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Ozetce— Bu calismada, kalp vurularinin aritmi tipine gore
siniflandirilmasinda en uygun 6znitelik setinin sec¢ilmesi i¢in
genetik algoritma yontemi kullamlmistir. Siiflandirmada
MIT-BIH Kkalp aritmi veri tabanindan elde edilen
elektrokardiyografi (EKG) sinyallerinin normal, sag dal
bloku, sol dal bloku ve pace ritmi drnekleri kullanilmstir.
Yaygin kullanimi olan Kkesikli dalgacik doniisiimii (KDD)
katsayllarinin ortalamasi, standart sapmasi, enerjisi ve
entropisi simiflandirmada kullanilabilecek o6znitelik ana
kiimesi olarak onerilmistir. Onerilen KDD yéntemi ile 13
farkh dalgacik tipi icin elde edilen 208 adetlik oznitelik seti
icerisinden yiiksek smiflandirma dogrulugu saglayan 16
adetlik oznitelik seti genetik algoritma yontemi uygulanarak
elde edilmistir. Genetik algoritma yontemi ile simflandirma
dogrulugunu yiikselten ozniteliklerin tespit edilebildigi ve
farkh  tip dalgaciklarin  farkli  seviyelerde secilen
katsayilarindan elde edilen 6znitelik setinin standart olan tek-
tip dalgaciktan elde edilen katsayilara gore EKG aritmi
smiflandirmasinda  daha yitksek basarim  gosterdigi
gozlemlenmistir.

Anahtar Kelimeler— EKG vuru siniflandirmasi, aritmi,
kesikli dalgacik doéniisiimii, dalgacik oznitelikleri, oznitelik
secimi, yapay sinir aglari, genetik algoritmalar.

Abstract— In this study, genetic algorithm method was
used to select the most suitable set of features for classification
of arrhythmia types of heart beats. Normal, right branch
block, left branch block and pace rhythm samples of
electrocardiography (ECG) signals which obtained from the
MIT-BIH cardiac arrhythmia database were used in the
classification. Mean, standard deviation, energy and entropy
of discrete wavelet transform (DWT) coefficients were
proposed as the features for the classification. By using the
proposed DWT method, 16 features which have high
classification accuracy were obtained among the 208 feature
sets constructed from 13 different wavelet types by applying
the genetic algorithm method. It was observed that the
features that increase accuracy can be detected by the genetic

algorithm and the feature set obtained from the coefficients of
the different types of wavelets selected at different levels show
higher performance than the coefficients obtained from the
standard individual wavelet in the ECG arrhythmia
classification.

Keywords— ECG heart beat classification, arrythmia,
discrete wavelet transform, wavelet features, feature selection,
neural network, genetic algorithm.

I. GIRIS

Gilintimiizde bir¢ok probleme ¢6ziim bulacak otomatik
veya yari-otomatik sistemlerin gelistirilmesi daha dogru
sonuglara varilmasinda énem tagimaktadir. Bu baglamda
biyomedikal uygulamalarda uzmanlara yardimci olmak
acisindan basarimi yiiksek sistemler gelistirilmektedir. Bu
sistemlerden elde edilen sonuglarm degerlendirilmesi
hastalik teshisinin dogru konulabilmesinde 6nemlidir.
Uzmanlarca, degerlendirmelerinde kullanilan sistemlerden
biri olan -elektrokardiyografi (EKG) kalbin c¢alismasi
esnasinda meydana gelen elektriksel faaliyetin takip
edilebilmesi ve kayit altina alinabilmesini saglar. EKG
cihazlarindan elde edilen kalp sinyalleri, kalbin ¢aligmasi
sirasinda olusan aritmi bozukluklari ve bunlardan
kaynaklanabilecek kalp rahatsizliklar hakkinda 6nemli
bilgiler tasimaktadir. EKG kayitlar incelenerek kardiyak
aritmilerinin, basarim orani yiiksek olarak otomatik veya
yari-otomatik yontemlerle ayrigtirilabilmesi kardiyak
dongli  bozukluklarmin tespiti ve teshisi konusunda
uzmanlara yardime1 olmaktadir.

Kardiyak dongiisii sirasinda olusan elektriksel aktivite,
P, Q, R, S ve T olarak adlandirilan bes farkli dalgalanma
yapisiyla karakterize edilir. Bu aktivite incelenerek
kardiyak  dongiisiinde olusan aritmi  bozukluklari
belirlenebilmektedir. Farkli tip aritmilerin birbirinden
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ayristirtlmast QRS kompleksinden elde edilen bilgiler ile
yapilabilmektedir. Bu ayristirict bilgilere sinyallerden
Oznitelik  seti  ¢ikarimi  ile  ulasilabilmektedir.
Smiflandirmanin basarist agisindan sinyalden elde edilen
Oznitelik setinin uygunlugu 6nem tagimaktadir.

EKG siniflandirma i¢in farkli tiirden 6znitelik ¢ikarimi
yontemleri 6nerilmistir. Oznitelik seti olarak morfolojik
yontemlerden [1-4], Fourier doniisimii kullanilan
yontemlerden [5-7] ve dalgacik doniisiimii  kullanilan
yontemlerden [8-10] elde edilen 6znitelikler yaygin olarak
kullanilmaktadir. Morfolojik yontemlerde EKG vurusunda
belirgin olan P, Q, R, S ve T elektriksel noktalarinin
arasinda gecen Siireler ile sinyalin morfolojik yapisi
matematiksel olarak elde edilerek smiflandirmada
kullanilacak olan O6znitelik seti olusturulur[1-4]. Fourier
doniisimii  ile elde edilen frekans bilegenlerinin
spektrumundan zaman alan1 gibi maksimum nokta,
minimum nokta, ortalama, varyans ve standart sapma gibi
istatistiksel oznitelikler ¢ikartilir [11]. Literatiirde yaygin
kullanim1 olan dalgacik doniisiimiinde ise dalgacik tipine
bagli olarak elde edilen detay katsayilarindan standart
sapma, ortalama, enerji ve entropi gibi oznitelikler elde
edilmektedir.

Dalgacik  doniisiimii  (DD), yiiksek frekanslari
degerlendirmek igin kisa bir zaman araligi ve diisiik
frekanslar1 degerlendirmek i¢in uzun bir zaman araligi
kullanir. Bu 6zellik sayesinde kisa zaman araliginda yiiksek

frekans  bilesenleri DD  uygulanarak  basariyla
gozlemlenebilmektedir. Dalgacik doniistimiiniin
avantajlarindan  bir tanesi de, sinyalleri cesitli

¢ozliniirliiklerde ayristirabilmesidir; bu da, EKG gibi
duragan  olmayan sinyallerden dogru  Oznitelik
cikarilmasimna olanak tanir. Her dalgacik doniistimii,
sinyalin zamansal genigligi ve sinyalin frekans
spektrumuyla ilgili bilgi verir. Bu noktada sinyal sekline
uygun dalgacik fonksiyonunun belirlenmesi, elde edilen
Ozniteliklerde daha basarili sonuglar verebilmektedir.
Belirlenen dalgacik fonksiyonu kullanilarak sinyal
seviyelere ayristirilarak sinyalde lokal analiz yapilir. Bu
seviyelerden elde edilen detay katsayilarinin bilgisi
Oznitelik ¢ikariminda kullanilmaktadir.

Farkli yontemler ile elde edilen 6znitelik setleri Fatemeh
Molaei Vaneghi ve arkadaslarinin yapmis oldugu
calismada da yer aldig1 gibi farkli siniflandirma basarimi
gosterebilmektedir [12]. Bu nedenle sinyale uygun 6znitelik
setinin se¢imi basarimi etkileyen 6nemli unsurlardan biridir.
Oznitelik seti seciminde kullanilan yaygin ydntemlerden
biride genetik algoritmalardir [13-17]. Genetik ve evrimsel
algoritmalar birgok problemin optimizasyonunda dogru
veya kabul edilebilir bir ¢6ziim elde etmek agisindan yaygin
olarak kullamilmaktadir. Ozellikle yiiksek boyutlu arama
alanlarinda etkili olduklari i¢in ¢ok boyutlu problem

optimizasyonuna yaklasimlarindan kaynakli Gznitelik

secimlerinde yaygin olarak kullanilmaktadir.

Bu c¢aligmada Physiobank MIT-BIH Aritmi veri
tabanindan aliman EKG sinyalleri kullanilmigtir [18-20].
Siniflandirilacak aritmi tipleri normal, sag dal bloku, sol dal
bloku ve pace ritmi olarak belirlenmistir. Oznitelik ana
kiimesinin olusturulmasinda dalgacik doniisiimii yontemi
kullanilmistir. 13 farkli tip dalgaciktan elde edilen 4
seviyedeki detay katsayilarinin ortalama, standart sapma,
enerji ve entropi degerleri kullanilarak 208 adetlik 6znitelik
havuzu olusturulmustur. GA kullanilarak bu havuz
icerisinden 16 adetlik, yapay sinir a8 testlerinde
smiflandirma bagarimini yiikselten dznitelik alt kiimesi elde
edilmistir.

1.  DALGACIK ANALIZI

Siirekli dalgacik doéniistimii (SDD) sinyal hakkinda
yiiksek ¢oziliniirliiklii zaman ve frekans bilgisi elde etmek
icin geligtirilmis  bir yontemdir. Siirekli Dalgacik
Dontisiimiinde, Kisa Siireli Fourier Doniislimii yerine
degisken boyutlu pencere kullanilmaktadir. Sikistirilmis ve
genigletilmis dalgaciklar ile saglanan coklu ¢oziintirliik
ozelligi sayesinde sinyale ait farkli oOzellikler elde
edilebilmektedir [21].

SDD, zaman-frekans atomlar1 W(t) ile s(t) sinyalinin
iliskilendirilmesi ile hesaplanarak , C(a,b) ile ifade edilen
dalgacik katsayilarim tiretir:

C(ab) = % Tos(t)‘{’* (#) dt 1)

b kaydirma, a ise dlgek katsayisidir ve frekans ile ters
orantilidir (a>0), “ * ” karmagik sayinin eslenigini ve W(t)
ana dalgacik fonksiyonudur.

Kesikli Dalgacik Doniistimii (KDD) sikistirma ve kaydirma
araliklarini kesikli hale getirir. Sayisal filtreleme teknikleri
kullanilarak hizli algoritmalar ile dalgacik katsayilar
hesaplanabilir. KDD su sekilde elde edilebilir

+00
Con = [ 5@ de @
Isaret analizinde siklikla kullanilan dyadic skalada

sikistirma katsayist 2, kaydirma katsayist 1 alinir ve
dalgaciklar soyle elde edilir

W (8) = z—m/ZLp(z—mt —n) 3

Ortogonallik 6zelliklerini saglayan Daubechies (DB),
Symlets (SYM), Coiflets (COIF) ve Bior (BIOR)
biyomedikal sinyal islemede yaygm kullanimi olan
dalgacik aileleridir [21].
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1.  GENETIK ALGORITMALAR

Genetik Algoritmalar (GA) evrimsel algoritmalarin alt
sinift olup analojisini Darwin’in dogal seleksiyonundan
temel alir. GA birgok probleme uyarlanabilir optimum veya
kabul edilebilir ¢6ziimii arama metodudur. GA” da genel
olarak iki ¢6ziim iireten caprazlama yontemleri 6n plana
cikarken, ¢ozlimler arasindaki gesitliligin artmasini bireyin
icerigini rastgele sekilde degistiren mutasyon yontemleri
saglamaktadir.

yapilar
igerisinde

GA tasariminda
bulunmaktadir. Bu
ozellestirilebilmektedir.

kullanilan baz1  genel
yapilarda  kendi

A. Gosterim

GA’ da kodlanmis ¢6ziime kromozom ad1 verilirken, bir
¢oziim igindeki karar degiskenleri genlerdir. Sekil 1°de
gosterildigi lizere genotip kodlamayr temsil ederken,
fenotip olasi ¢6ziimii temsil eder. Dolayisiyla, fenotipi
iretmek icin genotip kodunun ¢oziilmesi gerekir.
Varyasyon operatorleri, genotip seviyesinde hareket
ederken, uygunluk fonksiyonu ilgili kiginin fenotipini
kullanir. Dogrudan kodlamanin kullanildigi durumda,
genotip fenotipe benzer fakat dolayli bir kodlama
kullanilirsa, genotip ve fenotip farkli yapilara sahip olurlar

[22].
6zlimleme Fenotip
(Cozlim)
Yeniden Ortam
Uretme (evrim)

Varyasyon operatérleri
(mutasyon, ¢aprazlama vs.)

Uygunluk (kalite)

Sekil 1. Genotipe karsilik gelen Fenotip

B. Popiilasyon

Popiilasyon olasi ¢oziimlerin yer aldig alt kiimeyi ifade
etmektedir.  Baslangic  popiilasyonu ki  sekilde
olusturulabilir. Tamamen rasgele olusturulmusg
¢oziimlerden rasgele baslangic seklinde veya problemin
bilinen bir ¢oziimiiyle bulgusal baslangig seklinde
olugturulabilmektedir [22].

C. Uygunluk Gosterimi

GA’ da uygunluk fonksiyonu, tanimlanan probleme
yonelik aday bir ¢dziimii girdi olarak alip ¢ikis iireterek

¢Ozlimiin ne kadar iyi oldugunu, probleme ne kadar uyumlu
oldugunu gostererek olusturulan fonksiyon yapisidir.
Uygunluk degerinin hesaplanmas1 GA” da art arda yapilir
ve bu nedenle hesaplamada hizli olmalidir. Probleme en
uygun ¢oziimiin Uretilebilmesi i¢in ¢oziimiin ne kadar
uygun oldugunun veya verilen ¢dziimden kigilerin nasil
iiretilebileceginin nicel olarak 6lgebilmesi gereklidir.

D. Secilim Yontemleri

Genetik algoritmalarda sonraki nesillere kopyalanacak
bireylerin secilmesinde kullanilan birgok farkli yontem
bulunmaktadir. Seckin segilim, rulet-gark: se¢ilimi, turnuva
secilimi ve orantili segilim kullanilan ydntemlerden
bazilaridir. Bu yontemlerden bir kismi kombinasyon
halinde kullanilabilmektedir. Seckin secilimde her nesilden
en uygun olan bireylerin secilmesi garanti edilirken her bir
neslin en iyi veya en iyi birkag bireyi, gelecekte daha iyi bir
birey ortaya ¢ikmamasi durumunda yeni nesillere
kopyalanir. Orantili segilimde digerlerine gore daha uygun
bireylerin se¢ilmesi olasidir, fakat kesin degildir. Rulet-
cark: segilimi orantili se¢ilimin bir formu olup, yeni nesle
secilecek olan bireyin uygunlugunun rakiplerinden daha
yliksek veya diisiik olmasi baz alinarak belirlenir. Turnuva
secilimin de ise bireylerin alt gruplari daha biiyiik olan
popiilasyonlardan olusturulur ve tiim alt grup bireyleri
birbirleriyle yarisirlar. Her alt gruptan sadece bir birey yeni
popiilasyonu olusturmak {izere caprazlama islemi icin aday
olarak segilir [22].

E. Caprazlama Yontemleri

Caprazlamanin yaygin bi¢imleri arasinda, tek-nokta, n-
nokta ve bir-6rnek ¢aprazlamasi bulunmaktadir. Tek-nokta
caprazlamada, Sekil 2’ de gosterildigi lizere ¢aprazlama
noktasi olan k degeri rastgele segilir ve ebeveynlerin
kesimlerinin  degistirilmesi ile iki kok olusturulur,
ebeveynlerin bu boliimlerini degis tokus ederek yeni iki
birey yaratilir . Aymi sekilde birden fazla k noktasinin
rasgele belirlenmesiyle yeni iki bireyin tretilmesi n-nokta
caprazlamasi olarak adlandirilmaktadir [22].

Yeni Birey

1,0 01 1 0 1 0

Ebeveyn

Tek-Nokta
Caprazlamasi

1 0 0100 0 O

Cift-Nokta
Gaprazlamasi

Sekil 2. Tek-Nokta ve Cift-Nokta Caprazlamasi
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Bir-6rnek c¢aprazlamasinda kullanan iki ebeveyn,
kromozomlarinin boyutlarina gore yeniden birlestirilebilir.
Kromozomun her elemani rasgele secilir. Sekil 3’ te
belirtildigi {izere her ebeveyn, yeni bireyleri iiretmek i¢in
esit olarak katkida bulunur [22].

Ebeveyn Yeni Birey
Caprazlamasi

Sekil 3. Bir-Ornek Caprazlamasi

F. Mutasyon Yontemleri

Secilim yontemleri kullanilarak birey se¢imi yapildiktan
sonra yeni nesle aktarilacak olan bireyin uygunlugunun
artmast umuduyla rasgele degisimler uygulanmaktadir.
Bunlardan en basiti mutasyon olarak adlandirilir. Tipki
canlilardaki mutasyonlarmn bir geni degistirdigi gibi,
genetik bir algoritmada mutasyon, bireyin kodundaki tek
noktalarda kiigiik degisiklige neden olmasi olarak ifade
edilir.

Mutasyon yontemlerinden sik kullanimi olanlar Dbit
cevirme, rasgele sifirlama, takas mutasyonudur. Rasgele
sifirlama, rastgele segilen bir gene izin verilen degerler
grubundan rastgele bir deger atanmasi ile yapilir. Takas
mutasyonunda ise rasgele olarak kromozom {izerinde iki
konum seger ve degerlerin yerini degistiririz.

ikili sistem gosterimlerinde bit cevirme mutasyonu sik
kullanim1 olan mutasyon ydntemi olup ¢evirme operatorii
olarak tanimlanir [22].

IV. YONTEM

Bu c¢alismada genetik algoritma tabanli dalgacik
doniisiimiinden elde edilen 6znitelik ana kiimesinden alt
kiime se¢imi uygulanmistir. Dalgacik  doniistimii
kullanilarak elde edilen 4 seviyedeki detay katsayilarindan
ayr1 ayrt olacak sekilde hesaplanan ortalama, standart
sapma, enerji ve entropi degerleri genetik algoritmada
Oznitelik uzay seti olarak kullanilmistir. GA sonuglari,
asagidaki parametre ayarlariyla elde edilmis segilime
dayanmaktadir:

e Caprazlama Olasihg:: 0.7

e  Mutasyon Olasihgi: 0.05

e Mutasyon Yontemi: Rasgele secilimle iki gen
degistirme

e Ebeveyn Secilimi: Turnuva Se¢ilimi

o Seckinlik: Var

e Caprazlama Yontemleri: Tek-nokta, Cift-nokta
ve Bir-6rnek

e Caprazlama Yontem Secilimi:
Segilimi

Rulet-Cark1

Onerilen GA tabanli 6znitelik seti secimi ve ikili sistem
gosterimi, popiilasyon olusumu, uygunluk fonksiyonu ve

sistem mimarisi asagida alt bagliklar  halinde
tanimlanmaktadir.
A. Ikili Sistem Gosterimi

Bu c¢alismada oOznitelik ana kiimesi, Sekil 4’de

goriildiigii iizere 13 adet farkli dalgacik tipinden dalgacik
ayristirmasi yapilarak 4 seviyede elde edilen detay
katsayilarindan ortalama, standart sapma, enerji ve entropi
degerleri hesaplamasi yapilarak olusturulmustur.

DALGACIK TIPI

4 Seviyedeki Detay Katsayilarn
dld2d3d4

A 4 A 4 h 4 A 4

Standart
Sapma

Ortalama Enerji Entropi

Sekil 4. Oznitelik Ana Kiime Olusturma Yéntemi

Bireylerin genotip ve fenotip kodlamalar1 1 ve 0’lardan
olusan ikili sistem dizilimi ile gosterilmektedir. Sekil 5°te
goriildigi iizere genotip iginde ilgili dalgacigin hangi
seviyesinin secildigi “1” ile gosterilirken, diger seviyeler
“0” ile ifade edilir. Fenotipte ise her seviye igin hangi
Ozniteliklerin se¢ildigi gosterilir.

Bu c¢alismada 52 uzunluklu genotipten, 208 uzunluklu
fenotip elde edilmistir. Fenotip uygunluk fonksiyonu
hesaplamalarinda kullanilmistir.
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Sekil 5. Genotip ve Fenotip Yapisi

B. Popiilasyon Olusumu

Rasgele olusturulan baglangi¢ popiilasyonunda 2
seviyeli turnuva se¢ilimi uygulanmistir. Popiilasyondan
rasgele secilen birey sayist kendi igerisinde ikiye
bolinmiistiir.  Olusturulan iki alt grup uygunluk
fonksiyonundan donen degerlere gore yanistirilmistir,
kazanan bireyler final havuzuna atilmistir. Final
havuzundan alinan ¢iftlerden yeni birey olusturmak igin
caprazlama uygulanmistir. Caprazlama yontemi oranlari
0.7 bir-6rnek, 0.2 gift-nokta ve 0.1 tek-nokta olarak
belirlenmis  olup  seciminde rulet-carki  secilimi
kullanilmustir. Her ¢aprazlamadan olusan 2 adet birey yeni
popiilasyon havuzuna atilmigtir. Eski popiilasyon ile yeni
popiilasyonda seckinlik degisimi uygulanmistir. Eski
popiilasyonun en iyi bireyinin uygunluk degeri ile yeni
popiilasyonda bulunan en iyi bireyin uygunluk fonksiyon
degeri karsilastirilip yiliksek olan yeni popiilasyonda
tutulmustur. Boylelikle bulunan en iyi birey tiim nesiller
boyunca popiilasyonda tutulmustur. Seckinlik
degisiminden sonra en iyi birey kayip olmayacak sekilde
mutasyon oranina bagli olarak rasgele zar atimi yapilir,
gelen zar degeri mutasyon oranindan diisiikse bireye iki gen
degisimi yapilarak mutasyon uygulanir, bu deger biiyiikse
mutasyon uygulanmaz. Bu c¢alismada popiilasyondaki
bireyler %5°lik ihtimal ile mutasyona girebilmektedir.

C. Uygunluk Fonksiyonu

Bu ¢aligmada 6znitelik setinin aritmileri siniflandirmada
yapay sinir ag1 testleri sonucunda yiiksek basarim orani
gostermesi  beklenmektedir. Uygunluk fonksiyonunda

popiilasyondaki bireylerin fenotipleri kullanmaktadir ve
208 adetlik oOznitelik ana kiimesinden 16 adet Gznitelik
fenotipe gore secilerek yapay sinir agina 16x27454° lik
giris matrisi verilmektedir. Yapay sinir agi egitim
fonksiyonu olarak Levenberg-Marquardt (trainlm)
algoritmast se¢ilmistir [23]. Popiilasyondaki bireylerin
olusturdugu 16x27454 liikk matrislerden %70 egitim, %15
test ve %15 dogrulama verisi yapay sinir aginda rasgele
dizilimle segilmis olup smiflandirma algoritmasinda 10
sakli katmanda egitilip test edilmistir. Yapay sinir agindan
elde edilen test ve dogrulama verilerinin dogruluk orani (4)
numarali denklem kullanilarak hesaplanmustir.

Dogruluk A yilizde orami gercek pozitif TP ve gergek
negatif TN toplaminin, gercek pozitif TP, yanlis pozitif FP,
gercek negatif TN ve yanlis negatif FN toplamina orani ile
belirlenir. Dogruluk A yiizde oram1 su sekilde ifade
edilebilir

A TP + TN o0l (4)
= TP+ FP+ TN+ PN 100[%]

GA’ de kullanilan uygunluk degeri yapay sinir aginda
normal, sol dal bloku, pace ritmi ve sag dal bloku
sinyallerinden elde edilen test ve dogrulama verilerinin ayri
ayr1 dogruluk oranlarinin, sirasiyla ANormal, ALBBB,
APaced ve ARBBB , toplanip ortalamasinin alinmasi ile
elde edilmistir. Uygunluk su sekilde ifade edilebilir

5
_ Anormar + ALeee + Apacea + AreB ©)
Uygunluk = 2
Hesaplanan bu deger popiilasyondaki bireylerin

uygunluk degeri olarak alinmis olup, genetik algoritmada
maksimize edilmeye ¢aligilmaktadir.

D. GA Tabanli Sistem Mimarisi

Bu ¢alismada uygulanan GA sistem mimarisi Sekil 6’da

gosterilmektedir. Sistem mimarisinden yola ¢ikilarak
calisma yapisi asagida belirtilen adimlarda
agiklanmaktadir.

(1) Ana Oznitelik Veri Seti. Bu asamada MIT-BIH veri
tabanindan alinan 4 farkli aritmi tipi 6rneklerinden dalgacik
dontistimii kullanilarak 208x27454°liikk ana Oznitelik veri
seti elde edildi.

(2) Genotipten Fenotipe Cevirme Islemi. Bu adim, her
parametreyi ve Ozellik kromozomunu genotipinden bir
fenotipe doniistiiriir.

(3) Veri Setinden Secilen Oznitelik Seti Cikarimu.
Genotipten fenotipe ¢evirme igleminden sonra ana 6znitelik
setinden secilen 16 adet 6znitelik ayrigtirilir.
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(4) Uygunluk Fonksiyonu Degerlendirmesi. Alt 6znitelik
veri seti %70 egitim, %15 test ve %15 dogrulama verisi
olarak yapay sinir aginda kullanilmak {izere bdliiniir.
Yapay sinir agr egitimi smiflandirma  dogrulunu
hesaplamak i¢in test ve dogrulama veri setini kullanilir.
Siniflandirma  dogrulugu elde edildiginde her birey
uygunluk fonksiyonu ile degerlendirilir.

(5) Sonlandwma Kriteri Dogrulandi mi? Sonlandirma
kriteri dogrulandiysa bulunan en iyi 6znitelik setine geri
doniiliir aksi halde genetik operasyon ¢alismaya bir sonraki
nesilden devam eder. Bu ¢alismada sonlandirma kriteri
atanan nesil sayisi olarak belirlenmistir. Verilen nesil sayist
tamamlandiginda sonlandirma kriteri dogrulanmis olur.

(6) Genetik Operasyon. Bu adimda, sistem, se¢ilim,
¢aprazlama, mutasyon ve yer degistirme dahil olmak iizere
genetik islemlerle daha iyi ¢ozlimler aramaya devam eder.

Ana Oznitelik Veri Seti

o
Popiilasyon

Genotipten
Fenotipe
Cevirme

Islemi l

Alt Oznitelik Veri
Setini Béime

Veri Setinden Segilen
Bznitelik Seti Gikarimi

Ebeveyn Segilimi

I
Caprazlama l l l

Seckin Secilim
Egitim N Dogrulama
o
E verisi Test Verisi Verisi
Yeni Bireyler %
: l
o
a
1 Mutasyon =
Yapay Sinir Agl

Yeni Popllasyon

Siniflandirma igin Test ve
Dogrulama Verisi Dogruluk
Hesaplamasi

Uygunluk Fonksiyonu
Degerlendirmesi

I—l Sonlandirma
Genetik O Kriteri
Hayir Dogruland: mi?

l Evet

Bulunan En iyi
Oznitelik Alt Seti

Sekil 6. GA Sistem Mimarisi

V. SONUCLAR VE TARTISMA

Calismada MIT-BIH Aritmi veri tabanindan alinan
orneklerden elde edilen 7198 adet normal, 6902 adet sol dal
bloku, 6332 adet sag dal bloku ve 7022 adet pace ritmi
vurusu kKullanilmistir. Toplamda 27454 6rnek kullanilarak
13 adet aday dalgacik igcin 4 seviyedeki dalgacik
katsayilarinin  ortalama, standart sapma, enerji ve
entropisinden  olugan  16x27454  Oznitelik  setleri
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birlestirilerek 208x27454°liikk ana Oznitelik se¢im kiimesi
elde edilmistir.
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T T

100 T
—#— En Iyl Birey
89t (a) En Kéti Birey
98
o7 | [ EEPRESHE A A S -+ -+
o
@
=
a 85t
=
=
5 gaf
)
=
=)
93
92 -
a1
90
89 L 1 .
0 5 10 15 20 25 30
Nesil
Nesil Sayisi: 30, Popiil :70
100 T T T
—+#— En iyi Birey
< (b) — En Kotd Birey
98 4
& sk ¥
4 -
-
5]
g
& esf A
=
3
S o4
>
=
=)
93 - 4
92 4
91 4
90 - 4
89 - L " .
0 5 10 15 20 25 30
Nesil
Nesil Sayisi: 35, Popiilasyon:100
1y ! ! T T T
¥ En lyi Birey
99 (C) <— En Kétl Birey | |
98 4
B 2. . L L e .
97 - FEEEEEEE ]
A
_ 9T 1
@
§ 95 4
x
2
5 94
o
>
=)
93 il
92 4
91 1
90
89 : . \ L
o 5 10 15 20 25 30 35
Nesil

Sekil 7. Nesillere gore En Iyi ve En Kotii Birey
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GA yontemi kullanilarak 208 adetlik 27454 6rnekten 4
seviyedeki detay katsayilarinin se¢imi yapilarak segilen
katsayilardan ortalama, standart sapma, enerji ve entropi
degerlerinden olusan 16 adetlik alt Oznitelik seti elde
edilmistir.

Nesil ve popiilasyon sayilarinda degisiklik yapilarak
tespit edilen en iyi ve en kotli bireylerin uygunluk
fonksiyonu karsilagtirmas: Sekil 7°de gosterilmektedir.
Sekil 7 (a)-(c) incelendiginde nesiller boyunca iiretilen
yeni bireylerin uygunlugu artmis olup mutasyon sayesinde
lokal optimumda takilan bireylerin optimum sonuca
yaklastig1 gdzlemlenmistir. Sekil 7 (c)’ de goriildiigii iizere
6. ile 11., 16. ile 22. nesil arasinda lokal optimumda kalan
birey, sirasiyla 11. ve 22. nesilde mutasyona ugrayip lokal
optimumdan kurtulmustur.

Tablo | ’de 3 farkli nesil ve popiilasyon denemesi
sonucunda elde edilen en iyi ve en kotli Oznitelik seti
kargilagtirmalart verilmigtir. COIF2 ve COIF5 dalgacik
tiplerinin igerisinde yer aldig1 6znitelik alt kiimesi diisiik
basarim gosterirken, DB2, BIOR1.5, BIOR2.6 ve BIOR3.5
dalgacik katsayilarindan olusan alt 6znitelik seti hem 30
nesil sayist 70 popiilasyonda hem de 35 nesil sayis1 100
popiilasyonda bulunan en basarili 6znitelik seti olarak tespit
edilmistir.

GAElde GA Sonuglan
SEd"el” Nesil Sayisi:30 | Nesil Sayis:30 | Nesil Sayisi:35
onuclar Popiilasyon:50 | Popiilasyon:70 | Popiilasyon:100
En Iyi Sonuc
icin
Uygunluk 97,06 97,32 97,36
Degeri %
DB2 (d1) DB2 (d1) DB2 (d1)
+ + +
Bulunan En COIF2(d4) BIORL.5 (d1) BIORL.5 (d1)
Tyi Oznitelik + + +
Seti BIOR1.5 (d2) | BIOR2.6 (d4) BIOR2.6 (d4)
+ + +
BIOR2.6 (d4) | BIOR3.5(d4) | BIOR3.S5 (d4)
En Kétii
Sonug i¢in 87,39 89,05 89,95
Uygunluk
Degeri %
DB4 (d2) DBZ+(d2) SYMf (d2)
+
Bulunan COIF2 (d1) COIF2 (d1)
_ En Ktii SYM+4 (d1) + +
Oznitelik Seti COIF5(d1+d2) COIIiS(dZ) BIORii.S (d3)
BIOR5.5(d2) | BIOR5.S5 (d2)
Seed Degeri 1408513609 1406764815 1411520240

Tablo I. GA Sonuglari

GA tarafindan bulunan en iyi sonug, dalgacik tiplerinden
elde edilen standart oznitelik setlerinden elde edilen test
sonuglartyla karsilagtirilmigtir. Kargilagtirma Tablo Il de
gosterilmektedir.

Yapay Sinir Ag1 Dogruluk Hesaplama
Dalgacik 16 Yiizdeleri
Oznitelik Setleri . . Test ve Dogrulama
Egitim Verisi Verisi Doz
< erisi Dogruluk
Dogruluk Oram % Oram %
DB2 (d1)
+
BIOR1.5 (d1)
+ 97,39 97,36
BIOR2.6 (d4)
+
BIOR3.5 (d4)
DB1
(d1+d2+d3+d4) 9.7 94,28
DB2
(d1+d2+d3+d4) 94,64 94,48
DB4
(d1+d2+d3+d4) 95,09 95,09
DB6
(d1+d2+d3+d4) 93,97 93,75
DB10
(d1+d2+d3+d4) 94,06 93,9
SYM4
(d1+d2+d3+d4) 94,98 94,74
SYM6
(d1+d2+d3+d4) 94,88 94,5
COIF2
(d1+d2+d3+d4) 94,12 93,75
COIF5
(d1+d2+d3+d4) 93,15 93,15
BIOR1.5
(d1+d2+d3+d4) 93,45 93,6
BIOR2.6
(d1+d2+d3+d4) 94,47 94,52
BIOR3.5
(d1+d2+d3+d4) 92,86 92,63
BIOR5.5
(d1+d2+d3+d4) 94,35 93,76

Tablo Il. Yapay Sinir Ag1 Dogruluk Hesaplama Yiizdeleri

13 adet farkli dalgacik tipinden, her bir dalgaciktan ayr1
ayr1 4 seviyede katsayilar elde edilerek bu katsayilardan
ortalama, standart sapma, enerji ve entropi degerleri elde
edilerek 16x27454 liik dznitelik setleri olusturulmustur. Bu
setler karsilastirmanin birebir olabilmesi adina GA’da
kullanilan uygunluk fonksiyonundaki yapay sinir agi
parametreleri baz alinarak degerlendirilmigtir. 13 adet
dalgacik tipi igin egitim, test ve dogruluk oranlart
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hesaplanmistir. Bu oranlar GA’ da bulunan en iyi sonugla
karsilastirildiginda, GA yontemiyle tespit edilen 6znitelik
setinin yapay sinir agindaki basarim orani digerlerine gore
daha yiiksek oldugu gézlenmistir.

VI. VARGI

EKG sinyal ayristirmasinda kullanilan farkli 6znitelik
setleri farkli siniflandirma bagarimi gosterebilmektedir. Bu
ylizden de bu caligmada sinyale uygun Oznitelik setinin
seciminin  genetik  algoritma yontemi kullanilarak
yapilmasi Onerilmistir. Farkli dalgacik tiplerinden elde
edilen oOznitelikler se¢im havuzu olarak kullanilmustir.
Sonuglar da genetik algoritma yontemi ile siiflandirma
dogrulugunu yiikselten 6zniteliklerin tespit edilebildigini
ve farkli tip dalgaciklarin farkli seviyelerde secilen
katsayilarindan elde edilen 6znitelik setinin standart olan
tek-tip dalgaciktan elde edilen katsayilara gore EKG aritmi
siniflandirmasinda basarimi  yiikselttigini  gdstermistir.
Sonraki ¢aligmalarda 6znitelik se¢im kiimesine farkli
yontemlerden elde edilen  Oznitelikler dahil edilerek
genetik algoritmada se¢imin basarimini arttirma yoniinde
daha fazla parametre testi yapilmasi hedeflenmektedir.
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