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Kwantowo inspirowany algorytm genetyczny
o samoorganizujgcej sie konfiguracji grup genow

Pod koniec XX wieku w umystach naukowcéw zrodzita sie idea komputera kwantowego,
ktéry potrafitby bardzo szybko wykonywaé¢ pewne obliczenia, jako ze robitby to w spo-
s6b réwnolegtly. Przy tym ,,rownolegtosé” ta bytaby takiej mocy, ze ztozonosé czasowa tych
obliczen doznataby przyspieszenia rzedu wyktadniczego! W latach 90-tych Peter Shor przed-
stawit swdj stynny algorytm faktoryzacji, ktérego urzeczywistnienie na komputerach kwan-
towych spowodowaloby na calym $wiecie zagrozenie bezpieczenstwa szyfrow takich jak RSA.
Obecnie podejmuje sie wiele wysitkéw w celu skonstruowania komputera kwantowego. Na
szczegblng uwage zastuguje tu kanadyjska firma D-Wave, cho¢ jej konstrukcje budza kon-
trowersje wsrod naukowcow.

Obok gltéwnego nurtu w dziedzinie obliczen kwantowych pojawit sie na poczatku XXI
wieku nowy, zwigzany jednak z algorytmami dla komputeréw klasycznych, nurt algorytmow
inspirowanych kwantowo. O ile algorytmom kwantowym, w Scistym rozumieniu, blizej do
matematyki w obszarze skonczeniewymiarowych przestrzeni Hilberta i probabilistyki niz do
informatyki w obszarze algorytmoéw, o tyle algorytmy inspirowane kwantowo sg juz algoryt-
mami dla komputeréw klasycznych bez cech wyktadniczego przyspieszenia czasu obliczen.
Pierwszy znany i wazny algorytm z tej kategorii przedstawili Kuk-Hyun Han i Jong-Hwan
Kim, byt to kwantowo inspirowany algorytm ewolucyjny (ang. skrét QIGA). Stuzyl on do
rozwiazywania zadania plecakowego (jedno z zadan programowania liniowego binarnego).

W konstrukcji algorytmu QIGA wystepuje genom, ktéry podlega procesom podobnym
do tych ze znanych algorytmoéw ewolucyjnych. Genomy zgrupowane sa w populacje, ktore
w pewien specyficzny dla QIGA sposéb podlegajg selekcji do nastepnych pokolen. Zauwazy¢
tu jednak nalezy, ze sam gen kwantowy, wchodzacy w sktad genomu, wyraza tylko w sposéb
probabilistyczny ceche, ktéra moze sie ujawni¢. W tym przypadku ta cechg jest binarna
wartosé 0 lub 1. Sam gen natomiast jest pewna ,,probabilistyczng mieszaning” zera i jedynki
— matematycznie: |¢) = «|0) + §|1), gdzie o i B to zespolone amplitudy prawdopodobien-
stwa, a kwadraty ich modutéw (prawdopodobienstwa w rozumieniu klasycznym) sumuja sie
do 1. Algorytm QIGA symuluje pomiar kwantowy kazdego takiego genu, a wiec sytuacje
uzyskania zera, gdy w wyniku pomiaru zaobserwowano stan |0) badz jedynki, gdy w wy-
niku pomiaru zaobserwowano stan |1). Pomiary w calym genomie skladaja sie na ciag zer
i jedynek, ktére stanowiag potencjalne rozwiazanie zadania optymalizacyjnego (oryginalnie
— problemu plecakowego). Na ich podstawie dokonuje sie heurystycznie zmian amplitud
prawdopodobienstwa, oczekujac, ze w kolejnych symulacjach pomiaru kwantowego zeroje-
dynkowe ciagi rozwigzan zbliza si¢ do rozwiazania optymalnego. Nalezy zauwazy¢ tutaj, ze
kazdy gen to model matematyczny kubitu (bitu kwantowego).

W powyzszym modelu brak jest powiazania pomiedzy réznymi genami, co uniemozliwia
modelowanie splatania kwantowego — a wiec efektu, ktory lezal u podstaw teoretycznych
wyktadniczego przyspieszenia obliczen. Pojawila si¢ natomiast modyfikacja, ktora grupuje
sasiednich n genéw (najczesciej 2) i w ich ramach modelowany jest pelny rejestr kwantowy
ze splataniem. Nie daje ona jednak uzasadnienia dla modelowania korelacji tylko pomiedzy
sasiednimi genami. W zwigzku z tym zachodzi konieczno$¢ wykrywania dowolnych korelacji
w trakcie procesu optymalizacyjnego, tj. podczas szacowania jakosci kolejnych potencjalnych
rozwiazan. Do tego celu bedzie stuzy¢ proponowany algorytm. ..



