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نقاط ضعف و . دده ان مختلف الگوريتم ژنتيك شرح داده شده و در حالت هاي مختلف با هم مقايسه شدر اين مقاله ساختارهاي -  دهيچک
مشخصه هاي مهم . ه استد با شبيه سازي در دوحالت تعداد متغير كم و زياد مشخص شقدرت هر يك از الگوريتم ها براساس نوع كاربرد

بدون كم با هدف بالا بردن سرعت همگرايي الگوريتم در ادامه .  است بررسي سرعت همگرايي و دقت جوابنظر گرفته شده هنگامدر
در الگوريتم داراي . ه استدبر اساس نتايج بدست آمده براي هر كاربرد الگوريتمي پيشنهاد ش  مختلف در ساختارهايشدن دقت جواب 

بكار گيري در ساختارهاي با تعداد متغير زياد هنگام جهش تاثير احتمال جهش به عنوان پارامتر نامعلوم بر مشخصه هاي كليدي سيستم 
  .شده استنيز بررسي 

  سرعت همگرايي احتمال جهش، الگوريتم ژنتيك،  - كليد واژه
  

 

 مقدمه -١

، توابع غير ۲۰به دنبال پيشرفت سريع علوم مختلف در قرن 
خطي غير تحليلي در فرآيندهاي مختلف مهندسي بوجود 

وجب تكامل آمدند كه نياز به حل عددي آن ها م
 .ساختارهاي مختلف حل عددي شد

نيز به عنوان يكي از اين ساختارها براي  الگوريتم ژنتيك
اولين بار در حدود سه دهه پيش با الهام از ساختارهاي 

مهمترين نقاط مورد توجه در هر . [1]طبيعي بوجود آمد
 سرعت - ۲ قابليت تعميم پذيري، - ۱الگوريتم عددي 

است كه در الگوريتم ژنتيك مورد دقت جواب - ۳همگرايي، 
اول خوب بوده و الگوريتم تقريبا به هر ساختار مهندسي 

 معمولا بر عكس هم ۳ و۲قابل تعميم است اما قسمتهاي 
در بسياري . بوده و بهبود يكي موجب افت ديگري ميشود

موارد كه نياز همزمان به دقت بالا و سرعت همگرايي زياد 
سيار زياد و ضعف نسبي است، بدليل حجم محاسبات ب

روشها يا نامعين بودن برخي پارامترهاي الگوريتم و عدم 
تعداد تكرار براي (امكان تعيين دقيق آنها، زمان پاسخ دهي 

با توجه به اينكه اكثر . بسيار بالا ميرود) رسيدن به جواب
كاربردهاي جديد نيازمند هر دو مورد است براي بهبود 

ي ارائه شده كه از آن جمله  روشهاي مختلف۳ و۲همزمان 
با توجه به .  اشاره كرد[5] و [4] و [3] و  [2]ميتوان به 

روشهاي پيشنهادي قبلي يكي از مهمترين پارامترها در 
بدون . سرعت همگرايي و دقت الگوريتم ژنتيك جهش است

آن سرعت همگرايي بالاست اما دقت جواب كم است در 
ر خوب اما تعداد تكرار حاليكه با اعمال آن دقت جواب بسيا

از جمله نقائص ديگر . [1]براي رسيدن به جواب بالا ميرود
اين روشها ميتوان به عدم قطعيت در تعيين احتمال جهش 

در . به عنوان پارامتر بسيار كليدي و مهم سيستم اشاره كرد
صورت بد برآورد كردن آن يا با افزايش شديد تكرارها و يا با 

در اين مقاله . [6]مواجه خواهيم بودكاهش زياد دقت جواب 
الگوريتم هاي ژنتيك در حالات مختلف در شرايط كاملا 
يكسان با هم مقايسه شده و بر اساس نتايج بدست آمده 
 .ميتوان بر اساس نوع كاربرد الگوريتم مناسب را انتخاب كرد

الگوريتم ژنتيكمتداول بررسي ساختارهاي 

 علي بخشي، عبدالرضا علوي قره باغ

  ۱۶۳/۳۶۱۵۵، صندوق پستي دانشگاه آزاد اسلامي واحد شاهرودشاهرود، بلوار دانشگاه، 

E-mail:     Dramalavi_gharah@yahoo.com                Ab_power2002@yahoo.com 
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  الگوريتم ژنتيك تداول ساختارهاي م -٢
  :م مي شوندبه گروه هاي مختلفي تقسيالگوريتم ها 

 به صورت منظم و با فواصل ١انتخاب نمونه هاي اوليه) الف
مساوي در فضاي مجاز براي تغيير پارامترها صورت مي 

  .گيرد
 .انتخاب نمونه هاي اوليه به صورت كاملا تصادفي است) ب

هر يك از دو گروه الف و ب خود به گروه هاي فرعي 
  :مختلفي تقسيم مي شوند

با انتخاب نقطه ثابت، به ) ٢همپوشاني(ا  تركيب نمونه ه- الف
دليل ديگر همپوشاني همواره از مكان مشخص و از قبل 

  .تعريف شده اي در كروموزوم هاي والدين صورت مي گيرد
به صورت تصادفي در . قطه همپوشاني مشخص نيست ن- ب

 انتخاب مي گردد و در هر زوج ٣كروموزوم هاي والدين
 .ت مي كندوالدين و هر بار تكرار تفاو

در اين ( انتخاب نقطه همپوشاني به صورت هر بار مجزا - ج
روش در هر بار تكرار براي كليه مواليد نقطه همپوشاني ثابت 
است اما در تكرار بعدي اين عدد به صورت تابعي تصادفي 

  ).تغيير مي كند
دسته بندي بعدي براساس نوع انتخاب

2
N نمونه برتر از N 

نمونه اوليه است كه از جمله انواع آن مي توان به زيرگروه 
  :هاي زير اشاره كرد

α :
2
N نمونه بهتر برداشته مي شود و 

2
N نمونه ضعيف از 

  ٤.نظر طراح حذف مي شوند
β :

2
Nدر ٥.گردند نمونه براساس شانس زندگي انتخاب مي            

    
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

1 Initial Population 
2 Cross Over 
3 Selected Population 
4 Ideal Selection 
5 Roulette wheel 

 گي از نظر طراح امكاناين روش هر نمونه براساس بهينه
 .باقي ماندن دارد اما اين امكان خود متغيري تصادفي است

بديهي است نمونه هاي بهتر احتمال باقي ماندن بيشتري  
اين . ت باقي بماننددارند اما نمونه هاي ضعيف نيز ممكن اس

  .روش براساس جهان واقعي طراحي شده است
γ : در اين روش نيز

2
N نمونه براساس شانس زندگي 

اما در صورتي كه نمونه برتر جزو آن ها . انتخاب مي گردند
نباشد نمونه ضعيف تر يا يكي از نمونه ها به تصادف حذف و 

  ٦.ه برتر يا نخبه جايگزين آن مي شودنمون
 صورت ٧آخرين دسته بندي نيز براساس عاملي به نام جهش

در اين روش به ازاي احتمال مشخص و از قبل . مي گيرد
تعريف شده، اما بسيار كمي ممكن است والدين هنگام 
بوجود آوردن بچه به صورت نامتعارف عمل كنند و يك بيت 

فر است به صورت برعكس به كه در حالت نرمال يك يا ص
هدف اينكار جلوگيري از همگرايي . صفر يا يك تبديل شود

سيستم به نقاط ماكزيمم و مينيمم محلي هنگام رسيدن به 
  .[7]يا به عبارت ديگر كم شدن دقت جواب استجواب 

  مواد و روشها - ۳
براي مقايسه روشهاي موجود، ساختارهاي مختلف الگوريتم 

تابع دلخواه در ) ماكزيمم كردن(سازي ژنتيك براي بهينه
فضاي اعدادحقيقي با فرض بازه تغييرات نمونه محدود پياده 

) تابع يك متغيره( ابتدا تابع داراي يك درجه آزادي . اندشده
) تابع چهار متغيره( درجه آزادي ۴و در حالات بعد توابعي با 

تعداد تكرار دررسيدن به جواب بهينه و . پياده شده است
قت جواب بهينه در مقايسه با ساير الگوريتم ها به عنوان د

  در حالت يك بعدي . پارامترهاي كليدي مقايسه شده است
  

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

6 Elitism 
7 Mutation 
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/4)+(k2z)-cos(k2))-(1/cosh(zcos(xy))x-(1=f 2222 π××××y

 نمونه فرض شده است، تعداد بيت ۶۴تعداد نمونه هاي اوليه 
با توجه به .  بيت و در تمام حالات ثابت است۱۲كروموزوم 

في تصادفي بودن نقطه شروع در بعضي ساختارها و تصاد
بودن نقاط همپوشاني در كليه الگوريتم ها، براي مجموع 

گيري  حالت مختلف شبيه سازي تكرار و نتايج ميانگين۱۲۰
. اند تا هر چه بيشتر به نتايج واقعي نزديكتر باشندشده

احتمال جهش براي الگوريتم هاي داراي جهش 
نقاط شروع، نقاط .  فرض شده استmuteP=001.0برابر

همپوشاني و دسته بندي انجام شده در تركيب والدين براي 
به عبارت ديگر اين . كليه الگوريتمها در يك تكرار ثابت است

مقادير يكبار به صورت تصادفي انتخاب و سپس در تمامي 
شود تا مقايسه ها در الگوريتمها برابر در نظر گرفته مي
 در تابع انتخاب شده. شرايطي كاملا يكسان صورت گيرد

 تا ۰ بين Xحالت يك متغيره تابع زير، بازه تغييرات متغير 
  .  است۹۳۴۳۵۳۲ و جواب تحليلي معادله تقريبا عدد ۱۵

  180/)1(3.1)-(x
7.62)-8.46)(x-(x15.23)-12)(x-7)(x-(x5)-(x1)-(xf 222

+
=

x  
 حالت انتخاب منظم و تصادفي با و بدون ۸شبيه سازيها در 

علاوه بر آن در نحوه انتخاب هم . جهش صورت گرفته است
ساس شانس زندگي و انتخاب بهينه، دو گروه انتخاب بر ا
 x, y, z, k(F(در تابع چهار متغيره. شبيه سازي شده است

محدوده تغيير پارامترها مختلف انتخاب شده و دقت متغيرها 
تواند براساس نظر طراح براي متغيرهاي مختلف متفاوت مي

 بيت ۲۰باشد كه در اينجا به صورت مساوي براي هر متغير 
] فاصله y و x محدوده تغييرات  .اختصاص داده شد ]2,2− 

]  فاصلهzمحدوده متغير . است محدوده متغير  . است−3,3[
Kبازه [  تابع كاملا مختلف مورد بررسي ۳مجموعا .  است5,3[

توابع انتخاب . قرار گرفت تا صحت نتايج كاملا معلوم شود
  .شده توابعي غيرخطي به شرح زير بوده است

  
) ۱     (  
  
  )۲      (

k/4)-(xsinh(z/k)2))+2)-(1/(cos(zcosh(x/k)2y)-y+x-(1=f 22  
  

        
  )۳    (  
  
  

براي سه الگوريتم مختلف در اين مرحله شبيه سازي ها 
در اين قسمت با توجه به نتايج شبيه . رت گرفته استصو

فقط الگوريتم داراي جهش ساده و يك متغيره سازيهاي تابع 
الگوريتم بدون جهش با انتخاب نقاط شروع به صورت 

مورد بررسي قرار گرفته تصادفي و با انتخاب بهينه نمونه ها 
 مشابه قبل نقاط شروع، نقاط همپوشاني و دسته بندي .است

نجام شده در تركيب والدين براي كليه الگوريتمها در يك ا
به عبارت ديگر اين مقادير يكبار به صورت . تكرار ثابت است

تصادفي انتخاب و سپس در تمامي الگوريتمها يكسان در 
شود تا مقايسه ها در شرايطي كاملا يكسان نظر گرفته مي
 در روش muteP=005.0احتمال جهش برابر. صورت گيرد

با توجه به تصادفي . داراي جهش در نظر گرفته شده است
بودن نقطه شروع و تصادفي بودن نقاط همپوشاني در كليه 

 حالت مختلف شبيه سازي ۶۰الگوريتم ها، براي مجموع 
ر به نتايج اند تا هر چه بيشتگيري شدهتكرار و نتايج ميانگين
   .واقعي نزديكتر باشند

ير احتمال جهش بر پارامترهاي مهم تاثدر مرحله بعد 
هاي اوليه، تعداد نمونه. سيستم مورد بررسي قرار گرفته است

دقت متغيرها و بازه تغيير متغيرها مشابه قسمت قبل در 
 ۳ و ۲توابع بررسي شده در اين مرحله توابع . نظر گرفته شد

  .هستند
  
  يجنتا - ۴

نتايج در . در اولين مرحله تابع يك متغيره را بررسي ميكنيم
همانطور كه از نتايج پيداست . جدول يك آورده شده است

هر دو گروه الگوريتم نوع انتخاب بر اساس شانس زندگي و 
 ۹۰دقت بالاي ( نوع انتخاب ايده آل نتايج خوبي دارند 

، اما تعداد تكرار در الگوريتم هاي نوع انتخاب بر )درصد
دقت جواب اساس شانس زندگي بيشتر است در حاليكه در 

اي مشاهده نميشود لذا الگوريتم هاي ها تفاوت قابل ملاحظه
 بعدي حذف يدر بررسيها متعلق به اين دسته بهينه نبوده و

  . مي شود
ساده و تصادفي تفاوت  در مورد دو گروه كلي شروع
نوع انتخاب بر در دو گروه مشهودي در تعداد تكرار و مقدار 

مشاهده نمي شود آل يدهاساس شانس زندگي و نوع انتخاب ا
و لذا نتايج بدست آمده از هر يك از دسته ها به دسته ديگر 

ما دسته شروع تصادفي را به عنوان . قابل تعميم خواهد بود
  . معيار مقايسه در مرحله بعد برگزيديم

)))cos(kzxk3y-x(y4)+3k-log(k

x))+3z-ztanh(cos(y3))+y-sinh(xy+abs(cos(k=f
320.662
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دقت جواب و ميانگين تعداد تكراردر رسيدن به جواب بر حسب : ۱ولجد
  هر تابع يك متغيرنوع الگوريتم و نوع انتخاب د

  

شروع ساده 
  با جهش

شروع 
تصادفي با 

  جهش

شروع ساده 
  بدون جهش

شروع 
تصادفي 

  بدون جهش

 نوع
انتخاب 
  ايده ال

  مقدار 9294475 9291411 9325397 9318824

13.997 13.772 14.272 14.633 
تعداد 
  تكرار

99.73556 99.80591 99.44217 99.47496 
درصد 
دقت 
  جواب

  
شروع 
 با ساده

  جهش

شروع 
تصادفي 
  با جهش

شروع ساده 
  بدون جهش

شروع 
تصادفي 

  بدون جهش

نتخاب انوع 
شانس 
  زندگي

  مقدار 9284329 9273934 9308294 9309775
  تعداد تكرار 21.181 19.053 15.903 16.125

99.6387 99.62286 99.25512 99.36637 
درصد دقت 

  جواب
ردر رسيدن به جواب تابع دقت جواب و ميانگين تعداد تكرا: ۲جدول

 ۱چهار متغيره شماره 
  شروع تصادفي

  با جهش
  شروع تصادفي
  بدون جهش

   انتخابنوع
  ايده ال

  مقدار 4.0698  5.1568
  تعداد تكرار  10.983  33.067

 
99.0169  

 
78.14516 

  

  درصد دقت
  جواب

 ۲تابع چهار متغيره شماره 
  شروع تصادفي

  با جهش
  شروع تصادفي
  بدون جهش

   انتخابنوع
  ايده ال

  مقدار 0.95  6.148
  تعداد تكرار  13.383  185.83

 
97.60377  

 
15.07811 

  

  درصد دقت
  جواب

 ۳چهار متغيره شماره  تابع
  شروع تصادفي

  با جهش
  شروع تصادفي
  بدون جهش

   انتخابنوع
  ايده ال

  مقدار 467.75  982.75
  تعداد تكرار  15.533  160.82

 
88.21078  

 
41.98725 

  درصد دقت
  جواب

در جدول دو نتايج مربوط به دو روش نتخاب شده از مرحله 
روش ساده بدون جهش با وجود اينكه . قبل آورده شده است

تعداد تكرار آن بسيار كم است بدليل عدم توانايي در رسيدن 
علاوه بر آن ميتوان ديد . به جواب دقيق عملا نا كارامد است

ار تابع و ثابت بودن احتمال با افزايش پيچيدگي ساخت
جهش، دقت در روش داراي جهش نيز افت ميكند تا آنجا 

  . درصد مي رسد۸۸كه در تابع شماره سه به 
  

دقت جواب و ميانگين تعداد تكرار در رسيدن به جواب بر : ۳جدول 
  حسب احتمال جهش

  ۲تابع چهار متغيره شماره 
 

0.006  
 

0.005  
 

0.004  
 

0.003  
 

0.002 
  احتمال
  جهش

  مقدار  2.944  5.060  5.710  6.208  6.266
  تعداد تكرار  42.85  80.58  116.1  192.5  290.1

 
99.46  

 
98.54  

 
90.63  

 
80.32  

 
درصد دقت   46.74

  جواب
 

  ۳تابع چهار متغيره شماره 
 

0.006  
 

0.005  
 

0.004  
 

0.003  
 

0.002 
  احتمال
  جهش

  مقدار 726  822.2  936.8  997.6  1069
  تعداد تكرار  41.72  64.20  106.1  171.5  278.2

 
95.97  

 
89.55  

 
84.10  

 
73.81  

 
65.17 

  

درصد دقت 
  جواب

 
ايج مربوط به تاثير تغيير احتمال نتدر جدول شماره سه 

كاملاً مشهود . جهش بر كارايي الگوريتم آورده شده است
است كه با اندك تغييري در مقدار احتمال جهش تغييرات 

رار خواهيم داشت لذا برآورد زيادي در دقت و تعداد تك
براي مثال در تابع . مقداري صحيح براي آن خيلي مهم است

 كه muteP=006.0 به مقدارmuteP=005.0شماره دو از مقدار
رفته ايم دقت جواب فقط يك درصد بهتر شده است اما 

  .يست برابر شده كه اصلاً قابل قبول ن۵/۱تعداد تكرار تقريباً 
  
   نتيجه گيري و خاتمه-۵

 بر اين .هدف مقاله بررسي الگوريتم هاي ژنتيك متداول بود
اساس با شبيه سازي در توابع گوناگون نقاط قوت و ضعف 

بديهي است ارائه روشي . هر يك از روشها نشان داده شد
براي كاهش وابستگي الگوريتم هاي موجود به احتمال  



     ۵

ي ز حين پروسه بهينه ساجهش بدليل نا معلوم بودن آن
عف روشهاي موجود را تا حد زيادي پوشش ضميتواند نقاط 
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