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 چكيده
 پذيری بالا است که ورود شده با قابليت تطبيق ی توزيع دهنده در حقيقت يک سيستم تشخيص، داران    سيستم ايمنی مهره

 ی سيستم ايمنی اين است که کننده يکی از ويژگيهای گيج. کند ناصر بيماريزا را شناسايي و اثر مخرب آنها را خنثی میع
 .به آنها بچسبند، ژنهايي که قبلا به آنها آموزش داده نشده است را تشخيص داده توانند آنتی می) باديها آنتی(های ايمنی  رندهگي

 به اين، )ژنها آنتي(اش باديها و پوشش وسيع فضای ورودی با توليد طيف متنوعی از آنتی، شود که سيستم ايمنی تصور می
 قدرت وبررسي ين مقاله مدلي براي سيستم ايمني بر پايه الگوريتمهاي ژنتيكي به منظور در ا .[1]دست يافته است قابليت 

 اين مدل نشان داد كه سيستم ايمني.  ارائه شده استباديهايش است ای در آنتی در ايجاد چنين پراکندگیمذكور سرعت سيستم 
 .داي ارائه ده قادر است حتي در شرايط بسيار سخت نيز پاسخهاي شبه بهينه

 
 کلمات کليدی

 بادی آنتی، ژن آنتی، الگوريتمهای ژنتيکی، سيستم ايمنی
 
 مقدمه -١

پيچيدگی آن ، بسياری از محققين معتقدند مانع اصلی بر سر راه درک اهداف و عملکرد بخشهای مخلتف سيستم ايمنی   
 بلکه ی بهترين و کوتاهترين پاسخها را بيابدکنند که سيستم ايمن اند که نيروهای انتخاب طبيعی ضمانت نمي آنان دريافته. است

سه ديدگاه ، کند  میءدرباره نقشی که سيستم ايمنی در بدن ايفا. دهند  امکان بقای بيشتری می،بهتری دارند کردبه اجزايی که کار
يدگاهی از د. [2]تشخيص خودی از غير خودی است ، ی اصلی سيستم ايمنی ديدگاه سنتی اين است که وظيفه. وجود دارد
،  و در نهايت ديدگاهی که اخيرا مطرح گرديده[3]نگريست » ی خطر تشخيص دهنده«توان به سيستم ايمنی به عنوان  ديگر می

های متفاوت  اما جنبه، اين سه ديدگاه هيچ يک کامل نيستند. [4]نگرد  به سيستم ايمنی به عنوان ابزار حفظ تعادل در بدن می
با وجود همه اين اختلاف . رسانند که اين خود شاهدی بر پيچيدگی اين سيستم است ثبات ميعملکرد سيستم ايمنی را به ا

 .حفاظت از بدن باشد، رسد که فرض کنيم که يکی از وظايف اصلی سيستم ايمنی نظرها؛ معقول به نظر می

 34011th ICEE, May 2003, Vol. 3



 

( ) ( )jAaji PaP
i

,max βσ
∈

=

ی نخست با چسبيدن به  نها در مرحلهاين پروتئي .سازد ژنها می باديها پروتوئينهايی هستند که بدن در مقابله با آنتی    آنتی
که اين (کنند بادی می ژن شروع به توليد تعداد زيادی آنتی هه با يک آنتیج در مواBسلولهای . کنند آنها را شناسايي می، ژنها آنتی
 يا خود مستقيما ژن بچسبد تا  است که بتواند به آنتی بادي هدف دستيابی به آنتی). دهند ای را تشکيل می باديها کتابخانه آنتی
ژنها که ما  باديها و آنتی ماهيت تقابل پيچيده آنتی.  آسان نمايدTژن را غيرفعال کند و يا کار انهدام آن را برای سلولهای  آنتی

بادی در کتابخانه  ژن موجود در محيط حداقل يک آنتی اين است که برای هر آنتی، سعی در دستيابی به آن در اين مقاله داريم
ژنها با توليد تعداد  ی فضای آنتی شود که پوشش گسترده تصور می. [5]ميزبان وجود داشته باشد که بتواند به آن بچسبد عناصر 

ژنهای اين اجزاء . [6]يابد  تحقق می، رکيب کردن چندين جزء اوليه تشکيل شده استتبادی مختلف که هريک از  زيادی آنتی
در اين مقاله . شوند شود به هم چسبانده می خوانده می “١تجديد ترکيب”بق فرآيندی که ی ژنی قرار دارند و ط اوليه در کتابخانه

خواهيم بدانيم که چه  می. العمل سيستم ايمنی را بررسی کنيم ی عکس نحوه، باديها سازی فرآيند تکاملی آنتی خواهيم با شبيه می
همچنين با توجه به اينکه در سيستمهای . ها مؤثر استژن در مقابله با آنتی، عواملی بر کيفيت و سرعت عمل سيستم ايمنی

دارای محدوديت است چه عاملی سبب موفقيت سيستم ايمنی ) ی آنها در اينجا تعداد ميزبانها و اندازه(تکاملی طبيعی که منابع
بخشهای بعدی اين مقاله . شود   می،ای در مقابله با آنها نداشته است ژنها که پيش از اين تجربه در مقابله با انواع جديد آنتی

های انجام  سازی  نتايج شبيهسهدر بخش . در بخش بعدی مدل پيشنهادی برای سيستم ايمنی ارائه شده است.  شرح استبدين
 .اند گيری و مراجع اختصاص داده شده  به ترتيب به نتيجه پنج وچهارشده شرح داده شده است و در نهايت بخشهای 

 
 يستم ايمنی مدل پيشنهادی برای س-٢

 مدلسازی سيستم ايمنی .سازی فرآيندها روشی مطمئن و کم هزينه برای درک و بررسی پيچيدگيهای آنها است    همواره شبيه
سعی ما .  در اين مقاله مدلی تکاملی برای سيستم ايمنی ارائه شده است.ی رفتار آن است نيز راهی آسان و کارآمد در مطالعه

در مدل . کند طراحی گردد مکان شبيه با فرآيند تکاملی بدن و شرايطی که سيستم ايمنی در آن کار میالا حتی،  که مدلايم کرده
در شرايطی مشابه با آنچه در تکامل بيولوژيکی آنها (ها ی عملکرد کتابخانه  برای مطالعه٢ هايتاورپيشنهادی ما همانند مدلی که

از صفر و يکها در نظر گرفته ، Lای به طول  بادی به صورت رشته ر آنتیژن و ه هر آنتی، [7]پيشنهاد نموده است) دهد رخ می
توجه کنيد که در اين مدل جهت  .سازی گرديده است بادی شبيه  آنتیAای از  به صورت مجموعه) يا ميزبان(شده و هر کتابخانه

 که البته اين فرض بر ارزش نتايج ايم بادی و مولوکول نهايي آن تفاوتی قائل نشده ی آنتی دهنده سهولت بين ژنهای تشکيل
باديهايي  با توجه به اينکه آنتی). سازند  مولکولها را می،زيرا ژنها در اثر فرآيندهای درون سلولی(کند ای وارد نمی حاصل خدشه

زديکتر باشند ژنها ن باديها به مکمل آنتی کنيم که در مدلمان هرچه آنتی فرض می، ژنها بچسبند مناسب هستند که بتوانند به آنتی
ام iارزش ميزبان ،  ميزبان داشته باشيمMژن و   آنتیKبنابراين با فرض اينکه در محيط . احتمال چسبيدن آنها نيز بيشتر است

 .شود ی ذيل محاسبه می  طبق معادلهjPژن برای آنتی
)١( 
 

را محاسبه jPژن  و مکمل آنتیaبادی  ميزان تطابق آنتیβديهاي متعلق به آن است و تابعبا  آنتیaام و iميزبان ، iAکه در آن
 .کند می

                                                 
1 rearrangement 
2 Hightower 

 34111th ICEE, May 2003, Vol. 3



 

( )∑
=

=
K

j
jii P

K 1

1 σσ

)۲( 
 

باديهايش با همه  با توجه به اينکه ميزان بقای هر ميزبان به ميزان تطابق آنتی.  استaی  ام از رشتهqبيت  ، a(q)که منظور از 
)ژنها بستگی دارد؛ ميانگين  تیآن )ji Pσ[8]کنيم  ها را به عنوان ارزش هر ميزبان تعيين می. 
)۳( 

 
شوند و يک  ی ژنهای موجود در سلول انتخاب می چندين ژن از ميان همه، دانيد در محيطهای طبيعی    همانطور که می

بعلاوه نيروهای طبيعی همواره با . شود باديهای سلول اضافه می  جمعيت آنتیبادی به آورند و اين آنتی بادی را بوجود می آنتی
از بين مدلهای مختلفی که تاکنون برای . دهند حذف عناصر ضعيف هر جمعيت به عناصر قويتر شانس بيشتری برای بقاء می

 از همه بيشتر به فرآيند GENITORشايد بتوان گفت که عملکرد مدل ، سازی الگوريتمهای ژنتيکی پيشنهاد شده است پياده
سپس با اعمال عملگرهای برش . گردد در اين مدل در هر توليد نسل از ميان جمعيت تنها دو پدر انتخاب می. بالا شباهت دارد

آيد و  جمعيت جديد بوجود می، با قرار دادن اين فرزند به جای بدترين عضو جمعيت قبلی. آيد و جهش فرزندی بوجود می
البته برای حفظ هرچه بيشتر شباهت بين مدل و سيستم ايمنی کمی اين الگوريتم تغيير . [9]گردد  مجددا تکرار میاين فرآيند 

سازی عملکرد سيستم ايمنی بدن به طور خلاصه   برای شبيهپيشنهاديالگوريتم ژنتيکی . گردد  كه در ادامه بيان ميداده شد
 :عبارت است

بوجود  ، به صورت تصادفی،بادی است  آنتیA=32 ميزبان که هر يک شامل M=50ای به تعداد  ابتدا جمعيت اوليه .۱
 .آوريد

 .نماييدارزش هر ميزبان محاسبه ) ۳(ی  با استفاده از معادله .۲

تابع . كنيدشايستگی هر يک از ميزبانها را برای انتخاب شدن به عنوان پدر محاسبه ، با استفاده از تابع شايستگی .۳
مرتبه يک ميزبان در جمعيت از نظر ، rاگر . است »٣انتخاب برحسب رتبه«ر اين مدل تابع شايستگی مورد استفاده د

شانسی که تابع شايستگی به آن برای شرکت در توليد نسل بعدی به عنوان پدر ، باشد) به ترتيب نزولی(ميزان ارزش
 :دهد عبارت است از می

)   ۴( 
 
بادی به   آنتیnروش کار چنين است که ابتدا . [10]انجام دهيد ای  عملگر برش يک نقطهازعمل برش را با استفاده  .۴

 n، ای سپس با استفاده از عملگر برش يک نقطه. شوند صورت تصادفی از هر يک از دو ميزبان پدر انتخاب می
 بوجود باديهای يکی از والدين ميزبان فرزند را باديها به همراه ساير آنتی اين آنتی. آوريم بادی جديد بدست می آنتی
 .گردد  به صورت تصادفی انتخاب میn نيست ٤از آنجا که فرآيند برش کروموزومی فرآيندی ايستا. آورند می

 .نماييداعمال ،  بر هر بيت0.001با احتمال ، عملگر جهش، ی قبل بر روی فرزند بدست آمده در مرحله .۵

 .كنيدارزش فرزند جديد را محاسبه ) ۳(ی  با استفاده از معادله .۶

                                                 
3 rank selection 
4 deterministic 
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در اين انتخاب ميزبانی که در جمعيت از نظر ارزش . كنيدين اعضای جمعيت يکی را به صورت تصادفی انتخاب از ب .۷
rMwام قرار دارد به اندازهrدر مرتبه  عضو انتخاب شده از جمعيت حذف و با جايگذاری . شانس خواهد داشت −

 .شود جمعيت جديدی حاصل می، ای آن توليد گرديد به ج۶ و ۵ و ۴فرزندی که در مراحل 

،  وجود داشته باشد و يا اينکه به تعداد معينی توليد نسل انجام شده باشد۳۲چنانچه در جمعيت ميزبانی با ارزش  .۸
 .يابد ادامه می) ۳(ی  تکامل خاتمه و در غير اين صورت با رفتن به مرحله

 
 سازی و بحث  شبيه-٣

ژنهای مورد نظر  ی اول آنتی در مرحله. قرار گرفتبررسي مرحله مورد پنج در  آنعملکرد  ، پيشنهاديمدلسازي  پس از شبيه   
ژنهای  ی دوم مکمل آنتی در مرحله. شود  در اين مرحله جمعيت اوليه به صورت تصادفی انتخاب می.شود به مدل عرضه می

ژنهای  ی سوم نيز مکمل آنتی در مرحله. گردد ه میی قبل استفاد  اما اين بار از جمعيت اوليه مرحله،شود میداده قبلی به مدل 
هدف از طرح اين سه . گردد ی اول به عنوان جمعيت اوليه استفاده می  اما از جمعيت نهايی مرحله،شود داده ميقبلی به مدل 

،  در آن٥تژنها و همچنين بررسی ميزان پراکندگی جمعي ی قدرت مدل در همگرايی به سمت مکمل آنتي تحقيق درباره، مرحله
ی  شود و برای جمعيت اوليه به ترتيب از جمعيت اوليه ژن به مدل وارد می در مراحل چهارم و پنجم اولين آنتی. بوده است

ی نتايج حاصل از اين دو مرحله  بديهی است که با مقايسه. شود ی سوم استفاده می ی اول و جمعيت نهايی مرحله مرحله
توجه کنيد . ژنهايی که قبلا با آنها تقابل داشته را به خاطر بياورد نی تا چه حد قادر است آنتیتوان بررسی کرد که سيستم ايم می

و دستيابی به نتايج بررسي شود باديها با گذشت زمان   تنها تغيير پراکندگی آنتی، به روشی ساده،سعي شده استکه در اينجا 
همچنين اثر اندازه . طلبد مدل کاملتری را می، اش تجربيات گذشتهتم ايمنی در به خاطر آوردن س برای توضيح رفتار سيدقيقتر

 . استگرديده بررسيژنها بر رفتار مدل  های ميزبان و تعداد آنتی اعضای کتابخانه
نتايج حاصل از هريک از . گرديدژن متخاصم که به صورت تصادفی بوجود آمده بودند به مدل معرفی   دو آنتیدر ابتدا   

و ) ها خطچين(در هر يک از اين شکلها ارزش بهترين .  نشان داده شده است۵ تا ۱مراحل پنجگانه به ترتيب در شکلهای 
 همانطور که انتظار ۲ و ۱با مقايسه شکلهای . ميزبان جمعيت بر حسب تکامل نشان داده شده است) خطوط توپر(بدترين 
ی اول به صورت تصادفی  که جمعيت اوليه در دو مرحله ژنها و مکملهايشان رفتار يکسانی دارد چرا مدل برای آنتی، داشتيم

ی سوم از جمعيت نهايی  چون در مرحله. شوند با هم مقايسه ۳ و ۲شکلهای بايد اکنون . انتخاب گرديده و يکسان است
 که رود ميپس انتظار ، ز به عنوان ورودی به مدل داده شدژنها ني  و مکمل آنتیشدی اول به عنوان جمعيت اوليه استفاده  مرحله

با . در عمل نيز چنين است. ژنها دورتر باشد ی دوم از مکمل آنتی ی مرحله اعضای اين جمعيت اوليه نسبت به جمعيت اوليه
 شروع ۱۸,۵، ۲۰ و ۱۹,۵، ۲۴بينيد که منحنيهای بهترين و بدترين ميزبان به ترتيب از مقادير   می۳ و ۲مراجعه به شکلهای 

مدل در . از طرف ديگر همانطور که در نمودارها مشهود است. بينيد اختلافها چندان زياد نيست همانطور که می. شوند می
توان  بنابراين می. آل دست يابد ی تکامل توانسته است به پاسخ ايده  دوره۳۵۲۴ و ۲۵۷۳مراحل دوم و سوم به ترتيب طی 

توان گفت که مدل  همچنين می. توانسته است پراکندگی جمعيت خود را در حد قابل قبولی حفظ کندگيری کرد که مدل  نتيجه
 نتايج حاصل از مراحل چهارم و ۵ و ۴در شکلهای . از قابليت خوبی در همگرايی به سمت پاسخهای بهينه برخودار است

ه نمودارهای بهترين ميزبان هر دو جمعيت از يک نقطه توان مشاهده کرد ک با مقايسه اين دو نمودار می. دهند پنجم را نشان می
شود که البته اختلاف ناچيزی است اما با مقايسه   آغاز می۲۶ و ۲۷شوند ولی نمودارهای بدترين ميزبان به ترتيب از  شروع می
اختلاف ، املی تک ی پنجم در مجموع از نظر دوره توان مشاهده کرد که جمعيت مرحله های تکامل بوضوح می تعداد دوره
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بهتر و سريعتر به سمت پاسخ بهينه ، مراحل بهبود ارزش و يکنواختی ميزبانها در جمعيت، های بهترين و بدترين ميزبان منحنی
ژنی که در  آنتی، گيری زود باشد اما اين نتايج اين فرضيه را که مدل رسد که هنوز برای نتيجه البته به نظر می. همگرا شده است

 .کند ا آن مواجه شده است را اکنون به خاطر آورده است را تأييد میی اول ب مرحله
ژن به صورت  به همين جهت مجددا دو آنتی. شودهای ميزبان بر عملکرد مدل بررسی  ی کتابخانه  اثر اندازهاكنون بايد   

انتخاب ) ی قبل مرتبهدو برابر (A=40 ها ی کتابخانه ؛ اما اينبار اندازهشود تصادفی انتخاب و مراحل پنجگانه برای آنها اجرا می
توان ديد که پراکندگی در جمعيت نهايی   بروشنی می۸ و ۷ی شکلهای  از مقايسه.  است۱۰ تا ۶نتايج مطابق شکلهای . گردد می

 کندتر رشد کرده است اما در ۸های بهترين و بدترين ميزبان در شکل  ی اول حفظ شده است؛ زيرا با اينکه منحنی مرحله
 ۱۰ و ۹کند نمودار  اما آنچه که در اينجا بيشتر نظر ما را به خود جلب می. ايت با سرعت مناسبی به پاسخ بهينه رسيده استنه

با . گيری به بعد موکول شد ی قبليش نشان داده بود اما نتيجه  آوردن تجربهخاطر ديديد که مدل رفتاری شبيه به بقبلا. هستند
دهند که مدل   نشان می۱۰های شکل  عملا منحنی.  ديگر جای هيچ بحثی نخواهد بود۱۰و  ۹های شکلهای  ی منحنی مقايسه

 است که نشان ۳۰بينيد ارزش بهترين ميزبان مدل در همان آغاز  همانطور که می. اش را بخوبی بياد آورد ی قبلی توانسته تجربه
کمی (مدل توانسته است تنها پس از سپری شدن . اشدب تواند می قابل قبول می، ای است که به خودی خود بادی ی آنتی دهنده
 رفتار سيستم ايمنی بدن  مدلاولاكه توان نتيجه گرفت  از اينجا می. ی تکامل پاسخ بهينه را نيز بدست آورد  دوره۸۰۰) بيش از

ی قبل بدست آمد  فحهی نتايج اخير با نتايجی که در ص  با مقايسهثانيادهد و  اش را نشان می در بخاطر سپردن تجربيات قبلی
باديهای هر ميزبان از حد  ژنهايی که مدل با آنها سروکار دارد به تعداد آنتی توان گفت که چنانچه نسبت بين تعداد آنتی می

اش را به تدريج فراموش  ژنهاي جديد خاطرات گذشته مدل در جريان همگرايی به سمت مکمل آنتی، مشخصی بزرگتر باشد
توان به  در تأييد اين رفتار مدل می. پديده اثر مستقيم دور شدن اعضای جمعيت از مکملهای قبلی استکند در حقيقت اين  می

به سيستم ايمنی در حفظ ، های واکسيناسيون اشاره کرد که شخص بايد هر چند وقت يکبار با يادآوری واکسن دوره
 . باديهای مهم در ميان اعضای جمعيت خود کمک کند آنتی

 شود  انتخاب میA=20برای اينکارمجددا . گردد باديها در فضای بسيار پيچيده بررسی  قدرت مدل در يافتن آنتیبايد   اکنون 
 و ۱۲، ۱۱ی شکلهای  با مشاهده . نشان داده شده است۱۵ تا ۱۱نتايج در جداول . گردد بادی به مدل عرضه می  آنتی۲۰و اينبار 

 تکرار هنوز نتوانسته پاسخ بهينه را بيابد و ۱۵۰۰۰)  بيش از(ه مدل پس ازکند اين است ک  اولين چيزی که جلب توجه می۱۳
البته توجه به اين نکته ضروری است که سيستم ايمنی به دنبال بهترين جواب نيست بلکه از . هنوز به زمان بيشتری نياز دارد

توان گفت که پاسخهايی  بنابراين می، ب استژن متخاصم بچسبد و آن را شناسايي کند مناس ای که به آنتی بادی نظر او هر آنتی
توان نتيجه گرفت که بنا به هر دليلی  همچنين می. تواند قابل قبول باشد که مدل در اين سه مرحله به آنها رسيده است نيز می

باديهای لازم را  سيستم ايمنی تحليل رود و از تعداد ميزبانها کاسته شود ديگر سيستم ايمنی قادر نخواهد بود به طور مؤثر آنتی
بينيد مدل توانسته پاسخهای شبه  با وجود تمام اين تفاسير همانطور که در اين شکلها می. توليد کند و اين يعنی تشديد بيماری

های بهترين و بدترين  دهد که منحنی  نشان می۱۳ و ۱۲خصوصا مقايسه شکلهای . ای بيابد بهينه را در چنين فضای پيچيده
دو شکل بسيار به هم نزديک است و اين يعنی اينکه با وجود پيچيدگی فضای جستجو و محدود بودن تعداد در اين ، ميزبان

ی اول از نظر پراکندگی  اعضای جمعيت مدل توانسته پراکندگی جمعيت خود را چنان حفظ کند که جمعيت نهايی مرحله
 .بسيار نزديک به جمعيت تصادفی اوليه است
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 گيری نتيجه -۴
. سازی سيستم ايمنـی بـدن معرفـی گرديـد و عملکـرد آن در حـالات مختلـف بررسـی شـد                        ن پروژه مدلی برای شبيه       در اي 
ای بيابد که عمـلا از        های انجام شده نشان داد که مدل مذکور قادر است در شرايط بسيار سخت پاسخهای شبه بهينه                  سازی  شبيه

 تجربيـات  آوردن مدل توانست عملکرد سيسـتم ايمنـی در بـه خـاطر       همچنين اين . تواند قابل قبول باشد     نظر سيستم ايمنی می   
 ،همانطور كه ديديد، همچنين. تواند دليلی ديگر بر صحت مدل پيشنهادی باشد  گذشته را به خوبی توضيح دهد که اين خود می         

بخشـی از تجربيـات   شود بيش از حد خاصی باشد مدل با فرامـوش کـردن    ژنهايی که به اين مدل عرضه می   چنانچه تعداد آنتی  
ژنهـا زيـاد و تعـداد     قدر هـم کـه تعـداد آنتـی     بعلاوه نشان داده شد که هرچه     . پردازد  اش به فراگيری تجربيات جديد می       گذشته

ژنهای مورد نيازش را توليـد        قادر خواهد بود در دراز مدت آنتی      ) و به عبارت ديگر سيستم ايمني     (بازهم مدل ، ميزبانها کم باشد  
ها نشان دادند که مدل مذکور حتي در فضای جستجوی بسيار پيچيده هم توانسته است پراکندگي جمعيت خـود                   سازي  شبيه. کند

 .را حفظ کند
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