genis bir diizliikte bulunan tek bir tepedir. Dagin yamaglar diizgiin
bir koni seklinde yiikselerek tepede son bulur. X' = L — 1 durumunda ise, uygunluk
peyzajinda ¢ok sayida uygunluk tepeleri bulunacaktir. Bu durum uygunluk peyzajinin

engebeli olmasina neden olacaktir. Modelin simiilasyon hesabinin igleyisi ise,

1- Simiilasyonun baslangicinda her bir \S; geninin rasgele secilen diger K tane
genle etkilesmesi

2- Daha sonra 25! tane olasi gen diziliminin her birindeki genlere [0, 1]
aralifindaki diizgiin dagilimdan rasgele secilen degerlerin her bir genin uygunluk degeri
olarak f; degerine atanmasi

3- Son olarak olasi gen dizilimlerinin her biri icin f; degerlerinin aritmetik

ortalamasi alinarak, genom uzayindaki her bir tiiriin uygunluk degerinin bulmasi

olarak verilmektedir. Modelden iki olas1 dinamik ortaya ¢cikmaktadir. Birincisi, genom
uzayinda karsilikli olarak fayda saglayan iki tiir her ikisinin de memnun oldugu bir yerel
maksimum konumuna ulasabilir. Bu konumun uygunluk degeri, uygunluk peyzajindaki
en diisiik deger ile en yiiksek deger arasinda bir degerdir. Ikincisi, bu iki tiir temkinli
davranip bir global maksimum konumuna ulasabilir. Bu konumun uygunluk degeri,

uygunluk peyzajinin en yiiksek degeridir.

Kauffman, bu modeli ile yok olma oranlar1 dagiliminin, fosil kayitlarinda gozlemlenen

P(s) ~ s™ = 572 geklindeki kuvvet kanunu dagilimi ile ayn1 oldugunu belirtmistir.

1.5.2. Kendini Organize Eden Evrim Modeli

Bak ve Sneppen [34] tarafindan gelistirilen model, NK modelinin basitlestirilmis hali
olarak diistiniilebilir. Her iki modelde de birlikte varolan tiirlerin hayatta kalmak i¢in

miicadele ettigi goriilmekte ancak konuya farkli agilardan bakmaktadirlar. Bak ve
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Sneppen’in modeli, tiirler arasindaki etkilesmelerden dolay1 ekosistemin kendini organize
eden bir sistem olarak diisiiniilebilece§i goriisiinden yararlanmaktadir. Bu durumda
model, kuvvet serisi dagilimina sahip yok olma olaylarinin oldugu bir durum igerisinde

evrimlesir.

Model basit olarak, D tane tiirlin tek boyutta bir ¢izgi iizerine periyodik sinirlama sarti
yani ¢izgideki son tiiriin ilk tiire baglanmast ile diizenlenir. Her bir S*(a = 1,2, ..., D)
tiirii, S*** ve S olmak iizere iki en yakin komsu tiirii ile etkilesir ve her bir S* tiiriiniin
[0, 1] araliginda diizgiin dagilimdan rasgele segilen bir esik degeri bulunmaktadir. Bu
durumda NK modelindeki m degeri 2 olacaktir. Burada 6nemli olan nokta, eger S®
tiirii mutasyon gecirerek konumunu degistirmek isterse, yeni konumu bu en yakin komsu
tiirlerinden birinin konumu olacaktir. Esik de8eri diisiik olan tiirler mutasyona daha yatkin
olan tiirlerdir. Yiiksek esik degerine sahip olan tiirler, bulunduklar1 konumu koruma

egilimindedirler.
Modelin dinamik isleyisinde,

1- Her zaman adiminda, en diisiik esik degerine sahip S* tiirii secilir ve yeni bir tiir
ile degistirilerek yeni bir esik degeri belirlenir

2- Her bir S tiirii, sadece S*™ ve S*~* gibi iki tiir ile etkilesir

seklinde iki temel kural bulunmaktadir. Bu kurallar simiilasyonun her zaman adiminda

yeniden isletilir.

Model yok olma oranlari i¢in P(s) ~ s™ seklinde kuvvet kanunu dagilimima sahiptir.
Dagilimin iisteli 7 = —0.9 £ 0.1°dir. Bu deger, fosil kayitlarindan elde edilen yok olma

oranlar1 dagiliminin iisteli 7 = —2’den farklhidir.

1.5.3. Hiyerarsik Yiyecek Ag1 Modeli

Amaral ve Meyer [35] tarafindan onerilen modelde, ekosistem hiyerarsik bir yiyecek ag1
olarak gosterilmistir. Amaral ve Meyer bu ¢caligsmalarinda, uygunluk degeri ya da tiirler
arasindaki rekabet kavramlarini ele almamislardir. Fosil kayitlarinda gézlemlenen kuvvet

serisi dagilimini iyilestirebilen basit bir modelin varligini ispat etmeye calismislardir.
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Model, ekosistemi yiyecek agiin besleyici seviyelerini gosteren farkli tabakalardan
sekillenen bir sistem gibi diisiiniilmektedir. Avcilar ve avlar, modeldeki her bir tabakadaki
bosluklara rasgele yerlestirilir. En yukaridaki tabaka higbir avcist olmayan saf avcilardan,
en alttaki tabaka ise hicbir avi olmayan saf avlardan olugmaktadir. Biitiin bu tabakalardaki

tiirler arasinda ise tabakalar1 birbirine baglayan etkilesmeler bulunmaktadir.
Modelin dinamik isleyisi,

1- Her zaman adiminda rasgele yeni bir tiir olusturulur. Verilen bir L tabakasinda
varolan her tiir, sabit bir P, lireme ihtimaliyeti ile potansiyel olarak yeni bir tiiriin
olugsmasini saglar. Yeni tiir ya ayni tabakadaki ya da komsu tabakalardan birindeki
rasgele secilen bir boslugu dolduracaktir. Eger yeni tiir L # 0 tabakasindaki bir boglugu
doldurmus ise, avci etkilesmelere sahip olacagindan dolayr hemen alt tabakadaki & tane
dolu konumlara baglanir

2- Daha sonra, L. = 0 tabakasindan Py, ihtimaliyeti ile rasgele secilen bir tiir
yok edilir. Bu olay sonunda eger L = 1 tabakasindaki bir tiiriin biitiin avlar1 yok olmus

ise bu tiir de yok olacaktir. Bu sorgulama siireci en iist tabakaya dogru tekrar edilir
seklinde iki temel kurala baghdur.

Bu basit model £ > 2 durumunda yok olma orani i¢in P(s) ~ s” seklinde kuvvet kanunu
dagilimina sahip ve dagilimin iisteli 7 = —1.97 4= 0.05°dir. Bu deger, fosil kayitlarinda

gozlemlenen yok olma dagilimin iisteli 7 = —2’ye cok yakin bir degerdir.

1.6. Ag Sistemlerinin Matematiksel Temelleri

En basit tanimi ile bir ag, birbirlerine ¢izgilerle baglanmig noktalarin bir araya gelmesi
ile olusmusg bir yapidir. Teriminolojik olarak ag tanimindaki noktalar kdose (vertex) ve
noktalart birbirine baglayan cizgiler de kenar (edge) olarak adlandirilmaktadir. Bu koge
ve kenarlar bilgisayar miihendisi i¢in nokta (node) ve baglanti (link), bir fizik¢i i¢in konum
(site) ve bag (bond) ve bir ekolojici icin tiir (species) ve etkilesim (interaction) olarak
adlandirlirlar. Bu calismanin temeli biyolojik topluluklar tizerine kuruldugu i¢in agdaki

kose ve kenarlar sirasiyla tiir ve etkilesim olarak belirtilecektir.

Tablo 1.2°de aglardaki kose ve kenarlarin ne anlama geldigini belirtmek icin bazi ag
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Tablo 1.2. Bazi aglardaki koseler ve kenarlar.

Ag Kose Kenar

Internet Bilgisayar Kablolu veya kablosuz baglanti
Yiyecek ag1  Tiir Avlanma

Enerji nakli ~ Uretim istasyonlar1 ~ Tagima hatlart

Ulagim Ulke ya da sehir Ulagim araglar1 ya da yollar
Auf Makale ya da patent ~ Yapilan atiflar

Arkadashk  Kisi Dostluk iligkisi

Sinirsel Sinir hiicreleri Sinaps

ornekleri verilmistir. Bunlardan yiyecek agina bakildiginda, koseler topluluktaki av veya
avcl tiirlere karsilik gelirken, kenarlar av ile aver arasindaki iligkiyi tanimlamaktadir.
Bagka bir ifade ile, hangi avcr tiiriin hangi av tiirli ile beslendigi ag yapisi olarak
incelenebilmektedir.  Bu kesimde afin genel yapisim cizen bazi temel tanimlar

verilecektir.

1.6.1. Bitisiklik Matrisi

Aglar olusturulurken ilk olarak agda bulunan koselere olasi karigikli§1 6nlemek i¢in birer
etiket verilir. N tane koseden olusan bir ag sisteminde koseler 1’den N’ye kadar tam
sayilarla etiketlenir. Sadece koselerin ayirt edilebilmesi istendigi i¢in hangi kdseye hangi
sayinin verildiginin bir nemi yoktur. Bu noktadan hareketle ag sistemlerini matematiksel
olarak gostermenin farkli yollar1 vardir [93]. Eger herhangi bir i kosesi ile herhangi
bir j kosesi arasinda bir kenar varsa, bu (7,j) seklinde gosterilir. Bu sekildeki gosterim
kenar listesi olarak adlandirilir ve G(V,E) ile gosterilir. Burada V ingilizce kose anlamina
gelen Vertex kelimesinin bas harfi ve E ingilizce kenar anlamina gelen Edge kelimesinin
bag harfidir. Bu gosterim genellikle aglar1 bilgisayar ortaminda depolayabilmek i¢in
kullanilir. Daha agik bir gosterim i¢in yaygin olarak bitisiklik (adjacency) matrisi

kullanillir.

A ile gosterilen bitigiklik matrisi her bir A;; matris elamaninin,

{ 1 eger i ve j kOseleri arasinda bir kenar varsa (1.3a)
Ajj =

0 diger durumda (1.3b)
seklinde aldig1 degerlerle doldurulur.

Sekil 1.5°de 6 tane kose ve 5 tane kenardan olusan bir ag sistemi verilmigtir. Koselerin
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Sekil 1.5. 6 tane kdseden olusan bir ag.

numaralar1 tamamen keyfi bir sekilde verilmis ve herhangi bir anlami bulunmamaktadir.

Bu agin kenar listesi ile gosterimi,
GV, E)={(1,5),(2,4),(2,6),(3,5),(4,5)} (1.4)

seklindedir. G(V,E) kenar listesinin eleman sayist agda bulunan kenarlarin sayisini

vermektedir. Bitisiklik matrisi ile gdsterimi ise,

000O0T1PQ0
000101
000O0T1PQ0
A= 01 0010 (1.5)
101100
01 00O0O

seklinde olacaktir. Bitigiklik matrisinde dikkat ¢eken iki onemli husus vardir. Birincisi
matrisin kosegen elemanlart A;; = 0 dir. Bunun anlami, koselerin kendileri tizerine
kapanan herhangi bir kenar olmamasidir. Ikincisi ise matrisin simetrik yani A = Ay

olmasidir.

Ag sistemlerinde herhangi iki kose arasinda basit ag olarak adlandirilan Sekil 1.5°de
oldugu gibi sadece tek bir kenar olabilecegi gibi bazen ¢oklu kenar olarak adlandirilan
birden fazla kenarlarin oldugu durumlarda olabilir. Bunun yaninda kdselerin kendileri
ile yaptiklar1 dz-kenar durumu da soz konusu olabilir. Sekil 1.6’de bu durumlar i¢in

bir 6rnek verilmigtir. Sekil 1.6’da ise ii¢ farkli kenar durumunun varligi s6z konusudur.
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Sekil 1.6. 6 tane kdseden olusan bir ag sistemindeki coklu ve
0z-kenar durumlari.

Genel olarak tek kenarlar bulunmasina ragmen 4 ve 5 numarali kdseler arasinda iki tane
kenar yani ¢oklu kenar durumu mevcuttur. 1 numarali kdsede ise 6z-kenar durumu
goriilmektedir. Bu sekilde ¢oklu ve 6z-kenar durumlarinin da s6z konusu oldugu aglar

basit olmayan aglar olarak adlandirilir. Boyle bir agin bitisiklik matrisi ile gdsterimi ise,

200010

(1.6)

_— o O O
_— o O O

0
1
2
0

— O = O O
SN OO
o OO O

0 0 0
seklinde olacaktir. Matris simetrik bir matristir. Eger i ve j koseleri arasinda bir kenar
varsa A;; = Aj; = 1 olacaktir. 4 ve 5 numarali koseler arasinda 2 kenar ya da 2 kenar
baglant1 noktasi oldugu i¢in bitisiklik matrisinin Ay5 ve As4 elemanlar1 2’ye esittir. Ayni
durum 6z-kenar durumuna sahip 1 numarali kose igin de gegerlidir. Oz-kenar durumunda

kose 2 kenar baglanti noktasina sahiptir. Bu nedenle A;; matris eleman1 2’ye esittir.

1.6.2. Yonelimli ve Yonelimsiz Aglar

Yonelimli aglar, agda bulunan kenarlarin belirli bir yonde olduklari yani iki kose
arasindaki kenarin hangi koseden ¢rkip hangi koseye girdigi anlasilabilen aglardir. Sekil
1.7°de yonelimli bir ag ornegi gosterilmistir. Kenarlara yonelim kazandirmak igin

gosterimde ok isareti kullanilmistir. Ornegin 1 numarali kdseden 2 numarali kdseye bir



Sekil 1.7. 6 tane koseden olusan yonelimli bir ag.

kenar varken, 2 numarali kdseden hicbir kdseye bir kenar yoktur.
1 eger i kosesinden j kosesine bir kenar varsa
Ay =

! 0 diger durumda

Denklem (1.7) ile elemanlar1 olusturulan bitisiklik matrisi ise,

01 00O0O
000O0O0O0
1 00100
A_010000
1 0000O0
000100
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(1.7a)
(1.7b)

(1.8)

seklinde olacaktir. Goriildiigii lizere bitisiklik matrisi simetrik olmayan bir matristir.

Yonelimli aglar i¢in bu genel bir durumdur [93]. Kenarlarin yoneliminden bahsedildigi

icin Sekil 1.7°de ki agda mevcut olan her bir yonelimli kenarin ters yonelimi de s6z konusu

olabilirdi. Daha acik bir ifade ile, kdseler birbirleri ile ¢ift yonlii kenar olusturabilirdi.

Sekil 1.8’de cift yonelimli bir ag ornegi gosterilmistir. Boyle bir agin bitisiklik matrisi

Denklem (1.7)’e gore,

01 1010
1 00100
100100
A_Oll()()l
1 0000O0
000100

(1.9)
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Sekil 1.8. 6 tane kdseden olusan c¢ift yonelimli bir ag.

seklinde simetrik bir matris olacaktir. Bu simetriden dolayr A;; = Aj; olacaktir.
i ve j koseleri arasinda her iki yonde de kenarin olmasi, koseler arasindaki kenarin
yonelimden bagimsiz olmasi anlamina gelecektir. Bu sekilde ki aglar Yonelimsiz Aglar
olacaktir. Buradan anlasilacagi lizere, yonelimli aglarda kenarlarin yonelimi sadece tek
bir yonde gerceklesmekte [94] aksi bir durumda ag yonelimsiz ag olarak incelenmektedir.

Yonelimsiz aglarda 6nemli olan koseler arasinda kenarin olup olmamasidir.

Sekil 1.9. 6 tane koseden olusan yonelimsiz bir ag.

Sekil 1.9°da yonelimsiz bir ag verilmistir. Bu yonelimsiz agin bitisiklik matrisi Denklem
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(1.3)’e gore olusturuldugunda Denklem (1.9)’nin aynist olacaktir. Ayrica onemli olan
bagka bir husus ise, Sekil 1.7°deki yonelimli agda Sekil 1.6°daki gibi bir 6z-kenar durumu
s0z konusu olsaydi, matrisin kosegen elemant 2 degil 1 olacakti. Bunun nedeni ise Sekil
1.6 yonelimsiz bir ag oldugu i¢in aslinda 2 tane yonelimli kenar vardir. Bu yiizden Sekil
1.6’da bitisiklik matrisinin kdsegen eleman1 2 alindi. Ancak yonelimli agda bu kenar 1

tane olacagi i¢in kosegen elemani 1 olarak alinir.

1.6.3. Agirlikl1 ve Agirliksiz Aglar

Bir¢ok ag yapilar1 genellikle ikili sistem halinde ¢alisilmistir [95]. Baska bir ifade ile,
agdaki koseler arasinda kenar ya vardir ya da yoktur. Bu yiizden bitisiklik matrislerinin
elamanlari kenar var ise 1 yok ise O mantig1 ile olusturulmaktadir. Ancak bazi durumlarda
bu diisiince yeterli olmayip kenarlara bir agirlik verilmesi gerekir. Bu ihtiyacin sebebi,
koseler arasindaki kenarlarin varligina ilaveten koselerin birbirleri ile ne derece baglantili
oldugunu inceleyebilmektir. Biraz daha anlagilabilir olmas1 i¢in, incelenen ag bir
arkadaglik ag1 olarak diisiiniildiigiinde, eger ag agirliksiz olsaydi herkes herkesle ayni
derecede arkadas olacakti. Ancak bu durum gercek hayatta boyle degildir. Bu yiizden,
kimin hangi arkadasi ile ne kadar siki ya da ne kadar zayif bir iligki kurdugunu bilebilmek

icin agdaki kenarlarin agirlikli olmasina ihtiya¢ duyulur.
Ts
3
2
1
P@
1

Sekil 1.10. 6 tane koseden olusan yonelimsiz agirlikli bir
ag. Kenarlarin iizerindeki sayilar ilgili kenarin
agirligini belirtmektedir.
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Sekil 1.10°da yonelimsiz agirlikli bir ag verilmektedir. Koselerin birbirleri ile yaptiklar
baglantilarin 6nemini belirtmek icin kenarlara agirlik verilmistir. 4 ve 6 koseleri
arasindaki baglanti 1-3 ve 3-4 koseleri arasindaki baglantilardan 6 kat, 2-4 koseleri
arasindaki baglantilardan 3 kat ve 1-2 ile 1-5 koseleri arasindaki baglantidan 2 kat daha
agir veya daha yogundur denilebilir. Agirlikli agin bitisiklik matrisi ise, kenarlarin
agirliklarina gore olusturulur. Kenarin agirlik degeri bitisiklik matrisinin ilgili elemani

olarak alinir ve

(1.10)

S WO = WO
SO N OO W
OO O O
YOO~ NO
S OO OO W
S O o O OO

olarak yazilir. Ag yonelimsiz oldugu icin bitisiklik matrisi simetriktir. Agdaki agirlik
degerleri pozitif olabilecegi gibi negatif de olabilir. Bu, kisilerin bazi insanlarla dostca
iligki kurabildigi gibi bazi insanlarla diismanca iligki kurabilecegi anlamina gelmektedir.
Dolayisiyla bu karar1 koseler arasindaki iligkinin dogas1 belirleyecektir. Agirlikli aglar

yonelimsiz oldugu gibi yonelimli de olabilir.

Agirliksiz aglar ise kenarlarin herhangi bir agirli§a sahip olmadigi anlamina gelmez. Bu
durum, agda bulunan biitiin kenarlarin sahip olduklar1 agirlik degerlerinin birbirine esit
olmasi ile aciklanir. Eger Sekil 1.10°daki ag agirliksiz olmus olsaydi, Sekil 1.9’deki

yonelimsiz ag olarak alinacak ve bitisiklik matrisi Denklem (1.9)’daki gibi olacakti.

1.7. Ag Analizinde Siklikla Kullanilan Parametreler

Bir agin istatistiZinin yapilabilmesi i¢in agin yapisi hakkinda bilgi sahibi olmak gerekir
[96]. Agm yapist hakkinda bilgi ise bitisiklik matrisinden alinmaktadir. Kesim
1.6’de agin sahip olabilecegi genel kimligi iizerinde durulmustu. Ancak agin analiz
edilebilmesi icin bitisiklik matrisinin detaylica incelenmesi gerekmektedir. Bu ¢cercevede
ag1 cesitli acilardan ele alarak, agin karakteristik yapisin1 agiklamada kullanilan birtakim

parametreler vardir. Bu kesimde bu parametrelerden bazilar1 incelenecektir.
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1.7.1. Derece Dagilim1

Derece, agdaki bir kdsenin sahip oldugu kenar sayisi olarak tanimlanir ve ag iizerinde
gerceklesen herhangi bir bilgi iletiminde koselerin bu bilgiye sahip olma olasiligini
gosterdigi i¢in onemli bir parametredir [96—-101]. Koselerin sahip olduklar1 dereceler
belirlenirken bitigiklik matrisinden faydalanilir ve

di=3" Ay (L11)

JEN

olarak ifade edilir. d;, ¢ ile j kosesi arasindaki kenar sayisinin toplamini yani ¢ kosesinin
derecesini belirtir. A;; ise N tane koseden olusan agin bitisiklik matrisi elemanidir. )
ise ¢ kosesinin kendisi de dahil olmak iizere agdaki tiim kogelerle olan kenar durumunu

sorgulamaktadir. Denklem (1.11) yonelimsiz bir ag i¢in tanimlanan derece ifadesidir.

®

"

@

Sekil 1.11. 5 tane koseden olusan yonelimsiz agirliksiz basit bir ag.

Sekil 1.11°de yonelimsiz, agirliksiz bir basit ag drneginde, 1 numarali kdsenin derecesi
tizerinde durulmustur. Bu yiizden bu kose ve kenarlari siyah, diger koseler ve kenarlar1 gri
renkte gosterilmigtir. 1 numarali kdsenin sadece 2 ve 3 numarali koselerle kenar1 oldugu

goriilmektedir. Bu yiizden d; = 2 dir.

Eger ag yonelimli olursa, derece ifadesi iki kisimdan olusacaktir. Birincisi 7 kogesine
giren kenarlarin derecesi d;?, ikincisi ¢ kogesinden ¢ikan kenarlarin derecesi d;* olarak

ifade edilir.

dig = Z Aji veE dig = Z Aij (112)

jEN JEN
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1 kosesinin toplam derecesi ise,

d' =d +df (1.13)
seklinde olacaktir.

Agin en temel karakteristik incelemesi, tiim agin sahip oldugu kose derecelerinin derece
dagilim (degree distribution) ile yapilir [97]. P(d) ile gosterilen derece dagilimi, agdan
rastgele secilen bir kdsenin derecesinin d degerine esit olma ihtimaliyeti olarak tanimlanir.
Baska bir ifade ile, agda d derecesine sahip kac tane kose oldugunu belirler. Bu yiizden
derece dagilimi, koselerin yerel Ozelliklerinden yararlanarak agin genel 6zelliklerini
iiretir. Eger agda d derecesine sahip en az bir kose varsa P(d) pozitif yoksa P(d) sifir
olacaktir. O halde derece dagilimi her zaman P(d) > 0 dir. Eger ag yonelimli ise derece
dagilimi, sadece koselere giren kenarlarin derece dagilimi P(d)? ve sadece koselerden

c¢ikan kenarlarin derece dagilimi P(d)¢ olmak iizere iki ayri sekilde incelenir [97].

0 1 2 3 4

d

Sekil 1.12. Sekil 1.11°deki agin derece dagilima.

Sekil 1.11°deki gibi bir agin derece dagilimi Sekil 1.12°de verilmistir. Goriilecegi gibi,
agin yapisinda hangi dereceleri barindirdig1 ve bu derecelerin nasil bir istatistige sahip
oldugu derece dagilimindan acikca anlagilabilmektedir. Agin ortalama derecesinin yani
agdaki en yiiksek ihtimaliyetli d derecesinin < d > = 2 oldugu goriilmektedir. Aslinda

Sekil 1.11’e bakildiginda derece dagilimina gerek kalmadan ayni sonuca ulagilabilir.
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Ancak incelenen aglar her zaman Sekil 1.11°deki gibi az sayida kose ve kenar iceren
basit bir ag olmayabilir. Derece dagiliminin 6nemi daha biiyiik ve karmagik aglarda daha

net anlasilmaktadir.

IR s
XL >\ D

AT ]
4{/‘ L < K

[\
& N = )N
= w\\ // "é“\""""‘!\ﬁ&&

AN\

AT

(a) Ag yapisi

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9101112 13 14

d

(b) Derece dagilimi

Sekil 1.13. 25 koseden olusan yonelimsiz karmagik bir ag ve derece dagilima.

Sekil 1.13’de derece dagiliminin Onemini belirtmek icin karmagik bir ag Ornegi
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verilmigtir. Sekil 1.13(a)’da 25 koseden olusan yonelimsiz bir ag verilmigtir. Aga ilk
bakildiginda karmasik yapisindan dolay1 pek birsey anlasilmaz. Ancak Sekil 1.13(b)’deki
derece dagilimina bakildiginda, agdaki koselerden d derecesine sahip olan aglarin orani

rahatca goriilebilmekte ve < d > =7 oldugu anlagilmaktadir.

Derece dagilimlan farkli aglar icin farkl tipte dagilimlar sergiler. Bu dagilimlar agin
karakteristik yapisini ortaya koyar. Ancak bu kesimde derece ve derece dagiliminin temeli
anlatildig1 icin bu dagilim tipleri burada verilmeyecektir. Ag§ modellerinin incelendigi

kesimde agik¢a anlatilacaktir.

1.7.2. Ortalama Yol Uzunlugu ve Cap

Agdaki herhangi iki kose arasindaki ortalama en kisa mesafeyi veren ortalama yol
uzunlugu (average path length), herhangi bir bilginin iletimi agdaki yollar iizerinden
saglandig1 i¢in ag incelemelerinde agin genel 6zelliklerini belirlemek icin kullanilan
onemli parametrelerden biridir [93, 94, 96, 97, 102-104]. Agdaki bir yol, kenarlarla
birbirlerine baglanmis koseler dizisi olarak tamimlanir [93] ve agdaki bir kdseden diger

koseye ulagsmak i¢in gerekli olan minimum mesafe veya kenar uzunlugu olarak hesaplanir.

YOIB =X
Y0142

Y0114 = y0141

(a) YoOnelimsiz (b) Yonelimli

Sekil 1.14. Yonelimsiz ve yonelimli aglardaki yollar.

Sekil 1.14’de yonelimsiz ve yonelimli aglar i¢in agdaki yollar gosterilmigtir. Aglar
agirliksiz yani biitlin kenarlarin agirhigi 1 olarak alinmistir. Sekil 1.14(a)’da ag yonelimsiz
oldugu icin herhangi iki kose arasindaki yol birbirine esittir. Ancak Sekil 1.14(b)’de
koselerin yonelimlerinden dolayr bu durum gecerli olmayacaktir. Ciinkii yonelimli agda

bilgi iletimi veya etkilesme tek yonde olmaktadir.
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Tablo 1.3. Sekil 1.14(a)’daki olas1 yollar.

Koseler | Olasi yollar Uzunluklar || Koseler | Olasi yollar Uzunluklar
3—52—1 2
1 -2 1
1-2 1542 2 3.1 doasl 2
| 545352 3 372241 3
354—2—>1 3
1—-2—3 2
1 543 2 32 !
1-3 3-2 3—54—2 2
I=2=4=3 3 354512 3
1—-4—-2—-3 3
1—4 1 34 1
1-4 1—-2—4 2 3-4 3—52—4 2
1-2—3—14 3 352—=1—14 3
2—1 1 4 —1 1
2-1 2—4—1 2 4-1 421 2
2—+3—>4—1 3 453521 3
2—13 1 4 -2 1
2-3 2543 2 4-2 412 2
2—-1—4—-3 3 4532 2
2—4 1 473 1
2-4 2—-1—4 2 4-3 423 2
2—>3—4 2 4—-1—-2-—>3 3

Tablo 1.4. Sekil 1.14(b)’deki olas1 yollar.

Koseler | Olasi yollar Uzunluklar || Koseler | Olasi yollar Uzunluklar

1-2 1—2 1 3-1 341 2

1-3 1—-2—3 2 3-2 324512 3
1—-2—4 2

I-4 152534 3 3-4 3d ]
2—-4—1 2

221 o 34 3 -1 paml !

2-3 23 | 4-2 4—=1—=2 2
2—4 1

2-4 2 s34 ’ 4-3 4—51—-2—-3 3

Tablo 1.3 ve Tablol.4’de sirasiyla Sekil 1.14(a) ve Sekil 1.14(b)’deki yonelimsiz ve
yonelimli aglar icin biitiin koseler arasindaki olasi biitiin yollar verilmistir. Yollarin
dogrudan iki kose arasinda olabilecegi gibi, baska kose veya koseler iizerinden de

olabilecegi gosterilmistir.

Ornegin Tablo 1.3’de belirtildigi gibi 1 ve 2 numaral koseler arasinda dogrudan bir Yol
yolu olabilecegi gibi 4 numarali kose tizerinden gegerek Yol;; — Yol ve birde 4 ile 3

numarali koselerden gecerek Yol;; — Yoly3 — Yols, yollar1 da olabilir. 1 ve 2 numaral
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koseler arasindaki bu olas1 3 yolun 15 uzunluklar ise bitisiklik matrisi ile belirlenir ve

Yol;; i¢in
Iy = Ay = 1 (1.14)
Yol;; — Yol igin
lho=la+lpp=Au+Ap=1+1=2 (1.15)
ve Yol;4 — Yol,;3 — Yolss i¢in
he=lu+l+la=Au+Az+Ap=1+1+1=3 (1.16)

olarak bulunur. A;;(z,5 = 1,2,3,4)’ler bitisiklik matrisi elemanlaridir. Goriildiigii gibi
1 ve 2 numarali koseler arasindaki yollardan en kisa uzunluga sahip olan yol dogrudan
1 ve 2 numarali koseler arasinda olan Yol,,’dir. Ortalama yol uzunlugu hesaplamasinda
belirleyici faktor koseler arasindaki en kisa uzunluktur. Bu yiizden hem Tablo 1.3’de
hem de Tablo 1.4’de koseler arasindaki en kisa uzunluga sahip olan yollar kirmizi renkle
gosterilmis ve numaralandirilmistir. Ancak Tablo 1.3’e bakildiginda [;3 ve [3; i¢in ayni en
kisa uzunluk degerine sahip iki farkli yol vardir. Ortalama yol uzunlugunu hesaplarken
ayn1 en kisa uzunluk degerine sahip yollardan sadece bir tanesi alinmaktadir. Her iki agda

da bu sekilde en kisa uzunluga sahip 12 tane yol bulunmaktadir.

Gerekli en kisa mesafelerin tayin edilmesinden sonra agdaki herhangi bir ¢ kosesinden
diger biitiin 5 koselerine olan ortalama en kisa yol uzunlugu

N-1
Zj:l lij

n

L= (1.17)

seklinde belirlenir. Burada L;, ¢ kosesinin agdaki diger j koseleri ile arasindaki ortalama
yol uzunlugu, /;; aglardaki ¢ ve j koseleri arasindaki en kisa yol uzunlugu, n bu koseler
arasindaki en kisa yollarin sayis1t ve N ise agdaki toplam kose sayisidir. Koselerin
kendilerine olan en kisa yol uzunlugu /;;, ortalama yol uzunlugu hesabu ile iligkili olmadig1
icin ihmal edilir [93]. Bu yiizden toplam ifadesinde j, /N-1 tane farkli deger alabilir.
Eger 7 kosesinin agda hicbir kose ile bir kenar1 yoksa bu kdsenin agdan ayrik oldugu ve
herhangi bir yola sahip olmadig1 sdylenebilir [41]. Bu durumda Denklem (1.17)’de n = 0

olacagindan dolay1, 7 kdsesinin ortalama yol uzunlugu sonsuz olacaktir. Bu durumdan
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kurtulmak i¢in, hi¢ bir kenara sahip olmayan yani izole olmus koselerin agdan ¢ikarilmasi

gerekmektedir [93].

Boylelikle biitiin bir agin ortalama yol uzunlugu ise

D i lig

ny

L= (1.18)

seklinde olacaktir. n; agdaki en kisa yollarin toplam sayisidir. Yonelimsiz aglar icin

n, = N(N — 1)dir.

Agin capt (diameter) ise agdaki en kisa uzunluklar icerisinde en biiyiik deger olarak

tanimlanir ve agin biiyiikliigiinii yani agdaki en uzak iki kose arasindaki mesafeyi belirler.
D = max(l;;) (1.19)

Ortalama yol uzunlugu cap degerinden daha biiyiik olamayacag: icin, ortalama yol
uzunlugunun sinir1 ¢ap ile belirlenir. Tablo 1.3’e bakildiginda, Sekil 1.14(a)’daki ag i¢in
capin esit uzunluklara sahip ;3 veya [3; oldugu; Tablo 1.4°den ise Sekil 1.14(b)’deki ag
icin yine esit uzunluklara sahip /3, veya l43 uzunluklar oldugu goriilmektedir. Her iki

agin ortalama yol uzunluklar1 bu degerlerden kiiciik veya esit olmalidur.

1.7.3. Kiimelenme Katsayis1

Kiimelenme katsayisi (clustering coefficient), agdaki ticlii kdselerin sayisini yani koselerin
birbirleri ile olan gec¢iskenligini tanimlamak i¢in kullanilan ve bunun sonucunda agin

yerel 6zellikleri aciklanabilen 6nemli a§ parametrelerinden birisidir [41,93,97,105-109].

Sekil 1.15°de ii¢ kosenin birbirleri ile yaptiklar1 kenarlar gosterilmistir. 1 ile 2 ve 2
ile 3 arasinda olmak iizere iki tane kenar vardir. 2 numarali kose, 1 ve 3 numaral
koseler icin ortak kose oldugu i¢in kose ve kenarlari siyah renkle, 1 ile 3 numarali
koseler arasinda bir kenar olmadig1 i¢in koseler ve olas1 bir kenar gri renkle gosterilmistir.
Matematiksel olarak, a, b ve ¢ gibi ii¢ ifade arasinda a = b ve b = ¢ gibi bir iligki
varsa a = c olmas1 gerekmektedir. Bu diisiince ile, eger 1 ile 2 ve 2 ile 3 arasinda bir
kenar varsa 1 ile 3 arasinda da bir kenar olma olasiliginin oldugu ve 1 ile 3 arasinda
da bir kenar varsa bu ii¢ kdsenin bir iicgen olusturdugu sdylenebilir. Sosyal aglarda bu

durum arkadasimin arkadast benim de arkadasimdir olarak ifade edilir. Bununla birlikte
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Sekil 1.15. Koseler  arasindaki
kiimelenmenin ve ya
geciskenligin sematik
gosterimi.

kiimelenme katsayisi, agda varolan iicgen sayisinin, varolan ve varolmasi muhtemel
olan ticgen sayisina orami olarak tamimlanir [109]. Kiimelenme katsayis1 yonelimsiz
aglarda oldugu gibi yonelimli aglarda da incelenebilir. Yonelimsiz bir agdaki ¢ kosesinin

kiimelenme katsayisi

Varolan li¢ggen sayisi

Ci = "
Varolan ve varolmas1 muhtemel olan iiggen sayisi

_ 3 Doi 2oh(ingy AigAinAjn
5di(di — 1)

(1.20)

_ i 2nig) A AinAgn
d;(d; — 1)
seklinde elde edilir. A;;, A;, ve Aj;’ler bitisiklik matrisi elemanlaridir. d;, 7 kosesinin
derecesini belirtmektedir. Toplam ifadesi ise, ¢’nin iki ayr1 7 ve A komsular1 tizerinden
alinmaktadir. Denklem (1.20) nin ikinci esitliginin hem pay hem de paydasindaki % sabiti,
ag yonelimsiz oldugu i¢in her bir kenar iki defa sayilmakta ve bu kenarlar ayni oldugu
icin bir tanesinin alindiginm1 belirtmektedir. Denklem (1.20)’ye gore c¢; degerinin 0 ile 1
arasinda bir deger alacagi anlasilmaktadir. ¢; = 0 olmasi, ¢ kdsesinin komsular1 arasinda
hi¢cbir baglantinin olmadig1 ve ¢; = 1 olmasi ise ¢ kosesinin komsularinin hepsinin
birbirleri ile baglantili oldugu anlamina gelmektedir. Koselerin kiimelenme katsayisi ¢;,

agin yerel 6zelliklerini oldukc¢a net bir sekilde ortaya koymaktadir.
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Agin genel ozellikleri hakkinda bilgi sahibi olmak i¢in ise,

C = izci (1.21)

seklinde agdaki tiim 7 koseleri i¢cin bulunan kiimelenme katsayilarinin ortalamasi
alinmaktadir [109]. Burada C, agin ortalama kiimelenme katsityist ve N de agdaki
toplam kose sayidir. Denklem (1.20)’nin payda kismina bakildiginda derecesi d; = 0
ve d; = 1 olan koseler icin bu denklem calismayacaktir. Bu durumu c¢ozmek igin,
derecesi 2’den kii¢iik olan koselerin yani baglantisiz veya tek baglantili oldugundan iicgen

olusturamayacak koselerin ¢; degerleri sifir alinir ve agdan cikarilarak

1 1
N .

seklinde yeni bir kiimelenme katsayis1 hesaplanir [108]. N, derecesi 2’den kiigiik olan
koselerin sayisidir. Bircok gercek diinya aglarinda kiimelenme katsayisinin degeri 0.1 ile

0.5 arasinda degismektedir [105].

Sekil 1.15’de 1 ve 3 numarali koseler arasinda da bir kenar oldugu kabul edilirse 1

numarali kdsenin kiimelenme katsayist,

D jti 2ong(ig) AigAinAjn

“a= d;(d; — 1)

o = A12A13A23 +A13A12A32 _ 111 + 111 (123)
! 2(2—1) 2.1

C1 = 1

seklinde elde edilir. Benzer sekilde c; = 1 ve ¢35 = 1 olarak elde edilir. Agin genel

kiimelenme katsayisi ise

ZCZ 61+02+63):—

1 1.24
= = Nf (1.24)

olarak elde edilir. Denklem (1.24), agdaki biitiin koselerin birbirleri ile baglantili

oldugunu belirtmektedir.

Yonelimli aglarda ise agdaki her bir kose, baglantili oldugu koselerle 8 farkli iicgen
olusturabilir [109].
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VANWANVANVAN

(a) Al]Ah'L jh — 1 (b) Al]A’LhA]h =1 (C) Alehz jh — 1 (d) AjiAihAjh =1

VANVANVANYAN

(e) Aj;AipAp; =1 ) AijjAipAp; =1 () Aj;ApiAp; =1 (h) A;jApiAp; =1

Sekil 1.16. Yonelimli aglarda olugabilecek ilicgenler. Kiimelenmenin olacagi kose ¢
kosesi olarak belirlenmis bu yiizden siyah renkle gosterilmistir.

Herhangi bir 7 kosesi tizerinde olusabilecek bir kiimelenme i¢in bu iicgenler Sekil 1.16’da
verilmistir. Ag yonelimli oldugu icin ¢ kdsesinin derecesi d; giren ve d;* ¢ikan dereceler
olmak {iizere iki kisimdan olusacagi Kesim 1.7.1°de belirtilmis ve ¢ kdsesinin toplam
derecesi Denklem (1.13)’de verilmistir. Agin yonelimli olmas1 ¢ kdsesinin komsulari ile
kargilikl1 bir baglant1 icinde olmasina engel degildir ve eger ¢ kosesi boyle bir baglantiya

sahipse bu baglantilarin sayisi

J#i
seklinde olacaktir. ~ Burada <>, ¢ kosesinin komsgular1 ile karsilikli etkilestigini

gostermektedir. Sekil 1.16’da varolan biitiin tiggenleri iiretecek
Varolan iiggen Sayis1 = (AZ] + Ajl)(Alh + Ahi)(Ajh + Ahj) (126)

seklinde genel bir ifade tanimlanabilir. Bdylelikle yonelimli aglarda bir ¢ kosesinin
kiimelenme katsayisi

Varolan ii¢ggen sayisi

Varolan ve varolmas1 muhtemel olan iiggen sayisi
(1.27)
5 i Son(iog) (A Aji) (Ain + Ani) (Ajn + Apj)
di' (d;' — 1) — 2d;*
ifadesi ile elde edilecektir [109]. Sekil 1.16’da (a) ile (e), (b) ile (f), (c) ile (g) ve

(d) ile (h) arasinda, ¢ kosesinin komsular1 arasindaki farkli yonelimlerden dolayr bir
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simetri s6z konusudur. Bu yiizden aslinda 8 yerine (a), (b), (c) ve (d) olmak iizere 4

1

farkli tiggen vardir. Denklem (1.27)’nin pay kismindaki 3

bu simetriyi belirtmekte ve
sadece farkli iiggenlerin alindigim ifade etmektedir. d,;*(d;" — 1), varolan ve varolmasi
miimkiin olan biitiin iicgenlerin sayisin1 vermektedir. Ancak 7 kosesinin komsu ya da
komgulari ile karsilikli baglanti durumu s6z konusu oldugunda bu ifade fazla tiggenleri
toplayacaktir. Bu nedenle dogru degerin bulunmasi icin, hem ¢ kosesi hem de karsilikl
baglant1 yaptig1 komgusu igin 2 tane fazla liggen sayilacagindan dolay1 bu ifadeden 2d;

degeri c¢ikarilmigtir. Tiim agin kiimelenme katsayisi ise yine Denklem (1.21) veya (1.22)

ile hesaplanabilir.

1.7.4. Modiilerite

Ag yapilarinda genellikle bir ka¢ kdseden daha fazla koselerin bir arada bulundugu,
topluluk olarak adlandirilan alt ag yapilart mevcuttur. Aym topluluklarda bulunan
koseler arasinda olduk¢a fazla sayida kenarlar olmasina karsin, farkli topluluklarda
bulunan kogseler arasinda daha az sayida bir etkilesme vardir. Agin karakteristik
yapisini belirlerken bu topluluklarin incelenmesi ag hakkinda 6nemli bilgiler vermektedir.
Incelenen bir agin bu sekilde topluluklara nasil ayrilabilecegini belirlemek icin cesitli
algoritmalar kurulmustur. Bu algoritmalar, topluluklar arasindaki kenarlari belirleyip
onlart agdan kaldiran boliicii algoritmalar [105, 110, 111], kendi kendini tekrar ederek
ayn1 kose veya toplulugu birlestiren biiyiitiicii algoritma [112] ve hedeflenen bir
fonksiyonun maksimize edilmesine dayanan en uygun hale getirici algoritmalardir.
[113-116]. Bu algoritmalardan elde edilen topluluk ayrimlarinin kalitesi ise Newman ve
Girvan [110, 117] tarafindan tamimlanan ve modiilerite (modularity) olarak adlandirilan
bir kalite fonksiyonu ile belirlenir. Newman’in [118] agirlikli aglara da uyguladigi bu
modiilerite degeri, "Agda ayni topluluk icerisinde bulunan kogeler arasindaki varolan
toplam kenar sayilart ve, derecelerinin sabit kalmast kosuluyla, koselerin rastgele
baglanmasiyla kurulacak yeni agdaki koseler arasinda olmasi beklenen toplam kenar

sayist arasindaki fark" olarak ifade edilir ve matematiksel olarak

1 1 d;d; 1 d;d;
[ N A5 e = — N 2% 500 e | = A o
Q <2m ; lJ(S(CZv CJ)) <2m Z 2m 5(017 CJ)) 2m Z ( 1) m >5(Cw CJ)

— >
(1.28)

Z7J

seklinde verilir.  A;;, ¢ ve j koseleri arasindaki kenar1 gosteren bitisiklik matrisi
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elamamidir. d; ve d; swrasiyla ¢ ve j koselerinin dereceleri. c¢; ve ¢;, ¢ ve j koselerinin
ait olduklar1 topluluklar1 gosterirken d(c;, ¢;) ise ¢; = ¢; oldugunda 1 olarak almir diger
durumda 0’dir. m agdaki toplam kenar sayisini gosterir ve m = % > ; A;; dir. Denklem
(1.28) ile , bir agin topluluklara ne kadar iyi ayrilip ayrilmadigi basarili bir sekilde
belirlenebilir. ) degeri 0 ile 1 araliginda degismektedir. () = 0 degerini almasi, verilen bir
agda ayni topluluk icinde bulunan koseler arasindaki baglant1 sayisinin, rastgele baglanma
durumundakinden daha iyi olmadig1 anlamina gelmektedir. () = 1 durumunda ise, agin
topluluklara en iyi sekilde ayrildigi anlagilmaktadir. Modiilerite ifadesinin pratikteki tipik
degeri 0.3 ile 0.7 araligindadir [110, 118]. Newman ve Girvan [110] bu diisiince ile
Zachary’nin karate kuliibii ag1 i¢in basarili bir topluluk yapis1 elde etmistir. Zachary’nin
karate kuliibii ag1, 1970’lerde bir Amerikan iiniversitesindeki karate kuliibii iiyelerinin
birbirleriyle olan iligkileri tizerine kurulmus bir arkadaglik agidir. Ag kurulduktan kisa bir
stire sonra, kuliipteki iiyeler arasinda ¢ikan anlagmazliktan dolay1 ag 2 gruba ayrilmustir.
Newman ve Girvan bu ag iizerinde topluluk incelemesi yaptiktan sonra, gercek hayatta 2
gruba ayrilan bu ag1 ayni sekilde 2 gruba ayirmistir. Bu inceleme yapildiktan Clauset et
al.’nmin [114] hizli bir modiilerite hesabi i¢in yaptiklar1 ¢calismada ise basarisiz sonuglara
rastlanmaktadir. Ayrica Newman’in [117], modiilerite matrisinin 6zvektor hesabina
baglh bir algoritma hesabinda ise bazen hatali sonuglara ulagilmaktadir. Newman’in
[119], gerek bilgisayarda iiretilen gerekse gercek diinyada bulunan aglar ile karsilastirma
yaparak en uygun modiilerite degerini bulan bir metot gelistirmesine ragmen, ¢ok fazla
sayida kombinasyon hesaplanmasini gerektirdiginden kesin bir modiilerite degeri bulmak
oldukc¢a zordur. Blondel et al. [113], modiilerite degerinin maksimize edilmesi i¢in hizli
ve giivenilir bir metot gelistirmiglerdir. Diger metotlarla karsilagtirildiginda gelistirilen
bu metot, biiyiik aglar i¢in olduk¢a kisa zaman i¢inde oldukg¢a yiiksek modiilerite degerini
bulmaktadir. /V tane koseden olusan bir ag i¢cin metodun ¢alismasi ise su sekildedir:

Admm 1 Agdaki biitiin koselerin her biri farkli birer topluluk olarak diisiiniiliir. Bu
nedenle baslangicta agda ne kadar kose varsa o kadar topluluk vardir.

Adim 2 Her bir 7 kosesi kendi toplulugundan kaldirilip, komsusu olan j kosesinin
toplulugu icine katilmasi durumunda modiilerite degerinde pozitif bir artisin olup
olmadigina bakilir ve en biiylik artisin oldugu komsu topluluga yerlestirilir. Eger

eklendigi komsularindan hi¢ birinde pozitif bir modiilerite artis1 yoksa kendi toplulugunda
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birakilir. Modiileritedeki artis ise

O - [@m) T (2kiin) <<zm>+ <k@->>2] ) [z_ ) (z_) ) ( ki )]
2m 2m 2m 2m 2m
(1.29)

ifadesi ile belirlenir. Burada ), , i kdsesinin eklenecegi toplulugun i¢indeki kenarlarin

toplam sayisi, k; ;,, @ kosesinin eklenecegi toplulukta bulunan koselere yaptig1 kenarlarin
sayist, » ., ., i kosesinin eklenecegi toplulukta bulunan koselere baglanmis olan kenarlarin
toplam sayisi, k;, ¢ kdsesine baglanan kenarlarin sayis1 ve m ise agda bulunan kenarlarin

toplam sayisidir.

Admm 3 Bir 6nceki adim agdaki biitiin koseler icin tekrarlanir.

Adim 4 Siirecin sonunda, koselerin bir arada oldugu cesitli topluluklar olugsmaktadr.
Bu topluluklarin kendileri de birer kdse gibi diisiiniilerek yeni bir ag olusturulur ve ilk 3
adimdaki siirec tekrar edilir. Boylece uygun topluluklarin da birlestirilmesiyle en uygun

modiilerite degerine ulasilir.

(a) Adim 1 (b) Adim 2 ve Adim 3 (c) Adim 4

Sekil 1.17. Metodun adimlarinin 6rnek bir ag iizerinde gosterimi.

Sekil 1.17°de metodun daha iyi anlasilmasi i¢in, adimlar ornek bir ag iizerinde teker
teker gosterilmigtir. Sekil 1.17(a)’da metodun ilk adimi1 oldugu i¢in agda 6 tane topluluk
mevcuttur.  Sekil 1.17(b)’de ikinci ve iigiincii adimlarin uygulanmasi ile en yiiksek
modiilerite degerine sahip olan agda 1, 2 ve 3 numarali koseler ile 4, 5 ve 6 numarali
koselerden olusan iki ayr1 toplulugun oldugu ve topluluk sayisinin Sekil 1.17(a)’ya gore
azaldig1 goriilmektedir. Ayni toplulukta olan koseler ve bu koseler arasindaki kenarlar
ayni renkle gosterilirken, farkli topluluklarda olan koseler arasindaki kenarlar farkli renkle
gosterilmigtir. Sekil 1.17(c)’de ise ayni toplulukta olan kdseler bir araya toplanmistir. 1, 2

ve 3 numarali kdseler T toplulugunda, 4, 5 ve 6 numarali koseler ise Ty toplulugundadir.
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Goriildiigti gibi kendi baglarina birer kose gibi diisiiniilen Ty ve T, topluluklarinda
0z-kenar durumu mevcuttur. Her bir kdsenin 6z-kenari, o topluluk icerisinde toplam kac
tane kenar oldugunu belirtmektedir. Bu durumda T; ve T, topluluklari igerilerinde toplam
3 tane kenar barindirmaktadir. T; ve T, topluluklar1 arasinda ise sadece 3 ve 4 numarali
koseler arasindaki 1 tane kenar ile baglanmaktadir. Topluluklar icerisinde, topluluklar
arasina kiyasla daha fazla sayida kenar olmasi modiilerite kavrami ile uyumluluk
sergilemektedir. Bu durumda doérdiincii adimin uygulanmasi ile, T; ve T, topluluklarinin

birlestirilmesi modiileritede artis saglamadigindan ag iki topluluga ayrilmis olur.

1.8. Ag Modelleri

Bu kesimde, Kesim 1.6 ve 1.7°de matematiksel temelleri ve karakteristik Ozellikleri
incelenen ag sistemleri icin; her biri kendine has motivasyona, ag kurma yontemine sahip

olan ve literatiirde sikca lizerinde durulan ag modelleri anlatilacaktir.

1.8.1. Rastgele Ag Modeli

Rastgele aglar i¢in sistematik calismalarin temeli, rastgele baglantilarin artan sayisinin
bir fonksiyonu olarak olasilik¢1 metotlar seklinde ¢calismayr amaclayan Erdés ve Rényi
[38, 39] tarafindan atilmistir. Rastgele ag ifadesi, agdaki farkli kogseler arasindaki
kenarlarin rastgele, diizensiz bir sekilde belirlendigi anlamina gelmektedir. Erdds ve
Rényi yaptiklar ilk calismada, /V tane koseye ve K tane kenara sahip rastgele bir ag
tiretmeyi amaglamislardir. Bunun i¢in N tane izole yani hi¢bir kenara sahip olmayan
kose ile baglamiglar ve koseleri birbirlerine baglayan kenarlar, N(N — 1)/2 tane
olasilik icerisinden rastgele secerek kenar sayis1 K olana kadar devam etmislerdir. Bu
incelemede, hi¢cbir kdsenin ¢coklu kenar yapmasina miisade edilmemistir [38]. Diger bir
calismada ise, N tane izole koseyi birbirine 0 < p < 1 araliindaki bir p ihtimaliyeti ile
baglamiglardir [39]. Agda olmasi beklenen kenar sayisi ise

N(N —1)

E(K) =p——7

(1.30)

seklindedir. Dolayisiyla maksimum kenar sayist p = 1 durumunda N (N — 1)/2’dir. Bu

yontem ile agda farkli kenar sayilarina sahip topluluklar tanimlanmaktadir. Boylelikle N
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tane kose ve K tane kenara sahip agin elde edilme ihtimaliyeti
P(G(N,K)) = p*(1 - p)N¥-02=K (1.31)

olacaktir. [97, 101]. Denklem (1.31), agda p/ ihtimaliyet ile kenarlarm bulunmas: ve

(1 — p)NIN=D/2=K jhtimaliyet ile de kenarlarin bulunmamasi olarak yorumlanabilir.

o
[
o
o
o
[
[ o
o
o
o
(@) p=0.0 (b) p=0.1
@) p=0.15 () p=0.25

Sekil 1.18. Farkli p ihtimaliyetlerine gore baglanmig N = 10
tane koseye sahip rastgele ag ornekleri.

Sekil 1.18’de N = 10 tane koseden olusan ve farkli p baglanma ihtimallerine gore
kurulmus ag ornekleri verilmistir. Sekil 1.18(a)’da p = 0.0 yani biitiin koseler izole
ve agda hicbir kenar bulunmamaktadir. Baglanma ihtimalinin p = 0.1 oldugu Sekil
1.18(b)’de izole kose ve ayrik topluluklarin varli§i s6z konusudur. Sekil 1.18(c)’de
baglanma ihtimaliyeti artirilmig ve p = 0.15 olarak alinmistir. Bu durumda agda izole
koseler olmamasina ragmen agin hala ayrik topluluklardan olustugu goriilmektedir. Son
olarak Sekil 1.18(d)’de p = 0.25 alindi8inda agda ne izole koseler ne de ayrik topluluklar

bulunmaktadir.

Erdds ve Rényi tarafindan kurulan rastgele aglarin yapisal ozellikleri p baglanma

ihtimaliyetine gore degistigi icin bu ihtimaliyetin p. = % gibi belirli bir kritik degeri
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olmalidir. Bu ihtiyacin sebebi, agin tamamen baglantili yani ayrik topluluklarin olup

olmadigin belirlemektir. Agin tamamen baglantili olup olmadigi ise

0 , eger P — 0 1ise (1.32a)
lim PN,p = pc
N=o0 1 , eger — — oo ise (1.32b)
Pe

seklinde bir Py, ihtimaliyetinin N — oo limit degeri ile belirlenir. Eger p degerindeki
artig p. degerindeki artistan daha az ise Denklem (1.32a)’da goriildiigii gibi Py, = 0
olacak ve agda ayrik topluluklar olacaktir. Eger p degerindeki artis p. degerindeki artistan
daha fazla ise bu defa Denklem (1.32b)’ye gore Py, = 1 olacak ve ag tamamen baglantil1

olacaktir. Agin ortalama derecesi ise
<d>=p(N—-1)=pN {N — oo iken} (1.33)
ifadesi ile verilmektedir [101].

Ik olarak ErdSs ve Rényi [38] rastgele aglar icin maksimum ve minimum derece
dagilimlarin1 ¢alistiktan sonra biitiin bir derece dagilimi Bollobas [120] tarafindan
calisiimigtir. Baglanma ihtimaliyeti p olan bir agda bir ¢ kosesinin d; derecesine sahip
olma ihtimaliyeti
N -1\ g N-1-K
P(d;) = L (1—p) (1.34)

N-1

seklinde bir Binom dagilimi ile verilmektedir. Burada ( K ) ifadesi, ¢ kosesinin K

tane kenar1 agdaki diger N — 1 tane koseden hangileri ile kenar yapabilecegini, p

N—-1-K

K tane kenar yapilma ihtimalini ve p ise K tane kenar yapilmama ihtimalini

belirtmektedir. Eger NV cok biiyiik degerler alirsa derece dagilimi

<d>?

_—<d>

(1.35)
seklinde bir Poisson dagilimi olacaktir.

Sekil 1.19°de Denklem (1.35)’tin sergiledigi ornek bir dagilim verilmigstir. Denklem
(1.33)’e gore N > 1 oldugu i¢in < d >= pN = 15 oldugu goriilmektedir. Buradan
anlagilacagi iizere, agda P(d) = 0.1024 ihtimaliyeti ile bulunma ihtimaliyeti en yiiksek

olan derece d = 15 derecesidir.

Bir agin capi, agin ortalama yol uzunlugu icin bir iist sinir belirler. Bunun icin ilk dnce

rastgele aglardaki ¢cap tammmlanmalidir [101]. Ayrik topluluklarin bulundugu bir agin ¢api
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0.08 1

0.06

P(d)

0.04

0.02 4

Sekil 1.19. N = 10000 ve p = 0.0015 degerleri
alinarak olusturulmug bir rastgele ag
icin Poisson derece dagilimu.

sonsuz olacaktir. Bu durumdan kurtulmak i¢in, agdaki en biiyiik topluluk ele alinarak cap
belirlenir. Bu diisiince ile Chung ve Lu [121], aym1 N ve p degerlerine sahip rastgele aglar

icin ¢ap ifadesinin hemen hemen ayni oldugunu belirtmis ve

~ In(N)  In(N)
~In(pN)  In(<d>)

D, (1.36)

seklinde tanimlamiglardir. 7 indisi, rastgele ag1 belirtmektedir. Bu noktada birka¢ 6nemli
sonug ortaya ¢ikmaktadir. Bunlar

a) Eger < d >= pN < 1 ise, agda izole olarak diisiiniilebilecek en fazla d = 2
derecesine sahip olan ayrik topluluklar bulunacaktir. Agin capr ise 2 olacaktir.

b) Eger < d >= pN > 1ise, agda d > 2 derecesine sahip olan ayrik topluluklar
bulunacaktir. Agin capi ise en biiyiik d derecesine sahip toplulugun ¢apina esit olacaktir.

¢) Eger < d >= pN > In(NV) ise, agda ayrik topluluklar bulunmayacak yani ag

tamamen baglantili olacaktir. Agin cap1 ise Denklem (1.36) ile elde edilecektir.

Agdaki bilgi akiginin incelenmesini saglayan ve cap ile smirlart cizilen ortalama yol

uzunlugu yine cap gibi hesaplanir ve
In(N)

seklindedir. r indisi, rastgele ag1 belirtmektedir.

Sekil 1.20’da Denklem (1.37) ile elde edilen ortalama yol uzunlugunun agin ortalama

derecesine gore degisim grafigi verilmistir. Kii¢iik < d > degerlerinde ag iizerindeki
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80 1
70 1
60 1

30 {
20
10 1

5 10 15 20
<d>

Sekil 1.20. N = 5000 tane koseden olusan
bir rastgele ag icin ortalama
yol uzunlugunun agin ortalama
derecesine gore degisimi.

bilgi akist i¢in uzun mesafeli yol almak gerekirken, < d > degerinin artmasi ile
agdaki herhangi iki kogse arasindaki ortalama yol uzunlugu kisalacaktir. Ortalama yol
uzunlugundaki bu azalma logaritmik bir sekilde gerceklesmektedir.
Tablo 1.5. Gergek diinya aglarinin sahip olduklari
L ortalama yol uzunluklarinin rastgele

ag modeli ile elde edilen L, ortalama yol
uzunluklari ile kargilagtirilmasi.

Ag N <d> L L,
Yiyecek Ag1 [122] 182 2605 1.89 1.77
Sinir Ag1 [41] 282 14 2.65 225

Enerji Nakli Hatt1 [41] 4941 2.7 1877 124

Tablo 1.5°de baz1 gercek diinya aglari i¢in verilen ortalama yol uzunlugu degerlerine
bakildiginda yiiksek < d > degerleri icin L ve L, degerlerinin birbirine ¢ok yakin oldugu
goriilmektedir. Diger taraftan < d > degeri azaldikca hem L hem de L, degerinde artig

meydana gelmektedir.

Rastgele aglarda herhangi bir kosenin en yakin iki komsusu ile baglantili olma ihtimali,
agdan rastgele secilen iki kdsenin baglantili olma ihtimaline esittir [101, 109, 123]. Bu
diisiince ile rastgele aglar i¢in kiimelenme katsayisi

_ <d> _p(N—l)_
=D~ =1 " (1.38)

seklinde olacaktir. r indisi, rastgele ag1 belirtmektedir. Acikca goriildiigii gibi rastgele
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aglarin kiimelenme katsayis1 C.., agin ortalama derecesinin agdaki toplam kose sayisina
orani olarak ifade edilmektedir. Bu ise Denklem (1.33) geregi agdaki kenarlarin baglanma

ihtimaliyetine esit olacaktir.

0.0045
0.0040 1
0.0035
0.0030 1
« 0.0025
0.0020 1
0.0015 1
0.0010 1
0.0005 1

0.0000 , : ,
0 5 10 15 20
<d>

Sekil 1.21. N = 5000 koseye sahip bir
rastgele agdaki kiimelenme
katsayisinin  ortalama derece
ifadesine gore degisimi.

Sekil 1.21°de kiimelenme katsayisinin agin ortalama derece degeri ile degisim grafigi
verilmisti. Denklem (1.38)’den de anlasilacagi gibi C),’nin < d > ile lineer bir
sekilde degistigi goriilmektedir. Bu durum, agdaki koselerin baglanma ihtimali ne
kadar fazla ise agin kiimelenme katsayisinin da o kadar fazla olacagini belirtir. Ancak
rastgele aglardaki kiimelenme katsayisi, gergek diinya aglarindaki kiimelenme katsayisi
ile kargilastirildiginda oldukga kiigiik oldugu goriilmektedir [123]. Bu yiizden rastgele ag

modelinde incelenen kiimelenme 6zelligi, gercek diinya aglari ile uyugsmamaktadir [101].

Tablo 1.6. Ger¢ek diinya aglarmin sahip olduklar
C kiimelenme katsayilarinin rastgele ag
modeli ile elde edilen C, kiimelenme
katsayilari ile kargilagtirilmasi.

Ag N <d> C(C C,
Enerji Nakli Hatt1 [41] 4941 2.7  0.08 0.00054
Internet [124] 6374 3.8 0.24 0.0006
Yiyecek Ag1 [125] 134 87 022 0.065
Sinir Ag1 [41] 282 14 0.28 0.049

Tablo 1.6’de N tane koseden olusan ve ortalama derecesi < d > olan baz1 gercek diinya

aglar i¢in kiimelenme katsayis1 degerleri verilmistir. Verilen biitiin aglarda, rastgele aglar
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gercek diinya aglar1 ile aym1 kose sayisina ve ayni ortalama dereceye sahip olmasina

ragmen biitiin aglar icin C' > C). oldugu acikca goriilmektedir.

1.8.2. Kiiciik Diinya Aglar

Kiigiik diinya aglan ile ilgili en gercekci calisma Milgram [40] tarafindan yapilmustir.
Milgram yaptigi bu deneyde, Amerika’da birbirlerini tanimayan iki insan arasindaki
en kisa yakinlik iligkisi zincirini bulmayr amaclamistir. Deneyde Nebraska’dan secilen
kisilere verilen bir mektubun, Massachusetts’deki tanimadiklar1 bir kisiye iletmeleri
istenmistir. Bu iki sehrin secilme nedeni, Amerika’da birbirine en uzak iki sehir olmasidir.
Baglangicta, Nebraska’dan rastgele secilen kisilere gonderilen davet yazisinda, mektubun
gonderilecegi alici kisi hakkinda calistif1 yer, yasadigi yer, gittigi okul gibi oldukca temel
bilgiler verilmektedir. Ayrica davet yazisina kendi isimlerini yazacaklar1 bir isim listesi de
eklenmistir. Secilen kisilere davet yazisinda, mektubun gonderilecegi alici kisiyi kisisel
olarak taniyip tanimadig1 sorulmaktadir. Eger taniyorsa isim listesine kendi ismini ve
alicinin ismini yazarak mektupla birlikte dogrudan alic1 kisiye gondermesi istenmistir.
Cogu durumda mektubu gonderen kisi alici kisiyi kisisel olarak tanimamaktadir. Bu
durumda, kendi ismini ve aliciy1 daha iyi taniyabilecegini diisiindiigii arkadasinin ismini
isim listesine yazarak mektupla birlikte arkadasmma gondermesi istenmistir. Her iki
durumda da siirecin ilerleyisinin takip edilebilmesi i¢in, gonderen kisinin kendi ismini
ve alicinin ya da arkadasinin ismini yazdigi isim listesini Harvard’daki arastirmacilara
da gondermesi istenmistir. Mektup aliciya ulasana kadar bu sekilde devam edilecektir.
Mektup aliciya ulastiginda, arastirmacilar isim listelerini inceleyerek aliciya kac kisi
tizerinden ulasildigini belirleyeceklerdir. Nebraska’da 160 farkli kisi ile baglanan bu
deneyde 44 kisi mektubu aliciya ulastirabilmistir. Cogu durumda da, aliciya ¢ok kisa

bir mesafe kala siire¢ durmug ve mektup iletilememistir.

Sekil 1.22°de goriildigii gibi mektuplari aliciya ulastirmak icin gerekli kisi sayisi 2 ile
10 arasinda degismekle beraber ortalama deger 6 kisidir. Bu ortalama deger 200 milyon
niifuslu Amerika’da birbirini tanimayan insanlar arasindaki yakinlik derecesinin en biiyiik
degerini vermektedir [40]. Kiiciik diinya aglar i¢in bu deney "6 ayrilik derecesi (six

degrees of seperation)" olarak ifade edilmektedir.
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Sekil 1.22. Milgram’in deneyinde aliciya ulasan 44 mektubun, aliciya
ulagsmak icin gerekli kisi sayisina gore dagilimi. Ref.[40]

Milgram’in bu deneyinden sonra Watts ve Strogatz [41] kiiciik diinya aglar icin, diizenli
orgiiler kadar yiiksek kiimelenme katsayisina ve rastgele aglar kadar diisiik ortalama yol
uzunluguna sahip teorik bir model gelistirmislerdir. Modelin isleyisi,

Adim 1 N tane kose ve her bir kosenin yonelimsiz olarak k tane en yakin komguya
(saat yoniinde k/2 tane) sahip oldugu diizenli bir orgii ile baglanir. Diizenli orgiide
hicbir ayrik topluluk bulunmamakla beraber orgii olarak adlandirilan agda her zaman
N > k> In(N) yani tamamen baglantili olma durumu s6z konusudur.

Adim 2 Orgiideki her bir kenar 0 < p < 1 araliginda degisen bir p ihtimaliyetiyle
ve 0z ve ¢oklu kenar durumlar1 da ihmal edilerek rastgele degistirilir.  seklinde

verilmektedir.

Sekil 1.23’da Watts ve Strogatz modelinin igleyisi i¢cin basit sematik bir gosterim
verilmigtir. Baglangicta ag, p = 0 iken N = 20 ve £ = 4 degerlerine sahip, yonelimsiz
kenarlardan olusan diizenli bir orgii yapisina sahiptir. Bu durumda iken, agda bir kose
ve bu kosenin saat yoniindeki en yakin komsusu ile yaptig1 kenar secilir. Secilen bu
kenar p ihtimaliyeti ile agdaki bagka bir kdseye 6z ve ¢oklu kenarlara miisaade edilmeden
yeniden baglanir. Bu siire¢ tiim koseler icin saat yoniinde tekrarlanir. Daha sonra bir koge
ve bu kosenin yine saat yoniindeki ikinci en yakin komgusu ile yaptig1 kenar segilerek
en yakin komsu icin yapilan p ihtimaliyeti ile yeniden baglama siireci ayn1 sekilde tiim

koseler i¢in uygulanir. Her bir koge saat yoniinde k/2 tane en yakin komsuya sahip
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Diizenli Kiiciik Diinya Rastgele

p:O Pp=1

Rastgelelik artiyor

Sekil 1.23. Watts ve Strogatz tarafindan elde edilen, diizenli orgii ile rastgele
ag arasinda artan p degerine gore kenarlarin rastgele yeniden
baglanmasinin sematik gosterimi. Ref.[41]

olacagi i¢in yeniden baglama siireci her bir kdsenin sahip oldugu kenarlar i¢in en fazla
k/2 defa gergeklesecektir. Modelin bu isleyisi, p = 0 olan tamamen diizenli aglar ile
p = 1 olan tamamen rastgele aglar arasinda farkli p degerleri icin gerceklestirilebilir.
Onemli olan nokta, agdaki toplam kose ve kenar sayilarimin daima aym kalmasidir. p
degerindeki artig agdaki diizensizligin yani rastgeleligin artmasi anlamina gelmektedir.
Watts ve Strogatz’in kiiciik diinya aglar1 0 < p < 1 araliginda bir p ihtimaliyetine sahip
olup, ne tamamen diizenli ne de tamamen rastgele bir agdir. Ortalama yol uzunlugu ve

kiimelenme katsayisi ifadeleri p — 0 iken

N
L~—>1 1.
o > (1.39)
ve
3(k—2) 3
C = - 1.40
=1 "1 (1.40)
olarak ve p — 1 iken
In(N)
L=~L,~ 1.41
(k) (14D
ve
C~C k <1 (1.42)
~~ r N .

olarak ifade edilmektedir [41]. Denklem (1.39)’a bakildiginda L, N ile lineer olarak
artarken Denklem (1.41)’de logaritmik olarak artmaktadir. Ayni zamanda Denklem

(1.40)’daki C' degeri Denklem (1.42)’dekinden daha biiyiik oldugu goriilmektedir.
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Sekil 1.24. Watts ve Strogatz tarafindan N = 1000 ve k£ =
10 icin elde edilen ortalama yol uzunlugunun
ve kiimelenme katsayisinin p ihtimaliyetine gore
degisimi. Ref.[41]

Sekil 1.24’de agin genel 6zelligi olan ortalama yol uzunlugu L(p) ve yerel ozellik olan
kiimelenme katsayis1 C'(p)’nin baglanma ihtimaliyeti p’ye gore degisimi verilmistir. Her
iki degerde p = 0 daki degerlerine boliinerek normalize edilmistir. p = 0’daki diizenli
orgii icin hem L(p)/L(0) hem de C(p)/C(0) ifadeleri en yiiksek degerlerine sahiptir.
p = 1’de ise rastgele ag i¢in hem L(p)/L(0) hem de C(p)/C(0) ifadeleri en diisiik
degerlerine sahiptir. Ancak 0 < p < 1 araligindaki bazi p degerlerinde L(p)/L(0) ve
C(p)/C(0) degerleri arasinda genis bir aralifin oldugu goriilmektedir. Bu degerlerdeki
L(p) degerlerinin, diizenli aglardan oldukga diisiik neredeyse rastgele aglardaki L(1)
degerine esit oldugu goriilmektedir. Diger taraftan C'(p) degerlerinin ise rastgele aglardan
oldukga biiyiik neredeyse diizenli aglardaki C'(0) de8erine esit oldugu goriilmektedir.
Sonug olarak bu p degerlerinde, ag ne tamamen diizenli ne de tamamen rastgeledir. Bu

sekildeki aglar kiigiik diinya aglar olarak adlandirilmaktadir.

Kiiciik diinya aglari i¢in derece dagilimi calismasi ise Barrat ve Weigt [126] tarafindan
incelenmigtir. Baglangicta p = 0 yani ag diizenli bir halka 6rgii seklinde iken her bir
kosenin derecesi d = k dir. Sadece saat yoniindeki komsuluklar diisiiniildiigiinde her bir
kosenin derecesi d = k/2 dir. Ancak p # 0 iken agda rastgele yeniden baglanmalar

ortaya ¢ikacagi icin her kosenin sahip oldugu derece deg8isecek ancak ortalama derece
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yine < d >= k olacaktir. Yeni baglanmalar ortaya ¢iktik¢a agdaki bir ¢ kdsesinin yeni
derecesi
k

d; = B +n; (1.43)

olacaktir. Buradaki n;, ¢ kosesinin saat yoniindeki komsgular1 ile olan baglantisinin
degismedigi yani 1 — p ihtimaliyetle yeniden baglanmanin olmadig kenar sayis1 n;! <
k/2 ve N agdaki kose sayist olmak iizere p/N ihtimaliyetle yeniden baglanan kenar sayisi
n;?> = n; — n;* olarak iki kistmdan olusmaktadir. Boylelikle agin derece dagilimi yani bir

kosenin d derecesine sahip olma ihtimali P(d)

min(d—g,g)

seklinde verilmistir [126].

P(d)

10”

Sekil 1.25. Barrat ve Weigt tarafindan N = 1000 ve < d >=
k = 6 degerlerine gore farkli p degerleri icin elde
edilen derece dagilimi. Ref.[126]

Sekil 1.25°de kiiciik diinya aglar icin Denklem (1.44)’e gore farkli p degerlerindeki
derece dagilimlar1 farkli sembollerle gosterilmistir. Turuncu renkli daireler ise rastgele
aglar icin < d >= k = 6 degerine gore Denklem (1.35) ile elde edilmistir. Sekil itibari
ile kiigiik diinya aglarindaki derece dagilimlarinin rastgele aglardaki derece dagilimina

kismen benzedigi goriilmektedir. Biitiin dagilimlar < d >= k = 6 degerinde bir pike
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sahiptirler. Kiiciik diinya aglarinda p degerinin artmasi ile dagilimlarin daha genis aralifa

sahip oldugu anlasilmaktadir.

Tablo 1.7. Kii¢iik diinya aglar1 icin Watts ve Strogatz
tarafindan verilen baz1 deneysel Ornekler.
Ref.[41]

Ag L L, C Cy
Film aktorleri 3.65 299 0.079 0.00027
Enerji nakil hatt  18.7 12.4 0.080 0.005
Sinir Ag1 265 225 028 0.05

Tablo 1.7°de, ortalama yol uzunlugu ve kiimelenme katsayisi icin Watts ve Strogatz
tarafindan yapilan kiiciik diinya aglarimin rastgele aglarla karsilagtirllmasi verilmistir.
Film aktorleri aginda N = 225226 ve < d >= 61, enerji nakil hatt1 aginda N = 4941
ve < d >= 2.67 ve sinir aginda N = 282 ve < d >= 14 dir. Kiiciik diinya aglarinin

karakteristigi olarak L > L, ve C' > (. oldugu goriilmektedir.

1.8.3. Olgeksiz Aglar

Ik olarak Barabdsi ve Albert [42] tarafindan gelistirilen modelde, rastgele ve kiiciik
diinya aglarinin aksine bircok gercek diinya aglarinin agik bir sistem oldugu ve agin, yeni
koselerin eklenmesiyle biiyiimesi gerektigi ifade edilmektedir. Rastgele ve kii¢iik diinya
aglarinda iki kose arasindaki baglanma ihtimaliyeti koselerin derecelerinden bagimsizdir.
Ancak bu durumun aksine Barabdsi ve Albert, bircok gercek diinya aglarinda iki kose
arasindaki baglantilarin rercihli eklendigini yani koselerin sahip olduklar1 derecelerin bu
koselere yapilacak baglantilar i¢cin 6nemli bir role sahip oldugunu belirtmislerdir. Bu iki
unsur Barabasi ve Albert modelinin temelini olusturmaktadir. Bu unsurlar yardim ile

modelin isleyisi

Adim 1 Baglangigta cok kiiciik bir mgy kose ve sifir kenar sayist ile bagla ve her
zaman adiminda m < mg kenar sayisina sahip oldugu i¢in m farkli kose ile
baglant1 kurabilecek yeni bir kose ekle (Bu agin biiyiime unsurudur.)

Adim 2 Daha sonra bu yeni koseyi

T(k;) = ' (1.45)
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ihtimaliyeti ile k; derecesine bagl olarak agdaki bir ¢ kdsesine bagla (Bu ise

agin tercihli eklenme unsurudur.)

olarak verilmektedir [42]. ¢ zaman adimi sonunda agdaki toplam kose sayist N =
t + mg ve toplam kenar sayis1 ise mt olacaktir. Boylelikle a§ zamanla 6l¢eksiz olarak

biiytimektedir [42, 101].

@
©)
(@ t=0 b t=1 ) t=2
(dt=3 (e)t=4 Ht=5
(@t=6 ht="7 i t=38

Sekil 1.26. N = 10, mg = 2 ve m = 2 degerleri icin Ol¢eksiz agin ¢ = 8 zaman adiminda
evrilmesi.

Sekil 1.26°de dlgekten bagimsiz agin ¢ = 8 zaman adimindaki evrilmesinin sematik bir
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Ornegi verilmistir. Her bir zaman adiminda eklenen yeni kose, agda varolan baglanacagi
kosenin derecesine bagli olarak Denklem (1.45)’deki ihtimaliyete gore m = 2 kenar ile
eklenmigtir. Sekil 1.26(a)’da ¢ = 0 aminda agda higbir baglantilar1 olmayan m, = 2
kose ile baglanmigtir. Sekil 1.26(b)’de ¢ = 1 aninda m = 2 kenar1 olan 3 numarali
kose mecburen 1 ve 2 numarali koselere baglanmistir. Bu anda agdaki toplam koge sayisi
N =t + m = 3 ve toplam kenar sayisi m x ¢t = 2 x 1 = 2 dir. Her bir zaman
adiminda yeni koseler bu sekilde eklenmeye devam edilerek Sekil 1.26(1)’deki son zaman
adim1 ¢ = 8 aninda 10 numarali kdse 1 ve 6 numarali koselere baglanmigtir. Bu son zaman
adiminda agdaki toplam kose sayis1 N = 10 ve toplam kenar say1s1 16 dir. Agdaki koseler
sahip olduklar1 kenar sayilarina gore farkli renklerde gosterilmistir. Kirmizi renkli olan 3
numarali koge, k3 = 7 kenar sayisi ile agdaki en fazla kenar sayisina sahip olan kosedir. 9
ve 10 numarali koseler disinda agdaki biitiin koseler 3 numarali kose ile baglantilidir. Bu
nedenle 3 numarali k6se agin merkezi konumundadir. Diger taraftan 1, 7, 9 ve 10 numarali

koseler ise 2’ser kenar sayisi ile agdaki en diisiik kenar sayisina sahip koselerdir.

Barabasi et al. [127], bir¢cok gercek diinya aglarinin derece dagilimlarinin, rastgele ve
kiiciik diinya aglarinda oldugu gibi bir Poisson dagilimi degil de ~y kritik iisteline sahip

bir kuvvet serisi seklinde oldugunu belirtmis ve
P(k) = 2mP k™ = 2m2k 3 (1.46)

olarak tanimlamislardir. Goriildiigii tizere + iisteli, yeni eklenen koselerin sahip olduklari

kenar sayis1 m’den bagimsiz olarak v = 3 degerine sahiptir.

Sekil 1.27°de N = t + my = 300000 koseden olusan bir ag icin farkli my ve m
degerlerindeki derece dagilimlari verilmistir. Dagilim, 6lceksiz olarak biiyliyen agin
dagilimidir. Dagilimin kritik isteli, kesikli ¢izgi ile gosterilen dogrunun egimi olan
v = 2.9 4+ 1’dir. Seklin i¢indeki kiiciik sekil ise derece dagilimi P(k)’nin, ayni m
degerlerinde 2m?’ye boliinerek yeniden boyutlandirilmis halidir. Bu grafikte kesikli

cizginin egimi olan kritik iistel ise v = 3 diir.

Olgekten bagimsiz aglarin ortalama yol uzunlugu ifadesi icin analitik bir ifade Bollobds

ve Riordan [128] tarafindan
In N

"IN

(1.47)

seklinde elde edilmistir.
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Sekil 1.27. Barabdsi et al. tarafindan N =t 4+ my =
300000 tane kose i¢in elde edilen derece
dagilimi. Daire i¢in my = m = 1, Kare
icin mg = m = 3, Elmas i¢gin mog = m =
5 ve Ucgen i¢in my = m = 7 degerleri
alinmugtir. Ref.[127]

Sekil 1.28’de aym1 N ve < k > degerleri icin Barabdsi - Albert modeli ve rastgele
ag modeli ile elde edilen ortalama yol uzunlugu ifadesinin karsilagtirilmasi yapilmustir.
Herhangi bir N degerinde Barabdsi - Albert modeli ile elde edilen ortalama yol uzunlugu
ifadesinin rastgele a§ modeli ile elde edilenden daha kiigiik oldugu goriilmektedir. Iki
model arasindaki bu fark, derece dagiliminin Barabdési - Albert modeli icin kuvvet serisi
rastgele a§ modeli icin Poisson dagilimina sahip olmasindan kaynaklanmaktadir [101].
Bu durumda, 6lceksiz agdaki merkezi yogun baglantili koseler nedeniyle diger koseler

arasindaki yollarin, bu koseler tizerinden kisalacagi anlasilabilir.

Sekil 1.29°de aym1 N ve < k > degerleri icin Barabdsi - Albert modeli ve rastgele
ag modelindeki kiimelenme katsayisi ifadesinin karsilastirilmasi yapilmigtir. Barabdsi
- Albert modelinde kiimelenme katsayis1 i¢in rastgele ag modeinde oldugu gibi analitik
bir 6ngorii bulunmamaktadir. Rastgele ag modelinde C,, =< k > N~! iken, Barabdsi -

Albert modelinde C' ~ N~%7 dir.
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Sekil 1.29.
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Albert ve Barabasi tarafindan < k£ >=
4 i¢in elde edilen ortalama yol uzunlugu
ifadesinin agdaki kose sayist N’ye gore
degisimi. Daire Barabasi - Albert
modeli ve Kare ise rastgele ag modeli
ile elde edilen degerlerdir. Kesikli
cizgi Denklem (1.47)’ye gore, siirekli
cizgiler ise Denklem (1.37)’ye gore elde
edilmigtir. Ref.[101]

Albert ve Barabési tarafindan < k >=
4 icin elde edilen kiimelenme katsayisi
ifadesinin agdaki kose sayist N’ye gore
degisimi. Daire Barabasi - Albert
modelindeki ve Diiz ¢izgi ise rastgele ag
modelindeki degerlerdir. Ref.[101]
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2. BOLUM

SOY AGACI

Biyolojinin temel prensiplerinden bir tanesi kalitimdir. Kalitimin kesfedilmesi, evrimsel
sistematiklerde biiyiik degisikliklerin yapilmasina neden olmustur [129—-132]. Evrimsel
sistematiklerin temeli, canli organizma gruplar1 arasindaki iligkiler neticesinde ortaya
cikan hiyerarsik bir diizene dayanir ve evrimsel siireci yorumlamak i¢in oldukca
onemlidirler. Bu nedenle evrimsel sistematikler, canli organizmalar icin hem tiir hemde
tir iizerindeki seviyeler icin calisilmistir [133]. Tiir seviyesinde calismalar yapan
Mayr [134] ve Simpson [131], tiirlerin siniflandirilmasina 6nemli katkilar yapmislardir.
Mayr ve Simpson’in ¢aligmalarinin genis ¢apta kabul goren sonuglarindan bir tanesi,
tirlerin hiyerarsik diizendeki diger kategorik birimlerden (cins, aile, takim, sif, sube
ve alem) temel olarak farkli oldugudur. Diger bir sonug ise, tiirlerin evrimin bir sonucu
olmadig1 aslinda evrimsel siirecdeki esas fonksiyonun tiirler oldugudur. Tiirler, Mayr’in
calismasinda gen havuzu, Simpson’in ¢alismasinda ise zaman boyunca genisleyen nesiller
olarak kabul edilmistir. Ortak ata varligina inanan Hennig [132], tiir seviyesinden daha
yiiksek smiflarin varoldugu sonucuna varmistir. Hennig’e gore tiir seviyesi iizerindeki
evrim ireticileri, ata tiirlerin ve bu ata tiirlerin soylarinin olusturdugu gruplardir. Bu
gruplar tiirlerin siniflarimi belirlemektedir. Hennig bu diisiincesiyle siniflandirmadaki

evrim anlayisini degistirmistir.

Bilim insanlar1 evrimsel cercevede biyolojik cesitliligi anlamak i¢in, tiirlerin
evrimsel tarihinin anlasilmasina yardimci olan soy agaci incelemeleriyle siniflandirma
yapmaktadirlar. Tiirlerin stmiflandirilmasini saglayan soy agaci, anatomik ve molekiiler

olmak {iizere iki temel teknikle yapilmaktadir.

Soy agaci ¢ikarimi icin geleneksel bir yontem olan anatomik teknik, tiirlerin morfolojik
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benzerliklerine yani sahip olduklar fiziksel karakteristiklere gore yapilmaktadir.
Tiirler iizerinde karakter analizi yapilarak, sahip olduklar1 karakterler belirlenmektedir.
Karakterlerin evrimsel olarak ortaya c¢ikis zamanlarina gore tiirlerin soy agaci
olusturulmaktadir. Ayn karaktere sahip olan tiirlerin, soy agacinda ortak bir ataya sahip

oldugu belirtilmektedir.

Molekiiler teknik ise, biitiin canlilarda bulunan protein, DNA ve RNA gibi genetik diziler
kullanilarak yapilmaktadir. Bu dizilerde, baz degisimi olarak adlandirilan mutasyonlar
neticesinde yeni tiirlerin meydana geldigi varsayilmaktadir. Tiirlerin genetik olarak
birbirlerine benzerliklerini belirleyebilmek i¢in, sahip olduklar1 aym diziler (protein
dizileri, DNA dizileri veya RNA dizileri) karsilagtirilmaktadir. Kargilagtirma sonucu, en
diisiik genetik farkliliga yani en az sayida farkli bazlara sahip tiirlerin, soy agacinda ortak

bir ataya sahip oldugu belirtilmektedir.

Tir 1 Tir 2 Tir 3 Tir 4

Ara tiir 2

Kok

Sekil 2.1. Soy agacinin temel gosterimi.

Soy agaclari, giiniimiizde varolan tiirlerin ve bu tiirlerin atalarinin bir arada gosterildigi
bir dallanma gsemasidir. Sekil 2.1’de soy agaci teriminolojisini anlatabilmek
icin dort tiirden olusan ornek bir soy agaci verilmistir.  Bugiin gozlemlenebilen
ve DNA(DeoksiriboNiikleik Asit) dizileri bilinen tiirler agacin u¢ noktalarim
olusturmaktadir. Bu tiirler Tiir 1, Tiir 2, Tiir 3 ve Tiir 4 olarak gosterilmistir. Agacin
dallanma noktalarm olusturan Ara tiir 1 ve Ara tiir 2, evrimsel siire¢ icerisinde ortaya
cikmis ve giiniimiizde varliklar1 s6z konusu olmayan ata tiirlerdir. Tiirlerin, hangi atadan

tiredigi agacin dallari ile gosterilmekte ve bu dallarin uzunluklari ise nesilsel zaman
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olarak tiirlerin ne kadar yasadiklarini belirtmektedir. Son olarak, gdzlemlenen biitiin

tiirlerin ortak atasi olan tiir ise, agacin kokii olarak tanimlanmaktadir.

Uc¢ noktalar, dallar, dallanma noktalar1 ve kokten olusan agacin sekline fopoloji denir.
Evrimsel biyolojide, topolojilerdeki dallar sokiilmeden bir topolojiden diger topolojiye

ulagilamiyorsa, iki topolojinin birbirinden farkli oldugu sdylenir.

(a) (b) (©)
Sekil 2.2. Agac topolojilerinin gosterimi.

Sekil 2.2°de esit sayida dallanma ve ug¢ noktalara sahip ii¢ agac topolojisi verilmistir. Sekil
2.2(a) ve Sekil 2.2(b)’deki her iki topolojide de dallar sokiilmeden birinci topolojiden
ikinci topolojiye ya da tam tersi ikinci topolojiden birinci topolojiye ulasilabildigi icin
ayni topolojiye sahiptirler. Ancak Sekil 2.2(c)’deki topolojide dallanma noktalart Sekil
2.2(a) ve Sekil 2.2(b)’deki dallanma noktalarindan farklidir. Bu topolojiye ulagmak
icin hem Sekil 2.2(a)’da hemde Sekil 2.2(b)’de baz1 dallarin sokiiliip farkli noktalara
baglanmasi gerekmektedir. Bu yiizden Sekil 2.2(c), Sekil 2.2(a) ve Sekil 2.2(b)’den farkl

bir topolojiye sahiptir.

Son yillarda gelisen teknoloji ile birlikte bilgisayar kapasitelerinde ¢ok ciddi artiglar
olmustur. Bu durum gercek soy agaclarina ulasmak icin gerekli olan DNA dizilerinin
daha uzun ve daha fazla sayida calisilmasina olanak saglamistir. Bu avantajlar, en
iyl soy agacim elde etmek i¢in bircok istatistik modelin de gelistirilmesini beraberinde
getirmistir. Bu modeller kullandiklar1 stratejilere gore iki ana gruba ayrilir [135]. Tlk
grup, gerceklesmesi olast olan biitiin soy agaglarimi inceler. Daha sonra bu agaclar
icerisinden en dogru agaci se¢mek i¢in maksimum evrimlesme ihtimaliyeti gibi bazi
kriterler kullanir. Maximum parsimony (MP) [136] ve maximum likelihood(ML) [137]

metodlar1 bu gruba aittir. Ikinci grup ise, DNA dizileri arasindaki mesafeyi analiz ederek
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en iyi agact kurmaya caligir. Neighbor-joining (NJ) [138] metodu bu grubun en iyi bilinen
metodudur. Bu istatistik modeller yardima ile verilen bir DNA dizileri seti i¢in bilinmeyen

bir soy agacinin, gercek agaca ne kadar benzedigi 6ngoriilebilir.

Bu tez calismasinda her iki gruptan birer metot alinarak yani ML ve NJ metotlar1 se¢ilerek

analizler yapilacaktir.

2.1. En Fazla Olabilirlik (ML) Metodu

Felsenstein [137] tarafindan gelistirilen ML (Maximum Likelihood) metodu, DNA
dizilerindeki bazlarda goriilen degisme ya da evrimlesme ihtimaliyetine gore en iyi soy
agacin1 bulmayr amaclar. Agacin topolojisi ve dal uzunluklari, metottaki en 6nemli
faktorlerdir. Tiirlerin sayis1 yeteri kadar cok oldugunda, olasi topoloji sayis1 da cok
yiiksek degerlere ulasacaktir. Bu durum olasi biitiin aga¢ topolojisini ve her bir topoloji
icin tanimlanmas1 gereken en uygun dal uzunluklarim aramay1 oldukca zorlastiracaktir.
Bu zorlugu ortadan kaldirmak icin Felsenstein [139] bir yontem gelistirmistir. Bu
yontemde soy agaci olusturmak icin baglangicta sadece iki tiir ile baglanmis ve daha
sonra diger tiirler agaca basarili bir sekilde eklenmistir. Boylelikle olasi topoloji sayisi
sistematik olarak disiiriilmiistiir. k. tiirlin agaca eklenmesi ile en yiiksek olabilirlik
degerine sahip aga¢ topolojisini bulmak i¢in 2k — 5 tane topolojinin incelenmesi
gerekmektedir. Uciincii ve daha sonraki tiirlerin eklenmesi ile tiirlerin agacdaki yerlerinin

belirlenmesi gerektiginden bu yontemin de yine zorluklar: bulunmaktadir.

Tiirlerin sahip olduklart DNA dizilerinin herhangi bir konumundaki 7 bazinin ¢ nesilsel
zaman sonunda j bazina mutasyon verme ihtimaliyeti P;;(¢) stokastik olmakla birlikte,
bagka bir konumdaki bazin mutasyon verme ihtimaliyetinden bagimsizdir. Burada ¢ ve j
sirastyla A, C, G ve T bazlarina karsilik gelen 1, 2, 3 ve 4 degerlerini alabilmektedirler.
Bu yiizden metot, DNA dizisindeki konumlarin mutasyona ugrama ihtimalini tek tek
incelemektedir. ¢ = 0 baslangi¢c durumunda iken DNA dizisindeki bazlarin frekansi ;

ile verilmektedir. 7; degeri sabit olmakla birlikte aga¢tan bagimsizdir.

Sekil 2.3’de ML metodunun anlatimi i¢in kullanilacak 4 tiirden olusan 6rnek bir agac
verilmistir. Metodun calisma prensibinden dolay1 agac, tiirlerin sahip olduklart DNA

dizilerinin tek bir konumu i¢in olusturulmustur. Bu yiizden dallarin u¢ noktalar, tiirlerin
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Sekil 2.3. ML metodunun anlatim1 sirasinda
kullanilacak agag¢ ornegi. A, C, G ve
T bazlar 1, 2, 3 ve 4 degerleri ile
gosterilmigtir. 0, 5 ve 6 degerleri ise
agacin dallanma noktalandir. v’ler
ise dal uzunluklart olup nesilsel
zamana karsilik gelmektedir.

DNA dizilerinin birer konumunu gostermektedir.

Eger 6zel olarak 0, 5 ve 6 numarali dallanma noktalarindaki bazlar biliniyorsa, boyle bir

agacin olabilirligi
L= WSOPSOSS (7)5)P5'552 (U2)P5553 (U3)PSOSG (U6)P5651 (vl)P5654 (04) (2.1)

ifadesi ile elde edilir. Burada 7g,, Sy bazinin frekansi, S’ ler ilgili konumdaki baz degerleri

ve P’ler de her bir daldaki bazlarin mutasyon verme ihtimaliyetidir.

Ancak uygulamada, Sy, S5 ve Sg bazlarinin degerleri bilinmedigi i¢in, bu bazlar 4 bazdan

biri olacaktir. Bu durumda Sekil 2.3’deki gibi bir agacin olabilirligi

4 4 4

L= Z Z Z 755 L5055 (U5)PS552 (UQ)PS553 <U3)PSOSG <U6>PSGSI (Ul)PStsSzL (U4)
So=155=1 Ss=1
(2.2)
seklinde ifade edilecektir. Denklem (2.2) 64 terimden olusan oldukca biiyiik bir ifadedir.

Tiir sayis1 artik¢a bu ifadedeki terim sayis1 da artacaktir.

Bu siire¢ Felsenstein tarafindan [137] sartl olabilirlik denen yontemle yeniden ifade
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edilmigstir. Bu yoOntem, Lgk)

ile gosterilen sartl olabilirlik ifadesi ile agacta S bazina
sahip k£ noktalarinin olabilirligi iizerinde durmaktadir. Eger k noktas1 agacin dallarinin
u¢ noktalarindan birisi ise, bu noktanin sahip oldugu gercek S, bazinin bu noktada

olabilirligi Lg? = 1 ve diger bazlarin bu noktada olabilirligi Lgk)

= 0 olacaktir. Eger
¢ ve j, k noktasinin dallarinin u¢ noktalari ise, 4 farkli S; bazindan birinin k£ noktasindaki

olabilirligi i¢in genel ifade
= (S rsond) (S rseng)] e
Sp=1 ; S;=1

seklinde verilir. Her k& noktasi, Sy baz degerlerinin bulunmasi ile kendi atalarinin
dallarinin u¢ noktalar olarak diisiiniiliir. Bu siire¢ bir budama iglemi gibi agacin kokiine

ulasana kadar devam eder.

Ornegin Sekil 2.3’deki agacta 5 ve 6 konumlarinin S5 ve S baz degerlerinin sartl

olabilirlikleri A
LY = (Peys,(v2) L) (Ps,s, (v3)LE)) (2.4)
Ss=1
ve .
LY = 3" (Psys, (v1)LY)) (Psys, (v4) L)) 2.5)
Se=1

seklindedir. Burada Ly = LY = LY = LY = 1dir. Ss ve Ss baz degerleri
belirlendikten sonra, mg, frekansina sahip agacin kokii olan 0 konumunun S, baz

degerinin sarth olabilirligi ise

Z sy (Psys5 (05) LS. ) (Psys (V6)LE)) (2.6)
So=1

seklinde elde edilir. Yine Lg? = Lg? = 1 dir. Agacin toplam olabilirligi ise Denklem
(2.4), (2.5) ve (2.6)’nin ¢arpimui ile Denklem (2.2) olarak elde edilir.

DNA dizilerinin herhangi bir konumundaki ¢ bazinin ¢ nesilsel zaman sonunda j bazina
mutasyon verme ihtimaliyeti P;;(¢), Markov siireci ozelligi tasimaktadir. Bu siirecte ¢
bazinin j bazina mutasyon verme ihtimaliyeti, ¢ bazinin ge¢misteki deerinden bagimsiz
ve P;;(t) ihtimaliyeti Poisson dagilimima sahiptir. ML metodunun temelini olusturan
P,;(t) ihtimaliyeti

Pj(t)=e "6+ (1 — e ")y 2.7)
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ifadesi ile verilmektedir. Burada u, birim zaman bagina mutasyon oranidir. ¢;;, Kronecker
delta fonksiyonudur. ¢ zaman sonunda ¢ = j durumunda d;; = 1 deZerini almakta ve e~
ihtimaliyeti ile mutasyon gerceklesmemektedir. Mutasyonun gerceklesmemesi, ¢ bazinin
i bazi ile degistirilmesi anlamina gelmektedir. ¢ # j durumunda ise d;; = 0 olmakta ve
(1—e~"") ihtimaliyeti ile bir mutasyon gergeklesmektedir. 7;, ¢ bazinin mutasyon verdigi

J bazinin frekansidir.

ML metodunda dal uzunluklari, olabilirligi en yiiksek olan agac¢ topolojisini bulmak
icin hayati 6neme sahiptir. Dal uzunlukluklar1 dogrudan biitiin ihtimaller denenerek
bulunabilir. Ancak bu siire¢ ¢ok uzun hesaplama siiresi gerektirecektir. Metot bu
sorunu ¢dzmek ve en uygun dal uzunluklarini bulmak icin makara prensibini kullanir.
Bu cercevede metodun kurdugu algoritma, her bir zaman adiminda v; dal uzunluklarini
degistirerek, olabilirligi en yliksek olan agac topolojisini bulacak sekilde islemektedir.
Bunun sonucunda her bir zaman adiminda agacin olabilirligi artacaktir. Olabilirlik
degeri hi¢ bir zaman diismeyecegi i¢in bu siire¢ sonsuz bir dongii icerisine girmeyecektir.
Boylelikle olabilirligi en yiiksek agac topolojisinin dal uzunluklarinin da elde edilmesiyle,
en uygun soy agaci tahmini tamamlanacaktir. ML metodu, en yiiksek olabilirlik degerine

sahip agaci aradig1 i¢in uzun hesaplama siireleri gerektirmektedir.

2.2. Komsu Kurma (N]) Metodu

Saitou ve Nei [138] tarafindan gelistirilen NJ (Neighbor-Joining) metodunun amaci,
tirlerin DNA dizileri arasindaki mesafeyi kullanarak evrimsel olarak en yakin tiirleri
bulmak ve en iyi agact kurmaktir. Tiirler arasindaki mesafe, DNA dizilerindeki farkli
baz sayilari ile dogru orantilidir. Bagka bir ifade ile, iki tiiriin sahip olduklari DNA
dizilerindeki farkli bazlarin sayisi1 ne kadar az ise bu iki tiir birbirine o kadar yakindir.
Bu ozelliginden dolay1r metot sadece en uygun agac topolojisini iiretmekle kalmaz ayni

zamanda agacin dal uzunlukluklarini da belirler.

NJ metodu soy agacimi kurmaya, Sekil 2.4’de gosterildigi gibi yildiz benzeri, hiyerarsik
bir diizenin olmadi81 koksiiz bir agacla baglar. 1 — 8 ile gosterilenler agacin u¢ noktalari
olan tiirlerdir. Biitiin tiirler tek bir X noktasina baglanmistir. Bu durumda iken, tiirlerin

DNA dizileri arasindaki uzakliklarla N x NN boyutlu bir D uzaklik matrisi kurar.
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8
1 7
2 X 6
3 5
4

Sekil 2.4. Saitou ve Nei
tarafindan verilen
8 tiirden olusan
yildiz benzeri bir
agac. Ref.[138]

Daha sonra, tiirlerin dogru komsuluklarim1 belirleyebilmek i¢in D matrisini yeniden

diizenleyerek elemanlarini

R 1 1 &=
S = S —9) k; (Dm = Djk) + 505+ 53 k; I; Dy (28)

>k
ifadesi ile belirledigi ve biitiin ¢ ve j tiirleri arasindaki dal uzunluklarinin toplami olan
yeni bir S uzaklik matrisi kurar. Burada N toplam tiir sayis1 ve D, terimleri D uzaklik
matrisinin elemanlaridir. Belirlenen S matrisinin en diisiik degerine karsilik gelen iki
tiirtin birbirleri ile komsu olduklart anlagilir. Bu tiirler disindaki diger biitiin tiirleri, X
dallanma noktasindan ayirarak yeni bir Y dallanma noktasina baglar. Bu yontem ile Sekil
2.4’de verilen agagta komsu iki tiir olarak 1 ve 2 numaral tiirler secilmis ve Sekil 2.5°de

gosterildigi gibi diger tiirlerden ayrilarak bir kiime olusturmaktadir.

4
3

Sekil 2.5. En  yakin iki tiirlin
ayrilarak  bir  kiime
olusturmasi. Ref.[138]



70
Komsu olan 1 ve 2 numaral tiirlerin X dallanma noktasina olan uzakliklari ise

Dua-+ (£, ) /(3 = 2) = (£, 00 ) v —2)

5 2.9

Lix =

h Diat (£, 0 )/ = 2) = (£, ) 1V =)
2

ifadeleri ile elde edilmektedir. Bu asamadan sonra 1 ve 2 numarali tiirler tek bir tiir gibi

(2.10)

L2X =

diisiiniilerek D uzaklik matrisinin boyutu (N — 1) x (N — 1) mertebesine diisiiriiliir. 1 ve
2 numarali tiirlerin atas1t konumunda olan X dallanma noktasi ile diger tiirler arasindaki

mesafe

Dyj+ Dyj — Dy
2

ifadesi ile belirlendikten sonra D uzaklik matrisi giincellenir. Bu siirecin N — 3 defa

tekrarlanmasi sonucunda soy agacinin son haline ulagilir.

Saitou ve Nei’nin Sekil 2.4’deki 8 tiir icin belirledikleri D uzaklik matrisi [138]

0 7 8 11 13 16 13 17
7 0 5 8 10 13 10 14
$ 5 0 5 7 10 7 11
118 5 0 8 11 8 12

P=113 107 8 0 5 6 10 2.12)
6 13 10 11 5 0 9 13
1310 7 8 6 9 0 8
17 14 11 12 10 13 8 0

ile yapilan hesaplamalar neticesinde 8 tiir i¢in koksiiz soy agaci Sekil 2.6’deki gibi elde

edilmektedir.

Sekil 2.6°da 8 tiirden olusan koksiiz bir soy agaci gosterimi verilmistir. A— File gosterilen
noktalar dallanma noktalar1 olan ara tiirlerdir. Agacin dallar1 {izerinde gosterilen sayilar
ise dal uzunluklar1 olup tiirler arasindaki evrimsel mesafeyi belirtmektedir. Komsu tiirler
(neighbors), aralarindaki dal uzunlukluklari en diisiik olan tiirlerdir. Bu baglamda Sekil
2.6’daki aga¢ topolojisine bakildiginda komsu tiirlerin, 1 — 2, 5 — 6 ve 7 — 8 oldugu
goriilmektedir. Ayrica 3 numaral: tiiriin 1 — 2 komsuluguna komsu oldugu ve 4 numaral

tiiriin ise (1 — 2) — 3 komguluguna komsu oldugu ¢ikarimlari da yapilabilmektedir. Bunun
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8

Sekil 2.6. Saitou ve Nei tarafindan verilen 8 tiirden olusan koksiiz bir soy agaci. Ref.[138]

yaninda komgu tiirlerin ayn1 dallanma noktalarina da sahip olmalar1 gerektigi Sekil 2.6’da
acikca goriilmektedir. Agacta bulunabilecek komsu sayisi, agacin topolojisine baghidir.
N cift say1 ve N > 4 olmak sart1 ile her zaman i¢in en diisilk komsu sayis1 2 iken en
yiiksek komsu sayis1t N/2 dir. Eger NV tek say1 ise en yiiksek komsu sayis1 (N — 1) /2 dir.

Soy agacin1 bolgesel matematiksel iligkiler {izerine kurmasindan dolay1 metot hizlidir.



3. BOLUM

DOLASIK DOGA MODELI (DDM)

Kompleks sistemler, sistemin isleyisi hakkinda kolay bilgi sahibi olunamadigi, sistemi
olusturan alt birimler arasindaki etkilesmelerin dogasmin acgik¢a anlagilamadigi ve
sistemin sahip oldugu 6zelliklerin zamanla nasil degistiginin bilinmedigi sistemlerdir. Bu
sebeplerden dolay1, kompleks sistemlerin isleyisleri durdurulmadan incelenememektedir.
Bu sekildeki sistemleri inceleyebilmek i¢in, sistemin simiilasyonu (benzetisimi) yapilir.
Simiilasyon, gercek sistemin bir kopyasimi olusturarak sistem hakkinda 6grenilmek
istenen bilgilerin bu kopya sistem {izerinde arastirilmasina olanak taniyan bir bilgisayar
teknigidir.  Yeni gelistirilecek bir sistemin performansini tahmin etmek icin bir
simiilasyon yapilabilecegi gibi, varolan sistem iizerinde yapilmasi diisiiniilen potansiyel
degisikliklerin gerceklestirilmeden 6nce nasil bir etki olusturacaklarini tahmin etmek i¢in

de yapilabilir. Daha acik bir ifade ile gercek bir sistemin simiilasyonu yapilarak,

Sistemin alt birimlerinin kompleks etkilesimleri incelenebilir.

Sistem iizerinde yapilacak degisiklikler neticesinde, sistemin nasil bir davranig

sergileyecegi gozlemlenebilir.

Gercek sistem durdurulmadan sistem hakkinda bilgi sahibi olunabilir.

Sistemin calismasim etkileyen degiskenlerin 6nemi hakkinda ¢ikarimlar yapilabilir.

Kompleks sistemlerin incelenmesi icin yapilacak simiilasyon, sistemin kopyasini
olusturacak bir matematiksel modele gereksinim duymaktadir.  Kurulacak model
genellikle, sistemdeki olaylar hakkindaki varsayimlarla sekillenir ve sistemin alt birimleri

arasindaki mantiksal ve matematiksel iligkilerin incelenebilmesi i¢in sistemin bilgisayar
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ortamina aktarilmasimi saglar.  Bir modelin kurulmas: sirasinda sistemin, yapilan

calismanin amacina uygun yonleri dikkate alinarak gereksiz detaylandirmadan kacinilir.

Bu girig bilgilerinden sonra bu boliimde, kompleks, dinamik ve stokastik bir sistem olan
ekosistemin evrimsel siirecinin igleyisinin incelenmesi icin kullanilan DDM iizerinde

durulacaktir.

3.1. Genel Ozellikleri

DDM, Christensen et al. [36] tarafindan gelistirilen birey tabanli es-evrimlesme
modelidir. Modelin tam olarak odaklandif1 nokta, adindan da anlasilacag: iizere,
ekosistemde bulunan organizmalar arasindaki etkilesmeleri inceleyerek doganin sahip
oldugu karmasik yapiyr analiz etmektir. Ciinkii kompleks bir sistemin genel
davranig1 hakkinda bilgi sahibi olabilmek i¢in, sistemi olusturan elemanlarin davraniglari
incelenmelidir. Modelde tiirlerin icerisinde yasadig1 fiziksel ¢evre ihmal edilmis ve
biitiin ilgi organizmalar arasindaki etkilesmelere toplanmistir. Bu diisiincenin birkag
nedeni vardir. Bunlardan biri, ekosistemin temel ©6zelliklerinden biri olan herhangi
bir cografik sinirlandirma ya da organizmalarin izole edilme durumu séz konusu
olmaksizin gerceklesecek olan tiirlesmeye 6nem verilmesidir. Boylelikle evrimin 6nemli
mekanizmalarindan biri olan tiirlesme tamamen tiirlerin kendi aralarindaki etkilesmeler
neticesinde gerceklesecektir. Bu olay, evrimin fiziksel ¢evreden bagimsiz olarak sahip
oldugu i¢ dinamiklerdendir. Tiirlesmenin diginda evrimin sahip oldugu i¢ dinamiklerden
biri olan neslin tilkenmesi olay1 da, yine sadece fiziksel cevrede meydana gelen
degisiklikler sebebi ile gerceklesmez. Organizmalar arasindaki etkilesmeler de neslin
tilkenmesine neden olabilir. Bu sebepten dolayi fiziksel ¢evrenin ihmal edilmesindeki
diger neden bu etkilesmelerin tizerinde durulmasidir. Organizmalar i¢in bu etkilesmeler,
hayatta kalmak ve neslin devamliligin1 saglamak i¢in hayati bir 6neme sahiptir. Fiziksel
cevrenin kosullart her nasil olursa olsun, organizmalar yasam alanlarini paylasirlar ve
bu yasam alanlarin1 saglamlastirma egilimindedirler. Bu egilimin sebebi, yasam alanina
adapte olmalar1 ve neslin devamlilig1 i¢in uygun kosullar1 olusturmalar1 geregindendir.
Bunun i¢in organizmalar birbirleri ile rekabet de edebilirler, farkinda olmadan dolayli
yollarla birbirlerini de destekleyebilirler. DDM, bu sebeplerden dolay1 organizmalarin

kendi aralarindaki etkilesmeleri iizerine odaklanarak, es-evrimlesmenin sabit bir ¢cevrede



74

ekolojinin varolma kurallarini nasil etkiledigini aciklamak i¢in kurulmustur.

DDM’nin organizmalar1 birey seviyesinde incelemesi, dogada meydana gelen dogal
secilim olaym agiklamak icin 6nemli bir 6zelliktir. Ciinkii dogal secilim olay1, bir
popiilasyondaki gen sikligina baghdir. Gen sikligim degistiren ise, hayatta kalma
ihtimaliyetini arttiran ya da azaltan alellerdir. Bu nedenle dogal secilimi tanimlamak
icin en avantajli seviye birey seviyesidir.  Tiirlere ait bireylerin sahip olduklari
genotiplerden bazilarinda gerceklesecek beklenmedik degisiklikler, dinamik 6zelliklerin
ortaya ¢ikmasina neden olacaktir. Bu diisiince tarzi ile tiir iizerindeki etkiler, birey
seviyesindeki degisiklikler ile incelenebilir ve mikroevrim ile makroevrim arasinda bir
baglant1 kurulabilir. Tiirler arasindaki cesitliligin temel nedenleri genotipik ve fenotipik
etkenlerdir. Bireylerin fenotiplerinde yani fiziksel goriiniiglerindeki farkliliklarin en temel
nedeni ise, sahip olduklar1 genetik karakteristiklerdir. Bu sebeple DDM, basitlik i¢in
genotip ile fenotip arasinda bir ayrim yapmamaktadir. Bagka bir ifadeyle, bir tiiriin
biitiin bireylerini ayn1 fenotipe sahip olarak kabul etmektedir. Boylelikle biitiin bireyler
genotip uzayinda diisiiniilmektedir. Bireylerin sadece genotipik ozellikleri incelendigi
icin, genotip uzaymnin cesitliligi yani tiir sayis1 daha fazla olacaktir. Buna ilaveten
DDM, iireme, mutasyon, se¢ilim ve ¢evrenin tasima kapasitesi gibi evrim unsurlari igerir.
Anlagilacag iizere fiziksel ¢evreyi sabit kabul eden DDM, birebir evrimi agiklayan bir
model degil evrimin basit bir durumunu inceleyen ve es-evrimlesme mekanizmasinin

varligini aragtiran bir modeldir.

3.2. Matematiksel Isleyisi

Bu kesim, modelin matematiksel olarak tanimlandig1 ve isleyis mekanizmasinin ayrintili
olarak incelendigi bir kesim olacaktir. Modelin yaptig1 varsayimlarin net bir sekilde

ortaya konmasi amag¢lanmustir.

3.2.1. Organizmalar ve Genotip Uzay1

Canlilarin genom zincirleri, lokus ad1 verilen konumlardan olusur. Bu lokuslarda, kalitim
birimi olan genler bulunmaktadir. Genler, piirin tiirevleri olan Adenin (A) ve Guanin

(G), pirimidin tiirevleri olan Sitozin (C) ve Timin (T) niikleotit bazlarinin diziliminden
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olusur. Bir karakterin kalittminin incelenebilmesi i¢in, genlerde birbirine zit iki veya daha
fazla durumun olmasi gerekmektedir. Ornegin Mendel’in bezelyeler iizerinde yaptig1
kalittm deneyinde [50], bezelyelerin seklini belirleyen gende diizgiin veya burusuk olma
durumlar1 bulunmaktadir. Bu tarz genlere alel gen denir. Canli birey, bu zit durumlarin

sadece birini gosterebilir.

DDM, ekosistemin alt birimlerini birey seviyesindeki organizmalar olarak kabul eder.
Biitiin bireyler S genotip uzayinda, L uzunlugundaki yani L tane genin bulundugu genom
zincirleri ile temsil edilir ve S%,S”, ... gibi sembollerle ifade edilir. Burada S* =
{5, 5%, ...,5%} ve her bir S* € {1,0} seklindedir. Baska bir ifade ile, her bir
S® bireyinin L uzunluklu genom zincirini olusturan genleri, ikilik tabanda 1 ve O ile
gosterilir. 1 ve 0 degerlerini alabilen S¢;’lerin her biri genetik olarak iki alelli gen olarak
yorumlanabilir. Bireylerin ait oldugu her bir tiir ise 8%, 8", ... ile gosterilir ve L boyutlu
hiperkiip ile temsil edilen genotip uzayimnda 2 tane olas1 konumdan birine yerlestirilir.
Bu konumlar hiperkiipiin koselerinden birisidir. Her bir tiir birden fazla bireye sahip
olabileceginden dolay1 genotip uzayindaki her bir §* konumda, S*, S”, ... gibi birden fazla

birey bulanabilir.

1,0,0,0 0,0,0,0
ﬁtﬂ,ﬂﬂ 0,0,0,1/\
1,1,0,0 —0,1,0,0
1,1,0,0 0,1,0,1
1,0,1,1 0,0,1,1
0,1,0

1,0,110 0,
WA o%
1,1,1,0 0,1,1,0

Sekil 3.1. L = 4 boyutlu hiperkiip ile temsil edilen genotip uzay1 6rnegi.
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Sekil 3.1°de L = 4 boyutlu hiperkiip ile temsil edilen genotip uzay1 6rnegi gosterilmistir.
Genotip uzayinda L = 4 genom zinciri uzunluguna sahip olas1 tiir sayis1 2* = 16’dir.
Bu tiirler hiperkiipiin 2* = 16 tane kdsesine yerlestirilmistir. Hiperkiipiin koselerindeki
1 ve O dizileri, tiirlerin temsil edildigi genom zincirleridir. Genom zincirlerinin
bulundugu konumlar, renkli ¢izgilerle gosterilen hiperkiipiin kenarlar1 ile birbirine
baglanmistir. Genotip uzayinda dolu olan konumlarin yani toplulukda varolan farkl
tirlerin sayis1 cegitlilik olarak adlandirilmaktadir. Hiperkiipiin koselerine yerlestirilen
her bir tiir birden fazla bireye sahip olabileceginden dolayi, her bir tiiriin sahip oldugu
bireylerin toplam sayisi ise popiilasyon olarak adlandirilmaktadir. Hiperkiipiin kdselerine
yerlestirilen tiirlerin 4 tane en yakin komsusu vardir. Tiirler tek bir mutasyonla yani
genom zincirlerindeki 0 ve 1’lerden sadece bir tanesinin degismesiyle bu komsu tiirlere

ulasabilirler.

3.2.2. Agirlik Fonksiyonu ve Ureme Thtimaliyeti

Genotip uzayinda dolu olan bir S“ konumunun S® bireylerinin tireme kabiliyetleri H, =

H(S?) denilen agirlik fonksiyonu ile belirlenir ve ¢ zamaninda,

H,(t) =

1 &
0 > Japm(t) = uN(t) 3.1)
b=1

denklemi ile ifade edilir. Burada sabit bir deger olan c, etkilesmelerin siddetini tanimlayan
kontrol parametresidir. N(t), t zamanindaki toplulukta bulunan bireylerin toplam sayisi
yani popiilasyondur. Alinan toplam ifadesi ise, genotip uzayindaki 2 tane olas1 konum
iizerinden alnmustir. J,;, genotip uzayindaki S® ve S’ konumlari arasindaki iliskiyi
gosteren J etkilesme matrisinin elemamidir. 7, (t), genotip uzayinda dolu olan S°
konumunda bulunan bireylerin sayisidir. pN(¢) terimi toplulugun i¢inde bulundugu

fiziksel ¢evrenin tagima kapasitesidir. p ise, sabit tasima kapasitesi parametresidir.

Agirlik fonksiyonu fiziksel olarak, Ising modeldeki Hamiltonyen ifadesi ile benzerlik
gostermektedir. Bireyler arasindaki J,;, etkilesme terimi, Ising modelde spinler arasindaki
kargilikli ferromanyetik ve antiferromanyetik etkilesmeleri karakterize eden terim olarak
diisiiniilebilir. Bir diger benzerlik, Ising modelin Hamiltonyen ifadesindeki spinlerin dis
manyetik alan ile etkilesimi, bireylerin fiziksel ¢evre ile etkilesimi olarak yorumlanabilir.

Buna bagli olarak p terimi, dig manyetik alan olarak diisiintilebilir.
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Agirlik fonksiyonun’daki ilk terim

1 & 1 &
Lo(t) = - N0 ; Juy o) = = bz; Jab p(1) (3.2)

etkilesme terimidir. Burada py(t) = ny(t)/N(t), S° konumunda bulunan bireylerin
yogunlugudur. Denklem (3.2), S konumunda bulunan bir bireyin, genotip uzayinda
yasayan diger biitiin bireylerle nasil bir etkilesim icerisinde oldugunu belirler. J etkilesme

matrisinin her bir J,, elamani,
Ty Rap a#b ise, (3.3a)
Jab -
0 a=0b ise. (3.3b)

ifadesi ile iiretili. Burada 7T,;, genotip uzayindaki S* ve S’ konumlar arasinda bir
etkilesme olup olmadigini belirleyen 2 uzunluklu baglantililik matris dizisidir. Bu matris

dizisinin elemanlar1 7T} ise,
{ 1 6  ihtimaliyeti ile, (3.4a)

Top = Tha =

0 1-6  ihtimaliyetiile . (3.4b)
seklinde bir # ihtimaliyeti ile belirlenir. # ihtimaliyeti, genotip uzayindaki herhangi bir
konumun diger konumlardan ne kadan ile etkilesebilecegini belirler. T matris dizisi
simetriktir. T,, = T, = 1 oldugundan, S* konumu S® konumu ile ve S° konumu da
S* konumu ile etkilesiyordur. Eger T, = T;, = 0 iken, konumlar arasinda herhangi bir
etkilesme bulunmamaktadir. Bu tez calismasinda § = 0.25 olarak alinmigtir. Bunun
anlami, genotip uzayindaki herhangi bir konum biitiin konumlarin 1/4’ii ile etkilesim
yapabilir. Ry, ise, S* ve S° konumlar arasindaki etkilesme degerini belirler. Konumlar
arasindaki etkilesme degerinin simetrik olmamasi yani konumlarin karsilikli olarak ayni

etkilesme degerine sahip olmamasi i¢in R,
Ry = R Ry 3.5

seklinde her biri 27 uzunluguna sahip iki matris dizisinin carpimi olarak tanimlanmir. R; ve
R, matris dizilerinin elemanlari, [—1, +1] araligindan rastgele belirlenir. Simiilasyonun
baslangicinda J etkilesme matrisi bir kez olusturulur ve simiilasyon boyunca sabit kalir.
Bu bilgilerden sonra, .J,;, etkilesme matrisi elemanlarinin nasil iiretilecegini verelim. Ilk
once, S° ve S® konumlarinin sahip olduklar ikilik tabandaki genom zincirlerine XOR

operatorii uygulanir.  XOR operatorii, konumlarin genom zincirlerinde bulunan biitiin
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genleri tek tek karsilagtirir. Eger genler farkliysa 1, ayniysa O sonucunu vererek ikilik
tabanda bir say1 olusturur. Olusturulan bu sayinin onluk tabandaki karsilig1 elde edilir.
Onluk tabandaki bu tam say1 0 ile 2 — 1 arasinda bir sayidir. Daha sonra, XOR
operasyonu sonucunda elde edilen onluk tabandaki tam sayi ile T matris dizisinin hangi
elemanina bakilacagi belirlenir. Eger T matris dizisinin elemani 0 ise, S* ve S” konumlari
arasinda etkilesme bulunmadig: ve J,;, = 0 oldugu sonucuna varilir,. DDM’nin amaci
es-evrimlesmeyi incelemek oldugu i¢cin aymi genetik konumda olan bireyler arasindaki
etkilesmeler hesaplamanin disinda tutulmustur yani J,, = 0 alinmistir. Eger T matris
dizisinin elemani 1 ise, S* ve S° konumlar1 arasindaki etkilesme degeri R, belirlenir.
R, ’nin belirlenmesi i¢in, Ry Ry carpiminin belirlenmesi gerekmektedir. [; matris
dizisinin hangi elemaninin alinacagi, T matris dizisinde oldugu gibi XOR operasyonu
neticesinde elde edilen onluk tabandaki tam say1 ile belirlenir. R, matris dizisinin hangi
elemaninin alinacagi ise, S° konumunun sahip oldugu genom zincirinin ikilik tabandaki
degerinin onluk tabandaki karsilig1 alinarak elde edilen tam sayi ile belirlenir. R,
ve R, matris dizilerinden elde edilen degerlerin carpimi sonucu, S* ve S° konumlar
arasindaki etkilesme degeri olan R, degeri elde edilir. Yapilan bu islemler sonucunda,

Jap € [—1,+1] olacak sekilde etkilesme matrisi elemanlart iiretilmig olur.

J etkilesme matrisi, genotip uzayinda bulunan herhangi iki konum arasinda
olabilecek biitiin etkilesme cesitlerini igerisinde barindirmaktadir. Diismanca etkilesme
(Competition) olarak adlandirilan J,;,<0 ve J,,<0 etkilesme cesidinde, S ve St
konumlarinin her ikisininde zarar gordiigii bir etkilesmedir. Bu etkilesmede ayn1 kaynak
(yiyecek, mekan) icin rekabet durumu soz konusudur. Js birlik¢i veya Karsilikli
etkilesme (Mutualism)’yi ifade eden J,;,>0 ve J,>0 etkilesme cesidinde, S* ve S°
konumlarinin karsilikli fayda saglamasi durumu s6z konusudur. Av-avci (Prey-Predator)
veya Konak-Parazit (Host-Parasite) etkilesme olarak adlandirilan .J,;,<0 ve J,,>0 veya
Jpa<0 ve J,>0 etkilesme ¢esidinde, konumlardan biri fayda saglarken diger konum zarar
gormektedir. Tek tarafli fayda (Commensalism) etkilesmesi olarak adlandirilan J,,>0 ve
Ja = 0 veya Jp,>0 ve J,, = 0 etkilesme ¢esidinde, S® ve S® konumlardan biri fayda
saglarken diger konum ne fayda saglamakta nede zarar gérmektedir. Tek tarafli zarar
(Amensalism) etkilesmesi olarak adlandirilan J,,<0 ve J,, = 0 veya Jp,<0 ve Jy = 0

etkilesme cesidinde, S® ve S’ konumlardan biri zarar goriirken diger konum ne fayda
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saglamakta nede zarar gormektedir.

S konumu icin bu etkilesmelerin yapacagi etkiler, S° konumunun belirli bir ¢
zamanindaki p,(t) = mny(t)/N(t) yogunluguna bagli olacaktir. Denklem (3.2)’deki
etkilesme teriminin degeri, sabit ¢ degerine bagh olmakla birlikte J,, = =£1 ve
pp(t) = 1 limit degerlerinde [-1/c,+1/c] araliginda degismektedir. ¢ degeri kiiciik iken
I,(t) etkilesme terimi ¢’nin biiyiik degerlerine gére daha genis deger araligina sahip
olacaktir. Bu durum, konumlarin etkilesmeler neticesinde birbirlerini ¢cok daha farkl

sekilde etkileyecekleri anlamina gelmektedir.

Denklem (3.1)’de verilen agirlik fonksiyonun’daki ikinci terim —p N (t), fiziksel ¢evrenin
biitiin kosullarini icerisinde barindiran tasima kapasitesidir. Toplulugun tasima kapasitesi,
fiziksel cevrenin ne kadar biiylik bir toplulugu barindiracagini belirler. Toplam birey
sayisimin kiiciik dalgalanmalar disinda hemen hemen sabit kalmasini saglar. p >0
alinarak, tasima kapasitesinin konumlardan bagimsiz olmasi yani genotip uzayinda
bulunan konumlarin hepsinin fiziksel ¢cevreden ayni1 sekilde etkilenmesi saglanir. p tasima
kapasitesi parametresi, fiziksel ¢cevrenin kosullarini belirler. Bdylelikle ;o degerindeki
artis ya da azalig, sirasiyla daha cetin ya da daha ilimli ¢evre kosullarinin olusmasina
neden olur. Ornegin, hava sicaklifiin ¢ok yiiksek degerlere ulasmasi sonucu kuraklik
meydana gelir. Kuraklik neticesinde, daha cetin cevre kosullar1 olusacagi ve buna baglh
olarak bireylerin yasamlarin1 devam ettirebilmesi i¢in gerekli olan kaynaklar azalacagi

i¢in toplulugun toplam birey sayisinda azalma olacaktir.

Denklem (3.1)’de agirlik fonksiyonu verilen ve S” bireyleri ile dolu olan S* konumunun

tireme ihtimaliyeti,
oHal(t)

Piireme(HCL(t)) = 14 eHa(t)

(3.6)

denklemi ile verilir. Eseyli ve eseysiz iiremenin her ikisi i¢cinde FPj;..,. ihtimaliyeti [0,1]
aralifinda degerler alabilir. Sekil 3.2°de Pj e ihtimaliyetinin H agirlik fonksiyonuna

gore degisimi verilmistir.

Pireme(H,o(t)) ihtimaliyeti ile eseysiz tireyen bir S bireyi, kendi genom zincirini
kopyalayarak S°' ve S°? gibi iki yavru verir. Baska bir ifade ile, eseysiz iiremede

bireylerin dogurganlik oram 2’dir. Her iki yavrunun genom zinciri birbirinden bagimsiz
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1.0
W
=
2 0.5
=
Ay
0.0 .
0.0
H

Sekil 3.2. Ureme ihtimaliyetinin agirlik fonksiyonuna gére
degisimi. H — —oo iken Pjreppe — 0 ve H —
+o0 iken Pj.eme — 1 degerlerine eksponansiyel

olarak degismektedir.
olarak,
5 S 1— P ihtimaliyeti ile (3.7a)
ST=1<
S P+  ihtimaliyeti ile (3.7b)

seklinde belirlenir. Burada¢ = 1, ..., L ve r = 1, 2 degerlerini almaktadir. P,,,; ise, gen
bagina gerceklesen sabit bir mutasyon oranidir. Denklem (3.7a)’da, yavrularin genom
zincirlerindeki ¢. genin 1 — P,,,; ihtimaliyeti ile mutasyona ugramayarak S“ bireyinin
. genine esit olabilecegi goriilmektedir. Ancak Denklem (3.7b)’de ise, yavrularin
genom zincirlerindeki ¢. genin P,,,; ihtimaliyeti ile mutasyona ugrayarak S bireyinin
. geninden farkli olabilece8i goriilmektedir. Denklem (3.7b)’de, farkli olan 7. gen
"S?" seklinde gosterilmisti. Ureme siireci tamamlandiginda S* bireyi topluluktan

kaldirilmaktadir. Sekil 3.3’de eseysiz iireme icin 6rnek bir gosterim verilmistir.

Sekil 3.3’de eseysiz bir iireme siireci gosterilmigtir. S bireyi, 1 ve 0’lardan olusan L = 30
genom zinciri uzunluguna sahiptir. Ureme sonucunda S bireyi, $”! ve $”* olmak iizere
iki yavru vermektedir. S°' yavrusunun kirmizi renkle gosterilen 15. geni mutasyona
ugrayarak, S bireyinin 15. geninden farkli bir gene sahip olmustur. S”? yavrusu ise,
mutasyona ugramayarak S® bireyinin sahip oldugu genlere sahiptir yani S bireyinin

genetik 6zelligini aynen tagimaktadir.
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Sa

[1l1fofs]ofofofsfof1]ofafsfofofofofofsfafofofsfa]ofafa]1]o]1]

l

sk

[1]2]of[1fofofJof[1fofafofafaJofsfofofofsfafofofsfafofafa]afof1]

sk?

[1lafof1]ofoJofsfof1]ofa]sfofofofofofsfafofofsfa]ofafa]1s]o]1]

Sekil 3.3. Eseysiz liremede yavrularin olugumu.

Eseyli iireme durumunda ise, genotip uzayindan rastgele secilen S” konumundaki
S* bireyi ile S” konumundaki S” bireyinin birbirlerine olan genetik benzerliklerine
bakilmalidir. Bu nedenle Hamming mesafesi denilen bir genetik benzerlik hesab1 yapilir.

d*? ile gosterilen Hamming mesafesi,
1 L
d* =Y |se -8/ 3.8
5 ; S5 — 87| (38)

ifadesi ile elde edilir [140]. Burada S ve Sf , 8% ve S? bireylerinin genom
zincirlerindeki genlerdir. Denklem (3.8)’den anlagilacag1 iizere S® ve S” bireylerinin
Hamming mesafesi hesaplanirken, bireylerin genom zincirlerindeki biitiin genler birer
birer karsilastirilmaktadir. Bu kargilagtirma sonunda farkli genlerinin toplam sayisi,
bireyler arasindaki Hamming mesafesini vermektedir. S ve S” bireyleri arasinda eseyli
iiremenin gerceklesebilmesi icin, d*® mesafesinin d*® < d,,., seklinde simirlanmasi
gerekmektedir. Sabit bir de8er olan d,,,, mesafesi, bireyler arasindaki farkli genlerin
sayisinin olabilecek en biiylik degeridir. Bu degerin iizerinde bireylerin genetik
benzerlikleri, tireme gerceklestirmek i¢in uygun olmayacaktir. Hamming mesafesi tireme
gerceklestirmek icin uygun olan S konumundaki S® bireyi ve S’ konumundaki S°

bireylerinin iireme ihtimaliyeti ise,

Pﬁreme(Ha<t)7 Hb<t)) :\/Pﬁreme(Ha(t))Pﬁreme<Hb(t)) (39)
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ifadesi ile verilir. S* ve S” bireyleri, iireme sonucunda bir tane S” yavrusu verir. Bagka bir
ifade ile, eseyli iiremede bireylerin dogurganlik orami 1’dir. Bu yavrunun genom zinciri
ise

ST =

(2

Sy % 50 ihtimaliyetle (3.10a)
{ Sf % 50 ihtimaliyetle (3.10b)
seklinde belirlenir. Goriildiigli gibi yavrunun genom zincirindeki genler, ebeveynlerinin
genom zincirindeki genlerden rastgele secilerek belirlenir. Ebeveynler, sahip olduklari
genleri yavrusuna aktarmak icin esit sansa sahiptirler. Eger S} = Sf ve yavrunun
7. geni mutasyona ugramiyorsa otomatik olarak yavrunun . geni ebeveynleri ile ayni
olacaktir. Yavrunun ebeveynlerinden farkli bir gene sahip olabilmesi i¢in mutasyona
ugramasi gerekmektedir. Ancak bu mutasyon, sadece S; = Sf durumunda gergeklesirse
S;’nin yani yavrunun . geni ebeveynlerinden farkli olabilir. Ciinkii S§ # Sf durumunda,
yavru mutasyona ugrasa bile mecburen S] = S{ veya S} = S'f olacagindan, yavru

ebeveynlerinden farkli bir gene sahip olamaz.

Sa

[of1]of1fofofofs]ofafofafsfofofofofofs]sfofolafafofsf1]1]0]0]

Y4

[il1fofsfofofofs]ofsfofs]1]ofofoofofs[a]ofofafsfofs]sfs]0f1]

SY

[if1fofs]ofofofsfofafofs]sfofsfofofofafafofofafaJofa]1fa]o]o0]

Sekil 3.4. Eseyli tiremede yavrunun olusumu.

Sekil 3.4°de eseyli bir iireme siireci gosterilmistir. S* ve S” bireyleri, 1 ve 0’lardan olusan
L = 30 genom zincirl uzunluguna sahiptir. Bu bireylerin mavi ile gosterilen 1. ve
30. genleri birbirinden farklidir. Bu durumda S® ve S” bireyleri arasindaki Hamming
mesafesi d*® = 2’dir. Ureme sonucunda olusan S” yavrusu 1. genini % 50 ihtimaliyetle

S? bireyinden, 30. genini ise % 50 ihtimaliyetle S* bireyinden almistir. Ayrica S”
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yavrusunun kirmizi ile gosterilen 15. geni, P,,,; ihtimaliyeti ile mutasyona ugramigtir.
S” yavrusunun 1., 15. ve 30. genleri diginda diger biitiin genleri, mutasyona ugramadigi
icin 8% ve S” bireylerinin genleri ile aynidir. Ureme siireci tamamlandiginda ebeveynler

topluluktan kaldirilmamaktadir.

Bu tez calismasinda, sadece eseysiz iireme iizerinde durulmustur. Bu durumun sebebi,
eseyli iremede bireyler arasindaki Hamming mesafesinin belirlenmesinin ¢ok uzun
hesaplama siiresi gerektirmesidir. Ciinkii Hamming mesafesi belirlenirken, bireylerin
L uzunluklu genom zincirlerindeki biitiin genler karsilastiriimaktadir. Bu karsilastirma,
tiremenin gerceklesebilmesi icin uygun Hamming mesafesini bulana kadar devam edecek
ve iireme gerceklestirebilecek bireyler belirlenecektir. Bu siire¢ simiilasyonun adimini
yavaglatacaktir. Christensen et al. [36] tarafindan yapilan bir DDM calismasinda, eseyli ve
eseysiz lireme ile yapilan simiilasyonlarin benzer sonuclar verdigi elde edilmistir. Her iki
tireme durumunda da konumlarin yasam siiresi dagilimlarinin, fosil kayitlart ile uyumlu

olarak bir kuvvet kanunu dagilimi sergiledigi bulunmustur.

Agirlik fonksiyonu genotip uzayindaki konumlarin bir fonksiyonu oldugu i¢in, tireme
ihtimaliyeti de genotip uzayindaki konumlarin bir fonksiyonu olacaktir. Eger S“
konumundaki bireylerin iireme ihtimaliyeti Pyeme(H,(t)), S” konumundaki bireylerin
tireme ihtimaliyeti Pyeme(Hp(t)) degerinden biiyiikse, S” konumundaki bireylerin
topluluga S’ konumundaki bireylerden daha iyi uyum sagladig1 yani uygunluk degerinin
daha yiiksek oldugu sdylenebilir. Buradan da anlagilacag: iizere, konumlarin Fjc;pe

ihtimaliyeti ayn1 zamanda uygunluk degerine 6zdestir.

Anlagsildig iizere, iireme olayinda ebeveynlerin genom zincirlerinin koplayalanmasi
s0z konusudur. Dogacak olan yavrunun genom zinciri, ebeveynlerin genom zincirinin
gen gen kopyalanmasiyla belirlenir.  Ancak bu kopyalama sirasinda L uzunluklu
genom zincirindeki her bir gende sabit bir F,,,; ihtimaliyeti ile mutasyon meydana
gelebilmektedir.  Bu sebeple genotip uzayindaki konumlarda bulunan bireylerin
gerceklestirecekleri bir liremenin bagarili olabilmesi i¢in bireylerin, sahip olduklar
genlerin olabildigince biiyiik boliimiinii yavrularina aktarmasi gerekmektedir. Baska bir
ifadeyle, iireme sonucunda bireyle yavrusu arasindaki genetik benzerlik ne kadar fazla

olursa, gerceklestirilen tireme o kadar basarili olur. Basaril1 iireme sonucunda, bireylerin
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ait olduklar1 konumlar topluluga daha fazla uyum saglayacaktir. Py, ihtimaliyeti ayni
zamanda uygunluk degerine 6zdes oldugu i¢in, basarili tireme gergeklestiren bireyin ait

oldugu konumun Fj,.,,. ihtimaliyeti artacaktir.

Konumlarin bagarili bir tireme gerceklestirip, genetik kalitimi saglikli bir sekilde devam
ettirebilmesi i¢in F,,,; mutasyon ihtimaliyetinin belirli bir degerin altinda olmasi

gerekmektedir. Bu degeri belirleyebilmek icin eseysiz iireme durumunu inceleyelim:

Genotip uzayindaki S* konumunda bulunan bireylerin toplam sayisindaki degisim AN,
diger konumlarda bulunan toplam birey sayisindaki degisim ise ANy ile gosterilsin. S*
konumundaki bir birey eseysiz lireme gerceklestirdiginde, iki yavru vermekte ve kendisi
toplulukdan kaldirilmaktaydi. Bu durumda, yavrularin genom zincirine bakilmadan S“
konumundaki birey sayisinin 1 azaldigi yani AN, = —1 soylenebilir. Yavrularin genom
zincirlerindeki her bir gende meydana gelebilecek P,,,, mutasyon ihtimaliyetine gore

AN, i¢in 3 olasilik bulunmaktadir.

1) Yavrularin ikisinin de mutasyona ugramama ihtimali
2
P = (0) (1= Pout) (1 = Prut)” = (1 = Prua)™” (3.11)
seklindedir. Bu durumda AN, = —1 + 2 = +1 ve AN; = 0 olacaktir.

2) Yavrularin birinin mutasyona ugrayip digerinin ugramama ihtimali

Py = (i) (1- Pmut)L[l —(1- Pmut)L] =2(1 — Pmut)L[l —(1- Pmut)L] (3.12)

seklindedir. Bu durumda AN, = —1 + 1 = 0 ve AN; = +1 olacaktir.

3) Yavrularin ikisinin de mutasyona ugrama ihtimali

b= (3) 1= (=PI (1= Pou)’ 1= [L— (1= P)’] (3.13)

seklindedir. Bu durumda AN, = —1 + 0 = —1 ve AN; = +2 olacaktur.
Boylelikle bireyin eseysiz tiremesi sonucunda S* konumundaki toplam birey sayisindaki
degisim

ANa == ANapl + ANQPQ + ANapg (314)
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ifadesi ile elde edilir. P, ihtimalinde AN, = 0 oldugu i¢in
AN, = AN,P, + AN,Ps
= (1= Pou)”™ = [1 = (1 = Pru))’ (3.15)
=2(1—Puu) —1

olarak elde edilir.

S* konumu diginda diger biitiin konumlardaki toplam birey sayisindaki degisim
ANE — ANEP1 + AN@PQ + ANapg (316)

ifadesi ile elde edilir. P, ihtimalinde AN = 0 oldugu i¢in
ANz = ANz P, + ANz Ps
=201 = Ppu)[1 = (1= Pou)" ]+ 201 = (1 = Pou)™” (3.17)
=2 —2(1 = Ppu)”

olarak elde edilir. Ureme sonucunda, S” konumundaki bireyin genetik kalitiminin
korunmasi i¢in

AN, > ANz (3.18)

olmasi gereklidir. Denklem (3.15) ve Denklem (3.17), Denklem (3.18)’de yerine yazilirsa
1/L

Py < 1— (Z) (3.19)

ifadesi elde edilir. Denklem (3.19), eseysiz iiremede bireylerin basarili bir lireme
gerceklestirebilmesi i¢in FP,,,; mutasyon ihtimaliyetinin alabilecegi en biiylik degeri
belirler. Bu degerin iizerinde, kalitm Ozelligi kaybolacaktir. Bu nedenle, bireyler
topluluga uyum saglayamayacak ve genotip uzayinda rastgele dagilmis bir yap1 ortaya

cikacaktr. L = 30 i¢in, P,,,; mutasyon ihtimaliyetinin alabilecegi en biiyiik deger
Pt < 0.00859 (3.20)

seklindedir.

Bireyler iizerinde gerceklestirilecek bir diger olay, oOldiirme islemidir.  Oldiirme
isleminde, bireyler sabit bir Pj4;. ihtimaliyeti ile topluluktan direkt olarak kaldirilirlar.

Ortalama Pjepe 1htimaliyeti Pjyg; 1htimaliyetine esit olmasit durumunda, toplulukda
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bulunan konumlarin sahip olduklart birey sayilarinin toplami yani popiilasyon sayisi
degismeyecektir. Bu durumda Denklem (3.6)

eHa(t)
Piireme<Ha(t)) = m = Pz’)’ldur (321)
seklinde olacaktir. Denklem (3.21) basit matematiksel islemlerle

o Pﬁ'r‘eme(Ha (t)) o P(')'ldiir
Ha(t) B ln<1 - Pm“eme(Ha< ))) B ln<1 — P{'ildiir) (322)

seklinde yazilabilir. ¢ — oo limit degerinde, etkilesme matrisi elamanlar1 J,;, = 0 yani

organizmalar arasinda etkilesme olmayacaktir. Bu durumda Denklem (3.1)

o o Pi)'ldﬂr
H,(t) = —pN(t) = ln(l — Pﬁﬂﬂ) (3.23)

olacak ve

1 Pridir
N(t) = ——In| ——— (3.24
() K (1 - Pﬁldu'r) )

olarak elde edilecektir. N (¢) nin bu degeri, toplam popiilasyonun etrafinda dalgalanmalar

gerceklestirdigi degeri verir.

3.2.3. Zaman Adimi ve Nesilsel Zaman

Simiilasyonlar1 olusturmak i¢in temel bir zaman adiminin tekrarlanmasi gerekmektedir.
Bu temel zaman adimi, dogumu ve 6liimii icermelidir. Bir zaman adiminin siirecleri,
1) Topluluktan rastgele bir birey se¢ ve o bireyi sabit Py, ihtimaliyeti ile 6ldiir
2) Rastgele bagka bir birey se¢ ve P ihtimaliyeti ile eseysiz iiremeye maruz birak
2.1) Ureyen bireyin 2 yavrusunu P,,,, ihtimaliyeti ile mutasyona maruz birak
2.2) Ureyen bireyi Py q;- thtimaliyeti ile 6ldiir

seklindedir.

Biyolojik topluluklarda dinamik incelemeler icin kullanilan zaman skalas1 nesil
olarak adlandirilir.  Yapilan simiilasyonlar ise nesilsel zaman ile Olciliir.  Bir
nesilin tamamlanmasi igin ise ¢ = N(t)/Psqs adet zaman adiminin tekrarlanmasi
gerekmektedir.  Bunun anlami ise, belirli bir zamanda yasayan biitiin bireylerin
oldiiriilmesi icin gerekli ortalama zamandir. Daha net anlagilmasi icin Sekil 3.5’de bir

nesilsel zaman i¢in akis diyagrami verilmisgtir.
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<>
]

t—=t+1

Rastgele bir birey
secve Oldiir

!

Rastgele bir birey sec ve liremeye maruz birak
2 yavruver ve yavrularimutasyona maruz birak

Ureyen bireyi 8ldiir

/BirNesilsel zaman tamamlandi /

Son
Sekil 3.5. Eseysiz ireme durumunda bir
nesilsel zaman icin akig diyagramu.
t = N(t)/Psam adet zaman adim

tekrarlaninca bir nesilsel zaman
tamamlanmus olur.

Sekil 3.5°deki akis diyagrami, ¢ = 0 zaman adiminin sifirlanmasi ile baglar. Zaman adimi
bir artirllarak tekrarlama baslar. Rastgele secilen bir bireyin oldiiriilmesi ve ardindan
rastgele secilen bagka bir bireyin iremeye maruz birakilmasi ile bir zaman adiminda

yapilmasi gereken iglemler tamamlanmustir. Bir nesil bitene kadar yani ¢t = N(t)/ Pyqar
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olana kadar her bir zaman adiminda bu islemler tekrarlanir.

2002 yilinda DDM ile biyolojik evrimdeki tiirlerin yok olma oram1 ve zamanla tiir
bollugunun degisimi arastirtlmistir [141]. Yok olma oranindaki biiyiik bir azalma
neticesinde, iiretilen ekosistemin daha karmasik olmasi ile birlikte ortama daha iy1 adapte
oldugu goriilmiistiir. 2003 yilinda DDM ile, mutasyonun esik degeri i¢in detayli bir
teorik tanimlama yapilmugtir. [142]. Modelin mikroskobik dinamiklerinin daha 6nce
makroskobik seviyede tanimlanan olaylar1 nasil agikladigi gosterilmistir. 2005 yilinda,
evrimsel bir ekoloji modelindeki tiir bollugu incelenmis ve DDM’nin ag 6zelliklerine
oldukca temel bir giris yapilmistir [143]. Tiir bollugunun sadece tiirler arasindaki
baglantinin fazla oldugu durumlar i¢in gercekci oldugu bulunmustur. 2006 yilinda, DDM
ilk defa fenotip uzayinda calisilmis ve bireylerin ebeveynlerinin 6zelliklerini tasidigi
gozlemlenmigtir [144]. 2006 yilindaki bir diger calismada, DDM ile biyolojik sistemlerde
kuvvetli etkilesen organizmalar i¢in cesitlenmenin sadece belirli bir etkilesme degeri
tizerinde olacagi ve bu deger altinda rekabetci diglamanin olacagi goriilmiistiir [145].
2007 yilinda ise tiirlerin yasam siireleri incelenmis ve DDM’nin fosil kayitlari ile uyumlu
olarak P(s) ~ s2 seklinde bir kuvvet kanunu dagilimina sahip oldugu gériilmiistiir

[146].



4. BOLUM

SIMULASYON SONUCLARI

Bu boliimde, DDM ile incelenen biyolojik topluluklar i¢in yapilan simiilasyon sonuglari
verilecektir. Ilk olarak tek bir simiilasyonda, toplulugun dinamik yapis1 es-evrimlesme
modeli olan DDM ile incelenecektir. Es-evrimlesme olayini anlamak igin, tiirler
arasindaki etkilesmelerle ag sistemi kurulacaktir. Dinamik bir yapiya sahip olan ag
sistemini analiz edebilmek i¢in, bir takim ag parametrelerinin degerlerinin zamanla
degisimi sunulacaktir. Tek bir simiilasyonda son olarak, belirli bir nesil aralifinda
toplulugun soy agaci kurulacak ve ayni topluluk yapisi icin Molecular Evolutionary
Genetics Analysis (MEGA) programu kullanilarak [147], ML ve NJ metotlarinin tahmin
ettifi soy agaclan ile karsilastirma yapilacaktir. Bu karsilastirmanin, TOPD/FMTS
(TOPological Distance/From Multiple To Single) yazilimini [148] kullanarak yapilan
niimerik analiz sonucglar1 verilecektir. ~ Daha sonra biyolojik topluluklarin genel
dogas1 hakkinda anlamli sonuclar elde etmek i¢in, ¢ok sayida simiilasyon hesaplarinin

ortalamasin alarak elde edilen sonuglar sunulacaktir.

Bu tez calismasi kapsaminda yapilmis olan biitiin simiilasyon ¢alismalari icin gerekli
olan niimerik hesaplamalar, C programlama dili kullanilarak yapilmistir. Gerekli kaynak
kodun tamami Prof. Dr. Osman CANKO tarafindan iiretilmistir. Simiilasyonda
kullanilan rastgele sayilarin iiretilmesi icin ise Mersenne-Twister rasgele say1 liretecine
[149] bagvurulmustur. Bu rastgele say1 tiretecinin kullanilmasinin nedeni ise, iiretilen
sayilar arasinda bir periyodiklik olmamasindan yani iiretilen sayilarin rastgeleliginin
yiiksek olmasindan dolayidir. Programin ¢alismasi hizlidir. Ancak modelin dogas1 geregi
sistem oldukca biiylik etkilesme matrisi barindirdig1 i¢in simiilasyonun sonu¢lanmasi

vakit almaktadir.
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4.1. Tek Bir Simiilasyon Sonucu

Tek bir simiilasyonun yapildigi bu kesimde, es-evrimlesme nedeniyle topluluk yapisinin
zamanla nasil degistigi ag sistemleri ile incelenecektir. Yapilan simiilasyon sonucunun
kabul edilebilmesi i¢in, gercek diinyadaki olaylarla uyumlu olmasi gerekmektedir. Bu
cercevede ilk diisiiniilecek faktor, toplulugun biiyiikliigiidiir. Topluluk ne kadar biiyiik
olursa yani toplulukda bulunabilecek farkli tiir sayis1 ne kadar fazla olursa simiilasyon
sonucu o kadar gercek¢i olacaktir. Ayrica bireylerin sahip olduklar1 genom zincirlerinin
uzunlugu yani gen sayisi da simiilasyonun gercekgiligini etkileyen bir faktordiir. Gergek
diinyada bulunan tiirlerden 6rnegin meyve sineginde yaklasik olarak 13600 [150] tane
gen bulunmaktadir. Ancak bakterilerden tiireyen bazi basit yasam formlarindaki gen
sayis1 20’den azdir. Elimizdeki bilgisayarlarin kapasiteleri nedeniyle bu calismada tek
bir simiilasyon i¢in, toplulukdaki tiirlerin bireylerinin sahip olduklari genom zinciri
uzunluklar1 yani gen sayilar1 L = 30 olarak alinmistir. Bu de8er meyve sine8i ile
karsilagtirildiginda oldukg¢a diisilk olmasina ragmen basit yasam formlart icin kabul
edilebilir bir degerdir. L = 30 i¢in toplulukda 23° tane olasi tiir bulunabilecektir.
Gergek diinyadaki toplam tiir sayist ise, en iyi tahminle 10-14 milyon aralifinda oldugu
diisiiniilmektedir [151]. Ancak biyologlar tarafindan tanimlanan tiir say1s1 yaklagik olarak
2 milyondur [151]. Fosil kayitlarindan ise su ana kadar yaklasik olarak 250 bin tiir

tanimlanmugtir [151].

DDM’indeki c etkilesme siddeti parametresi ve p fiziksel cevrenin tasima kapasitesi
parametresi, topluluktaki toplam birey sayisinin belirlenmesinde énemli role sahiptirler.
Hall et al. [141] tarafindan, bireylerin genom zinciri uzunlugunun L = 20 alinarak
yapilan bir calismada, DDM’nin parametre uzayr taranmistir. Toplulukdaki toplam
birey sayisinin bu parametrelerdeki degisime ¢ok hassas oldugu goriilmiistiir. Hall
et al., i ve ¢ degerlerindeki azaligin, toplulukdaki toplam birey sayisini artiracagini
belirtmiglerdir. Bu tez calismasinda kullanilacak ¢ ve p degerleri bu parametre uzayi
tartismas1 cercevesinde secilmistir. Tek bir simiilasyon hesabinda bu parametreler, ¢ =
0.5 ve u = 0.0002 olarak almmustir. Onemli bir evrim mekanizmasi olan mutasyon
ihtimaliyeti, gen basina P,,,; = 0.002 ve toplulukdaki 6liim oram Py;; = 0.2 olarak
alimmistir. Tiirlerin etkilesme orani ise § = 0.25 olarak yani genotip uzayindaki bir tiir

varolan diger biitiin tiirlerin 1/4’1 ile etkilesecek sekilde alinmig ve simiilasyon boyunca
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sabit tutulmustur. Ayrica, bireyler arasindaki etkilesme degerlerini veren J etkilesme
matrisi de simiilasyonun baglangicinda rastgele olusturulmus ve simiilasyon boyunca
sabit tutulmustur. Simiilasyon, genom uzayindan rasgele secilen tek bir konuma Denklem
(3.24)’e gore N(t = 0) = —iln(lfﬁﬁ) = (6931 tane bireyin yerlestirilmesi ile

baglatilmistir. Bu konumun genotip uzayindaki komsu konumlara yaptigr mutasyonlar

neticesinde, simiilasyonun baglangicinda hizl bir ¢esitlenme gdzlenmistir.

Konumlar

120000 150000

Zaman(Nesil)

Sekil 4.1. Genotip uzayinin dolulugunun zaman ile degisimi.

Sekil 4.1°de genotip uzayindaki dolulugun zamanla degisimi gosterilmektedir. Her
konumun, 1 ve 0 ile gosterilen genom zinciri bulunmaktadir. Genom zincirinin ikilik
tabandaki degerinin onluk tabana c¢evrilmesiyle elde edilen bir tam say1 ile konumlara
etiket verilmistir. Konumlarin etiketleri [0, 2% — 1] araligindaki sayilardir. Konumlarin
etiketleri y ekseni, boyunca lineer olarak yerlestirilmistir. Ancak y ekseninin fiziksel
bir anlami bulunmamaktadir. = ekseni ise, nesilsel olarak gecen zaman1 gostermektedir.
Genotip uzayindaki dolu olan yani en az bir bireye sahip olan konumlar nokta ile
temsil edilmistir. Bu kesikli yapi, toplulugun uzun zaman periyodu boyunca kiigiik
degisimler disinda pek bir degisiklik gostermedigi yani g-ESS (quasi evolutionary
stable strategies) periyotlar1 ve q-ESS periyoduna gore oldukca kisa zaman periyoduna
sahip hektik (hectic) periyotlardan olugmaktadir [36, 141]. g-ESS periyodu, genotip

uzayinda uzun siire boyunca evrimsel olarak sanki kararliymig gibi davranan konumlardan
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olugmaktadir. Bu konumlar, mutasyonlara kars1 dayaniklilik gostermektedir ve evrimsel
aktivite diisiiktiir. Bagka bir ifade ile, bu konumlardaki birey sayisi ¢ok yiiksektir. Bu
nedenle mutasyon bu konumdaki biitiin bireylerin yok olmasina neden olamamaktadir.
Bu dayaniklilig1 gosteremeyen ve topluluga uyum saglayamamis bazi konumlar goziikiip
kaybolmaktadirlar. Bu goziikiip kaybolan konumlar, dayanikli konumlardan yapilan
mutantlardir. Bu mutantlar da mutasyon yaparak dayanikli konumlarin etrafina toplanir ve
onlardan fayda saglamaya calisir. Ancak q-ESS periyodunun sonunda, mutasyonlara karsi
dayanikli olan konumlarin yok olmasiyla toplulukda bulunan konumlar mutasyonlara
kars1 daha hassas hale gelir. Boylelikle toplulugun g-ESS yapisi, evrimsel aktivitenin
cok yiiksek oldugu hektik periyot ile son bulur. Hektik periyot, evrimsel olarak oldukca
aktif konumlardan olustugundan, c¢ok sayida yeni konumlar meydana gelmektedir.
Ancak genotip uzaymndaki konumlar, avantajli bir duruma sahip olamadiklar igin
topluluga uyum saglayamaz ve yok olur. Bu nedenle, toplulugun ortalama iireme
ihtimaliyeti 6lme ihtimaliyetine esit yani <P eme> = Pygirme dir.  Bu sebeple hektik
periyotdaki konumlarin yasam siireleri olduk¢a kisadir. Konumlarin siirekli olarak
goziikiip kaybolmalar1 nedeniyle toplulugun sahip oldugu konumlarda dalgalanmalar
meydana getirecektir. Bu dalgalanmalar neticesinde hektik periyodun sonunda, sistem
bagka bir g-ESS durumu bulacak ve topluluk mutasyonlara kars1 dayanikli konumlardan
olusacaktir. Sistemin buldugu bu q-ESS durumunun, toplulugun evrimsel siirecte sahip
oldugu son durum oldugu anlamina gelmez. Ciinkii toplulugun evrimsel dinamigi
farkli q-ESS durumlarinda, uygunluk peyzajinda belirli uygunluk degerlerine sahip farkl

konumlarla karakterize edilmektedir.

Denlem (3.19) ile verilen F,,,; degeri i¢in esik de8er asildifinda, topluluk hektik
periyottan ¢cikamayacak ve hi¢ bir zaman q-ESS durumu bulamayacaktir. Ciinkii genotip
uzayinda bulunan biitiin konumlar, mutasyon etkisinden kurtulamayacak ve siirekli
evrimlesme gerceklestirecektir. Bilyiik ¢ degerlerinde etkilesme ¢ok siddetli olacagi i¢in,
konumlar topluluga uyum saglayamayacak ve q-ESS durumu gozlenmeyecektir. Ayrica
biiyiik 1+ degerlerinde de, toplulugun icinde bulundugu fiziksel cevrenin kosullar1 ¢cok sert
olacagi i¢in konumlar topluluga uyum saglayamazlar. Bunun sonucunda sistem q-ESS

yapis1 bulamaz.
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4.1.1. Toplam Popiilasyon ve Cesitlilik

Genotip uzayinda belirli bir ¢ zamaninda, dolu olan ¢ konumunun sahip oldugu birey

sayist yani popiilasyonu n;(t) olmak iizere, toplulugun sahip oldugu toplam popiilasyon
N(t) =) nilt) (4.1)

ifadesi ile elde edilmektedir. Toplulugun cesitliligi ise, dolu olan bu konumlarin

yani yasayan farkli tiirlerin sayisidir. Evrimsel siirecte bu ifadeler zamanla degisim

gostermektedir.
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Sekil 4.2. Sekil 4.1’deki simiilasyon icin, (a) Toplam
popiilasyonun ve (b) Cesitliligin zamanla degisimi.

Sekil 4.2°de, Sekil 4.1°deki simiilasyon i¢in toplulugun sahip oldugu toplam
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popiilasyon sayisinin ve cesitliliginin dinamik olarak degisimi verilmistir.  g-ESS
periyodunda, topluluga uyum saglayan ve mutasyonlara karst dayanikli olan az
sayida tiir bulunmaktadir. Tirler uygunluk peyzajinda, yasamlarim1 uzun siire devam
ettirebilecekleri uygun konumlarda olduklari i¢in lireme olasiliklar: yiiksektir. Bu nedenle
toplulugun toplam popiilasyon sayis1 yiiksektir. g-ESS periyodunun sonunda toplam
popiilasyona bakildiginda, kitlesel bir yok olma olayinin gerceklestigi ve sistemin hektik
periyoda girdigi goriilmektedir. Bu kitlesel yok olmanin sebebi, toplulukta ¢ok sayida
bireye sahip olan tiirlerin yok olmasidir. Ciinkii bu tiirler yok oldugunda, bu tiiriin
uygunluk peyzajinda destekledigi tiirler de yok olacaktir. Evrimsel olarak aktif olan
hektik periyotta toplam popiilasyon sayis1 azalirken, cesitlilikte artma gozlenmektedir.
Cesitlilikdeki bu artisin sebebi, hektik periyotta kisa yasam siirelerine sahip ¢ok sayida
tiirlin ortaya ¢ikmasidir. Ancak bu tiirlerin higbirinin, uygunluk peyzajinda yasamlarim
uzun siire devam ettirebilecekleri uygun konumlar bulamamasindan dolay1 az sayida
bireylere sahip olacaklardir. Tiirlerin az sayida bireylere sahip olmalarindan dolayi,
gerceklesen mutasyon sonucu bu konumda hig bir birey kalmayacaktir. Sistem uygunluk
peyzajinda gezinip duracaktir. Bu nedenle toplam popiilasyon sayisinda azalma meydana
gelecektir. Hektik periyodun sonunda bu tiirlerin yok olmasi ile ¢esitlilik azalacak ve
toplam popiilasyonda hizli bir artis meydana gelecek sekilde sistem genotip uzayinda
bagka bir q-ESS durumu bulacaktir. Sekil 4.2(b)’de toplulukdaki ¢esitliligin simiilasyon
ortalamasi, 187.087477 + 46.340815 dir. Ortalama c¢esitlilik degerindeki standart
sapmanin biiylik olmasinin nedeni, simiilasyonun baslangicinda evrimsel aktivitenin ¢ok
yiiksek olmasindan dolayi, sistemin ilk kez kararli bir yapiya ulagsmasina kadarki gecen

bu siirede ¢esitliligin ¢cok yiiksek olmasidir.

4.1.2. Dinamik Ag Yapis1

DDM’nde genotip uzayindaki konumlar ister dolu ister bos olsun biitiin konumlar
arasindaki etkilesmeler, simiilasyonun baslangicinda 6 = 0.25 ihtimaliyeti ile J
etkilesme matrisi rastgele olusturulmus ve simiilasyon boyunca sabit tutulmustur. Ancak
toplulugun ag yapisini olusturmak i¢in, genotip uzayinda sadece dolu olan konumlar
yani yasayan tiirler arasindaki etkilesmelerin alinmasi gerekmektedir.  Boylelikle,

biyolojik toplulukdaki yasayan tiirlerin koseler ve yasayan tiirler arasindaki dogrudan
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etkilesmelerin kenarlar olarak diisiiniilmesi ile toplulugun ag yapisi kurulabilir. Eger
verilen bir zamanda toplulukda yasayan tiirler arasinda bir etkilesme varsa, ag sistemini
kurmamizi saglayan A etkilesme matrisinin elemanlar1 1 yoksa 0 olarak alinmaktadir. Bu
sekilde kurulan ag temel olarak yonelimsiz ve agirliksiz bir ag olacaktir. A etkilesme
matrisinin boyutu ise, toplulukda yasayan farkl tiirlerin toplam sayis1 olarak tanimlanan
cesitliligin degerine esittir. Egs-evrimlesen tiirlerin ag yapilarinin kurulmasi sirasinda
onemli olan hususlar, dogal secilim etkisi ile bazi tiirlerin nesli tiikenecegi icin dinamik
olarak topluluktan kaldirilmast ve mutasyon neticesinde bazi yeni tiirlerin topluluga
katilmasidir. Bu hususlar, agin etkilesme matrisinin boyutunun ve elemanlarinin zamanla

degismesine neden olacaktir.

Sonug olarak biyolojik topluluklarin evrimsel siireci, zamana bagli dinamik ag yapisinin
olusmasina neden olacaktir. Bu kesiminde, DDM ile yapilan tek bir simiilasyondan
elde edilen ve Sekil 4.1’de gosterilen toplulugun dinamik ag parametreleri sonuclari

verilecektir.
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Sekil 4.3. Sekil 4.1°deki simiilasyon i¢in koselerin derece dagilimlari. Kirmizi ¢izgiler 3
parametreli Gaussian fit egrileridir.
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Sekil 4.3’de, Sekil 4.1°deki simiilasyonun 3 farkli zaman periyotlarindaki derece
dagilimlar1 verilmistir. Sekil 4.3(a)’daki veriler simiilasyonun ilk q-ESS periyodundan
(4000 - 35000 nesilsel zaman aralifindan), Sekil 4.3(b)’deki veriler hektik periyodundan
(50000 - 55000 nesilsel zaman araligindan) ve Sekil 4.3(c)’deki veriler ise son q-ESS
periyodundan (100000 - 145000 nesilsel zaman araligindan) elde edilmistir. Her ii¢
dagilimda da verilerin lizerine, kirmizi ¢izgi ile gosterilen 3 parametreli Gaussian egrileri
fit edilmigtir. Sekillerin igerisine, her dagilimin yar1 logaritmik sekilleri yerlestirilmisgtir.
Yerlestirilen bu sekillere bakildiginda, diisik P(d) degerlerinde Gaussian egrilerinden
sapmalar oldugu goriilmektedir.  Sekil 4.2°’de ilk ve son g-ESS’ler deki cesitlilik
degerlerinin birbirine benzer oldugu goriilmektedir. Bu sebeple bu periyotlarin Sekil
4.3(a) ve Sekil 4.3(c)’deki derece dagilimlarindaki <d> degerleri arasindaki fark, Sekil
4.2(by’de son q-ESS’deki cesitlilik degerinin ilk q-ESS’deki ¢esitlilik degerinden kiiciik
olasindan kaynaklanabilir. Ancak Sekil 4.2’de hektik periyot boyunca cesitlilik degerinde
gerceklesen nispeten biiylik artigdan dolayr Sekil 4.3(b)’deki derece dagilimindaki <d>
ve P(d) degerleri, Sekil 4.3(a) ve Sekil 4.3(c)’ye gore daha biiylik degerlere sahip
olmaktadir. Sekil 4.3(b)’deki dagilimda ikili Gaussian gibi goriinen yapinin nedeni, hektik
periyoda daha ayrintili ¢oziiniirliikte bakildiginda bu periyodun i¢inde bazi kii¢iik g-ESS

periyotlarinin bulunmasidir.

Biyolojik topluluklarda es-evrimlesme siirecinde tiirler arasindaki ortalama yol
uzunluklarinin kisa olmasi beklenmektedir. Yapilan simiilasyonda, ortalama yol uzunlugu
ve cap hesaplar1 yapilirken kendisine olan mesafelerin sonsuz olacagi izole tiirler hig
bir zaman gozlenmemigtir. Herbir nesilde ilk once, toplulukta bulunan biitiin canli
tiirlerin arasindaki en kisa yol uzunluklar1 bulunmugtur. Daha sonra bu yol uzunluklarinin

topluluk ortalamas1 alinarak ortalama yol uzunlugu hesaplanmistir.

Sekil 4.4’de, Sekil 4.1’deki simiilasyon i¢in biyolojik topluluklarin ortalama yol
uzunluklarinin zaman gore degisimi verilmistir. Ortalama yol uzunlugu simiilasyon
boyunca 2’den kiiciik ve hemen hemen sabittir. Degerler q-ESS - hektik ve hektik - g-ESS
gecislerinden sonra artma egilimi gostermektedir. Ortalama yol uzunlugunun simiilasyon
ortalamas1 degeri 1.746839 £ 0.003683 diir. Tablo 1.5.”e bakildiginda DDM ile elde
edilen ortalama yol uzunlugu ifadesinin, rasgele aglardaki degerler kadar diisiik oldugu

goriilmektedir.
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Sekil 4.4. Ortalama yol uzunlugunun zamanla degisimi.

Ortalama yol uzunlugu i¢in bir sinir belirleyen ¢ap ifadesi, herbir nesilde birbirine en
uzak iki tiir arasindaki en kisa mesafe alinarak hesaplanmis ve zamanla degisimi ise Sekil

4.5’de verilmistir.
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Sekil 4.5. Capin zamanla degisimi.

Cap ifadesi simiilasyonun baslangicinda genellikle 2’ye esittir. Ancak daha sonraki
zamanlarda 2 yada 3 degerlerinden birine esit olmaktadir. Capin sahip oldugu bu degerler,

ortalama yol uzunlugunun 2’den kii¢iik olmasinin nedenini aciklamaktadir.

Kiimelenme katsayisi, yonelimli [109], yonelimsiz [108,109] ve izole koselerin ¢ikarilig

[108] aglarda, yOnelimli ve yoOnelimsiz aglar1 uygun sekilde birlestiren formiillerle
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hesaplanmaktadir. Bu tez caligmasinda kiimelenme katsayisi, DDM ile her ii¢ ag
formiilasyonu icin de hesaplanmis ve aymi sonuglar bulunmustur. Sonuglarin ayni
cikmasinin sebebi, yapilan simiilasyonda toplulugun yogun bir sekilde etkilesmesidir. Bu

nedenle, toplulukta izole yani kimseyle etkilesmeyen tiirler bulunmamaktadir.
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Sekil 4.6. Ortalama kiimelenme katsayisinin zamanla degisimi.

Sekil 4.6’da, Sekil 4.1°deki simiilasyon i¢in her nesilde biyolojik topluluklarda bulunan
tiirlerin sahip olduklar1 kiimelenme katsayilarinin topluluk ortalamasinin zaman gore
degisimi verilmigtir. Kiimelenme katsayisinin simiilasyon ortalamasi degeri 0.253559 £
0.003659 dur. Tablo 1.6.ya bakildiginda DDM ile elde edilen bu degerin, rasgele
aglardaki degerlerden oldukga biiyiik oldugu goriilmektedir.

Yapilan simiilasyonda, Tablo 1.7.’deki degerler 15181nda DDM’nin davranisi kiiciik diinya
ag1 olarak kabul edilebilir. Ciinkii kii¢iik diinya aglarinda, ortalama yol uzunlugu rastgele

aglar kadar diisiik iken kiimelenme katsayis1 diizenli aglar kadar biiytiktiir.

Modiilerite degerini hesaplamak icin Blondel et al. [113] tarafindan gelistirilen hizli ve

etkili optimizasyon metodu kullanilmistir.

Sekil 4.7°de, Sekil 4.1°deki simiilasyon icin her nesilde hesaplanan modiilerite
degerinin zamana gore degisimi verilmistir. Modiileritenin simiilasyon ortalamas1 degeri
0.081274 £ 0.013016 dir. DDM ile elde edilen bu modiilerite degerinin tartigilmasi igin

Tablo 4.1’de baz1 gergek diinya aglarindaki degerler verilmistir.

Tablo 4.1’e bakildiginda, gercek diinya aglarindaki modiilerite degerlerinin DDM ile
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Sekil 4.7. Modiileritenin zamanla degigimi.

Tablo 4.1. Bazi1 gercek diinya aglarinin modiilerite degerleri.

Ag Modiilerite (Q)
Ref. [113] Ref.[114] Ref. [117]

Karate 0.381 0.42 0.419
Arsiv 0.772 0.813

Jaz miisizyenler 0.439 0.442
Metabolik 0.402 0.435
E-mail 0.494 0.572
Internet 0.692 0.781

Fizik¢i 0.668 0.723

bulunan degerden oldukca yiiksek oldugu goriilmektedir. DDM’nin diisiik modiilerite
degerine sahip olmasiin nedenlerinden bir tanesi, toplulukta bulunan gruplar arasindaki
etkilesmelerin grup ici etkilesmelere yakin biiyiikliikte olmasidir. Bir bagka neden ise,
DDM’nde bitki gibi diger tiirlerin avi olan baglangi¢ iireticilerinin diisiiniilmemesidir.
Oysa topluluk esas olarak bu baglangi¢ tireticileri civarinda gruplanabilir [152]. Ancak
modiilerite degeri diisiikk degere sahip olsa bile, DDM’nde topluluk hala az da olsa

gruplara ayrilabilmektedir.

Sekil 4.8’de, Sekil 4.1°deki simiilasyon i¢in her nesilde hesaplanan modiilerite neticesinde
toplulukda olusan grup sayilarinin zamana gore de8isimi verilmistir. Hektik periyottaki

grup sayilarinin q-ESS periyotlarindaki grup sayilarindan daha ¢ok oldugu goriilmektedir.
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Sekil 4.8. Modiilerite neticesinde toplulukda olusan gruplarin
sayisinin zamanla degisimi.

4.1.3. Soy Agac1

Soy agaci, evrimsel siire¢ neticesinde biyolojik tiirler arasindaki iligkilerin anlagilmasi
icin ¢ok fazla bilgi barindirir. Evrimsel siirecin gerceklesmesi i¢in ¢ok uzun zaman
gerektiginden, soy agaci ¢ikariminda fosil kayitlarindan faydalanilmaktadir. Ancak fosil
kayitlarindaki eksiklikler dogru soy agaci ¢ikariminda problem tegkil etmektedir. Bu
yiizden iireme, mutasyon ve dogal secilim gibi temel unsurlarin bulundugu evrimsel
siireci bilgisayar ortamina tasiyarak, tiirler arasindaki evrimsel iligkilerin elde edilmesi
ve soy agact ¢ikariminin yapilabilmesi icin simiilasyon yapmak oldukca kullanighdir.
Bu kesimde Sekil 4.1°deki simiilasyonun baglangicindan ilk q-ESS periyodunun sonuna
kadar (O - 40000 nesil) gecen zamanda gerceklesen mutasyonlar incelenerek gercek soy
agaci analizi yapilacaktir. Elde edilen soy agaci, Boliim 2.1 ve 2.2°de anlatilan ML ve NJ
metotlar1 ile elde edilen soy agaclari ile karsilastirilarak bu metotlarin dogruluklar: test

edilecektir.

Genotip uzayindaki tiirlerin konumlari, sahip olduklari ikili genom dizilerinin onluk
tabandaki karsilig1 olan sayilarla etiketlenmektedir. Soy agacinda, biitiin tiirlerin ortak bir
atas1 olmasi gerektigi diislincesi nedeni ile Sekil 4.1°deki simiilasyonun baslangicinda,
genotip uzayindan rasgele segilen N(t = 0) = 6931 tane bireye sahip 712889241

numarali tek bir tiir bulunmaktadir. Bu tiirlin genom dizilimi
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(101010011111011101001110011001 |

seklindedir. 83 nesil yasayan baglangic tiiriiniin ilk neslin sonunda komsu konumlari
olan, 779998105 ve 712823705 numarali konumlara mutasyon vermesi ile ilk ¢esitlenme
gerceklesmekte ve toplulukta iki yeni tiir gozlenmektedir. 779998105 ve 712823705
numarali yeni tiirler sirasiyla 99 ve 103 nesil yasamalarina ragmen soy agacinda, sonraki
nesillerde ozellikle ilk g-ESS boyunca uzun siire yasayacak olan tiirlerin atalar1 olarak

yerlerini alacaklardir. Bu tiirlerin genom dizileri ise

779998105 | 101110011111011101001110011001 |

712823705 [ 101010011111001101001110011001 |

seklindedir. Baslangic tiirlinden meydana gelen bu tiirlerde mutasyona ugrayan genler
koyu renkle gosterilmistir. Simiilasyonun sonunda yani 40000. nesilde toplulukta 187
tiir yasamaktadir. Ancak bu tiirlerin sadece 45 tanesi ilk g-ESS periyodu boyunca (35000
nesilden fazla) yasamaktadir. Diger tiirler, genel olarak ilk g-ESS boyunca bu 45 tiirde

gerceklesen mutasyonlar neticesinde meydana gelmektedir.

Sekil 4.9 a’da ilk g-ESS’in sonunda yasayan 187 tiiriin soy agac1 verilmistir. Agacin dort
ana dali bulunmaktadir. Kirmiz1 ve yesil renkle gosterilen ¢izgiler 779998105 numarali
tiirden meydana gelen tiirleri gosterirken, pembe ve mavi renkle gosterilen cizgiler ise
712823705 numaral tiirden meydana gelen tiirleri gostermektedir. Bu renkli ¢izgilerle
gosterilen agac dallari, ilk g-ESS periyodu boyunca yasayan tiirlerin sahip oldugu dallar
gostermektedir. q-ESS periyodunda bu tiirlerden meydana gelen tiirlerin sahip olduklari
dallar siyah cizgilerle gosterilmigtir. Siyah renkli dallarla gosterilen bu tiirler g-ESS
periyodundaki 45 ana tiire gore kisa yasamalarina ragmen 40000. nesilde varliklarini
siirdiirmektedirler. Ancak yapilacak hesaplamalarda bu tiirler hesaba dahil edilmemistir.
Ayrica q-ESS periyodu boyunca kisa siireli yasayan yani q-ESS periyodunda ortaya
cikmis ve q-ESS periyodunda 6lmiis olan tiirler, 40000. nesilde yasayan tiirlerin atalari
konumunda degilse agacta gosterilmemistir. Clinkii bu tiirler genellikle g-ESS periyodu
boyunca yasayan 45 ana tiirden mutasyonla ortaya cikmakta ve ¢evrelerine uyum saglayip

yasamlari siirdiirememektedir. Bu sebeple calismanin odak noktasi, ilk g-ESS periyodu
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Sekil 4.9. a Ilk q-ESS periyodunun sonunda yasayan 187 tiiriin
gercek soy agacit gosterimi.  Diisey eksen 712889241
numarali baslangi¢ tiiriinden meydana gelen tiirlerin
numaralarim1 gostermektedir. Ancak bu numaralar keyfi
olarak yerlestirilmis olup, artan yada azalan bir sira soz
konusu degildir. Ilk q-ESS periyodu boyunca yasayan 45
tiirlin agacda sahip oldugu dallar dort farkli renk (kirmizi,
yesil, pembe ve mavi) ile gosterilmistir. b ve ¢ Soy agacinda
ilk tiirlesmelerin gerceklestigi donemin biiyiiltiilmiis halleri.

boyunca yasayan 45 ana tiir olacaktir. Anlatim kolayli81 i¢in, Sekil 4.9 a’daki bu tiirler, en
alttaki kirmizi daldan en iistteki mavi dala dogru S1°den S45’e kadar numaralandirilmistir.

Bu tiirlerin genom dizileri ise Tablo 4.2°de verilmistir.

Her ne kadar kirmizi ve yesil tiirler ayn1 ortak atadan meydana gelmis olsada Tablo 4.2’ ye
bakildiginda, yesil tiiriin genom dizisinin soy olugsal olarak pembe ve mavi renkli tiirlere

daha yakin oldugu goriilmektedir. Tiirlerin birbirine olan yakinliklar1 yada uzakliklari,
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Tablo 4.2. Sekil 4.9 a’da verilen soy agacindaki 45 ana tiiriin genom dizileri.

S1 | 203407359 | 001100000111111011111111111111
S2 | 203341823 | 001100000111101011111111111111
S3 | 203407351 | 001100000111111011111111110111
S4 | 203399159 | 001100000111111001111111110111
S§ | 203276279 | 001100000111011011111111110111
S6 | 203374583 | 001100000111110011111111110111
S7 | 203405303 | 001100000111111011011111110111
S8 | 203407223 | 001100000111111011111101110111
S9 | 203407335 | 001100000111111011111111100111
S10 | 203407319 | 001100000111111011111111010111
S11 | 203423735 | 001100000111111111111111110111
S12 | 203145207 | 001100000110111011111111110111
S13 | 211795959 | 001100100111111011111111110111
S14 | 740278263 | 101100000111111011111111110111
S15 | 203406327 | 001100000111111011101111110111
S16 | 203407287 | 001100000111111011111110110111
S17 | 471842807 | 011100000111111011111111110111
S18 | 202358775 | 001100000011111011111111110111
S19 | 203341815 | 001100000111101011111111110111
S20 | 203403255 | 001100000111111010111111110111
S21 | 203406839 | 001100000111111011110111110111
S22 | 220184567 | 001101000111111011111111110111
S23 | 236961783 | 001110000111111011111111110111
S24 | 205504503 | 001100001111111011111111110111
S25 | 207601655 | 001100010111111011111111110111
S26 | 69189623 000100000111111011111111110111
S27 | 202883063 | 001100000101111011111111110111
S28 | 136298487 | 001000000111111011111111110111
S29 | 203407095 | 001100000111111011111011110111
S30 | 1073741823 | 111111111111111111111111111111
S31 | 192413695 | 001011011101111111111111111111
S32 | 459800575 | 011011011001111111111111111111
S33 | 460849151 | 011011011101111111111111111111
S34 | 527958015 | 011111011101111111111111111111
S35 | 997720063 | 111011011101111111111111111111
S36 | 460783615 | 011011011101101111111111111111
S37 | 456654847 | 011011001101111111111111111111
S38 | 326631423 | 010011011101111111111111111111
S39 | 460832767 | 011011011101111011111111111111
S40 | 460845055 | 011011011101111110111111111111
S41 | 460840959 | 011011011101111101111111111111
S42 | 460848127 | 011011011101111111101111111111
S43 | 460847103 | 011011011101111111011111111111
S44 | 460849023 | 011011011101111111111101111111
S45 | 460849143 | 011011011101111111111111110111

genom dizileri arasindaki Hamming mesafesi ile belirlenmektedir. Hamming mesafesi

kiiciik olan tiirler birbirine daha yakindir.

Simiilasyonun baglangicinda ilk q-ESS yapis1 kurulana kadar, meydana gelme ve yok
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olma oranlarimin yiiksek oldugu yiiksek seviyede evrimsel aktivite ile karsilagilmistir.
Sekil 4.9 b ve c¢’de goriildiigii gibi, es-evrimlesmenin gerceklestigi bu kisa hektik
periyodunda, ortaya cikip kaybolan bir¢ok gecis tiirii bulunmaktadir. Bu gecis tiirleri kisa
siyah cizgilerle gosterilmistir. Bu tiirlerin ¢ogu, sadece 40000. nesilde yasayan tiirleri
baglangic tiiriine ulastiracak olan ara tiirlerdir. DDM’nin bir dez avantaji Sekil 4.9 b’de
turkuaz rekli kesikli ¢izgi ile gosterilen ters mutasyonlardir. Ters mutasyon, bir tiirden
mutasyon neticesinde olusan mutant tiiriin tekrar orjinal tiire mutasyon vermesidir. Bu
durumun nedeni, DDM’nde calisilan genom uzayinin yeteri kadar biiyiik olmamasidir.
Tutarli bir amag icin, DDM ile yapilan soy agaci ¢alismasinda ters mutasyonlar ihmal
edilmis ve biitiin tiirler her ne zaman meydana gelirlerse gelsinler ilk atalar1 hangisi ise

ona baglanmistir.

Soy agaci tahmininde genis ¢apta kullanilan ML metodunun genel anlatimi Boliim 2.1°de
verilmistir. ML metodunun en yiiksek olabilirlige sahip soy agacini vermesi avantaj
olarak goriilebilir. Ancak ¢ok sayida DNA dizisi i¢in soy agaci tahmini yaparken ¢ok
uzun hesaplama siiresi gerektirmektedir. Ciinkiit ML metodu soy agaci tahmini yaparken,
olas1 biitiin agac topolojileri iizerinden arama yapmaktadir. Bir soy agaci tahmini
yapilacagi zaman, siklikla birden cok metot kullanilir ve sonuclar karsilagtirilir.  Soy
agaci tahmininde siklikla kullanilan bir diger metot olan NJ metodunun genel anlatimi
da Boliim 2.2°de yapilmistir. Bazi durumlarda NJ metodunun verdigi yerel topolojiler,
ML metodundan daha iyi olmaktadir. Ancak alternatif topolojilerin test edilmemesi NJ
metodunun onemli bir eksikligidir. Bu calismada, Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiiriin, hem
ML metodu hemde NJ metodu ile soy agaci ¢ikarimimi yapmak icin MEGA 5 programi
[147] kullanilmistir. MEGA 5 programi bu metotlar icin soy agaci ¢ikarimi yaparken,
Kimura 2-parametre modelini [153] kullanmaktadir. Bu model, DNA dizilimlerindeki
piirin (A,G) ve pirimidin (C,T) tiirevleri olan bazlarda gerceklesebilecek mutasyonlarin,
kendi gruplarina (piirin - piirin yada pirimidin - pirimidin) m1 yoksa bagka gruba (piirin
- pirimidin yada pirimidin - piirin) m1 olacaginm belirlemektedir. MEGA 5 programinda
hem ML hemde NJ metotlar ile i¢in ayr1 ayr1 100 farkli aga¢ topolojisi iiretilmis ve
sonucta bu agaclardan, dallanma noktalarinda bulunan ara tiirlere gore herbir metot icin
ayr1 ayr1 ortak bir soy agaci elde edilmistir. Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiir i¢in, Sekil 4.10 ve

4.11°de sirast ile ML ve NJ metotlar1 ile elde edilen soy agaglar1 verilmigtir.
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Sekil 4.10. Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiir icin ML metodunun tahmin
ettigi soy agaci. Dallanma noktalarinda verilen sayilar,
ilgili dallanma noktalarinin iiretilen 100 farkli agactan kac
tanesinde aymi noktada oldugunu belirtmektedir. Tiirler,
Sekil 4.9 a’daki gercek soy agacinda sahip olduklari
renklere gore dairelerle gosterilmistir.

Sekil 4.10 ve 4.11°de yatay eksen genetik degisim miktarina karsilik gelmektedir. Bagka
bir ifade ile, herbir dallanma noktalarinda yeni genetik karakterler meydana gelmektedir.
Yatay eksen meydana gelen bu yeni karakterlerin miktarini belirtmektedir. Her iki sekilde

de diisey eksenler herhangi bir fiziksel anlam icermez. Sadece tiirlerin diizenli bir sirada
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Sekil 4.11. Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiir i¢in, NJ metodunun tahmin
ettigi soy agaci. Dallanma noktalarinda verilen sayilar,
ilgili dallanma noktalarinin iiretilen 100 farkli a8actan kac
tanesinde ayni noktada oldugunu belirtmektedir. Tiirler,
Sekil 4.9 a’daki gercek soy agacinda sahip olduklari
renklere gore dairelerle gosterilmistir.

ayrilmasi i¢in kullanilir. Her iki sekil de, dallanma noktalarinda bulunan ve S1, S2, ..., S45
ile gosterilen tiirlerin ata tiirleri olan ara tiirler hakkinda herhangi bir bilgi icermemektedir.
Bu dallanma noktalar1 iizerindeki sayilar ise, ilgili dallanma noktalarinin her iki metot

icin ayri ayr iiretilen iiretilen 100 farkli agactan kac tanesinde ayni noktada oldugunu
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belirtmektedir. Her iki sekilde de bu sayilardan cogunun kiiciik olmasinin nedeni, tiirlerin
genom dizilerinin birbirine ¢ok yakin olmasidir. Ornegin her iki sekilde de S1, S2
ve S19 tiirlerinin dallanma noktalarindaki sayilar biiyiik degere sahiptir. Bu tiirlerin
Hamming mesafeleri S1 ile S2 arasinda 1 ve S2 ile S19 arasinda 1 dir. Diger taraftan
S1 tiirtiniin S2 ve S3 tiirii disinda diger biitiin kirmiz1 renkle gosterilen tiirlerle arasindaki
Hamming mesafesi 2 dir. Bu sonuclara ragmen S1 ve S3 tiirli ayn1 dallanma noktasina
sahip degillerdir. Bunun nedeni, S3 tiiriiniin S2 tiirii disinda diger biitiin kirmizi renkle
gosterilen tiirlerle arasindaki Hamming mesafesinin 1 olmasidir. Sonug olarak, her iki
sekilde de S3 tiirliniin sahip oldugu dallanma noktalarindaki degerin kii¢iik olmasinin
nedeni, S3 tiirii ile diger tiirlerin genetik olarak ¢ok yakin olmasidir. Benzer durum S30,

S34 ve S35 tiirleri i¢in de gegerlidir.

ML ve NJ metotlart ile elde edilen soy agaclari, Sekil 4.9 a’daki gercek agac ile
kargilastirildiginda, S30 tiiriiniin her iki agacgta da yanhs baglandigi, ancak S31 tiiriiniin NJ
metodu ile elde edilen agacta ML metodu ile elde edilen agaca gore daha iyi baglandig
goriilmektedir. Yine de, ML ve NJ metodu ile elde edilen agaclarin hangisinin, gercek
agaca daha yakin oldugunu belirlemek i¢in niimerik analiz yapmak faydali olacaktir.
Bu sebeple Puigbo et al. [148] tarafindan gelistirilen TOPD/FEMTS (TOPological
Distance/From Multiple To Single) yazilimi kullanilmigtir.  TOPD/FMTS yazilim,
agaclarin farkli Ozelliklerini karsilagtiran farkli metotlar icermektedir. Bu yazilim
sayesinde koksiiz agaclarin sahip olduklart 6zelliklerin degerleri karsilastirilmakta ve
oOrtiigen tiirlerin yiizdesi elde edilmektedir. Bu sayede Sekil 4.9 a’daki DDM ile elde
edilen gercek agac ML ve NJ metotlarinin tahmin ettikleri agaglar ile karsilastirilmis ve

sonuclar Tablo 4.3’de verilmigtir.

Tablo 4.3. TOPD/FMTS yazilimi ile DDM ile elde edilen soy agacinin, ML
ve NJ metotlariin tahmin ettikleri agaclar ile karsilastirilmasi.

Ozellik DDM - ML DDM - NJ
Tiirlerin Ortiigme ylizdesi % 95.6 % 100.0
Diigiim Mesafesi (5.89115 £ 0.13434/
(budanmig/budanmamus) 6.15297 £ 0.14031) (5.51975/5.51975)
Ayirma Farki 0.99375 £ 0.011 0.97619
[farklar/olasiliklar] [ 79.5 £ 0.866/ 80 ] [82/84]
Uyugmazhik [38.0 + 1.0/ 43] [43/45]

[ uyusmayan tiir / biitiin tiirler ]
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Kargilagtirilan agaclarin 6zelliklerinden biri olan diigiim mesafesi, agacdaki tiirler
arasinda bulunan dallanma noktalar1 sayisina gore kurulan matris ile belirlenir.
Kargilagtirllan agaclarin herbiri i¢cin ayr1 ayri kurulan matrislerin farklarinin karesi
almarak bir mesafe matrisi elde edilir. Bu mesafe matrisinin degeri, karsilastirilan agaclar
arasindaki diigiim mesafesini belirler. Bu deger sifira yaklastikca, iki agacin birbirine
olan benzerlikleri artmaktadir. Ayrica agaclarin ortiisen dallarinda aymi tiir bulunmazsa,
her iki agacta da Ortiisen bu dal budanmaktadir. DDM - NJ karsilagtirmasinda biitiin
tiirler ortiisiirken, DDM - ML karsilastirmasinda tiirlerin % 95.6’s1 ortiismektedir. Tablo
4.3’de DDM - ML ve DDM - NIJ karsilagtirmalari icin hem budanmis hemde budanmamais
diigiim mesafesi de8erleri verilmistir. Bir diger 6zellik ayirma farkidir. Bu 6zellikte,
agaclarin sahip olduklar1 dallar farkli noktalardan ayrilirlar. Olabilecek biitiin ayrimlar
yapildiktan sonra, karsilagtirilan agaglarin bu ayrimlardan ne kadarinda farkli olduguna
bakilir. Bu fark azaldik¢a, karsilastirilan agaclarin benzerlikleri artmaktadir. Son
ozellik uyusmazliktir. Uyusmazlik tekrarlamalarin oldugu bir 6zelliktir. Kargilagtirilan
agaclardan, her ikisinde de ayni olmak kosulu ile bir tiir ¢ikarilarak agacglarin uyusup
uyusmadigina bakilir. Biitiin tiirler icin bu siire¢ tekrar edilerek iki aga¢ arasinda ayni
topoloji elde edilene kadar uygulanir. Agaclarin uyusmasi ayirma farkindaki degisim ile
belirlenir. Ayirma farki sifir oldugunda tekrarlama durur. Bu noktada agaglarin uyusmasi

icin ¢ikarilan tiirlerin sayisina bakilir.

Sonug olarak Tablo 4.3’e bakildiginda, DDM - NJ karsilagtirmasindaki tiirlerin uyusma
yiizdesi, diiglim mesafesi ve ayirma farki degerlerinin, DDM - ML karsilastirmasindaki
degerlerden daha diisiik bu yiizden daha iyi oldugu goriilmektedir. Bu sonug ile, NJ
metodunun yaptig1 soy agaci tahminin, gercek soy agacina daha yakin bir sonu¢ oldugu

goriilmektedir.

Bu kesimde ayrica, Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiiriin topluluk yapisinin incelenmesi igin,
bu tiirlerden olusan toplulugun yonelimsiz ve agirliksiz bir ag yapist kurulmug ve bu ag

sisteminin modiileritesi hesaplanarak topluluk gruplara ayrilmistir.

Sekil 4.12°de, Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiiriin topluluk yapisi incelenmis ve toplulugun
dort gruptan olustugu goriilmistiir. Sekil 4.12°de, agin modiilerite degeri 0.19 olarak

bulunmustur. Bu deger yiiksek olmadigi icin, topluluk yeterince agik olarak topluluklara
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Sekil 4.12. Sekil 4.9 a’daki 45 ana tiiriin topluluk yapisi. Toplulukda
kesikli dairelerle gosterilen dort grup bulunmaktadir.
Tirler Sekil 4.9 a’da sahip olduklarn renklere gore
farkli biiyiikliikteki dairelerle gosterilmistir.  Dairelerin
bityiikliikleri, tiirlerin sahip olduklari n;(t) birey sayilar ile
50 x log(10 x n;(t)) bagintisina gore belirlenmistir.

ayrilamamaktadir. Ciinkii gruplar arasinda yogun etkilesmeler bulunmaktadir. Modiilerite
degerinin yiiksek olmasi ve toplulugun net bir sekilde gruplara ayrilabilmesi i¢in gruplar
arasinda grup icine gore daha az etkilesmeler bulunmalidir. Sekil 4.12’de tiirler arasindaki
toplam baglanti sayis1 275 dir. Fakat DDM geregi toplulukta bulunan tiirlerin 1/4’1
etkilestigi icin yapmasi gereken toplam baglanti sayis1 495 (= 45%444) olmalidir. Bu sonug,
q-ESS periyodunun iskeletini olusturan 45 ana tiirlin birbirleri ile olan etkilesimlerinin
diisiik, g-ESS periyodundaki diger tiirlerle olan etkilesmelerinin yiiksek oldugunu
gostermektedir.  Sekil 4.12°den cikarilacak bir diger sonug, gruplarin iiye sayilarinin
yaklagik olarak birbirine esit oldugudur. Biitiin bunlarin yaninda bulunan grup sayisinin,
Tablo 4.4’de gosterildigi gibi gercek diinyadaki yiyecek aglari i¢in topluluklarda bulunan

grup sayist ile tutarl oldugu goriilmektedir.

Sonug olarak soy agacinin yiyecek aglarindan ¢ikarilamayacagi sonucuna ulasilmstir.

Bunun nedeni ise iki tiiriin ayn1 ortak atadan meydana gelmesine ragmen, ekosistemde
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Tablo 4.4. Gergek diinyadaki yiyecek aglart igin
topluluklarda bulunan grup sayilari.

Ref.[152]
Ag Tiir sayis1 | Grup sayisi
Little Rock golii 181 4
Ythan nehri 92 3
St. Martin adas1 44 5
Chesapeake koyu 33 3

varliklarini siirdiirebilmek i¢in farkl fizyolojilere sahip olabilecek olmasidir.

4.2. Cok Sayida Simiilasyonun Ortalama Sonuclarn

Incelenen sistem igin anlamli sonuclar almak ve sistemin genel davranisi hakkinda bilgi
sahibi olmak icin ¢ok sayida simiilasyon yapip bu simiilasyonlarin ortalamasini almamiz
gerekmektedir. Ancak artan simiilasyon sayist hesaplama siirelerinde artisa neden olacagi
icin bireylerin genom uzunluklart diigiiriilmiis yani L = 20 olarak alinmigtir. Herbir
simiilasyonda J etkilesme matrisi yeniden iiretilmistir. Biitiin simiilasyonlarda tiirlerin
etkilesme orani, tek bir simiilasyonda oldugu gibi yine # = 0.25 olarak alinmistir. Bu
kesimde yapilacak herbir simiilasyonun baglangicinda, N(¢ = 0) = 500 birey genotip

uzayinda rasgele secilen konumlara yerlestirilmisgtir.

4.2.1. Toplam Popiilasyon ve Cesitlilik

DDM ile biyolojik topluluklarin toplam popiilasyon ve ¢esitlilik degerlerinin
hesaplanacagi bu kesimde, modelin ilgili parametreleri parametre uzayindan [141] ¢ =
0.01, p = 0.0025, P, = 0.0095 ve Py;;; = 0.2 olarak belirlenerek 200 simiilasyon

tizerinden ortalama alinmugtir.

Sekil 4.13’da 200 simiilasyonun ortalamasinin alinmasi sonucunda Sekil 4.13(a)’da
toplam popiilasyonun ve Sekil 4.13(b)’de cesitliligin ortalama degerlerinin uzun zaman
periyodundaki de8isimi verilmistir. Hem toplam popiilasyon hem de cesitlilik gecen
zaman igerisinde artma egilimi sergilemektedirler. Bu sonu¢ hem fosil kayitlar1 [76]

ile hem de Hall et al. [141] tarafindan yapilan DDM calismasi ile uyumludur. Toplam
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Sekil 4.13. 200 simiilasyonun ortalamasi i¢in, (a) Toplam
popiilasyonun ve (b) Cesitliligin zamanla
degisimi.

popiilasyondaki artis1 anlamak icin, Denklem (3.1) ve Denklem (3.2) ile

N(t) = ~(L(t) — Hy(t)) (42)

ifadesi yazilabilir. Denklem (4.2)’deki H,(t) ifadesi, simiilasyon ortalamasinda sabit
kalmaktadir. Ancak [,(t) ifadesi artacakti. Bunun nedeni evrimsel dinamiklerin,
konumlarin karsilikli etkilesimlerden daha 1yi fayda saglayabilmesi i¢in genotip uzayinda
birbirleri ile etkilesen konumlarin sayisini artirma egiliminde olmasidir. H,(t) ve 1,(t)
ifadelerinin gecen zamanla sergiledikleri bu davranislar sonucunda toplam popiilasyonda

artis gozlenmektedir. Evrimsel dinamiklerin kargilikli etkilesen konumlarin sayisini
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artirmasi, cesitliligin artmasina neden olacaktir. Cesitliligin artmasi ise ekosistemin

kompleksliginin artmasi olarak yorumlanabilir.

4.2.2. Dinamik Ag Yapis1

DDM ile biyolojik topluluklarin dinamik ag yapilarinin incelenecegi bu kesimde, L hari¢
modelin diger parametreleri tek bir simiilasyonda oldugu gibi ¢ = 0.5, ¢ = 0.0002,

Pt = 0.002 ve Py = 0.2 olarak alinmistir.

Derece dagiliminin dogru kararli durum davranigim tahmin edebilmek i¢in, sistemin
sahip oldugu farkli q-ESS periyotlarinin ortalamasi alinmalidir. Bu amagla, herbir
simiilasyonun en az iki genis q-ESS periyodu icerdigi 50 simiilasyonun ortalamasi
alinmistir. Hesaplama sonucunda, birinci ve ikinci g-ESS periyotlarinin ortalama derece

dagilimlar1 Sekil 4.14°da ayn1 sekil iizerinde gosterilmistir.

25 50 75 100 125

Sekil 4.14. 50 simiilasyon iizerinden ortalamasi alinan
birinci ve ikinci g-ESS periyotlarinin derece
dagilimlari. Siyah kesikli ve mavi siirekli
cizgiler siras1 ile birinci ve ikinci g-ESS
periyotlarinin ortalama derece dagilimlaridir.
Kirmizi yildiz semboller, birinci g-ESS
periyodunun ortalama derece dagiliminin i¢
detaylarin1 gostermektedir.

Sekil 4.14’da birinci q-ESS periyodunun ortalama derece dagilimina bakildiginda (siyah
kesikli ¢izgi), dagilimin horgiic yapisina sahip bir dagilim oldugu goriilmektedir. Bu
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horgii¢ yapisi icin birinci q-ESS periyodunun ortalama derece dagiliminin kirmizi yildiz
sembollerle gosterilen i¢ detaylarina bakildiginda, dagilimin iki farkli deger etrafinda
toplandig1 goriilmektedir. 50 simiilasyon igerisinde, bu degerlerden 36’sinin diisiik P(d)
degerine 14’iiniin yiiksek P(d) degerine sahip oldugu bulunmustur. Ikinci g-ESS periyodu
birinci q-ESS periyodunu takip etmesine ragmen, ikinci q-ESS periyodunun ortalama

derece dagilimin (mavi siirekli ¢izgi) diizgiin normal dagilim sergiledigi goriilmektedir.

Ortalama yol uzunlugu, cap, kiimelenme katsayist ve modiilerite i¢in 300 simiilasyon
yapilmig ve bu simiilasyonlarin ortalamasi alinmisti. Bu parametrelerin ortalama

degerlerinin zamanla degisimi Sekil 4.15’°de verilmistir.

=
B0 1750 1 a) a C)
= 0.258
E 1.748 £
~N . T ﬂ
- 0.256 1
3 .
- 1.746 E 0.254 |
1]
)
§ 1.744 1 2 0252 A
—
g 1.742 :g
14z 0.250 A
3 N2
0.11 4 d)
£
g. % 0.09 4
o b=
Q
E 0.07 4
20 I L L L 005 . . . .
0 30000 60000 90000 120000 150000 0 30000 60000 90000 120000 150000
Zaman (Nesil) Zaman (Nesil)

Sekil 4.15. 300 simiilasyon iizerinden ortalamalar1 alinan ag parametrelerinin zamanla
degisimi. a) Ortalama Yol Uzunlugu b) Cap ¢) Kiimelenme Katsayist d)
Modiilerite.

Sekil 4.15’e bakildiginda, zaman gectik¢e ortalama yol uzunlugu azalma ve kiimelenme
katsayis1 ise artma davranisi sergilemektedir. Bu durum DDM ile incelenen biyolojik
topluluklarin dinamik ag yapisinin git gide kiigiikk diinya davranigi sergiledigini
gostermektedir. Sekil 4.15 a)’daki ortalama yol uzunlugunun ortalama degeri 1.7428 +

0.0004 ve Sekil 4.15 c)’deki kiimelenme katsayisinin ortalama degeri ise 0.2575 £ 0.0004
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diir. Bu degerler tek bir simiilasyonda bulunan degerlerden daha biiyiik ve standart
sapmalar1 daha kiiciiktiir. Sekil 4.15 b)’deki cap ifadesi ¢ok kii¢iik de olsa artig egiliminde
ve ortalama 2.1649 civarinda dalgalanmaktadir. Sekil 4.15 d)’deki modiilerite degeri de
cok kiiciik bir egimle artis sergilemekte ve ortalama olarak 0.1070 £ 0.00068 degerine
sahiptir. Bu deger tek bir simiilasyonda bulunan degerden daha biiyiik olsa da hala
gercek diinya aglarina gore oldukga kiigiiktiir. Bunun sebebi yine yogun etkilesmelerden

kaynaklanmaktadir.



5. BOLUM

TARTISMA, SONUC VE ONERILER

Cok fazla sayida cisim yada varliklarin birbirleri ile etkilesim igerisinde oldugu kompleks
sistemlerin incelenmesi olduk¢a zordur. Bu nedenle kompleks sistemlerin incelenmesi
icin bir¢ok matematiksel modeller gelistirilmistir. Bu modeller neticesinde simiilasyonlar
yapilarak kompleks sistemelerin isleyisi hakkinda bilgi edinmeye ¢alisilmistir. Bu amac
dogrultusunda Dolasik Doga Modeli (DDM)’de, kompleks bir sistem olan ekosistemde
bulunan tiirler arasindaki evrimsel iligkiyi bazi varsayimlar ve kisitlamalar altinda
incelemek i¢in kurulmustur [36]. Birey tabanli es-evrimlesme modeli olan DDM,
ekosistemde bulunan tiirleri fiziksel ¢evrelerinden bagimsiz olarak inceler. Bu durumun
nedeni, tiirlerin kendi aralarindaki etkilesmeler neticesinde birbirlerinin evrimlesmelerini
nasil etkilediklerini aciklamaya caligmaktir. DDM hem matematiksel bir model hem
de niimerik bir deneydir. Karsilikli ¢ikar iligkisi, av-avcr yada konak-parazit iligkisi
ve karsilikli rekabet iliskisi, ekosistemdeki tiirler arasinda yaygin olarak goriilen
etkilesme tiirleridir. ~ Biyolojik topluluklar, ekosistemde goriilen etkilesmelerin alt
boliimleri olan bu etkilesmelerin herbiri icin ¢esitli modellerle incelenmistir. DDM,
ekosistemdeki biitiin etkilesme cesitlerini icerisinde barindiran ve bu yiizden ekosisteme
daha genis perspektiften bakan bir modeldir. Bu nedenle DDM, biyolojik evrimin
gozlemlenen bir ¢cok 6zelligini elde edebilir. Elde ettigi 6zelliklerden bir tanesi, evrimsel
siire¢ icerisinde bireyler arasindaki etkilesmelerden dolayi, Gould ve Eldredge [154]
tarafindan tamimlanan toplulugun dinamik olarak kesikli denge (punctuated equilibria)
davranigidir [36, 141]. Bu kesikli denge, evrimsel olarak sanki kararliymig gibi davranan
tiirlerin bulundugu q-ESS (quasi Evolutionary Stable Strategies) periyotlarinin, evrimsel
olarak aktif tiirlerin bulundugu hektik periyotlar tarafindan ayrilmasiyla olusur. Bu

davranig, fosil kayitlarinda gozlemlenen davranislarla uyum icerisindedir [154]. g-ESS
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periyodunda bulunan tiirlerin cogunlugu topluluga yiiksek derecede uyum saglamislardir.
Bu nedenle mutasyonlara kars1 dayaniklilik gdstermekte ve uzun siire boyunca varliklarini
siirdiirebilmektedirler. q-ESS periyodunda, cesitlilik sayis1 az ancak toplam popiilasyon
sayis1 fazladir. Kiiciik dalgalanmalar olmakla birlikte, toplam popiilasyon ve ¢esitlilik
hafif artig sergiler. q-ESS periyodunda topluluga yiiksek derecede uyum saglayan
tiirlerin yok olmasiyla, topluluk hektik periyoda girmektedir. Hektik periyotta, tiirler
mutasyonlara karst olduk¢a hassastir. Cesitlilik sayisi fazla ancak toplam popiilasyon
sayist azdir.  Bircok tiir kisa zaman icinde ortaya cikip kaybolmaktadir.  Bu
nedenle, toplam popiilasyon ve cesitlilikte biiyiik dalgalanmalar olugsmaktadir. g-ESS
periyotlarinin siireleri zamanla artis gostermektedir [141]. Bu artisin bir kuvvet kanunu
dagilimi sergiledigi ve dagilimin istelinin yaklagik olarak -1,8 oldugu gozlenmistir
[36]. Fosil kayitlarinda ise, yok olan tiir sayisinin zamanla azaldig1 goriilmektedir.
Bu azalmanin da, -2 iisteline sahip bir kuvvet kanunu dagilimi oldugu bilinmektedir
[89]. Bu nedenle DDM’ndeki g-ESS siirelerindeki artig, fosil kayitlarindaki yok olma
oraninin azalmasi ile uyumluluk gostermektedir. Ciinkii yok olan tiir sayisinin azalmasi,
tiirlerin topluluga daha fazla uyum saglayarak daha uzun yasamasi anlamina gelmektedir.
Ayrica bu sonuglarin eseyli ve eseysiz iireme icin benzer sonuglar verdigi elde edilmisgtir
[36,141,146,155]. Sonuglarin ¢cok fazla degismemesinden dolay: bu calismada, bireylerin
tiremesi eseysiz olarak incelendi. Bu durumun sebebi, eseyli iiremede bireyler arasindaki
Hamming mesafesinin belirlenmesinin ¢ok uzun hesaplama siiresi gerektirmesidir. Ciinkii
Hamming mesafesi belirlenirken, bireylerin L uzunluklu genom zincirlerindeki biitiin
genler karsilagtirilmaktadir. Bu karsilastirma, tiremenin gerceklesebilmesi i¢in uygun
Hamming mesafesini bulana kadar topluluktaki biitiin bireyler i¢in devam edecektir. Bu

siire¢ simiilasyonun adimini yavaslatacaktir.

Biyolojik toplulugun genel davranisi hakkinda anlamli bilgi elde edebilmek i¢in, ¢ok
saylida simiilasyonun ortalamas: alinmistir. q-ESS periyotlarindaki ortama yiiksek
derecede uyum saglayan tiirlerin 6lmesi sonucunda, toplulukta kitlesel yok olmalar
meydana gelmektedir. Ciinkil topluluktaki diger tiirler varliklarini bu tiirler sayesinde
devam ettirebilmektedirler. Ancak toplulugun evrimsel dinamigine bakildiginda, toplam
popiilasyonun ve cesitliligin zamanla arttigi goriilmektedir. Bu davranig, Sepkoski

tarafindan [76] deniz canlilarinin fosil kayitlart iizerinde yapilan ¢aligmayla uygunluk
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gostermektedir. Fosil kayitlarina bakildiginda, cesitli jeolojik zamanlarda kitlesel yok
olmalar gerceklesmekte ve bu zamanlarda cesitlilik ciddi oranda azalmaktadir. Ancak
evrimsel siirecin genel davranigina bakildiginda, cesitliligin zamanla artis sergiledigi
goriilmektedir. DDM’nde g-ESS siirelerinin, cesitliligin ve toplam popiilasyon sayisinin
artmasina bagli olarak varolan tiirler arasindaki etkilesmelerin artmasi toplulugun
kompleksligini de artirmaktadir. Komplekslikteki bu artisin, toplulukta bulunan tiirlerin
es-evrimlesmesini nasil etkiledigi incelenmesi gereken bir konu olacaktir. ~DDM
es-evrimlesme siirecini anlamak icin, ekosistemdeki biyolojik topluluklarin dinamik

kompleks bir ekolojik ag sistemi ile incelenmesine olanak tanimaktadir.

Yapilan simiilasyonlar sonucunda, toplulugun sahip oldugu ag yapis1 icin hektik ve g-ESS
periyotlarinda etkilesmelerin derece dagilimlar1 elde edildi. Hem g-ESS periyotlarindaki
hemde hektik periyottaki derece dagilimlarinin bir Gaussian dagilimina sahip oldugu
goriildii. Hektik periyotta, cesitlilik q-ESS periyoduna gore daha fazladir. Bu nedenle,
hektik periyotta bulunan tiirlerin ortalama dereceleri, g-ESS periyodunda bulunan tiirlerin
ortalama derecelerinden daha yiiksektir. Genellikle evrimlesen kompleks gercek diinya
aglarmin derece dagilimlari, kuvvet kanunu sergileyen iistel bir dagilim olarak kabul
edilir [42, 127]. Olgeksiz ag olarak adlandirilan bu aglarda, tercihli eklenme yani ortama
iyl uyum saglamis tiirlerle etkilesim kurma durumu soz konusudur. Ancak dogada
bulunan yiyecek aglarinda tercihli eklenmenin gerekli olup olmadig: tartisma konusudur.
Gercek diinyada sik karsilagilan aglardan bir tanesi de kiiciik diinya aglandir. Kiiciik
diinya aglarindaki derece dagilimlarinin, cok sayida kiiciik derecelere sahip bir Poisson
dagilimina sahip oldugu goriilmiistiir [101,126]. Agda merkez yani derecesi yliksek tiirler

bulunmaktadir. Topluluktaki diger tiirler bu merkez tiirlerle etkilesim kurmaktadir.

Hektik ve q-ESS periyotlarinda, toplulukta yasayan tiirler arasindaki ortalama yol
uzunlugu ve kiimelenme katsayisi birbirine zit davramiglar sergilemektedir. Hektik
periyotta topluluga uyum saglayamayan tiirler kisa yasam siirelerine sahip olmaktadir.
Toplam popiilasyon sayist azaldigr icin toplulukta varolan etkilesmelerin sayisi
azalmaktadir.  Etkilesme sayisinin azalmasi, agda bulunan bazi tiirler arasindaki
baglantilarin kopmasina ve tiirler arasindaki mesafelerin artmasina neden olacaktir. Bu
nedenle ortalama yol uzunlugu artmakta ve kiimelenme katsayis1 azalmaktadir. g-ESS

periyodunda ise, topluluga uyum saglayan tiirlerin bulunmasi varolan etkilesmelerin
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sayisint artirmaktadir.  Topluluk genellikle bu tiirler etrafinda toplanmaktadir. Bu
nedenle, agdaki tiirler arasindaki baglantilar artmakta ve mesafeler kisalmaktadir. Bunun
sonucunda ortalama yol uzunlugu azalmakta ve kiimelenme katsayis1 artmaktadir.
Toplulugun evrimsel dinamiginde, ortalama yol uzunlugu genel olarak azalma egiliminde
ve kiimelenme katsayisi ise artma egilimindedir. Ciinkii toplulugun sergiledigi genel
davranista, cesitlilik ve varolan etkilesme sayisi artis gostermektedir. Ortalama yol
uzunlugu icin 1.7428 ve kiimelenme katsayisi i¢in 0.2575 degerleri elde edilmistir.
Iskogya’daki Ythan nehrindeki gercek bir yiyecek agi icin inceleme yapilmistir [156].
Agdaki tiirler arasinda yonelimli konak-parazit iligkisi bulunmaktadir.  Yapilan bu
incelemede, ortalama yol uzunlugu i¢in 2.43 ve kiimelenme katsayis1 i¢in 0.22 degerleri
bulunmustur. Kiigiik diinya ag modeli ile, ipliksi solucanin (caenorhabditis elegans)
sinir sistemi ag1 i¢in de incelemeler yapilmistir [41]. Sinir sistemindeki néron denen
sinir hiicreleri birbirlerine mesaj iletimini saglayan sinapslarla baglanarak, yonelimsiz
ve agirliksiz bir sinir ag1 olusturulmustur. Yapilan incelemeler sonucunda, ortalama yol
uzunlugu 2.65 ve kiimelenme katsayisit 0.28 olarak bulunmustur. Ayni ag rastgele ag
modeli ile de incelenmis ve ortalama yol uzunlugu 2.25, kiimelenme katsayisi ise 0.05
olarak elde edilmistir [41]. Goriildiigli iizere kiiciik diinya aglarindaki, ortalama yol
uzunlugu rastgele aglardaki kadar kiiciik ancak kiimelenme katsayisi rastgele aglardan
cok biiyiiktiir. Bu sonug kiiciik diinya aglarinin temel esasidir. DDM ile elde edilen
sonuglarin gercek diinya aglari ile uyumlu oldugu goriilmektedir. Boylelikle DDM
ile incelenen toplulugun ag yapisinin kiiciik diinya agr davramig1 sergiledigi sonucuna

ulagilmaktadir.

Cap, agdaki en uzak iki tiir arasindaki en kisa mesafeyi verir ve bu sebeple ortalama yol
uzunlugu i¢in bir iist limit belirler. Agdaki baglanti sayisinin yani tiirler arasindaki varolan
etkilesmelerin sayisinin artmasi agin ¢apini azaltacaktir. Cap ifadesi i¢in hektik periyotta
3, q-ESS periyodunda 2 degeri elde edilmigtir. Toplulugun evrimsel dinamiginin genel
davranigi incelendiginde, ¢ap degeri 2.16 civarinda dalgalanma gostermektedir. Yapilan
bir caligmada 35 tiire sahip Skipwith goletinde, 181 tiire sahip Little Rock goliinde, 75
tiire sahip Bridge Brook goliinde, 33 tiire sahip Chesapeake koyunda, 92 tiire sahip Ythan
nehrinde, 30 tiire sahip Coachella deresinde ve 44 tiire sahip St. Martin adasinda olmak

tizere yedi farkli yonelimli gercek kompleks yiyecek agi incelenmistir [157]. Bu aglarda
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ortalama olarak, tiirlerin % 26’s1 tek baglant1 ile dogrudan birbirleri ile, % 80’1 2 baglanti
ve % 90’1 3 baglanti ile etkilesmektedir. Aglardaki baglanti sayisinin artmasinin, tiirler
arasindaki mesafeyi azaltti§1 gozlenmistir. Tiirler arasindaki en uzun mesafenin 2 ya da
3 oldugu goriilmiistiir. Topluluktaki tiirlerin % 25’inin etkilestiZi DDM sonuglarinin,
kiiciik diinya davranmig1 sergileyen bu gercek yiyecek aglarindaki sonuglarla uyustugu

goriilmiistiir.

Biyolojik topluluklarin sergiledikleri ag yapilarinin incelenmesinde, toplulukta olusan
gruplanmanin anlagilabilmesi i¢in modiilerite parametresi incelenmistir. Hektik periyotta,
tiirler topluluga uyum saglayamadiklari i¢in aralarindaki etkilesimler rastgele olmaktadir.
Bu nedenle, birbirleri ile daha ¢ok etkilesen tiirlerin oldugu grup yapilarinin olugmasi
zordur. Buna bagli olarak agin modiilerite degeri azalmaktadir. g-ESS periyodunda,
tirler topluluga uyum saglayan tiirlerin etrafinda toplanmaktadir. Bu nedenle g-ESS
periyodunda toplulukta grup yapisinin gozlenmesi hektik periyoda gore daha olasidir.
Buna bagh olarak agin modiilerite degeri artmaktadir. Toplulugun evrimsel dinamiginin
genel davranigina bakildiginda, modiilerite degeri 0.1070 olarak bulunmustur. Toplulukta
kabul edilebilir bir grup yapisinin gézlenebilmesi i¢in modiilerite degerinin 0.3 ten biiyiik
olmas1 gerekmektedir [110]. Buna gore bu calismada elde edilen modiilerite degeri
diistiktiir.  Bu durumun bir sebebi, topluluktaki tiirler arasinda yogun etkilesmelerin
bulunmasi olabilir. Bagka bir sebebi, bu calismada besin zincirindeki bitki gibi sadece
dis kaynaktan beslenen ilk iireticilerin diisiiniilmemesi olabilir. Ciinkii topluluk temel
olarak bu {iiretici tiirlerin etrafinda toplanabilir [152]. Ancak bu diisiik modiilerite degeri,

ekosistemde net bir gruplanmanin olmadig1 [37] diistincesi ile uyumludur.

DDM ile, biyolojik topluluklardaki tiirlerin sabit bir mutasyon altinda {iremesi ile soy
agac1 ¢ikarimi yapildi. Mutasyon sonucu olusan mutant tiirler genellikle topluluga
uyum saglayamayarak cok cabuk kaybolmaktadir. Ancak bazi durumlarda secilim
baskisindan dolay1 topluluga uyum saglayarak varligin siirdiirebilmektedir. Bu sekilde
elde edilen soy agacinda, mutant tiirlerin atalar1 ile birlikte belirli bir siire beraber
yasadiklar1 goriilmiistir. Bu sonug, bu tiirlerin ayni1 fosil kayitlarinda bulunmasina
ve dolayisiyla ortaya c¢ikis zamanlarinin ayirt edilememesi sorununa neden olmaktadir.
Maximum Likelihood (ML) [137] ve Neighbor-Joining (NJ) [138] gibi soy agaci

tahmininde kullanilan metotlar ata tiirleri, ortama uyum saglayamadigi i¢in ¢cok cabuk
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Olen gecis tiirlerini ve ortak atay1 tanimlayamazlar. Sadece verilen bir agacin olabilirligini
degerlendirirler. Ancak bilinen tiirlerden iirettikleri soy agaclari, topolojik olarak gercek
soy agacina benzerlik gostermektedir. Bu nedenle, DDM ile belirli bir nesil araliginda
elde edilen soy agaci, DDM ile ayni veriler kullanmak iizere ML ve NJ metotlarinin
tahmin ettikleri soy agaclari ile karsilastirildi. Bu karsilagtirma TOPD/FMTS yazilimi
[148] kullanilarak niimerik olarak yapildi. Sonug olarak NJ metodu ile tahmin edilen soy
agaci topolojisi ve bu agacin dallari, DDM ile elde edilen gercek agaca daha ¢cok benzedigi
goriildii. Ayrica soy agacinda bulunan tiirlerin topluluk yapisi modiilerite ile incelendi ve
toplulugun 4 gruptan olustugu goriildii. Yapilan bir calismada, gercek diinyada bulunan
181 tiire sahip Little Rock goliindeki, 33 tiire sahip Chesapeake koyundaki, 92 tiire sahip
Ythan nehrindeki, ve 44 tiire sahip St. Martin adasindaki yiyecek aglarinda topluluk
yapist incelemesi yapilmistir [152]. Agda tiirler arasindaki etkilesmeler, gruplarin
belirlenmesini etkiledigi i¢in agirlikli olarak alinmistir. Yapilan incelemeler sonucunda,
aglarda bulunan grup sayilarinin 1 ile 6 arasinda oldugu bulunmustur. Soy agaci ile ilgili

bu calisma yayinlandi [158].

Bu tez ¢alismasinda, biyolojik topluluklardaki es-evrimlesme mekanizmasini ag yapisi ile
inceledik. Toplulugun olusturdugu ag yapisinin, kiiciik diinya ag1 oldugunu bulduk. Bu
nedenle, agda bircok alternatif kisa yollarin varoldugunu ve agin rastgele saldirilara karsi
dayanikli oldugunu bulduk. Toplulukta bulunan bireyler arasindaki yogun etkilesmelerin,
toplulukta ayirt edilebilir bir grup yapisinin olusmasina miisaade etmedigi sonucuna

ulastik.
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