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    چکيده
مسئله محاسباتي و مهم   عنوانبه شناسيزیستدر علم  PSPاست. مسئله  قرارگرفته  موردبررسي، PSP) (ساختار پروتئيني  بينيپيش، با عنوان شناسيزیستدر این پژوهش، یک مسئله از علم 

با استفاده از . در این پژوهش،  است  NP-Hardاز نوع  مسائل    PSPشود. مسئله  ميشود كه كاربردهای زیادی مانند درمان سرطان و طراحي دارو دارد، و در صنایع مختلف استفاده  ميشناخته  

نسبت    بهتری  قبولقابل در زمان    را  PSPمسئله  است، توانستيم بهترین جواب بهينه سراسری    شده طراحي  كلاسيک  نتيکو الگوریتم ژمي  محاسبات كوانتواساس  الگوریتم ژنتيک كوانتومي، كه بر  

ها محدودیت ابعاد كيوبيت    و نيز  پروتئيندرجه آزادی حركت     كوانتومي است، با توجه به  رویکردبا    PSPدر این پژوهش هدف ما حل مسئله    ازآنجاكه.  یيممامشابه كلاسيک پيدا ن  هایالگوریتمبه  

مبتني بر كيوتریت،  ميی ژنتيک كوانتوهاهمچنين در این پژوهش برای الگوریتم .نمایيم  سازیپياده   هاآندرست حركت را با توجه به محدودیت ساختار ذاتي    كدبندی، توانستيم  هاو كيوتریت

كند. این جدول جستجوی جدید با  ميی كيوتریت استفاده  هااست، كه از سه گيت چرخشي برای بروز رساني ژن   شده فيمعری كيوتریت  ها یک جدول جستجوی جدید برای بروز رساني ژن

 .استی موجود مقایسه شده است كه، دارای تنوع و سرعت بهتر ها سایر روش

 ساختار پروتئيني  بينيپيشالگوریتم ژنتيک، محاسبات كوانتومي، الگوریتم ژنتيک كوانتومي،  :كليدی كلمات
 

 

 مقدمه -1
است.    PSP، مسئله  شناسيزیستمسائل در علم    ترینچالشيو    ترینمهماز    يکی

بس  PSPمسئله   زم  یاريدر  طراح  يکیولوژ ي ب   ی هانهياز  ]  ي مانند  بررس 1دارو   ي[، 

  رطان ، سمریمثل آلزا  هایماري[ و درمان از ب 2]یاهسته يسيمغناط د یتشد  یهاداده

 آمينواسيد   ی هادنباله  ن يارتباط ب   PSP[ كاربرد دارد. در مسئله  3،4] 1نسون يپاركو  

بهگيردميقرار    موردمطالعه  نيپروتئ  دمان يو چ تواند  مي،  PSPمسئله    نهي. جواب 

 ،یساختار   شناسيزیست  ک، یز يوفيب   ،يميوشيشامل ب   یو جد  برانگيزچالشمشکلات  

   را حل كند. يمحاسبات شناسي زیستو  يمولکول شناسي زیست

برا   یيها تمیالگور  ، از محققان  یاريبس بر اساس    PSPمسئله    جواب   افتنی  یرا 

در  2بس يآزاد گ  یانرژ  نیكمتر   یدارا  رای، زاندكرده  شنهاديپ  يکينامیترمود   هيفرض

توان به  ميرا  PSP[. مسئله 5است] ين يپروتئ یساختارها  یبرا  يکیولوژیز يف طی شرا

 یها جواب  سهیجهت مقا   اسبمن  یتابع انرژ  فی ( تعر1كرد: )  ميتقس  يدو مسئله فرع

تشخ و  جواب   قبول قابل  یهاجواب  صيمسئله  معرف 2)  قبولغيرقابل  ی هااز   ي( 

 یمقابله با مشکل فضا   یسازگار و قدرتمند برا  یابزارها  یكه دارا  يمناسب  تمیالگور 

 بزرگ است.  یجستجو

ی متفاوت و منحصر به  هاهر ساختار یا چيدمان این رشته پروتئين دارای ویژگي

است.    است  فرد متفاوت  دیگر  ساختار  و  با چيدمان  تواف  مز يجكه  سال  3ک يو  در 

را بر اساس    یاهيو فرض  قراردادند   ينيرا مورد بازب   ها نيپروتئ  ی تنوع ساختار  2003

  تواند ي م رشته پروتئيني یکآن موجببهكردند كه  انيب  هانيپروتئ د«یجد   دگاهی»د

بيان    1998در سال   4كرسنزی   .[6]  را اتخاذ كند   ی متعدد  ی ساختارها و عملکردها

 بيان   1973در سال   5.وتلافر ]7[  است   Hard -NPیک مسئله    PSPكرد كه مسئله  

مرتبه   ها به كمک یک تابع جستجوی جامع حداقل ده  هاچيدمان پروتئين  كرد كه

بوی [8]شود  ميانجام    تر سریع برای    2005در سال   6.  ژنتيک   بيني پيشالگوریتم 

در سال  7ا يماسيخ.  [9]ارائه كرد    PSPمسئله    دوبعدیجواب بهينه سراسری ساختار  

برای    1997 ژنتيک  ساختار    بيني پيشالگوریتم  سراسری  بهينه   بعدیسهجواب 

كرد    PSPمسئله   فابيو [10]ارائه  سال   8.  حداقل   کيژنت  تمیالگور   کی   2014در 

 بعدی سهدر مدل شبکه    PSPمسئله    یسراسر  نهيبهیافتن جواب    یرا برا 9چندگانه 

HP    136كه توانایي یافتن جواب بهينه سراسری رشته پروتئيني     [11]  كندميارائه 

 عضوی را دارد.  
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  دوبعدی در مدل  PSPم، مسئله لينب  ،نهیاند بومد ي بوروب   ،صادق 2021در سال 

  10ژانگ  .[12]مثلثي مطالعه و بررسي كردند و الگوریتم ژنتيک برای آن ارائه كردند 

  ی سراسر  نهيجواب بهیافتن    یرا برا 11ي کيتابو ژنت   یجستجو  تمیالگور  2010در سال  

  کي ژنت  تمیالگور   بيرك، كه ت[13]كرد  ارائه    HP  بعدیسهدر مدل شبکه    PSPمسئله  

قابل جستجو  یيبال   تيكه  جستجو  یسراسر   یدر  روش  و  در    یدارد  كه  تابو  

یک الگوریتم   2022. عطاری و مجد در سال  استتوانمند    ار ي بس  ي محل  یجستجو

 PSPمسئله    دوبعدیجواب بهينه سراسری ساختار    بينيپيش  كوانتومي برای ژنتيک  

كردند   ژنتيک    [14]ارائه  الگوریتم  اساس  بر  الگوریتم  این  سرعت    استكه  برای 

  است. شدهتركيب ميبخشيدن به انجام محاسبات، با محاسبات كوانتو

  ترین ساده  ها آنشود زیرا  مياستفاده   12ی شبکه هاز پروتئيندر پژوهش حاضر ا

[. پروتئين واقعي 15چيدمان پروتئين هستند ]  سازیشبيهبرای    مورداستفادهمدل  

رفتار یک   سازی شبيهیک مولکول بزرگ است كه حاوی صدها یا هزاران اتم است و 

غيرممکن   فعلي  فناوری  با  واقعي  پروتئيناستپروتئين  عملکرد  ها.  شبکه  ی 

كنند. ميكنند و به دستيابي به انرژی بهينه سراسری كمک  ميرا تسریع    هاالگوریتم

  عنوان به  آمينواسيد( هر اتم یک  i. )اندشدهتشکيلی شبکه از دو قسمت  هاپروتئين 

 معمولا به یک شبکه )  "هامهره"( همه این  iiشود، و )ميدر نظر گرفته    "13مهره "

 [.14شوند ]ميمکعبي( محدود 

است كه شامل    شدهاستفاده  HPبه نام مدل   ایشبکهدر این پژوهش از پروتئين  

یا قطبي( است. در مسئله    دوستآب)  Pیا غير قطبي( و    گریزآب)  Hهره  دو نوع م 

PSP  دنباله زنجيره  آمينواسيد،  این  بهينه  یافتن چيدمان  و هدف  دارد  ی ها وجود 

 دوبعدیمتصل است كه بهترین عملکرد انرژی )كمترین انرژی( را توسط ساختارهای  

دارد. مقالت زیادی وجود دارد كه از الگوریتم ژنتيک برای یافتن    بعدی سهیا ساختار  

مسئله   سراسری  بهينه  اما  ]13-11[كنند  مياستفاده    PSPجواب  هيچ    تاكنون، 

كند. با    كوانتومي استفادهكه از محاسبات  معرفي نشده    PSPالگوریتم برای مسئله  

مسئله   اینکه  به  مسئله  PSPتوجه  كه یک  نوع    سازی بهينه،  است،    NP-Hardاز 

محاسبات   از  باعثاستفاده  محاسبات    كوانتومي  انجام  سرعت  و ميافزایش  شود، 

الگوریتم تکاملي معروف و قدرتمند باعث یافتن    عنوان بهتركيب آن با الگوریتم ژنتيک  

 شود.ميواب بهينه سراسری را در زمان كمتری ج

روش از  نيز  الگوریتمامروز  و  مسئله  ها  برای  نویني  یادگيری    PSPهای  مانند 

  يق عم  یادگيری مدل   یک   AlphaFold2شود.  ماشين و یادگيری عميق استفاده مي

شركت   توسط  كه  توانا  یافتهتوسعه  DeepMindاست  در   يزیانگشگفت  یي و 

رو  هاينپروتئ  ی بعدار سهساخت  بينييشپ ا   ها آن  ينواسيدیآم  يتوال  یاز    یندارد. 

كه   ز   ها يشرفتپ  ترین بزرگاز    ي یک  عنوان بهمدل،  در    ي محاسبات  شناسي یستدر 

  يينتع  یبرا  موردنياز  ینهزمان و هز  يریچشمگ  طوربه  شود،يم  هشناخت  يراخ  یهادهه

های البته در این مقاله تنها روش  .[15-16]   را كاهش داده است  هاينساختار پروتئ

 شود.و ارزیابي مي موردبررسي PSPتيک موجود برای مسئله كلاسيک ژن

HelixFold-Single    بزرگ را با هزاران    ياسدر مق  ينيمدل زبان پروتئ  یکابتدا

اول  يليونم الگو  يهساختار   كند،يم  آموزيشپ  يخود نظارت  یادگيری  ی با استفاده از 

اطلاعات تکامل مشترک استفاده   یادگيری   ی ها براMSA  ی برا  یگزینيجا  عنوانبهكه  

 0]17[ خواهد شد

مسئله    كوانتومي برای در این پژوهش الگوریتم جدیدی از نوع الگوریتم ژنتيک  

PSP  یدوبعد تواند جواب بهينه سراسری مسئله در ساختار  مياست كه    شده معرفي 

تواند جواب بهينه سراسری برای مي، ولي با حفظ دقت، پيدا كند. همچنين  ترسریع

كوانتومي پيدا كند علاوه بر معرفي الگوریتم ژنتيک    بعدیسهدر ساختار    PSPمسئله  

 14، یک جدول جستجویبعدیسهو    دوبعدیدر ساختار    PSPبرای مسئله    جدید

برای توليد جمعيت جدید   نيزجدید  با  معرفي   مي  كوانتومي  شود كه در مقایسه 

روش كوانتوهاسایر  جدید  جمعيت  توليد  برای  موجود  تنوع    ترسریعميی  دارای  و 

 بيشتری است.

 روش تحقيق  -2
ژنتيک هاگام  ( 1)در شکل   الگوریتم  در  موجود  را  ی  دهد.  مينشان    كوانتومي 

است كه آن مراحل   يمعن  نیستاره )*( هستند، به ا   ی كه دارا   (1)مراحل شکل  

هستندمحاسبات    یدارا دكوانتومي  مراحل  دارا  گری،  ستاره  محاسبات    یبدون 

ژنتيک مانند    ک يكلاس ا  الگوریتم  ادامه  در  محاسبات    ،فصل  نی هستند.  مراحل 

 است.  شدهداده حيخلاصه توض طوربه ميكوانتو الگوریتم ژنتيک  ي،كوانتوم

 
 ]11[ميكوانتو ی موجود در الگوریتم ژنتيکهاگام -1شکل 

ژنتيک  هاالگوریتم  در در    ،PSPمسئله    یبرا  كدگذاری  یهاروش  ،شدهارائهی 

ژن است، در ساختار    N-1ی  هر كروموزوم دارا  ،بعدیسهو ساختار    ی ساختار دوبعد

هر    ،بعدیسه{ و در ساختار  R,L,U,D}  ینمادها  ی تواند بر روميهر ژن  ،دوبعدی

را   روميژن  بر  تخصU,R,D,L,F,B}   ی نمادها  یتوان  در    صي{  اما  الگوریتم داد. 

كوانتومي، پا  ،پایهاطلاعاتواحد    عنوانبه  تيوب يك  ژنتيک  در حالت  است    ه ی ممکن 
واحد    عنوانبه  كيوتریتدو،    نیاز ا   يدر هر برهم نه  ای   باشد، ⟨1|  هی حالت پا  ای ⟨0|

  ا یسه حالت  یک از  تواند در هر  ميسه است.    كوانتومي دارایعات در محاسبات  اطلا

نه  جاد ی ا  ی دیجد   كدگذاری لزم است روش    ن، ی نابرا باشد. ب   هاآناز    يدر هر برهم 

برای   يشش نماد حركتو    دوبعدیچهار نماد حركتي برای ساختار  شود كه بتواند  

 كند.  كدگذاریو كيوتریت  تيوب يبا استفاده از ك  بعدی سهساختار 

برای   كيوبيت  دو  ساختار    كدگذاریاز  در  حركتي  نماد  برای     دوبعدیچهار 

  ( 1)مطابق جدول    دوبعدیدر ساختار    PSPمسئله    كوانتومي برایالگوریتم ژنتيک  

مسئله    دوبعدیساختار    كوانتومي برایدر هر كروموزوم    ن،ی بنابرا  .ميكنمياستفاده  

𝑁)2ما   − ساختار    (1 در  حركت  یک  بيانگر  ژن  دو  هر  كه  داریم  كيوبيتي  ژن 

 . است  دوبعدی

 

توسط الگوریتم  دوبعدی ی حركتي ساختار هانماد كدگذاری جمعيت   -1 جدول

 ]14[ميژنتيک كوانتو

 مقدار كيوبيت دوم  مقدار كيوبيت اول  نام حركت 

 0 0 ( Upبال )

 1 0 (Downپایين )

 0 1 ( Rightراست )

 1 1 ( Leftچپ )
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الگوریتم  در    حركتي  شش نماد  كدگذاری  یبرا  تیوتر يك  کیو    تيوب يك  کی از  

استفاده   (2)مطابق جدول    بعدیسهدر ساختار    PSPمسئله    كوانتومي برایژنتيک  

𝑁)2ما    ن،ی . بنابراميكنمي −   ت ي وب يك  یهاشامل ژنژن آن،    N-1  كه، میژن دار (1

كه هر دو   (  است.زوج   ی هاژن)كيوتریت   یها شامل ژنژن آن،    N-1فرد( و یهاژن)

 .است  بعدیسهژن كيوبيت و كيوتریت بيانگر یک حركت در ساختار 

 

توسط الگوریتم   بعدیسهی حركتي ساختار  هانماد كدگذاری جمعيت   -2 جدول

 ژنتيک كوانتومي 

 كيوتریتمقدار  مقدار كيوبيت  نام حركت 

 0 0 ( Upبال )

 1 1 (Downپایين )

 0 2 ( Rightراست )

 1 0 ( Leftچپ )

 0 1 ( Fontجلو )

 1 2 ( Behindعقب )

 

جستجو  (3)جدول   م  كيوتریت  یهاژن  یجدول  نشان  برايرا  كه    ی دهد 

  ( 4)دارد. جدول    ازيمشترک ن   یجدول جستجو  ک یبه    كيوتریت   یهاژن  ي روزرسان به

 ن یچرخش ا   ی هاگيت   ( 2)و شکل    ت يوب ي ك  ی هاژن  ی برا 15ی كمکي جدول جستجو

 دهد.ميجدول جستجو را نشان 

 

 كيوتریت  یهاژن یجستجو برا  -3 جدول

𝑶𝒄𝒕𝒂𝒏 
𝑺𝒊𝒈𝒏(𝒂𝒎𝒑)  افزایش𝛼 افزایش𝛽  افزایش𝛾 

𝜶 𝜷 𝜸 

1 + + + 

Rotation Y 
(+) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Y 
(-) 

2 + + - 

Rotation Y 
(-) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Y 
(+) 

3 + - + 

Rotation Y 
(+) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Y 
(-) 

4 + - - 

Rotation Y 
(-) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Y 
(+) 

5 - + + 

Rotation Y 
(-) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Y 
(+) 

6 - + - 

Rotation Y 
(+) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Y 
(-) 

7 - - + 

Rotation Y 
(-) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Y 
(+) 

8 - - - 

Rotation Y 
(+) 

Rotation Z 
(-) 

Rotation X 
(-) 

Rotation Z 
(+) 

Rotation X 
(+) 

Rotation Y 
(-) 

 

 كيوتریت  یهاژن  یبرا كمکي  جستجو  -4 جدول

𝑥𝑖 𝑏𝑖 𝑓(𝑋) ≥ 𝑓(𝐵) عملگر 

0 0 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
0 1 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
0 2 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 
1 0 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
1 1 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
1 2 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 
2 0 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
2 1 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
2 2 False 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 
0 0 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
0 1 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
0 2 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑎 
1 0 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
1 1 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
1 2 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑏 
2 0 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 
2 1 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 
2 2 True 𝐼𝑛𝑐𝑟𝑒𝑎𝑠𝑒 𝑐 

 

 
 كيوتریت  ی هاژن یچرخش جدول جستجو یهاگيت -2شکل 

   ( 5). جدول  كوانتومي دارد  تيگ  کی فقط    تيوب يك  یهاژن  یجدول جستجو برا

  ن ی ا   يچرخش  ت يگ   ( 3) دهد. شکل  ميرا نشان    تي وب يك  ی هاژن  یجدول جستجو

است،    شده دادهنشان    ( 3)كه در شکل    طورهمان  دهد.ميجدول جستجو را نشان  

در    نشان داد.  دایره  کیتوسط    دوبعدی  یتوان در فضا ميرا    كيوبيت  کی   یهادامنه

است. اگر مقدار ضریب دامنه    شدهدادهنشان   yبا   𝛽 و مقدار    xبا   𝛼این شکل مقدار  

𝛼   با𝛽 ( 𝒔𝒊𝒈𝒏(𝜶𝒊𝜷𝒊) مثبت شود یعني در ناحيه )( هستيم و اگر  4شکل )  3و   1

  ( هستيم.4شکل )  4و  2منفي شود یعني در ناحيه 

 

 

 كيوبيت  یهاژن یجستجو برا  -5 جدول

𝑥𝑖 𝑏𝑖 
𝑓(𝑋)
≥ 𝑓(𝐵) 

Δ𝜃 

𝑠(𝛼𝑖 , 𝛽𝑖) 
𝛼𝑖𝛽𝑖 >

0  

𝛼𝑖𝛽𝑖

< 0 
𝛼𝑖

= 0 
𝛽𝑖

= 0 
0 0 False 0 0 0 0 0 

0 0 True 0 0 0 0 0 
0 1 False 0 0 0 0 0 
0 1 True 0.05 -1 +1 ±1 0 
1 0 False 0.01 -1 +1 ±1 0 
1 0 True 0.025 +1 -1 0 ±1 
1 1 False 0.005 +1 -1 0 ±1 
1 1 True 0.025 +1 -1 0 ±1 
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 كيوبيت  یهاژن ی چرخش جدول جستجو گيت  -3شکل 

 

 
 دایره توسط  ی بعد  2 یدر فضا كيوبيت یهادامنه شی نما   -4شکل 

 فهرست نمادها   -6 جدول

 توضيح  نماد 

𝛼   0|در حالت   قرار داشتناحتمال⟩ 

𝛽   1|در حالت   قرار داشتناحتمال⟩ 

𝛾   2|در حالت   قرار داشتناحتمال⟩ 

𝑏𝑖   بهترین كروموزوم كلاسيک یافته شده ژن ام در 

𝑥𝑖   ژن ام در كروموزوم كلاسيک در حال ارزیابي 

SD   انحراف استاندارد تابع تناسب 

𝑡̂   مقدار متوسط زمان اجرا 

𝑓  مقدار متوسط بهترین تابع تناسب یافته شده 

𝑓𝑜𝑝𝑡  بهترین تابع تناسب یافته شده 

T   اجرای الگوریتم  باریک  عملکردبرای بررسي  ایجادشده  هاینسلتعداد 

R    تعداد تکرار الگوریتم 

S   تعداد كروموزوم در هر نسل 

 

 جدول جستجوی برای كيوتريت  -3
ی كيوتریت  هابرای بررسي عملگر و توانایي جدول جستجوی برای بروز رساني ژن

شود. از این هشت تابع برای مياستفاده    ]21-20[  از هشت تابع آزمایش استاندارد

الگوریتم ژنتيک    كوانتومي دری  های بروز رساني ژنهاارزیابي و بررسي عملکرد روش

 .استشود. این هشت تابع استاندارد به شرح ذیل  مي كوانتومي استفاده 

 

De Jong Function 
𝐹1 = 100(𝑥1

2 − 𝑥2
2) + (1 − 𝑥1)2 

−2.048 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 2.48, 𝑖 = 1,2 
 

 تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه سراسری دارد 
𝐹1(1,1) = 0 

 

Coldstein Price Function 

𝐹2 = [1 +  (𝑥1 + 𝑥2 + 1)2

× (19 − 14𝑥1 + 3𝑥1
2 − 14𝑥2 + 6𝑥1𝑥2 + 3𝑥2

2)]
× [30
+ (2𝑥1 − 3𝑥2)2

× (18 − 32𝑥1 + 12𝑥1
2 + 48𝑥2 − 36𝑥1𝑥2

+ 27𝑥2
2)] 

−2 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 2, 𝑖 = 1,2 

 سراسری دارد تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه  
𝐹2(0, −1) = 3 

 

 

Schafer Function 

𝐹3 = 0.5 +
𝑠𝑖𝑛2(𝑥1

2 + 𝑥2
2) − 0.5

[1.0 + 0.001(𝑥1
2 + 𝑥2

2)]2
 

−100 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 100, 𝑖 = 1,2 

 

 تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه سراسری دارد 
𝐹3(0,0) = 0 

 
Monopole and Six-Peak Camelback Function 

𝐹4 = 10 +
sin (

1

𝑥
)

0.1 + (𝑥 − 0.16)2 

0 ≤ 𝑥 ≤ 1 

 

 تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه سراسری دارد 
𝐹4(0.1275) = 19.8949 

Dual-Pole and Six-Peak Function 

𝐹5 = (4 − 21𝑥1
2 +

1

3
 𝑥1

4) 𝑥1
2 + 𝑥1𝑥2 + (−4 + 4𝑥2

2)𝑥2
2 

−3 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 3, 𝑖 = 1,2 

 جواب كمينه سراسری دارد تابع آزمایش فوق دو 
𝐹5(−0.0898, 0.7126) = 𝐹5(0.0898, −0.7126) = −1.031628 

 

 

Multipeak Positive Function 
𝐹6 = 𝑒−0.001𝑥𝑐𝑜𝑠2(0.8𝑥) 

−2 ≤ 𝑥 ≤ 5 

 

 تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه سراسری دارد 
𝐹6(0) = 1 

 

Ackley Function 

𝐹7 = −20𝑒
−0.2√(

1

𝑛
) ∑ 𝑥𝑖

2𝑛
𝑖=1 − 𝑒

(
1

𝑛
) ∑ cos(2𝜋𝑥𝑖)𝑛

𝑖=1 + 22.71828 

(1 )  

(2 )  

 

(6 )  

 

(7 )  

(8 )  

 
(9 )  

(10 )  

 

(11 )  

(21 )  

 

(31 )  

(4 )  

(5 )  

 

(6 )  

(5 )  

(3 )  
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−5 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 5, 𝑖 = 1,2 

 

 تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه سراسری دارد 
𝐹7(0,0) = 0 

Rastrigin Function 

𝐹8 = 10𝑛 + ∑[𝑥𝑖
2 − 10 cos(2𝜋𝑥𝑖)]

𝑛

𝑖=1

 

−5.12 ≤ 𝑥𝑖 ≤ 5.12, 𝑖 = 1,2 

 

 سراسری دارد تابع آزمایش فوق تنها یک جواب كمينه  
𝐹8(0,0) = 0 

 

و  ،  30تا    10برابر با   تيبخش را با اندازه جمع نیدر ا   ذكرشده  آزمایش تابع    8ما  

ما   جی نتا  ( 7) . جدول میكرد  ی سازهيشب  0.009π تا  0.007πچرخش برابر با  ه یزاو

  𝑓تابع برازندگي است.    نه يمقدار به  یبه معنا  𝑓𝑜𝑝𝑡،  (7)دهد. در جدول  ميرا نشان  

استاندارد    افانحر 𝑠𝑑است.    جواب یافته شده   نبهتری   برازندگي  تابع  متوسط  مقدار

 تم یالگور   یاجرا  ی برا موردنياز  شده سپری زمان  متوسط   مقدار 𝑡̂تابع برازندگي است.  

 مقایسه شده است. ]20[با مرجع شماره    آمدهدستبهنتایج    است.

( جدول  در  ستون  7همچنين   )QGA  نتایج ژنتيک    آمدهدستبه،  الگوریتم  از 

از الگوریتم ژنتيک    آمدهدستبه، نتایج  QGA_3پایه كيوبيت است. ستون    كوانتومي بر

بدون استفاده از جدول است.   ها پایه كيوتریت با روش بروز رساني ژن  كوانتومي بر

بر پایه    شدههارائ  كوانتومي جدید، الگوریتم ژنتيک  QGA_Lookup_Tableستون  

 با استفاده از جدول است. ها كيوتریت با روش بروز رساني ژن

 

 ی دیگر هابا الگوریتم  شدهارائهمقایسه جدول جستجوی  -7 جدول

 

 PSPمسئله  كوانتومی برای يكژنت يتمالگور  -4
 

ژنتيک    یاجرا برایالگوریتم  ساختار    PSP.مسئله  كوانتومي  و    دوبعدیبرای 

 شدهانجام #C نویسيبرنامهاستفاده از زبان  كوانتومي با ستميبر اساس س  ، بعدیسه

رم    تی گابايگ Intel Core i5 ،6مشخصات  سيستمي با  ی بر رو  ها سازیشبيه.  است

و ژنتيک    ما   است.  شده انجام  10  ندوزیو  پيشنهادیالگوریتم  با    خود  كوانتومي  را 

شماره مرجع  ژنتيک  ژنتيک  هاالگوریتم  و  دوبعدیساختار    یبرا [  11]  الگوریتم  ی 

 . میكرد سهیمقا بعدیسه  ساختار  ی[  برا10،13] مرجع شماره

نمونه  (8)جدول   پنج  نشان    HPآمينواسيددنباله    شدهانتخاب،  كه  ميرا  دهد 

مسئله    نهيبه  جواب  افتنی  یبرا  هاتمیالگور  یيتوانا  شیآزما   یبرا  یاستاندارد  اريمع

 هستند. ، پروتئينيساختار  بينيپيش

 

 HPآمينواسيددنباله  شدهانتخابپنج نمونه  -8 جدول

 دنباله پروتئين طول شماره 

1 20 (𝐻𝑃)2𝑃𝐻(𝐻𝑃)2(𝑃𝐻)2𝐻𝑃(𝑃𝐻)2 
2 24 𝐻2𝑃2(𝐻𝑃2)6𝐻2 
3 25 𝑃2𝐻𝑃2(𝐻2𝑃4)3𝐻2 
4 36 𝑃(𝑃2𝐻2)2𝑃5𝐻5(𝐻2𝑃2)2𝑃2𝐻(𝐻𝑃2)2 
5 48 𝑃2𝐻(𝑃2𝐻2)2𝑃5𝐻10𝑃6(𝐻2𝑃2)2𝐻𝑃2𝐻5 

 

چرخش    یای و زوا   تيدو پارامتر، اندازه جمع  كوانتومي بهالگوریتم ژنتيک  عملکرد  

 ،شد از دو نوع جدول جستجو استفاده    پژوهش  نی دارد. در ا  يجدول جستجو بستگ

ی كيوبيت و یک جدول جستجو برای هایک جدول جستجوی برای بروز رساني ژن

 شود.ميی كيوتریت استفاده هارساني ژنبروز  

 

ابتدا الگوریتم ،  در  عملکرد  بررسي  خاتمه    برای    یجاد )ااست    شدهدادهشرط 

T=100   الگور توسط  الگور یتمنسل  سپس  و  یتم(.  كرده  اجرا  مقدار    درنهایت  را 

، 19. در شکل  دهدمي  یشنما  يخروج  عنوانبهمربوطه را  تابع تناسب  از    آمدهدستبه

𝑓   معنا اجرا  یبرا  هاخروجي  يانگين م  یبه  براR=10)  یتمالگور   ی ده    یه زاو  ی( 

 است.   شدهشناخته يت و اندازه جمع شدهشناختهچرخش 

كوتر   یهزاو  يبررس   یبرا  سازیشبيه  ینا   كهازآنجایي جدول  یتچرخش  در  ها 

جمع اندازه  و  رو  يتجستجو   حلراه  ینبهتر  یافتن   یبرا  QGAعملکرد    ی)ها( 

بنابرا  PSPمسئله    یبرا  ينهبه  سراسری زوا  یناست،  و   یایما  مختلف  چرخش 

بررس  های جمعيت را  مقاد ایمكرده  يمختلف  ما  اندازه  ب   چرخش   یای زوا   یر .    ين را 

0,001π    0.019وπ    یمداد  ييرتغ  0.001با مراحل  (x برا5در شکل    هاستون .)هر    ی

ده اجرا را   يخروج يانگين( و مR=10) یمجرا كرد را ده بار ا یتمچرخش، الگور   یهزاو

 (. 5در شکل  y)ستون   یمثبت كرد

با    سازیشبيه  این  آب   يتكروموزوم در هر جمع  20ابتدا  (،  5در شکل    ي)خط 

جمع  50سپس   هر  در  نارنج  يت كروموزوم  شکل    ي )خط  و  5در   70  درنهایت ( 

 ( انجام شد.5در شکل  ی)خط خاكستر  يت كروموزوم در هر جمع

 
بر    يتها در جدول جستجو و اندازه جمعیتچرخش كوتر یه زاو  تأثير -5شکل 

 . R=10 یبرا  بعدیسهدر ساختار  8دنباله جدول   ين اول تناسب تابع  يانگينم

 

از شکل    طورهمان ن   يت جمع  ید، د   توانمي  5كه    ينهبه  حل راهد  توان ميكمتر 

اندازه  يردقرار گ  يمحل  ينهبه  حل راهكند و ممکن است در    يدامسئله را پ  يجهان   .

 يشتریب   يار كند، اما زمان بس  يدا را پ  سراسری  ينهبه  حلراهد  توان ميبزرگ    يتجمع

 50را    يتاندازه جمع  كنيممي  يهتوص  ین،. بنابراشودميمحاسبات صرف    يلتکم  ی برا

 یای با در نظر گرفتن زوا   ، كنيدميمشاهده    5كه در شکل    طورهمان.  يدكن  يمتنظ

 كرد. يدارا پ یبهتر ينه به حل راه  توانمي، π 0.012و  π 0.010 ين چرخش ب 

دومين    ی ( براSD)  يارانحراف مع  یر چرخش بر مقاد  یایزوا   تأثيرقسمت    یندر ا

بد   شدهبررسي  8دنباله جدول   در    هاجمعيتتعداد    سازیشبيهمنظور در    یناست. 

برابر با    يتدر هر جمع  هاكروموزوم( و تعداد  T=50عدد )  50بر با  هر زمان اجرا برا 

20  ( ا است(  s= 20عدد  در  ، θچرخش    یهزاو  قادیرم  ، سازیشبيه  ین. 

𝑭𝒖𝒏𝒄𝒕𝒊𝒐𝒏 

𝑸𝑮𝑨 𝑸𝑮𝑨_𝟑 𝑸𝑮𝑨_𝑳𝒐𝒐𝒌𝒖𝒑_𝑻𝒂𝒃𝒍𝒆 

𝑓𝑜𝑝𝑡  𝑓 SD 𝑡̂ 𝑓𝑜𝑝𝑡  𝑓 SD 𝑡̂ 𝑓𝑜𝑝𝑡  𝑓 SD 𝑡̂ 

𝐹1 0.000 0.011 0.011 0.035 0.000 0.005 0.002 0.024 0.000 0.000 0.001 0.021 

𝐹2 3.000 3.050 0.132 0.034 3.000 3.000 0.001 0.022 3.000 3.000 0.001 0.019 

𝐹3 0.000 0.004 0.012 0.041 0.000 0.001 0.002 0.029 0.000 0.000 0.000 0.023 

𝐹4 19.895 19.895 0.001 0.014 19.895 19.895 0.000 0.011 19.895 19.815 0.116 0.013 

𝐹5 -1.031 -1.021 0.008 0.034 -1.031 -1.031 0.000 0.024 -1.031 -1.031 0.000 0.019 

𝐹6 1.000 1.000 0.000 0.018 1.000 1.000 0.000 0.012 1.000 1.000 0.000 0.014 

𝐹7 0.008 0.035 0.071 0.038 0.000 0.001 0.003 0.022 0.000 0.004 0.002 0.020 

𝐹8 0.013 0.051 0.152 0.037 0.000 0.002 0.032 0.024 0.000 0.004 0.008 0.021 

 

(14 )  

 

(15 )  

(14 )  

 

(16 )  
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(0,001π≤θ≤0,019μ)    مراحل انحراف   6شکل    .كندمي   ييرتغ  0.001با  نمودار 

 دهد. را نشان مي 8معيار تابع تناسب برای دومين دنباله جدول 

 
 .8 برای دومين دنباله جدولتابع تناسب  يار انحراف مع -6شکل 

كوانتومي  سازیشبيهبرای   ژنتيک  مسئله    شدهارائه  الگوریتم  در    PSPبرای 

. اندازه  ایمكرده( استفاده  8ل )جدو  HP  آمينواسيد، ما از نمونه دنباله  دوبعدیساختار  

برای (  0,001π)قرار داده شد. و از یک مقدار    50برابر    سازی شبيهجمعيت در این  

بروز رساني ژن استفاده سه زاویه موجود در جدول جستجوی برای  های كيوتریت 

 آمده است.  11و مقایسه نتایج با مراجع  سازیشبيه( نتایج 9شد. در جدول )

 

در ساختار   PSPمسئله  كوانتومي برای الگوریتم ژنتيک   سازیشبيهنتایج   -9 جدول

 .شدهانتخاببرای پنج دنباله   دوبعدی

 GA QGA دنباله

 19.069473505020142 - زمان )ثانيه( 1

چيدمان 

 ایجادشده 

30,
492 

1,117 

مقدار جواب 

 بهينه 

-9 -9 

 DLLURULUURDRDRURDDL - چيدمان 

 39.961580753326416 - زمان )ثانيه( 2

چيدمان 

 ایجادشده 

30,
491 

2,192 

مقدار جواب 

 بهينه 

-9 -9 

 LLURURDRRDRDLLDLDLULURR - چيدمان 

 174.38035345077515 - زمان )ثانيه( 3

چيدمان 

 ایجادشده 

20.
400 

9,206 

مقدار جواب 

 بهينه 

-8 -8 

 UURULUUULDDLULDDRDLDRRUU - چيدمان 

 668.992345180511486 - زمان )ثانيه( 4

چيدمان 

 ایجادشده 

301
,33
9 

32,313 

مقدار جواب 

 بهينه 

-14 -14 

ULDLULDLLLDRDRURDRURRDLDRDLL - چيدمان 
ULDLULD 

 2,568.93060549316410624 - زمان )ثانيه( 5

چيدمان 

 ایجادشده 

126
.54
7 

114,081 

مقدار جواب 

 بهينه 

-23 -23 

DLDLULDLULLLURURDRURRULLLLUL - چيدمان 
URRDRURDRURDRDLDDLL 

 

كوانتو  سازیشبيهبرای   ژنتيک  مسئله    شدهارائه  ميالگوریتم  در    PSPبرای 

دنباله  بعدیسهساختار   نمونه  از  )  HP  آمينواسيد،  اندازه 7جدول  شد.  استفاده   )

برای   (  0,001π)  قرار داده شد. و از یک مقدار  50برابر    سازیشبيهجمعيت در این  

بروز رساني ژن استفاده هاسه زاویه موجود در جدول جستجوی برای  ی كيوتریت 

از نوع پایان بعد از تعداد تکرار معين قرار داده   سازیشبيهشد. شرط پایان برای این 

 آمده است.  10و مقایسه نتایج با مراجع  سازیشبيه( نتایج 10شد. در جدول )

 

در   PSPمسئله  كوانتومي برایالگوریتم ژنتيک   سازیشبيهنتایج   -10 جدول

 . شدهانتخاببرای پنج دنباله  بعدی سهساختار 

 دنباله پروتئين GA  دنباله

1 
 11- 15- مقدار جواب بهينه 

 DFDRURBLBUFRFLFUBLD - چيدمان 

2 
 13- 13- بهينه مقدار جواب 
 DRDLDBULFULBRBRFRULBLFF - چيدمان 

3 
 9- 12- مقدار جواب بهينه 

 RURULUUFFDBDDFULBBBRULFF - چيدمان 

 

 و كارهای آينده  گيرینتيجه -5
 

ا ژن  نی در  رساني  بروز  برای  جدید  جستجوی  جدول  یک  ابتدا  ی  هاپژوهش، 

كوانتو ژنتيک  الگوریتم  و    ميكيوتریت  شد.معرفي  جستجو   مقایسه  جدول   یدر 

  كيوتریت   یهاژن  یهادامنه  رييتغ  یبرا  zو    x  ،y  يچرخش  یهاتياز گ  ،یشنهاديپ

 تریمتنوعی  ابزارها  ، ازμپارامتر  كه در مقایسه با  دهد  ميرا  امکان    این  شد كهاستفاده  

، مده آدستبهو نتایج    شدهانجام  سازی شبيهاستفاده شد. طبق    ها دامنه ژن  رييتغ  ی برا

  ی كيوتریت در مقایسه با پارامتر هاهای ژنجدول جستجوی جدید برای تغيير دامنه 

μ    بهينه سراسری  ميكند و  ميبهتر عمل به جواب  دست    تردقيقو    ترسریعتواند 

كند. پس   بروز    گيرینتيجهتوان  ميپيدا  برای  از جدول جستجو  استفاده  كه  كرد 

  كارآمد و بهتر از پارامتر   كوانتومي بسياری كيوتریت در الگوریتم ژنتيک  هارساني ژن

μ  پيدا كند. تردقيقو  تر سریعتواند جواب بهينه سراسری را ميو  است 

  سراسری چيدمان   نهيبهجواب    افتن ی   ی را برا  ی دیجد   الگوریتم  پژوهش   ن یا در  

در این پژوهش    .شد  كوانتومي پيشنهاد  کيژنت  تمیبا استفاده از الگور  HP  نيتئپرو

و مراحل  ها، الگوریتم ژنتيک با تمام گامبعدیسهو  دوبعدیدر ساختار  PSPمسئله 

و مراحل   ها تمام گام  كوانتومي باهمچنين الگوریتم ژنتيک    كوانتومي وآن، محاسبات  

گام  طور بهآن،   شد.  داده  توضيح  ژنتيک    ها كامل  الگوریتم  مراحل  كوانتومي و 

مسئله    پيشنهادی ساختار    PSPبرای  شد.   بعدیسهو    دوبعدیدر  داده  توضيح 

همچنين برای بررسي و آزمایش عملگر و كارایي الگوریتم ژنتيک كوانتومي، از پنج  

استفاده   بعدی سهو    ی دوبعددر ساختار    PSPبرای مسئله    HP  آمينواسيدنمونه دنباله  

 شد 

نتایج   به  توجه  ژنتيک  مي  آمدهدستبهبا  الگوریتم  كه  گفت  كوانتومي  توان 

تواند جواب بهينه سراسری را  مي  دوبعدیدر ساختار    PSPبرای مسئله    پيشنهادشده

توان گفت  ميآورد، كه با توجه به این موضوع    به دست با توليد تعداد كروموزوم كمتر  

 PSPبرای مسئله    شدهارائهی ژنتيک  هااز الگوریتم ترسریعميكوانتو  الگوریتم ژنتيک

كوانتومي كند، كه علت اصلي آن استفاده از محاسبات  ميعمل    دوبعدی در ساختار  
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 بعدی سهدر ساختار    PSP.  اما برای مسئله  استانجام محاسبات لزم مسئله    برای 

برای رسيدن به جواب    به دليل اینکه مراجع مربوط زمان و تعداد كروموزوم توليد 

توان این  مي، ن اندکردهرا بيان ن   بعدی سهدر ساختار    PSPبهينه سراسری در مسئله  

تنها   و  زد  كوانتوميحرف  ژنتيک  الگوریتم  گفت  بهينه  مي  ميتوان  جواب  تواند 

شود كه  ميپيشنهاد    درنتيجه ا كند.  را پيد  HP  آمينواسيد سراسری پنج نمونه دنباله  

كوانتومي،   ژنتيک  الگوریتم  دليلاز  بهينه  سریع  به  جواب  یافتن  در  آن  بودن  تر 

 استفاده شود.   دوبعدیدر ساختار  PSPسراسری مسئله، در مسئله 
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