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OZET

Genetik algoritmalar, biyolojideki dogal segilim ilkelerini taklit eden ve
optimizasyon problemlerini ¢zmeye yarayan hesaplamah ydntemlerdir. Hem
kombinasyonal hem de reel say1 optimizasyon problemlerinde kullamlabilen
genetik  algoritmalarin en  biiylk Gstinlidgi problemin global optimumunu
belideyebilmesidir. Bkonometride, modelde yer almasi gerektigi halde modele
dahil edilmeyen degisken sorunu parametrelerin sapmalt tahmin edilmesine sebep
olmaktadir. Modele dahil edilmeyen bir defisken varsa bu degiskenin tespit
edilmesi bir optimizasyon problemi olarak dustniilebilir ve genetik algoritmalar ile
cozllebilir. Bu makalede modelden diglanmus tek bir golge degiskenin belirlenmesi
problemi modelden dislanmus birden gok goige degisken problemine genigletildi.
Yapilan Monte Carlo similasyonlarr sonucunda diglanmis degisken sapmasinin
azaltilabilecegi ve bu degiskenlerin yaklasgik olarak belirlenebilecegi gosterildi.

Anahtar Kelimeler: Genetik Algoritma, Eksik Degisken Sapmast

ABSTRACT

Genetic algorithms are computational methods for solving optimization
problems which mimic the natural selection principles in biology. Having ascendant
abilities on searching global optima is the major advantage of genetic algorithms
which can be used for both combinatorical and real valued search problems. In
econometrics, omitting a relevant variable from the model affects omitted variable

~bias and parameters arc estimated smaller or higher than what they must be.
Searching for an omitted variable if exists, can be thought as an optimization
problem and sofved by genetic algorithms. In this article we extend the problem of
searching an omitted dummy variable task to problem of searching more than one
omitted dummy problem. Monte Carlo simutation results show that method can be
used to reduce omitted variable bias and determine the omitted variables
approximately.

Keywords: Genetic Algorithms, Omitted Variable Bias.
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GIRIS

Genetik  algoritmalar,  bir
probleminin biyoloji bilimindeki dogal se¢ilim
ilkelerine  gbre ¢Oziilmesi  i¢in  geligtirilmig
hesaplama yontemleridir. Bu yontemler, rasgele
belirlenmis  aday
{chromosome) ile ifade edilip, bu kromozomlarin

optimizasyon

¢Oziimlerin ~ kromozomlar

caprazlanmasi {crossing-over) ve
mutasyonlanmast  (mutation) ile yeni dol
(offspring) ¢oziimlerin  olusturulmasi,  ortami

belirleyen ama¢ fonksiyonuna (fitness function)
iyi uyum saglayan genlere {gene) sahip
kromozomlarin yasatilmasi ve uyum
saglayamayanlann da topluluktan (population)
atilmasi ilkelerine dayanmaktadir.

Genetik algoritmalarin difer optimizasyon
yontemlerinden en Snemli farla, bir topluluga
dayanmasi, diger bir deyisle problemin ¢oziim
aranmasi igleminin birden fazla
topluluk yesi tarafindan paralel bir sekilde
yapilmasi, bu sayede de yerel optimum noktalara
takilmadan problemin global optimum ¢6ziim
noktasinin elde edilebilmesidir, Diger bir ¢ok
optimizasyon yonteminde, optimize edilecek olan
fonksiyonlarin tiirevlenebilir olmasi gerekliligine
karsin genetik algoritmalar ile tiirevlenemeyen
amag fonksiyonlart da optimize edilebilir.

kiimesinin

Ekonometride modelde yer almasi gerektigi
halde modele dahil edilmeyen degiskenler, tahmin
edilen parametre tahmincilerinin sapmali (biased)
olmasina, gozlem sayist arttinldiginda dahi bu
sapmanin ortadan kalkmamasma (inconsistent)
sebep olmaktadir. Modelde yer almasi gerektigi
halde modele dahil edilmeyen degisken, bir golge
degisken (dummy) olabilecegi gibi reel sayi
degerlerine sahip bir dedisken de olabilir.

Tahmin  edilen  modelin  kalintilar
icerisinden acaba istatistiksel olarak anlamh bir
golge degisken c¢ikarilabilir mi? sorusu aslinda
tirevlenemeyen bir amag fonksiyonuna sahip bir
optimizasyon problemi olarak distinilebilir.
Klasik algoritmalarla binlerce yil siirebilecek bu
arama igleminin genetik algoritmalar ile birkag
dakikaya indirilebilecegi  bilgisi  literatiire
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girmigtir, Bazi  durumlarda ise birden fazla
degisken modele dahil edilmesi gerektigi halde
dahil ediimemis olabilir. Bu ¢alismanin da pesinde
oldugu asil soru, modele dahil edilmesi gerektigi

halde dahil edilmeyen birden fazla golge
degiskenin vaklagik olarak belirlenip
belirlenemeyecegi olacaktir.

Bu calismanin 1. boéliimiinde  genetik

algoritmalar tamulacak, II. bdlimde modele
eklenmeyen tek bir gblge degiskenin genetik
algoritmalarla nasil belirlenebilecedi tartisilacak,
. bolimde modelde birden fazla golge
degiskenin eksik  bmakildiginda  genetik
algoritmalar ile tespit edilebilirligi tartigilacak ve
her iki yontemin de bagarisimn test edilmesi igin
bir Monte Carlo
yapilacakurr,

simiilasyon  ¢aligmasi

I. GENETIK ALGORITMALAR

Dogada ortama iyi uyum saglayan canllar
hayatta kalabilmektedir. Tiim bu canlilar hayatta
kalabilmek i¢in dogamn belirlemis oldugu birden
¢ok ama¢ fonksivonunu optimize etmeye
calisirlar,  Genetik  algoritmakar, Darwin ’in
Tiirlerin Kokeni (The Origin of Species) adl
eserinde  en iyl uyum saglayanin yagamasi
ifadesiyle iimlenen genetik stireclere, Ozellikle de
dogal secilim ilkesine dayanmaktadir (Dawid,
1999: 41). Holland’in 1975°te yazdig1 Adaptation
in Natural and Artificial Systems adli eseriyle
genetik algoritmalarin temelleri atillmug, rasgele
gibi goriinen canhlardaki adaptasyon siirecinin
olasilikli siirecleri matematiksel
gosterilmigir  (Holland, 1975). Pozitif ve
uygulamali bilimlerde, tzellikle de miihendislik
dallarinda sik¢a kullanilmaya baglayan genetik
algoritmalarin ekonometri biliminde de bazi reel
sayl ve kombinasyonal problemlerin ¢Oziimiinde
de kullanilmaya baglanmasi tesadif degildir.
Genetik  algoritmalar, kimeleme  analizinde
(Hruschka ve Ebecken, 2003), ARIMA
modellerinin tespitinde (Ong vd., 2005), model
seciminde (Balcombe, 2005, Hasmenia, Niaki,
2006), modelden dislanmig degiskenin sebep

olarak
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oldugu tahminci sapmasinin  arastirilmasinda
(Sessions, Stevans, 2006), dogrusal olmayan
ekonometrik modellerin parametre tahminlerinde
(Akyol, 2006), IMKB endeks verileri icin uygun
ARMA modelinin aranmasinda (Satman, 2007)
kullanilarak ekonometri  biliminde  de
kullanilmaya baglanmustir.

Genetik algoritmalar bir veya birden ¢ok
amag ~ fonksiyonunun optimize edilmesi igin
kullandan yéntemler bitinidir. Bu yontemlere
gore oncelikle rasgele belirlenmis p adet aday
¢oziim genler ve kromozomlarla ifade edilip bir
topluluk olusturulur. Gelenek olarak her bir gen 1
ve 0 degerleri ile ifade edilebilecegi gibi, reel
sayilarla veya sembollerle de ifade edilebilir
(Mitchell, 1999: 117).

Tablo 1.1 ‘de 3 aday ¢éziim ve bu aday
goziimierin kromozom gosterimi verilmistir.

Tablo 1.1. 3 Aday Coziim ve Kromozom Gosterimleri

Aday Coziim Kromozom Deferi
12 00001100
1 00000001
7 L 00000111

Tablo 1.1°deki aday ¢oziimlerin timiiniin de
kromozom uzunlugu & olarak belirlenmistir. Bu
uzunluk aday cozimlerin deger araligina gore
kigiiltulip ~ buyutilebilir. 00001100  olan
kromozom degeri ise 12 sayisimn ikili sayi
sisteminde gdsterimidir.

Iki  kromozom  arasinda  uygulanan
gaprazlama islemi genel olarak iki kromozomun
da ayni noktadan kesilip, birinci kromozomun ilk
pargas1 ile ikinci kromozomun ikinci pargasi
birlestirerek yeni bir kromozom olusturulmasi
seklindedir. Yeni olusan kromozoma dol
kromozom adi verilir. Benzer sekilde ikinci
kromozomun ilk pargasi ile birinci kromozomun
ikinci pargasi birlestirilerek baska bir dol
olusturulabilir, Tablo 1.1°deki 1. ve 2. aday
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¢Ozimlerin gaprazlanip dél kromozomlarnn elde
edilme siireci Tablo 1.2 ‘de gosteriimistir.

Tablo 1.2. Caprazlama Islemi ve Dol Kromozomlarn
Olusturulmast
Aday | Kromozo| Caprazlama Diil Yeni Aday
Ciiziim n Noktast Ciziim
00001100 | 00001 [ 100 | 0000100¢ ‘ 9

00000001 | 00000 | ool 00000100 4 J

Caprazlama iglemi, kromozomlarin tek bir
noktadan kesilerek yapilabilecefii gibi; kesme
isleminin birden ¢ok noktaya uygulanmasiyla da
gerceklestirilebilir.

Caprazlama olusan dol
kromozomlarin herhangi bir geninin degerinin ters
cevrilmesiyle, yani 1 olan degerin 0, 0 olan
degerin 1 yapumasiyla mutasyon islemi
gergeklestirilmis olur. Tablo 1.3%te Tablo 1.2°de
olusturulmus olan d&! kromozomlarin mutasyon

sonucu

islemine tabi tutulma siireci gosteriimistir.

Tablo 1.3. Mutasyon [slemi

= -
Aday | Kromezom | Mutasyon Yeni Yeni Aday
Cijztim Noktas Kromozom Ciiziim
9 00001001 00001001 01001001 73
L 4 000001900 00000100 J 00010100 20

Gorildugi iizere ¢aprazlama islemi iki aday
¢oziim civannda yeni ¢éziimler olusmasina sebep
olmaktadir.  Mutasyon iglemi ise degeri
degistirilen  genin  konumuna  gore  ddél
kromozomiari, ebeveyn kromozomlarin yakinma
veya uzagma disirebilmektedir. Tablo 1.3°te 9
degerini alan aday ¢6zimiin soldan ikinci geninin
degeri degistirilmistir.  Ikili say1 sisteminde
dugiinildiigiinde, yapdan bu ufak degisiklik, bu
kromozomun tam sayr karsilift olan 9 degerini
73’e gikarmustn. Tam tersine bu kromozomun
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eger sagdan birinci geninin degeri degigtirilseydi
9 olan tamsayr degeri 8 ‘e diisecekti. Bu
baglamda caprazlama ve mutasyon iglemleri
optimizasyon problemlerinde farkli gorevleri
istlenmektedir. Caprazlama islemi iki aday
¢ozime ait kromozomlarin genlerini bir araya
getirerek  yerel optimum noktalan aramakta,
mutasyon islemi ise ¢ozim uzayinda farkli
noktalara sicrayip global optimum: noktalan
aramaktady.

Genetik caprazlama ve
mutasyon islemleri rasgele secilmis kromozomlara
uygulanmamaktadir, Amag¢ fonksiyonunu en iyi
saglayan, bir diger deyisle, ortama en iyi uyum
saglayan kromozomlar caprazlanmakta, iyi
genlerin bir sonraki toplulugu olusturma sirecinde
rol oynamasi olasiliklan arttirilmaktadir. Bu da
genctik  algoritmalarda  segilim  (selection)
islemidir.

algoritmalarda

Genetik algoritma operatdrleri yukaridaki
gibi tammlannugken, genel bir genetik algoritma
Tablo 1.4'te oldugu gibi tanimlanabilir.

Tablo 1.4. Genel bir Genetik Algoritma

Adim 1 p adet kromozom igeren bir topluluk olugtur.

Adim 2: Kromozomlara ait degerlerin ama¢ fonksiyonuna
ne kadar iyi uyum sagladifim hesapla

Adim 3: Adim 2’de hesaplanan uyum degerlerine gére iki
kromozom seg ve gaprazla

Adim 4: Adm 3'de c¢aprazlanan dol kromozomlara
mutasyon operatdriini uygula

Adum 5: D&l kromozom sayisi p olana kadar Adim 3 ve
Adim 4’ tekrarla

Adim 6: D6l kromozomlarm olugturdugu toplulugu Adim
1*de olugturulan toplulugun dzerine kopyala

Adim 7: Yakmsama saglandiysa dur. Saglanmadiysa Adim
2’ye sigra

Tablo 1.4.‘te gosterilen genetik algoritma,
genetik  algoritmalar  igin  genel bir form
olusturmakta olup, problemin dogasina gore ¢esitli
ozellestirme yollarma gidilebilmektedir. Ornegin,
Adim 3 ve Adim 4‘te belirtilen ¢aprazlama ve
mutasyon  islemleri her kromozom  icin
yapilmayabilir veya bu islemlerin yapilma sikligi
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belirli oranlara tabi tutulabilir. Bu oranlara
caprazlama ve mutasyon olasiliklart adi verilir.
Adim 3’te gosterilen uyum degerlerine gore
islemi ise secilim operatoriini
gostermektedir ki, bu islem de problemin dogasina
gore cesitlendirilebilir. Ornegin rulet makinesi
seciliminde (Roulette Wheel selection) hiitiin
uyum degerleri bir rulet makinesinin hanelerine
yerlestirilir ve bu hanelere sanal olarak bir top
diigiiriiliir. Topun distiigi haneye ait kromozom
caprazlama 'igin secilir, Rulet makinesinin bu
hanelerinin genigliginin aday c¢bzime ait uyum
degerine gore degigtigini belirtelim. Bir diger sik
kullanilan segilim yontemi ise turnuva segilimidir
(Tournament selection). Bu secilim yGntemine
gore rasgele iki kromozom secilir, uyum degeri
yiksek olan kaydedilir. Rasgele iki kromozom
se¢me islemi bir kez daha yapilir ve yiikksek uyum
deferi  olan  kaydedilir. Kaydedilen bu iki
kromozom turnuvada basanh olmustur ve
caprazlanmaya  hak  kazanir, Genellikle
caprazlanma olasiliklart %80 gibi biiyiik degerler
olarak secilirken mutasyon olasiliklart %1 gibi
ufak tutulur.

gaprazlama

II. EKSIK DEGISKEN PROBLEMI
k >3 iken ger¢ek model

Y:ﬁ9+ﬂ1X1+ﬁ2X2+,..+ﬁka+g 2.1
ve tahmin edilen model
Y:BG+ﬂEX1+ﬂP_X2+---+}6ka (2.2)

olarak yazilabilir. (2.1) ‘deki &£, elemanlar

£ , 1=12,. olan, sifir ortalamah, bagimsiz

hata  terimidir. (2.2)‘de  gosterilen
denklemindeki parametre tahmincileri, regresyon
denkleminin en kiiciik kareler yontemi ile
hesaplandifi varsayimu ile, bu haliyle (2.1)‘de
gosterilen modelin parametrelerinin sapmasiz ve
en kiiciik vatryansh birer tahmincisidir. Eger (2.1)

tahmin

‘deki X,, modelden ihra¢ edilirse yeni tahmin

denklemi
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¥ :ﬁAo + BJXI +/—§2X2 +"'+Bk"X""“ 2.3

olacaktir,

ﬁk =0
ﬁO’ﬁi”ﬂz 7---aﬁk,1 ‘um

bilyilk mii kiigiik mii tahmin edildigi bilinemez
(Giiris ve Caglayan, 2005:616). Bir diger deyisle
(2.3) ‘deki parametre tahmincileri sapmali tahmin
edilirler.

olmadikga

gergek  degerlerinden

Thrag edilen degisken eger bir golge
degiskense bu problem genetik algoritmalar ile
¢ozilebilir. Sessions ve Stevans (2000) eger
modelde cksik bir golge degisken varsa bunun
belirlenebilecegini, reel sayr degerleri alan bir
degiskenin ise  belirlenmesi ¢abasinda bu
degiskenin olgme hatalart igerdigini gdstermistir.

X, degiskeni bir golge degiskense

X, {0} , i=12,..n 24)

seklinde gosterilebilir. Burada n, gbzlem sayisim
gostermektedir. Gozlem sayisimin 20 oldugu
diisiiniilirse modele eklenmeyen X, degiskeni

ornegin

11100001111000101011 (2.5)

gibi olabilir. Golge degisken ozellikleri de gbz
Oniine alinirsa

000111100001 11010100 2.6)

degiskeni i¢in hesaplanan parametre tahmincisinin
isareti (2.5)’de gosterilen degisken i¢in hesaplanan
parametre tahmincisinin igaretinin tersi olacak
fakat istatistiksel degerleri aym kalacakur, Ote

yandan eger (2.5)°deki degisken, modelden ihrag
edilen gergek degisken ise bu degisken haricindeki
herhangi baska bir golge degisken daha iyi bir
tahmin  denklemini  vermeyecektir.  Tahmin
denkleminin de kalitesi, eger diger bagimsiz
degiskenler ve bagimli degigsken sabit tutulursa,
belirlilik katsayisi R>
tahmin  denkleminin ~ R*  degerini en
biiyiikleyecek, istatistiksel olarak anlamli  bir
gblge degisken, modelde olmasi gerektigi halde
modele dahil olmayan golge degiskendir.

ile dlgiilebilir. Oyleyse

Gozlem sayisi 20 iken yazilabilecek tiim
miimkiin golge degiskenlerin sayist
2% =1,048,576 olacaktr. Tiim miimkiin golge

degiskenlerin modele eklenip, tahmin denkleminin
hesaplanmip, iclerinden en uygun modelin
belirlenmesi siireci bu haliyle ¢ok uzun siirecektir
Her bir golge degisken i¢in hesaplama siiresinin 3
saniye oldugu durumda, gereken toplam siire 36
giindiir. Gézlem sayisinin 30 oldugu durumda tim
hesaplamalar 102 yil siirecek, 50 oldugu durumda
ise iglem siiresi insanoglunun ortaya ¢ikigindan
gliniimiize kadar olan siirenin istiine gikacaktr.
250 elemanlt, olusturulabilecek tim mimkin
golge degisken sayis1 evrendeki atom sayisindan |
fazla olmaktadir. Genetik algoritmalar ile bu
islemlerin siireleri makul diizeye indirilebilir.

Genetik algoritma olugturulmadan nce

kromozom uzunluguna karar vermek gerekir.

Buradaki problemde kromozom uzunlugu gozlem
sayisma egittir. Amag fonksiyonu ise

R* —> En  biiyiik (2.7)

olarak tanimlanabilir (Sessions ve Stevans, 2006).
Rasgele secilecek olan p adet n  uzunluklu
kromozom, aday golge degiskenleri temsil edecek,
bu golge degiskenlerden R? degerini en
biiytikleyenler bir sonraki topluluktaki aday gdlge
degiskenleri ¢aprazlama ve mutasyonla olugturma
hakkina sahip olacaklardir. Bu, dogal secilim
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ilkeleri diliyle, ortami belirleyen R’ degerine en
iyl uyum saglayanlarinin hayatlarint ve soylanm
idame ettirme olasiliklaninin  digerlerine gére
yiiksek olmasidir.

III. BIRDEN FAZLA EKSIK
DEGISKEN PROBLEMI

Gergek model (2.1) esitliginde gosterildigi
gibi iken eger iki adet modelde yer almast gereken
degisken modele dahil edilmemigse tahmin modeli

Y=B+BX +BX,+. +BX,, @G

olarak yazilabilir. B6liim 2 ‘deki tahmin modelinde
oldugu gibi parametre tahmincileri olan

BO,B],,G'Z,.‘.,E,‘_Q tahmincileri sapmali tahmin

edilebilirler. Sapmantn ortadan kalduilabilmesi
icin modelde yer almast gereken degiskenlerin
modele dahil edilmeleri gerekir. Bolim 2'de
bahsedildigi iizere gbzden kacirilan veya iktisat
teorisinin  deginmedigi  bir golge degisken
sapmaya sebep olabilecegi gibi birden fazla
degisken de modele dahil edilmemig olabilir.
Problem bu haliyle buyiimekte, daha karmastk bir
problem olan, birden fazla eksik degiskenin
arastirilmast problemine dénismektedir.

Modele dahil edilmeyen m adet golge
degisken oldugunda aranmasi gereken 1 ve O‘larin
saytst nxm  olmaktadir. Her bir bilinmeyenin
islem siiresini ustel olarak arttirmast sebebiyle tilm
miimkiin durumlarin taranmasint gervektiren kaba
kuvvet (Brute Force) yontemler daha da imkansiz
hale gelmektedir.

Boliim 2°de deginilen genetik algoritmanin
genellestirilmig formu, bu tiir bir probleme ¢éziim
olarak sunulabilir. Amag¢ fonksiyonunun yine
tahmin edilen regresyonun R® degerinin en
biiyiiklemnesi olarsk belirlenmesi ve bu amag
fonksiyonunu en iyi saglayan golge degiskenlerin
olusturdugu kromozomlarin yasatilmast
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yontemiyle gercek golge degiskenler belirlenmeye
calisilabilir.  Birden fazla degiskenin arandigr
durumda 6zel bazt karmasik durumlar meydana
geleceginden,  defiskenler, tek  degiskenin
aranmast problemine gore daha ¢ok hatayla
belirlenebilirler.

Omegin model

Y =5+3D, +5D, (3.2)

seklinde deterministik bir model, D, ve D, golge
degiskenler olsun. D, =1 ve D, =0 iken
Y =10 olmaktadir. Benzer sekilde D, =0 ve
D, =1
Y =10 oldugu bilgist tek basina hangi gdlge
degiskenin | hangisinin ise 0 degeri almasi
gerektigi bilgisini vermez. Bu sorun parametre
degerlerinin birbirine ¢ok yakin oldugu durumda
meydana gelebilmektedir. Bu da modele dahil
edilmeyen birden fazla gdlge degiskenin
belirlenmesinde bir sorun yaratabilmektedir.

iken yine Y =10 olur. Dolayisiyla

Diger bir dezavantaj ise golge degiskenlerin
(2.5) ve (2.6) ‘daki gibi ters belirlenme
durumudur. Ters belirlenme  durumunda ilgili
parametre  tahmincilerinin
ozellikleri  degismez,

degiskene  dair
istatistiksel tahmin
regresyonunun  R®  degeri aym kalir fakat
parametre ters isaret ile tahmin edilir. Bu
dezavantajdan kurtulmak igin genetik algoritma ile
belirlenen golge degiskenlerin tersleri almarak
tahmin modelleri yeniden hesaplantp uygun model
secilebilir.

Yontemin ghivenilirliginin test edilmest icin
bir simiilasyon ¢alismast yaptlmistir. Oncelikle
modelde yer almast gereken tek bir gblge degisken
cikarulip genetik algoritmanin  bu  degiskeni
belirlemesi test edilmis sonra da bu ¢alismantn asil
konusu olan birden fazla gblge degiskenin
modelden ¢rkartlip genetik algoritma tarafindan
belirlenebilmesi test edilmistir.
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Ilk simiilasyon modeli,

i =100 iken,

Y:ﬂo +/8|X1 +ﬁ2X2 +ﬁ3X3 +ﬁ4D+€
(3.3)

gozlem sayist D, € {0,1} olan gélge degisken ve &, 0O ortalama

ve | varyansla normal dagilan hara terimidir. Tum
parametre ve degiskenler bdyle tanimlanmisken
Y degiskeni ise (3.3)te oldugu gibi tiiretilmistir.
Model bu haliyle bir ¢ok onemli ekonometrik
model varsayimini saglar .

seklinde olugturulmugtur. Burada parametreler
f.=5 , i=01234 olarak verilmistir, Her

bir X, ise ortalamasi 7 ve varyansi 16 olan bir

Simiilasyon igin yazilan program ise
genetik algoritma kullanarak sadece ¥ ve X
degerleri giilge  degiskeni,
regresyonunun  R* degerini en biiyilikleyerek
tahmin etmeye calismigtir. Similasyon 100 kere

veriyken tahmin

normal dagilimdan bagimsiz olarak cekilmistir.

Veri  dretme  slireci icerisinde  bagimsiz I )
degiskenlerin  ¢ekildigi dagilimun  §zellikleri, te}q a eldlpms ‘fe B sonuglar - Tablo  3.1°de
simitllasyon sonucunu degistirmeyecektir. gosterilmistir. Simiilasyonun ) c_laha ﬁ_lZla
(Wisnowski, 1999:69). D elemanlar teklflll.an1n331 .Sonu(;lan belirgin  sekilde
degistirmemektedir.

Tablo 3.1. Tek Eksik Degisken Simiilasyonu igin Tahmincilerin OHK Degerleri

Ly o~ A ~ ~

By JiA JiR i B, (Golge)
Eﬂﬁlzcﬁzg{flk Degiskenlerle Tabunin 0,246984 0,00147 0,001329 0.001262 4,090073
Gilge Degisken fhrag Edilmigken -
Tahmin Edilen Model 7,57294 0,010285 0,010833 0.009682 YOK
Genetik Algoritma ile Belirlenen Golge
Dejiskenle Tahmin Edilen Model 0,256063 0,00163 0,001356 0,0013%90 0'089844_J

Tablo 3.1°deki degerler simulasyon degiskenin tekrar modele eklenmesiyle OHK

sonug¢larindan hesaplanan ortalama hata kareleri
(OHK ~ Mean Square Error) gostermektedir.
OHK, parametre tahmincilerinin
varyanslarinin bir fonksiyonudur ve

degerleri kigilmiis, gercek golge degiskenin
modelde yer aldig1 duruma yaklasmistir

sapma. - ve ‘Ikinci modeli,  birinci
simiilasyon modeline benzer olarak iki golge

degiskenle yapilmsur.

simiilasyon

Simiilasyon modeli

Y:ﬂo +ﬁ1X1 +ﬁ2X2 +ﬂ3X3 +ﬁ4Dl +ﬁ5D3 +&
3.5

OHK (B) = Varyans + Sapma® (B4

olarak hesaplanir. Genetik algoritmanin modelden

ihra¢ edilen gdlge degiskeni ne kadar dogru
belirledigi  olgusit  i¢in OHK  kullanilmistr.
Tabloda goriildigi gibi ihrag edilen gdlge
degisken, OHK degerlerinin yiikselmesine sebep
olmustur. Genetik algoritma ile belirlenen gdlge

olarak belirlenmigtir. Tum degiskenler birinci
simiillasyon meodelinde oldugu gibi belirlemnis
fakat modele birinei simiilasyon modelinden farkh
olarak bir golge degisken daha eklenmistir.
Simiilasyon sonuglar: Tablo 3.2.*deki gibidir.
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Tablo 3.2. ki Eksik Degisken Simitlasyonu igin Talmincilerin OHK Degerlcri
5 5 b, Jz8 ByGolgey | f;(Golge)
Tiim ve Gergek Degiskenlerle
Tahmin Edilen Model 0,273559 0.00131208 0,00125847 0.0015686 0,0737118 0,0838205
Golge Degigkenler Thrag
Edilmisken Tahmin Edilen 24,9454 0,0194383 0,0178876 0,0210105 YOK YOK
Model
Genetik Algoritma ile ]
Belirlenen Golge Defiiskenle 1,14918 0,003515554 | 0,003484841 0.00325021 0,607537 0,514738
Tahmin Edilen Model
Simiilasyon sonunda OHK degerleri icin subjectif bir kanit olarak goriilebilir. Golge
yamnda tahmincilerin = aldii  degerlerin  de degiskenlerin modelden ¢ikartilmasiyla parametre
gorillmesinde fayda olabilir. Tablo 3.3. ‘te tahmincileri, dzellikle de /3, ‘m tahmincisi, 5‘den
simiillasyon  sonunda elde edilen parametre uzaklasmstir. Buradaki etki, modele dahil

tahmincilerinin 100 iterasyon igin aldiklan
ortalama degerler gosterilmektedir. Veri iiretme
siirecinde tiim parametreler esit ve 5 olarak
verildiginden her bir hanedeki degerin 5'e
yakinligy yontemin basarisinin degerlendirilmesi

edilmeyen golge degiskenlerin dier bagimsiz
degiskenlerle arasinda bir iliski bulunmamasindan
dolayr eksik degisken  sapmasinin  sabit
parametreye yansimasi sebebiyle olmustur.

Tablo 3.3. Iki Eksik Degisken Simiilasyonu icin Tahmincilerin Ortalama Degerleri

B, b, B, z, B, Golge) B, (Golge)
Tim ve Gergek Degiskenlerle
Tahmin Edilen Model 4,95653 5,00196 4,99986 5,00381 4,98859 5,00882
Golge Degiskenler Thrag
Edilmigken Tahmin Edilen 9,64347 5,01369 5,00552 5,02011 YOK YOK
Meodel
Genetik Algoritma ile
Belirlenen Golge Degiskenle 5,02338 5.00063 5,00094 5,00931 4,88097 4,85717
Tahmin Edilen Model

Tablo 3.2 ve Tablo 3.3’te goriildiigii gibi,
modelde yer almasi gereken iki golge degisken
modelden ¢ikartildiginda parametre
tahmincilerinin  OHK  degerleri  yiikselmis,
parametre tahmincileri gergek parametre degerleri
olan 5‘ten uzaklagmus, genetik algoritma ile
bulunan gdlge degiskenler modele eklendiginde
OHK  degerleri  Kkiigiilmiis ve  parametre
tahmincileri gercek degerlerine  yaklasnmustir.
Golge degiskenlerin, bir eksik golge degisken

durumunda oldugundan daha dogru

belirlenememesi  dezavantaji  disinda, yontem,
daha az sapmali parametre tahmincileri elde etme
konusunda basarilidir.

SONUC

Ekonometrik bir modelin basanis1 biiviik
oranda modelde yer almasi gereken degiskenlerin
modele dahil edilmesi ve modelde yer almamas:
gereken degiskenlerin  de modelden  ihrag
edilmesine baglidir. Bu iki hata i¢inden daha kotii
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sonuglar dofuran modelde olmasi gerektigi halde
modele dahil edilmeyen degisken sorunu, tahmin
edilen parametre tahmincilerinin sapmah olmasina
neden olmaktadir. Ayrica bu sapma, &rneklem
biiyutiillerek ortadan kalkmayabilir. Bu baglamda
tahminciler hem sapmali hem de tutarsiz olurlar.
Modele dahil edilmeyen degiskenin bir golge
degisken olup olmadigi, eger golge degiskense
hangi degerleri aldig, genetik  algoritma
kullanilarak, yaklagik olarak kestirilebilir. Bu
caligmada, literatiire ek olarak, birden fazla gilge
degiskenin modelden ihrag edildigi durumda bu
degiskenlerin kestirilip kestirilemeyecegi
incelenmigtir. Sonug olarak gorilmiigtiir ki, her iki
durumda da ihrag edilen golge degiskenler
yaklagik olarak kestirilebilir fakat ihrag edilen
golge degiskenlerin sayisi arttikga, belirsizlik
artacagindan,  kestirim  giicii  azalacaktir,
Genellikle kac adet degiskenin modelden ihrag
edildigi bilinmediginden oncelikle tek bir dislanan
degisken vardir varsayimi yapilip birinci ydntem
denenip sonra birden fazla degisken arama
yontemine gidilebilir. AIC, BIC veya diizeltilmig
R?> degerlerine bakarak genetik algoritmanin
belirledigi kag degiskenin modelde yer alacagina
karar verilebilir. Bu ¢alismada &nerilen yontemler,
ckonometrik model kurma ve degigsken segme
islemlerinin tamamen mekanik hale getirilmesi
icin  degildir, Modelde  varclug  sebebi
belirlenemeyen bir degiskenin salt R>‘yi en
biiyiikliyor diye modele dahil edilmesi pek
bilimsel sayilamaz. Fakat genetik algoritma ile
belirlenen anlamli bir degigken, modelde eksik

degisken oldugu siiphesini dogurarak
aragtirmaciyt daha dogru medeller kurmaya
yonlendirebilir.
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