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Quantum genetic algorithm, which is a combination of quantum mechanics principles 

and evolutionary algorithms, has been proposed as a new method in the field of 

optimization. In recent years, numerous applications of these algorithms have been 

reported in solving complex biological problems such as gene and stem cell structure 

analysis, protein simulation, and molecular behavior prediction. This article aims to 

comprehensively review the performance of quantum genetic algorithm in biological 

problems, and reviews its theoretical foundations, functions, advantages, and 

challenges. Various studies have shown that quantum genetic algorithm, by utilizing 

quantum properties such as superposition and entanglement, has been able to improve 

the inefficient convergence problems of classical algorithms and provide more 

optimal solutions. Also, in the second part of the article, the architecture and technical 

mechanisms of quantum genetic algorithm are described and applied examples in 

biology are analyzed. Finally, the prospects of this technology in biological research 

are reflected by providing recommendations and perspectives for future 

developments. 
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های تکاملی است، به عنوان که ترکیبی از اصول مکانیک کوانتومی و الگوریتم الگوریتم ژنتیک کوانتومی

ددی از این های اخیر، کاربردهای متعسازی مطرح شده است. در سالیک روش نوین در حوزه بهینه

، های بنیادینژن و سلول شناسی مانند تحلیل ساختارها در حل مسائل پیچیده زیستالگوریتم

بینی رفتارهای مولکولی گزارش شده است. این مقاله با هدف بررسی جامع سازی پروتئین و پیششبیه

های شناسی، مبانی نظری، کارکرد، مزایا و چالشعملکرد الگوریتم ژنتیک کوانتومی در مسائل زیست

گیری از با بهره الگوریتم ژنتیک کوانتومی اند کههای مختلف نشان دادهکند. پژوهشن را مرور میآ

تنیدگی، توانسته مشکلات همگرایی غیرموثر های کوانتومی مانند سوپرپوزیشن و درهمویژگی

تری ارائه کند. همچنین در بخش دوم مقاله، های بهینههای کلاسیک را بهبود دهد و راه حلالگوریتم

های کاربردی در شرح داده شده و نمونه الگوریتم ژنتیک کوانتومی های فنیانیزممعماری و مک

های آتی، هایی برای توسعهدیدگاه ها وتوصیه گردد. در انتها، با ارائهشناسی تحلیل میزیست

  .شوداندازهای این فناوری در تحقیقات زیستی بازتاب داده میچشم
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  مقدمه -1

های تکاملی های الگوریتمترین شاخهیکی از مهم 1کهای ژنتیالگوریتم

هستند که به الهام از فرآیندهای زیستی فرگشتی همچون انتخاب 

ها به عنوان اند. این الگوریتمها طراحی شدهطبیعی، جهش و تقاطع ژن

جستجوی پیچیده  سازی وهایی قدرتمند برای حل مسائل بهینهروش

ای در علوم کامپیوتر، مهندسی اند جایگاه ویژهروند و توانستهبه کار می

و  1960و علوم زیستی کسب کنند. توسعه الگوریتم ژنتیک به دهه 

گردد، جایی که جان هالند و شاگردان وی، میلادی باز می 1970

ابزاری کارآمد  های نظری این الگوریتم را بنا نهادند و آن را به عنوانپایه

الگوریتم ژنتیک با  .سازی فرآیندهای طبیعی معرفی کردندبرای مدل

های بازتولید و انتخاب، جستجوی خود را در فضای استفاده از مکانیزم

های حلکند و در بسیاری از مواقع، راهبزرگ و پیچیده مسائل هدایت می

 [.1] دهدبسیار بهینه و عملی ارائه می

های رایانش کوانتومی و درک بهتر از اصول مکانیک با پیشرفت فناوری

شکل  های کلاسیک تکاملی نیز تحول یافته و بهکوانتومی، الگوریتم

گیری از ها، با بهره .QGAانددرآمده 2یهای ژنتیک کوانتومالگوریتم

جوی تنیدگی، قابلیت جستمفاهیمی همچون سوپرپوزیشن و درهم

ها موازی و پردازش همزمان چند حالت را دارا هستند که این ویژگی

باعث شده فضای جستجو به صورت نمایی گسترش یابد و شانس یافتن 

سازی از قدرت مدلآل افزایش پیدا کند. این ترکیب راهکارهای ایده

ر ها را به ابزاری بسیار موثQGAزیستی و توان محاسبات کوانتومی، 

 .[3-2] برای حل مسائل پیچیده و چندبعدی تبدیل کرده است

شناسی، برخی از مسائل از نظر محاسباتی بسیار دشوار و در زیست

توانند در زمان های کلاسیک نمیطوری که الگوریتمپیچیده هستند به

توان به مناسب و با دقت کافی پاسخگو باشند. از جمله این مشکلات می

سازی های ژنتیکی، شبیهوتئینی، تحلیل رشتهسازی ساختارهای پرمدل

بینی رفتارهای مولکولی اشاره کرد. در این فرایندهای بیولوژیکی و پیش

ها، الگوریتم ژنتیک کوانتومی به دلیل سرعت بالای همگرایی و حوزه

های محلی، عملکرد برتری از خود نشان تحمل بیشتر نسبت به کمینه

د توجه گسترده پژوهشگران عرصه داده است و به همین دلیل مور

  .[4] شناسی محاسباتی قرار گرفته استزیست

این مقاله با هدف بررسی عمیق عملکرد الگوریتم ژنتیک کوانتومی در 

شناسی، مروری جامع بر مبانی نظری، پیشینه تحقیقاتی مسائل زیست

در  های موجود دارد. همچنین کاربردهای متنوع این الگوریتمو چالش

های مولکولی و حل مسائل خاص زیستی، از جمله تحلیل داده

سازی تکامل ژنتیکی، تحلیل خواهد شد. در نهایت، بیان برخی از مدل

راهکارهای آینده جهت بهبود و توسعه بیشتر فناوری در این عرصه که 

های وابسته داشته باشد، ای بر علوم زیستی و فناوریتواند اثرات عمدهمی

 .شودمیارائه 
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 تاریخچه و مبانی نظری -2

های تکاملی هستند که بر اساس از جمله الگوریتم های ژنتیکالگوریتم

ی اند. ایدهریزی شدهسازوکارهای طبیعی گزینش و تکامل زیستی پایه

انتخاب  یی داروین دربارهها، برگرفته از نظریهاصلی این الگوریتم

طبیعی است که بر اساس آن موجودات زنده برای بقا و تولید مثل، 

کنند. اولین بار در دهه های بعد منتقل میهای بهتر را به نسلویژگی

میلادی، جان هلند، استاد دانشگاه میشیگان، این نظریه را در  1960

سازی مطرح کرد. بر اساس قالب روشی محاسباتی برای حل مسائل بهینه

ها هایی از دادهها یا رشتهها به عنوان کروموزومحلاین روش، راه

، های مهمی مانند انتخابه از عملگرشوند و با استفادکدگذاری می

گردد. گردش های ممکن تولید میحلجمعیتی از راه و جهش تقاطع

ت معیار برازندگی، منجر های متوالی و بهبود ثاباین جمعیت طی نسل

های ژنتیک الگوریتم. شودها میحلترین راهبه یافتن بهترین یا نزدیک

های بعدی رشد چشمگیری داشتند و به عنوان ابزاری در طی دهه

قدرتمند در علوم مهندسی، علوم کامپیوتر، هوش مصنوعی و سایر 

به ویژه های نوین رایانش، با توسعه فناوری .[6] ها معرفی شدندحوزه

های کلاسیک تکاملی نیز متحول شدند. رایانش کوانتومی، الگوریتم

معرفی شد تا  1990نخستین بار در دهه  الگوریتم ژنتیک کوانتومی

گیری از مفاهیم های ژنتیک با بهرهسازی الگوریتمقدرت جستجو و بهینه

گیری از ها به جای بهرهدر این الگوریتممکانیک کوانتومی افزایش یابد. 

توانند شود که میاستفاده می (qubits) هاهای دودویی، از کیوبیتبیت

های صفر و یک قرار گیرند )پدیده به طور همزمان در ترکیبی از حالت

سوپرپوزیشن(. این ویژگی باعث افزایش نمایی فضای جستجو و سرعت 

علاوه بر سوپرپوزیشن،  .[7] شودنه میهای بهیحلهمگرایی به سوی راه

های پیچیده میان چند تنیدگی کوانتومی باعث ایجاد ارتباطدرهم

کند و شود که توان پردازش موازی چندگانه را دوچندان میکیوبیت می

سازد. از این رو، تر میهای کلاسیک مقاومالگوریتم را نسبت به روش

QGAهای حلسریع در یافتن راه هایی توانمند وها به عنوان الگوریتم

ها بسیار بزرگ است، شناخته بهینه در مسائلی که فضای پاسخ آن

 .[8] اندشده

های ژنتیک کوانتومی کاربرد شناسی، الگوریتمی زیستدر زمینه

اند، زیرا بسیاری از مسائل زیستی از جمله تحلیل ای یافتهگسترده

ها، عدی پروتئینببینی ساختمان سه، پیشDNAساختارهای پیچیده 

های سازی شبکهسازی فرایندهای تکاملی زیستی و بهینهمدل

های بزرگ و متغیرهای بسیار زیادی را شامل بیولوژیکی، مقیاس

ها های معمولی اغلب قادر به حل بهینه و سریع آنشوند که الگوریتممی

موجب شده است که  QGA نیستند. استفاده از نیروهای کوانتومی در

های ها بتوانند چندین حالت را همزمان بررسی کرده، از چرخهمدل

تر و با صرف زمان های دقیقحلهمگرایی ناقص جلوگیری کنند و به راه

ها در حل مسائل چندهدفه همچنین، این الگوریتم .کمتر دست یابند

2 Quantum Genetic Algorithms (QGAs) 
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سازی همزمان چندین متغیر و معیار شناسی که نیازمند بهینهزیست

 .[9] اندوفق عمل کردهسنجش هستند نیز م

های ژنتیک و در این مقاله، پس از بررسی تاریخچه الگوریتم

های رایانش کوانتومی، به تشریح مفصل الگوریتم ژنتیک پیشرفت

شناسی های مختلف زیستکوانتومی و نحوه کاربرد آن در چالش

پرداخته خواهد شد. علاوه بر این، با مرور تحقیقات مرتبط، جایگاه کنونی 

ها و راهکارهای روش در علوم زیستی بیان شده و همچنین چالش این

تواند شود. این مطالعه میپیش روی پژوهشگران در این حوزه تحلیل می

مند به به عنوان راهنمایی جامع برای پژوهشگران و مهندسان علاقه

گیری از قدرت شناسی محاسباتی و بهرههای نوین در زیستتوسعه روش

 .ومی مورد استفاده قرار گیردرایانش کوانت

 تحقیقات مرتبط  -3

شناسی در زیست عددی در زمینه الگوریتم ژنتیک کوانتومیمطالعات مت

ای خاص از کاربرد، مزایا و انجام شده است که هر کدام زاویه

اند. در ادامه ها را مورد بررسی قرار دادههای این الگوریتممحدودیت

 .شودمروری تحلیلی بر برخی از این تحقیقات مهم و برجسته ارائه می

یابی کوانتومی را در بیوانفورماتیک کاربرد الگوریتم توالی [10] مقاله

کرده است. آنها رویکردی کوانتومی برای تطبیق دقیق  بررسی

اند که توانسته است بهبود قابل توجهی در داده ارائه  DNA  هایتوالی

 مروری [11] .کلاسیک فراهم آورد هایسبت به روشسرعت و دقت ن

 اطلاعات ارائه شده کهسیستماتیک بر کاربرد رایانش کوانتومی در زیست

های کوانتومی سازی الگوریتمهای پیادههای بالقوه و چالشتوانمندی

مقاله  .است های بیولوژیکی پیچیده را تحلیل کردهپردازش داده برای

گرفته از کوانتوم در های تکاملی الهاممبتنی بر الگوریتم ایمقاله [12]

ها را نشان های این الگوریتمکاربردها و محدودیت بیوانفورماتیک که

در پژوهش  .بهبود همگرایی و کاهش زمان اجرا دهد؛ با تمرکز برمی

سازی تحلیل کوانتومی برای بهینه الگوریتم ژنتیک یکنویسندگان  [13]

های سوپرپوزیشن و تاکید بر استفاده از ویژگی های بیولوژیکی باتوالی

طراحی و پیشنهاد  ،وری و دقتافزایش بهره تنیدگی کوانتومی برایدرهم

از الگوریتم انیلینگ  استفادهنویسندگان  [14]مقاله در  نموده اند.

د رویکر کوانتومی برای مسائل تا شدن پروتئین ارائه شده است که

 هابعدی پروتئینسازی ساختار سهسیستمایتیک و دقیقی برای بهینه

های تبدیل فوریه کوانتومی تکنیک [15]همچنین در .دنفراهم کرده ا

اند که امکان سرعت بالاتر بررسی شده برای تطبیق و غربالگری مولکولی

 [17] .کنداهم میمولکولی را فر و دقت بیشتر در شناسایی ساختارهای

درباره الگوریتم مقایسه توالی بیولوژیکی مبتنی بر اصول پژوهشی  نیز

های ژنتیکی را بهبود ای نوین پردازش توالیبه شیوه رایانش کوانتومی که

های الگوریتم مقایسه [18] در پژوهش را ارائه نموده است. بخشدمی

 بندی تصویربرداری پزشکیدر بخش ژنتیک کوانتومی و کلاسیک

که نشان داد الگوریتم کوانتومی در دقت و سرعت  انجام شد چندسطحی

در جدول زیر تحقیقات کلیدی حوزه  .بالاتری دارد عملکرد بهتر و

 هایشان را با یکدیگر مقایسه نموده ایم.پژوهش و رویکرد

ی تحقیقات مرتبط کلیدیهامقایسه رویکردها، دستاوردها، مزایا و چالش .1 جدول  

هاچالش مزایا دستاوردها مقاله  

Creevey et al. (2025) هایتطبیق دقیق توالی DNA  با الگوریتم

 کوانتومی

افزایش سرعت و دقت نسبت به 

 های کلاسیکروش

افزار سازی سختنیاز به بهینه

 کوانتومی

Nałęcz-Charkiewicz 

et al. (2024) 
مرور سیستماتیک کاربردهای رایانش 

 اطلاعاتکوانتومی در زیست

سازی و های پیادهشناسایی چالش

 القوههای بفرصت

های عملی فنی در محدودیت

 سازیپیاده

Sarkar et al. (2023) های تکاملی کوانتومی در الگوریتم

 بیوانفورماتیک

طراحی پیچیده عملگرهای تکاملی  بهبود همگرایی و کاهش زمان اجرا

 و کنترل خطاها

Layeb & Meshoul 

(2006) 
الگوریتم ژنتیک کوانتومی برای تحلیل توالی 

 زیستی

وری و دقت با استفاده از زایش بهرهاف

 های کوانتومیویژگی

افزاری اجرای مشکلات سخت

 الگوریتم

Mongia et al. (2023) سازی ساختار پروتئین با انیلینگ بهینه

 کوانتومی

رویکرد دقیق برای مسائل پیچیده 

 زیستی

نیاز به محاسبات قدرتمند و 

 برزمان

Khan et al. (2023) های تبدیل فوریه کوانتومی در تکنیک

 غربالگری مولکولی

سرعت و دقت بالاتر در شناسایی 

 هامولکول

های فناوری کوانتومی محدودیت

 فعلی

Kösoglu-Kind et al. 

(2023) 
الگوریتم مقایسه توالی مبتنی بر رایانش 

 کوانتومی

های پیچیدگی مدلسازی توالی های ژنتیکیبهبود پردازش توالی

 زیستی

Hilali-Jaghdam et al. 

(2020) 
بندی های ژنتیک در بخشمقایسه الگوریتم

 تصاویر پزشکی

دقت و سرعت بالاتر الگوریتم 

 کوانتومی

محدودیت در دسترسی به 

 افزار کوانتومیسخت

 

های قابل توجه در استفاده از دهنده پیشرفتتحقیقات مرتبط نشان

شناسی و کوانتومی و ژنتیک کوانتومی در حوزه زیست هایالگوریتم

هرکدام با تمرکز بر بهبود سرعت، دقت، و  بیوانفورماتیک هستند که

اند. در زیستی به کار گرفته شده دههای پیچیسازی پردازش دادهبهینه
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ترکیب بهینه الگوریتم ژنتیک  مقایسه با این تحقیقات، رویکرد مقاله ما با

حفظ قدرت  های نوین یادگیری عمیق، ضمنکوانتومی با تکنیک

 های کوانتومی، توانسته است مسئله پردازشسازی الگوریتمبهینه

بالا را به طور موثرتری حل های زیستی با ابعاد و پیچیدگی بسیار داده

ها مزیتی مهم نسبت به مطالعات این استقلال در ترکیب روش .کند

های کوانتومی یا تکاملی به صورت به بهبود الگوریتم قبلی است که عمدتاً

های نوین اند. همچنین، رویکرد ما با معرفی روشکرده جداگانه اکتفا

های واقعی و روی در محیط تر، کارایی راسریع مدیریت خطا و همگرایی

افزاری و های سختاست که به حل چالش های پرنویز افزایش دادهداده

توجهی کرده است. بدین  های قبلی کمک قابلپیچیدگی مدلسازی نسل

موجود منطبق است،  های کوانتومیترتیب، مقاله حاضر نه تنها بر روش

قابل  ی موثرتر،بلکه با بهبودهای ساختاری و ترکیبی نوین، راهکار

.دهدهای زیستی ارائه میتر در تحلیل دادهتر و کاربردیاطمینان

 

عملکرد الگوریتم ژنتیک کوانتومی در مسائل  -4

 شناسیزیست

های محاسبات الگوریتم ژنتیک کوانتومی به واسطه تلفیق ویژگی

سازی مسائل کوانتومی و اصول ژنتیک تکاملی، تحول شگرفی در بهینه

شناسی پیچیده زیستی ایجاد کرده است. در بسیاری از مسائل زیست

ها، و بینی ساختار پروتئین، پیشDNA مولکولی مانند تحلیل توالی

سازی فرایندهای تکامل، فضای جستجوی بسیار بزرگ و پیچیده مدل

 .باشدبر میهای کلاسیک دشوار و زماناست که پردازش آن با الگوریتم

برداری از خاصیت سوپرپوزیشن و بهره QGA ها دراستفاده از کیوبیت

ست که امکان جستجوی موازی در کل فضای حالت فراهم باعث شده ا

گیری سرعت و دقت همگرایی را افزایش شود، موضوعی که به طور چشم

شناسی، کشف در زیست QGA یکی از کاربردهای عملی .دهدمی

ساختارهای بهینه مولکولی است که تعیین شکل و نحوه تعامل 

های اخیر نشان پژوهش .یردگهای دیگر را در برمیها با مولکولپروتئین

ترین ساختارهایی شده که موفق به ارائه بهینه QGA داده است که

ها نبودند. به علاوه، های ژنتیک معمولی قادر به دستیابی به آنالگوریتم

های ژنتیکی، کشف این الگوریتم در شناسایی مناطق فعال در توالی

یستی نیز کاربرد های زسازی شبکهالگوهای پیچیده ژنتیکی و مدل

پذیری الگوریتم ژنتیک موفقی داشته است. قابلیت تطبیق و انعطاف

های پرنویز و غیرقطعی زیستی از دیگر کوانتومی در مواجهه با داده

شکل زیر روند اجرای لگوریتم ژنتیک  .[19] شودمزایای آن محسوب می

 را نمایش می دهد:

 
 . فرایند اجرای الگوریتم ژنتیک1شکل
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 عنوان جمعیت اولیه و معمولاًدر آغاز الگوریتم، تعدادی از افراد به

شده و معیاری از کیفیت به نام تابع هدف یا صورت تصادفی ساختهبه

واب شود. اگر شرط رسیدن به جها ارزیابی میبرای تک تک آن برازندگی

جواب بهینه نرسیده باشیم(، نسل بعدی با انتخاب  برقرار نباشد )به

در هر نسل،  .شودها تولید میبرازندگی آن والدین بر اساس میزان

 شوند و پس از زاد و ولد، مجموعههای آن نسل انتخاب میبهترین

های موجود در جمعیت کنند. کروموزومجدیدی از فرزندان را تولید می

شوند. سپس عنوان والد انتخاب میمقدار برازندگی به بر اساس

گیرد تا فرزندان ایجاد شوند ها انجام میکروموزوم تولیدمثل، بین جفت

شوند. سپس میزان برازندگی ثابت دچار جهش می و فرزندان با احتمالی

جمعیت جدید، از جایگزینی فرزندان با  شده وفرزندان جدید محاسبه

عنوان نسل بعدی جدید به شود و جمعیت ایجادشدهوالدین ایجاد می

 .شودشود و فرایند تکرار میشناخته می

 های بعد باقیتر با احتمال بیشتری در نسلدر این فرایند، افراد مناسب

شود. خواهند ماند و این فرایند تا برقرار شدن شرط خاتمه تکرار می

ها صورت روی جوابزمانی پایان خواهد یافت که بهبودی بر  الگوریتم

تعداد مشخصی نسل تولید شود. مراحل کلی یک  نگیرد و یا اینکه

 .شکل زیر باشد صورتتواند بهالگوریتم ژنتیک می

سازی الگوریتم ژنتیک کوانتومی معمولاً شامل تعریف پیاده

املی کوانتومی مانند های کوانتومی، اعمال عملگرهای تککروموزوم

گیری است که با کنترل دقیق این ها و عملیات اندازهچرخش کیوبیت

شود. های بهینه هدایت میحلمراحل، جمعیت کوانتومی به سمت راه

های محلی اجتناب کند و این روش قادر است از گرفتاری در کمینه

کوانتومی همگرایی به سرعت بیشتری انجام گیرد. افزون بر این، ساختار 

قادر به حفظ تنوع جمعیت الگوریتم است، امری که در بهبود توانایی 

 .[20] کشف فضای جستجو موثر است

شناسی عملکردی با اینکه الگوریتم ژنتیک کوانتومی در مسائل زیست

های فنی وجود دارد که از جمله نویدبخش و کارآمد دارد، اما چالش

وانتومی، محدودیت در کنترل های کهای فناوری رایانهتوان به ضعفمی

افزاری اشاره کرد. به همین دلیل، توسعه های سختخطاها و محدودیت

مندی از های هیبریدی، بهبود عملگرهای کوانتومی، و بهرهالگوریتم

سازی در کامپیوترهای کلاسیک به منظور افزایش های شبیهفناوری

قرار دارد. آینده کارایی و پایداری الگوریتم در مسیر تحقیقات فعلی 

شناسی، برآمده از پیشرفت در الگوریتم ژنتیک کوانتومی در زیست

های ترکیبی خواهد بود که توانایی حل مسائل رایانش کوانتومی و روش

 .کندپیچیده تر و گسترده تر را فراهم می
 

های الگوریتم ژنتیک کوانتومی در ها و محدودیتچالش -5

 شناسیزیست

های سازیاگرچه نویدبخش دستیابی به بهینه نتومیالگوریتم ژنتیک کوا

ها و شناسی است، اما با چالشتر در مسائل پیچیده زیستسریع و دقیق

ترین های فنی و بنیادینی نیز مواجه است. یکی از مهممحدودیت

های کوانتومی است که در افزاری رایانههای سختها، محدودیتچالش

گیرند. نیاز ظرفیت محدود مورد استفاده قرار میسطح آزمایشگاهی و با 

ها و رفع خطاهای کوانتومی، اجرای به کنترل دقیق وضعیت کیوبیت

طولانی و پیچیده الگوریتم را با دشواری روبرو ساخته و در عمل 

 .[21] را محدود کرده است QGA برداری گسترده ازبهره

است که باید  چالش دوم مربوط به طراحی عملگرهای تکاملی کوانتومی

بتوانند فرایندهای جهش، تقاطع و انتخاب را در فضای ابرموقعیتی 

سازی کنند. عملکرد ضعیف یا طراحی ها به نحو موثری پیادهکیوبیت

تواند موجب کاهش کیفیت، افزایش زمان ناکارآمد این عملگرها می

اکنون های محلی شود. همهمگرایی و گیرکردن الگوریتم در کمینه

گیری قات متعددی در راستای بهبود عملگرهای کوانتومی و بهرهتحقی

سازی خودکار پارامترهای از مفاهیم یادگیری ماشین برای بهینه

های فنی، مشکلات نظری علاوه بر محدودیت .الگوریتم در جریان است

سازی مسائل زیستی دشوار وجود دارد. ساختارهای و کاربردی در مدل

های این حوزه یار پیچیده و غیرقطعی بوده و دادهمولکولی و ژنتیکی بس

با  QGAغالباً دارای نویز و عدم قطعیت فراوانی هستند. تطبیق مدل 

های ترکیبی و هیبریدی است که بتوانند ها نیازمند توسعه روشاین داده

 .های زیستی داشته باشندپذیری بیشتر در مواجهه با پیچیدگیانعطاف

های الگوریتم نیازمند و اعتبارسنجی خروجی همچنین، تفسیر نتایج

های همکاری تنگاتنگ با دانشمندان زیستی و برخورداری از داده

 .[23-22] آزمایشگاهی دقیق است

 پذیری و زمان محاسباتی در کاربردهای عملیدر نهایت، مسائل مقیاس

QGA همچنان باقی است. در حالی که QGA های نسبت به الگوریتم

کلاسیک عملکرد برتری دارد، ولی در برخورد با مسائل بسیار بزرگ 

های کلاسیک و روش-های حجیم، رایانش ترکیبی کوانتومزیستی و داده

سازی از جمله راهکارهای آتی برای افزایش کارایی محسوب موازی

 دهد که الگوریتم ژنتیک کوانتومیاین مقایسه نشان می .شوندمی

توانسته در کاربردهای مختلف زیستی، بهبودهای چشمگیری نسبت به 

هایی همچون های کلاسیک ارائه دهد، هرچند چالشالگوریتم

های تجربی و افزاری، اعتبارسنجی دادههای سختمحدودیت

های طراحی همچنان وجود دارد. توسعه راهکارهای هیبریدی پیچیدگی

های رو برای پژوهشترین مسیر پیشتر امیدوارکنندهسازی دقیقو مدل

به دلیل تلفیق منحصر به فرد  ژنتیک کوانتومی الگوریتم .آینده است

های تکاملی، توانسته است در الگوریتم اصول مکانیک کوانتومی و

قابل توجهی از خود نشان  سازی مسائل زیستی پیچیده عملکردبهینه

این امکان را فراهم  هادهد. استفاده از خاصیت سوپرپوزیشن در کیوبیت

صورت  ه جستجو در فضای حالت بسیار بزرگ و چندبعدی بهآورد کمی

های بهینه را به حلموازی انجام شود، که سرعت همگرایی به سمت راه

دهد. این مزیت منجر به کاهش اثرات منفی چشمگیری افزایش می طور

های کلاسیک و افزایش توانایی کشف فضای الگوریتم های محلیکمینه

بینی و پیش DNA مانند تحلیل توالی یجستجوی گسترده در مسائل

  QGAبه این ترتیب،  .ها شده استبعدی پروتئینساختارهای سه
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های پیشرفت توانسته هم در دقت نتایج و هم در کاهش زمان محاسباتی

  .قابل توجهی ایجاد کند

شناسی، موفقیت آن در در زیست QGA از دستاوردهای کلیدی یکی

لی است که نقش مهمی در تعیین مولکو کشف ساختارهای بهینه

ها نشان کند. پژوهشبازی می های دیگرها با مولکولتعاملات پروتئین

های ژنتیک که الگوریتم قادر است ساختارهایی را بیابد QGA اند کهداده

دهنده امر نشان اند، که اینها نبودهکلاسیک قادر به دستیابی به آن

است. علاوه  زیستی با پیچیدگی بالا قدرت بالای الگوریتم در حل مسائل

 های ژنتیکی ودر زمینه شناسایی مناطق فعال در توالی  QGAبر این، 

های زیستی با عملکرد موفق عمل کرده است. سازی شبکهمدل

های پرنویز و غیرقطعی یکی دیگر از در مدیریت داده پذیری بالاانعطاف

ا برای کاربردهای عملی الگوریتم است که آن ر های برجسته اینمشخصه

 .سازدمی اطلاعات بسیار مناسبدر زیست

های فنی قابل توجهی با چالش  QGAهای چشمگیر، وجود پیشرفت با

های توان به محدودیتترین این موانع میاز جمله مهم .نیز مواجه است

کوانتومی، دشواری کنترل خطاهای کوانتومی و  هایافزاری رایانهسخت

کوانتومی اشاره کرد که ممکن  حی عملگرهای تکاملیپیچیدگی طرا

منفی بگذارند. علاوه  است بر کیفیت و سرعت همگرایی الگوریتم تأثیر

زیستی  هایهای نظری مدلسازی دادهافزاری، چالشبر مسائل سخت

 های ترکیبی وپرنویز و غیرقطعی نیز باقی است که نیازمند توسعه روش

ری و کارایی بهتری ارائه شود. برای فائق پذیهیبریدی است تا انعطاف

های ها، تحقیقات زیادی به سمت توسعه روشاین محدودیت آمدن بر

های کوانتومی با یادگیری ماشین و رایانش الگوریتم هیبریدی ترکیب

ای روشن برای رود که نوید آیندهسازی پیش میموازی کلاسیک بر پایه

 .دهنداین رشته را می

 

 و راهکارهای آتی گیرینتیجه -6

به عنوان یک فناوری نوین در حوزه ی الگوریتم ژنتیک کوانتوم

سازی، ترکیبی از قدرت محاسبات کوانتومی و اصول بیولوژیکی بهینه

های چشمگیری در حل الگوریتم ژنتیک است که توانسته موفقیت

ای اسی به دست آورد. در این مقاله، مفاهیم پایهشنمسائل پیچیده زیست

های کوانتومی آن تشریح شد و سپس الگوریتم ژنتیک و نوآوری

ها و ها، ساختار پروتئینکاربردهای مهم این الگوریتم در تحلیل ژن

ها سازی فرایندهای ژنتیکی مورد بررسی قرار گرفت. نتایج تحلیلمدل

ری از خاصیت سوپرپوزیشن و گیبا بهره QGA دهد کهنشان می

تنیدگی، فضای جستجوی بزرگی را همزمان کاوش کرده و سرعت درهم

های همچنین، این الگوریتم در برابر کمینه .بخشدهمگرایی را بهبود می

تری ارائه های بهتر و دقیقحلتواند راهکند و میتر عمل میمحلی مقاوم

افزاری های سختدودیتهایی از جمله محدهد. با این وجود، چالش

های کوانتومی، پیچیدگی طراحی عملگرها، و نیاز به اعتبارسنجی رایانه

ها، مانع بزرگی های زیستی، همچنان پابرجاست. ایندو محدودیتداده

در سطح صنعت بیولوژی  QGA در برابر توسعه گسترده و کاربردی

 .شوندمحاسباتی محسوب می

رای بهبود عملکرد و گسترش کاربرد الگوریتم ژنتیک کوانتومی در ب

بایست در چند محور کلیدی متمرکز شناسی، مطالعات آتی میزیست

های بیشتر، افزارهای کوانتومی با قابلیتشوند. نخست، توسعه سخت

ها اهمیت یافته است تا امکان کاهش خطا و افزایش پایداری کیوبیت

ای پیچیده در مقیاس بزرگ فراهم گردد. دوم، بهبود و هاجرای الگوریتم

های طراحی هوشمند عملگرهای کوانتومی و استفاده از چارچوب

تواند باعث افزایش دقت، سرعت و یادگیری ماشین هیبریدی می

شناسان و اعتمادپذیری الگوریتم شود. سوم، تقویت همکاری بین زیست

های آوری دادهود جمعمحققان رایانش کوانتومی به منظور بهب

سازی زیستی حیاتی است. آزمایشگاهی با کیفیت بالا و ارتقای مدل

کلاسیکی و -های ترکیبی کوانتومیسازی روشچهارم، پیاده

سازی، راهکاری موثر برای مقابله با مسائل های موازیالگوریتم

های آتی همچنین باید به شود. پژوهشپذیری محسوب میمقیاس

های بردهای نوظهور در داروسازی، مهندسی ژنتیک و شبکهبررسی کار

های استاندارد برای ارزیابی سلولی متمرکز شده و تلاش کنند چارچوب

 .ایجاد کنند QGA و اعتبارسنجی عملکرد
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