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هاي آزمايشگاهي و با  علاقه محققين بوده است. در اين مقاله براساس دادهدليل پيچيدگي بالا همواره مورد  شكل به Tبيني رفتار مخزن  پيش  
منظور يافتن معادلات رفتاري سيستم، ابتدا با تغيير  ريزي ژنتيكي براي خروجي فرآيند اختلاط مدلي بهينه ارائه شده است. به استفاده از برنامه

هاي  ريزي ژنتيكي، معادله حاكم بر جدول داده دست آمد. با استفاده از برنامه به خروجي – هاي تجربي ورودي هاي ورودي سيستم جدول داده متغير
سازي چند   ريزي ژنتيكي از بهينه هاي برنامه بيني رفتار سيستم استخراج شده است. براي طراحي ساختار درخت منظور پيش خروجي به – ورودي

نظر قرار گرفته است. با كمينه كردن همزمان اين دو تابع هدف، به دنبال يافتن  سازي و پيچيدگي ساختار مد هدفي با دو تابع هدف خطاي مدل
منظور دست يافتن به  سازي (كمينه كردن خطا) انجام گرديده است. به تر (كمينه كردن پيچيدگي ساختار) و افزايش دقت مدل معادلات ساده

سازي چند هدفي  ريزي ژنتيكي كمينه شده است. با استفاده از بهينه همعادلات با پيچيدگي كمتر عمق درختان توليد شده در ساختار برنام
دهنده تطابق و عمل  هاي تجربي نشان هاي ارائه شده و داده اي از نقاط بهينه ارائه گرديده است. مقايسه نتايج حاصل از خروجي مدل مجموعه

   باشد. ينويسي ژنتيكي چند هدفي م كردن بسيار خوب مدل ارائه شده براساس برنامه

 نويسي ژنتيكي برنامه  كليد واژگان:
 سازي فرآيندهاي پيچيده بهينه
 هدفي سازي چند بهينه
 سازي  مدل
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 Prediction of the behavior of T-shaped chambers due to their high complexity has always been of great 
interest to researchers. In this article, based on experimental data and genetic programming, the optimal 
model was presented for mixing process response. To obtain the system’s behavioral equations, first, 
using the experimental results and by changing the input variables system, input – output data is 
extracted. In order to predict the behavior of the system, the equation of input – output data, is derived 
using genetic programming. To design the structure of genetic programming trees, multi-objective 
optimization with two objective functions is taken into consideration: model inaccuracy and complexity 
of structure. By minimizing the objective function at the same time, we are looking for simple equations 
(minimizing the complexity of the structure) and increasing the accuracy of modeling (minimizing the 
error). In order to achieve a less complex equation, depth of the generated trees in structure of genetic 
programming will be minimal. By using multi-objective optimization, optimum set of points have been 
presented. Comparing the results obtained from the models and real data represents a very good match. 
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 مقدمه1- 
 ژنتيك هاي الگوريتم از شود، مي ناميدهGP اختصار به كه 1ژنتيك ريزي برنامه
 مصنوعي، كند. در هوش مي استفاده كامپيوتري هاي برنامه نوشتن براي

 تكامل از گرفته تكاملي الهام الگوريتم روش يك )،GPژنتيكي( نويسي برنامه
ي ريزي  برنامه. ]1[ باشد مي كامپيوتري برنامه كردن پيدا براي 2بيولوژيك

پارامترهاي موثر يك  سازي است كه با ايجاد يك تابع، ژنتيكي نوعي از مدل
اي شامل يك  هر سيستم پيچيده كند. فرآيند را به خروجي آن مرتبط مي

باشد كه ما براي درك  متغيرهايي است كه وابسته به ساير اجزا مي سري
                                                                                                                                  
1 Genetic Programming 2 Biological evolution 

ريزي  برنامه ].2[ آوريم سازي روي مي گذاري اين پارامترها به مدلچگونگي اثر
هاي الگوريتم تكاملي  ارائه شد، جز روش كوزا ژنتيك كه براي اولين بار توسط

هاي  املي از كروموزمهاي محاسبات تك كه ساير روش حالي در شود. مي محسوب
هاي كامپيوتري در قالب نمايش  كوزا از برنامه كردند، اي استفاده مي رشته

درختي در زبان ليسپ استفاده كرد و نشان داد كه الگوريتم ژنتيك به اين 
ريزي  روش، در گستره وسيعي از مسايل قابل اجراست. اين روش به برنامه

  ]. 3[ ژنتيك معروف شد
سازي است كه موجب بهتر شناخته  تيكي روشي براي مدلريزي ژن برنامه

هاي ژنتيك براي نوشتن  شود. در اين روش از الگوريتم شدن فرآيند مي
ساختارهاي  دراين حالت متغيرها، اي استفاده شده است. هاي رايانه برنامه
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خروجي نيز ميزان توانايي برنامه در رسيدن به اهدافش  ريزي بوده، و برنامه
 1هاي الگوريتم گردشي جديدترين شيوه از بين روش ريزي ژنتيك نامهبراست. 

عنوان يك روش كاربردي مطرح  دليل دارا بودن دقت كافي، به باشد كه به مي
هاي موجود كه شامل  ، ابتدا بلوكريزي ژنتيكي در برنامه]. 4شود [  مي

تعريف باشند،  ها مي متغيرهاي ورودي و هدف و نيز تـابع ارتباط دهنده آن
شود. اين روش  گرديده و سپس ساختار مناسب الگو و ضرايب آن تعيين مي

دهنده بين متغيرهاي ورودي و خروجي بوده، لذا  شامل يك معادله ارتباط
قادر به انتخاب خودكار متغيرهاي مناسب الگو و حذف متغيرهاي غيرمرتبط 

]. انتخاب 5است كه اين امر سبب كاهش ابعاد متغيرهاي ورودي خواهد شد [
هاي مناسب، يكي از مهمترين مواردي است كه بايستي در اين روش  ورودي

هاي ورودي مختلفي بهره  مورد توجه قرار گيرد. اين امر در شرايطي كه از داده
هاي  شود، از اهميت مضاعفي برخوردار خواهد شد. چرا كه ارائه داده برده مي

تري  اد الگوهاي پيچيدهورودي غيرمرتبط، سبب كاهش دقت الگو و ايج
  ].6هاي بيشتري مواجه است [ ها با دشواري شود كه تفسير آن مي

طور وسيعي در الگوسازي  نويسي ژنتيك به در كاربرد مهندسي، از برنامه
شود. فرآيند گام به گام  ها استفاده مي مسائل مربوط به تعيين ساختار پديده

  شود: ير خلاصه ميصورت ز صورت كلي به برنامه نويسي ژنتيك به
 بيني،  پيش الگوهاي دهنده يك جمعيت اوليه از توابع مركب نشان

 ها) شود (ايجاد كروموزوم صورت تصادفي در نظر گرفته مي بـه
 ر يك از افراد هها) به رايانه و ارزيابي  معرفي جمعيت اوليه (كروموزوم

موثرترين (ژن) جمعيت مذكور با استفاده از توابع برازش (شناسايي 
 افـراد در ماهيت پديده)

 گيري و توليد مثل افراد  منظور تكثير، جهش، جفت ها موثر به انتخاب ژن
 جديد با صفات اصلاح شده (فرزندان)

 هاي توسعه تكراري بر روي فرزندان در هر توليد گام چهارم  اعمال فرآيند
 .]7[به تعداد معين و يا تا حصول بهترين پاسخ تكرار خواهد شد 

محاسبه و كنترل اندازه ذرات براي بهبود كيفيت داروي توليد شده از اهميت 
خاصي برخوردار است. در اين تحقيق سعي بر اين است كه به كمك يكي از 

نويسي ژنتيك مدلي براي اندازه ذرات  هاي هوش مصنوعي به نام برنامه روش
ي خاصي  دهكند كه در يك محدو پيدا شود. مدل تعريف شده اين كمك را مي

از تغييرات متغيرها بدون انجام آزمايش، اندازه توليد شده ذرات به درستي 
تر با دادن مقادير متغيرها به مدل بدون انجام  عبارتي ساده محاسبه شود. به

دست آورد. با توجه  توان اندازه ذره توليد شده را از طريق مدل به آزمايش، مي
ها و  تابع تحليلي كه ارتباط بين ورودي كه تاكنون در هيچ تحقيقي يك به اين

سازي اندازه  هاي اين فرايند ارائه نشده است، لذا در اين تحقيق مدل خروجي
نويسي ژنتيكي  شكل به روش برنامه Tذرات خروجي از يك مخزن اختلاط 

بيني رفتار سيستم و ارائه يك مدل تحليلي، صورت  هدفي جهت پيش چند
  پذيرفته است.

 ريزي ژنتيكي برنامه2- 
نويسـي   هـاي پـردازش تكـاملي، برنامـه    گونه كه ذكر گرديد يكي از شاخه همان

 نويسـي ژنتيـك سـعي شـده اسـت كـه بـا اسـتفاده         باشد. در برنامهژنتيك مي
بـراي كاربردهـاي خـاص، بـه      هاي تجزيـه  الگوريتم ژنتيك و مفاهيم درخت از

داده شود كـه تنهـا بـا دانسـتن      جاي نوشتن كد برنامه، به كامپيوتر اين امكان
مفهوم كلي از كار، برنامه مورد نظر را آماده كند. در واقع يك دستور سطح بالا 
                                                                                                                                  1 Circulating algorithm 

به كامپيوتر ارايه گردد و كامپيوتر برنامه لازم براي اجراي برنامه مـورد نظـر را   
  آماده كرده، سپس برنامه را اجرا و خروجي مطلوب را ارائه دهد.

از عملگرهاي ژنتيكي  2يكي، در طي مرحله توليد مثلهاي ژنت در الگوريتم
بعـدي آن   3شود. با تاثير اين عملگرها بر روي يك جمعيـت، نسـل   استفاده مي

معمولاً بيشترين  6و جهش 5، پيوند4شود. عملگرهاي انتخاب جمعيت توليد مي
 ].5,4[هاي ژنتيكي دارند  كاربرد را در الگوريتم
ها به جاي خطوط كد به صورت  ژنتيكي، برنامهريزي  امروزه در برنامه

دهنده نمايش  نمايش "1شكل "عنوان مثال،  شوند. به نمايش درختي بيان مي
هاي  برگ x,y(2,(است. متغيرها و مقادير ثابت در برنامه  )x)+sin(2yln(برنامه 

شود.  گفته مي 7ها ترمينال ريزي ژنتيكي به آن باشند كه در برنامه درخت مي
 8هاي داخلي هستند، توابع كه گره(sin,ln,*,+)هاي محاسباتي  همچنين عملگر

يك  9هاي مجاز در كنار هم مجموعه اوليه شوند. توابع و ترمينال ناميده مي
 دهند. ريزي ژنتيكي را تشكيل مي سيستم برنامه

  شرح آزمايش 3-
شود.  تجويز مي  از صرع گوناگوني   عانوا براي   تشنج ضد  يك  عنوان به كاربامازپين

. ]7[باشد  ميليون پوند در سال مي 2.2مصرف جهاني اين دارو در حدود 
 Tهاي آزمايشگاهي مربوط به توليد داروي كاربامازپين در مخزن اختلاط  داده

 باشد. هاي برخوردي مي شكل به روش جت
مخلوط مي مشخص است دو جت مايع با هم  "2شكل "طور كه در  همان

 باشد به ذرات دارو مي  رسوب  براي  عنوان عاملي   به  كه و ضدحلال   شوند،

                                                                                                                                  2 Reproduction 3 Generation 4 Selection 5 Crossover 6 Mutation 7 Terminal 8 Functions 9 Primitive set 

  Fig. 1  Display a formula in genetic programming  نمايش يك رابطه در برنامه نويسي ژنتيكي 1شكل  

  Fig. 2   Method mixing in jet collision  برخورديهاي  نحوه اختلاط در جت 2شكل  
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شود. عوامل زيادي بر اندازه توليد شده داروي كاربامازپين در  محلول اضافه مي
ها مورد بررسي  گذار هستند كه تعدادي از آن هاي برخوردي تاثير روش جت

ريزي ژنتيكي و نتايج  . در اين مقاله، با استفاده از برنامه]9[قرار خواهد گرفت 
ي مدل حاكم بر اين فرآيند با استفاده هاي برخورد هاي جت حاصل از آزمايش

هدفي استخراج شده است. با مطالعه مدل حاكم و بررسي  سازي چند از بهينه
كارهاي مناسبي براي بهبود كيفيت  توان راه هاي موثر در توليد دارو مي پارامتر

داروي توليد شده ارائه داد. از جمله عواملي كه بر اندازه ذرات در اين روش 
توان به اندازه راكتور، غلظت دارو در محلول، نوع و ميزان دبي  مي موثر است

محلول، نوع و ميزان دبي ضد حلال، استفاده از انواع پايداركننده و غلظت آن، 
طور كه  سازي و موارد ديگر اشاره كرد. همان نشاني، نحوه يكنواخت نسبت فرو

از فاكتورها  تعداديعنوان شد براي بررسي اندازه داروي توليد شده تغييرات 
كنيم. پارامترهاي مورد  را با ثابت در نظر گرفتن ديگر فاكتورها بررسي مي

بررسي عبارتند از غلظت محلول دارو، دبي ضدحلال، دبي محلول و همچنين 
نوع حلال. اين چهار پارامتر بيشترين اثر را بر روي اندازه ذرات توليد شده 

كننده اندازه داروي توليد شده  عبارتي ديگر اين پارامترها تعيين دارند، به
 2در جدول آمده است.  1ها در جدول  گذاري اين پارامتر نام. ]10[باشند  مي

  محدوده پارامترهاي مورد بررسي در كار آزمايشگاهي ارائه شده است.
 داده آزمايشگاهي 40، 2با تغيير متغيرها در محدود ذكر شده در جدول 
يابي و همچنين افزايش  جمع آوري شده است. براي افزايش ميزان دقت درون

براي  GMDHهايي كه از طريق برنامه  بيني با استفاده از فرمول قدرت پيش
انتخاب كاملا  400آمده، با   دست بيني اندازه ذرات همين آزمايش به پيش

دست آمده برنامه دادن در مدل به تصادفي در محدوده تغيرات پارامترها و قرار
GMDH ،400  اندازه ذره جديد محاسبه شده است. به اين صورت مجموع

داده توليد شده  400داده از  40داده مي رسد. در اين ميان نيز  440ها به  داده
بيني در نظر گرفته  را، جهت سنجش قدرت پيش GMDHتوسط برنامه 

آوري  داده جمع 40و  GMDHداده توليد شده برنامه  360ميشود. در نهايت از 
 شود. دست آوردن مدل استفاده مي هشده در آزمايشگاه، براي ب

آمده است، محدوده طول  3نويسي ژنتيكي در جدول  مشخصات برنامه
در نظر  17تا  6و  6تا 1درختان استفاده شده در برنامه نويسي دو حالت 

 گرفته شده است.
و  17تا  6در دو حالت با عمق هاي تجربي  طور كه ذكر گرديد داده همان

 بررسي شده است. افزايش عمق درختان باعث افزايش6 تا  1سپس با عمق 
 نهايي  مدل پيچيدگي   ميزان  بر اما  شود  ميزان دقت و پايين آمدن خطا مي

  گذاري پارامترهانام1  جدول
Table1 Naming Parameters نماد پارامتر پارامتر  

  X1  غلظت محلول دارو
  X2  دبي محلول

  X3  دبي ضد حلال
  X4  نوع حلال

 رات پارامترهايمحدوده تغي 2جدول 
Table 2 Parameters’ changes range محدوده  پارامتر  

  9-27 (mg/ml)غلظت محلول 
  20-100 (ml/min)دبي محلول 

 140-720  (ml/min)دبي ضد حلال 
 2-1  نوع حلال

  ژنتيكيمشخصات برنامه نويسي  3جدول    
Table 3 Specifications of genetic programming مقدار  پارامتر  

 2000  تعداد جمعيت اوليه
 Ramped half- and-half  روش ايجاد جمعيت اوليه

  0.85  احتمال پيوند
  0.2  احتمال جهش
  تورنمنت و رولت ويل  روش انتخاب

  %60  احتمال تورنمنت
  %40 احتمال رولت ويل

  3  تورنمنتاندازه 
هاي  هاي حاصل شده با اين عمق به طور كلي مدل گذارد و مدل تاثير مي

رو پذيرش مدلي با خطاي بيشتر ولي در  باشند، از اين پيچيده و طولاني مي
رسد. با داشتن مدلي  تر منطقي به نظر مي عين حال با پيچيدگي كمتر و ساده

گذاري متغيرها را  و ميزان تاثيرهاي موجود در فرآيند  توان پارامتر تر مي ساده
براي محاسبه مقدار  .]11[ در نتيجه نهايي بهتر و بيشتر مورد بررسي قرار داد

  . ]12[) استفاده شده است 1خطا براي مدل نهايي از رابطه (

اندازه ذرات محاسبه شده از طريق رابطه حاصله از  در رابطه فوق 
دست آمده در آزمايشگاه  و اندازه ذرات به باشد  نويسي ژنتيك مي برنامه

باشد. هر چه جمع مقدار مجذور تفاضل اندازه ذرات به صفر نزديكتر باشد  مي
دست آمده تطابق بيشتري با واقعيت آزمايش  به اين معنا است كه مدل به

باشد) در ابتدا به بررسي مدل با عمق  (اندازه ذرات برحسب نانومتر مي دارد
نويسي  دست آمده از برنامه هاي به اين نمودار داده در .پردازيم مي بيشتر درختان

هاي آزمايشگاهي رسم و ميزان ضريب همبستگي براي  حسب داده ژنتيك بر
 0.9917حالت ها محاسبه شده است. مقدار ضريب همبستگي براي اين  داده

 از دقت بالايي برخوردار است. "3شكل "دست آمده كه با توجه به  به
هاي آزمايشگاهي و  افزار متلب و رسم همزمان داده با استفاده از نرم

ها ميزان  نويسي ژنتيك برحسب شماره آزمايش دست آمده از برنامه هاي به داده
ژنتيك با نتايج نويسي  هاي حاصل شده از برنامه پذيري داده انطباق

 .شود آزمايشگاهي سنجيده مي
هاي  پذيري خروجي مدل با داده نمودار ميزان انطباق "4شكل "در 

ارائه شده است.  17تا  6) مربوط به ساختار با عمق 17تا  6آزمايشگاهي (عمق 
حسب نانومتر، خطوط پيوسته  اندازه ذرات بر Yشماره آزمايش، محور  Xمحور 
دست آمده در آزمايشگاه و نقاط، اندازه ذرات  ذرات به دهنده اندازه نشان

 باشد. نويسي ژنتيك مي دست آمده از برنامه محاسبه شده از طريق مدل به
 آورده شده است. "5شكل "در 17تا  6ساختار درختي با در نظر گرفتن عمق 

مدل پيشنهاد شده توسط برنامه نويسي ژنتيك براي اندازه ذرات توليد شده 
 است. )1(صورت رابطه  اروي كاربامازپين بهنانو د

  = 4 2 − 1 − 3 (| 3|) − (| 3 − 4 + |) + +
       ( )  −  ( | | )

 ( ( ( ) | |)) ) + −
       (| 1 3|) ( 2 ) + 1 +

| |
| |

(| |)( ) +

        − ( ) +
| |
| | ( ) + − 

(2)          1 2  ( (| 1|))
2 + 4 − 1 2 ( | 2| )

3  

)1(  = ( 1 − 2)  
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Fig. 3The correlation coefficient model with depth in the range of 6 to 17 Fig. 4 The adaptability of the model to experimental data (depth 1 to 6) 6تا  1هاي آزمايشگاهي (عمق  پذيري مدل بر داده ميزان انطباق  4شكل  17تا   6ضريب همبستگي مدل با عمق در محدوده  3 شكل(  

 Fig. 5  The first tree structure equation ساختار درختي رابطه اول  5 شكل  

 Fig. 6 The second tree structure equation  ساختار درختي رابطه دو 6شكل 
دست آمده با وجود دقت بالا،  شود، مدل به ) مشاهده مي2طور از رابطه ( همان

باشد. لازم به ذكر است اين حد از پيچيدگي رياضي از  طولاني و پيچيده مي
باشد. در نتيجه محدوده عمق  بيني مي قابل پيش " 5شكل"ساختار درختي 

ساختار درختي با "6شكل "كاهش داده شده است. در  6تا  1درختان را به 
توان دريافت با  نيز مي "6و  5شكل "ارائه شده است. از مقايسه  6تا  1عمق 

، انتظار "5شكل "در مقايسه با  "6شكل " توجه به سادگي ساختار درختي
مقدار ضريب  "7شكل "با توجه به  تر نيز وجود دارد. رابطه رياضي ساده

دست آمده است.  به  0.7652، 6تا  1ساختار درختي با عمق همبستگي در 
نويسي  دست آمده از برنامه هاي به ضريب همبستگي داده و پذيري ميزان انطباق

 .نشان داده شده است "8شكل "هاي آزمايشگاهي در  حسب داده ژنتيك بر

R² = 1
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Fig. 7 The correlation coefficient model with a depth ranging from 1 to 
 6تا  1ضريب همبستگي مدل با عمق در محدوده  7شكل  6

  Fig. 8 The adaptability of the model to experimental data (depth 1 to 6) 6تا  1هاي آزمايشگاهي (عمق  پذيري مدل بر داده ميزان انطباق 8 شكل( 

توليد شده  نويسي ژنتيك براي اندازه ذرات مدل پيشنهاد شده توسط برنامه
باشد.) مي3صورت معادله (نانوداروي كاربامازپين با عمق درختان كمتر به

  

= 1 − − (| 3|) + ( (| 3|)) 1 −
        ( (| 3|)) − | ( )|

| | + − (| 4( 2 −
        4)|) 1 − 2 2 + +
        ( ( (|  (  (| 2|))|)))  (|2 4 − 2 +         ( 4)( 1 + 4)|) ( 2 − ( 1 3) + ( 2) −          (| 2|| 4| )                                                                  (3) 

 بندي جمع - 4
فرآيندهاي پيچيده منجربه ارائه سازي  ريزي ژنتيكي در مدل استفاده از برنامه

ريزي  شود. برنامه ها مي تر نسبت به ساير روش تر و دقيق هاي ساده حل راه
هاي كامپيوتري با ساختارهاي  ژنتيكي، اعمال الگوريتم ژنتيك بر روي برنامه

تري را  تواند فضاي جستجوي وسيع پذير است. اين روش مي درختي انعطاف
تحت پوشش قرار دهد و در مسائلي كه الگوريتم نسبت به الگوريتم ژنتيك 

ها را  دليل ثابت بودن ساختارهاي تحت تكاملش توانايي حل آن ژنتيك به
هاي  هاي مناسب ارائه دهد. با تغييرات در برخي از پارامتر ندارند، پاسخ

توان به نتيجه مناسب  اي از مواقع با حدس و خطا مي نويسي در پاره برنامه
شده كه در اين آزمايش با عمق درختان زياد و تنها با استفاده  رسيد. مشاهده

توان به ضريب همبستگي بالايي رسيد ولي  هاي آزمايشگاهي مي از داده
گيري رابطه نهايي، جنبه كاربردي آن  دليل طولاني بودن و غيرقابل مشتق به

عمق تر كردن رابطه نهايي  كند. در نتيجه براي كوچك شدت كاهش پيدا مي به
بيني مدل  درختان كاهش داده شده است. همچنين براي افزايش قدرت پيش

آزمايشگاهي داروي  هاي با استفاده از كارهاي انجام شده بر روي داده
به دست آمده  GMDHكاربامازپين، مدلي براي هر دو آزمايش از طريق برنامه 

اده شده ها براي افزايش داده استف است، كه در اين تحقيق از همين مدل
دست آوردن مدل با عمق پيشنهادي جان  است. در نتيجه پس از بررسي و به

اي براي آزمايش از  هاي بيشتر براي بار دوم رابطه كوزا، از عمق كمتر و با داده
دست آمده است. در اين آزمايش زماني كه  نويسي ژنتيكي به طريق برنامه

اي محاسبه شده نسبت ه يابد ضريب همبستگي داده عمق درختان كاهش مي
يابد. با بررسي  كاهش مي 0.7652به  0.9917هاي آزمايشگاهي از  به داده

توان دريافت كه مدل  ها براي هر دو حالت، مي هاي مدل ضريب همبستگي
بيني وهمچنين  پيشنهادي حالت اول با وجود دقت بالا، فاقد قدرت پيش

  باشد.تر ميديدر نتيجه مدل دوم، مدلي كاربر .پيچدگي زياد است
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