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研究成果の概要： 
 大規模分散システムにおけるタブーサーチ、シミュレーティッドアニーリング、遺伝アルゴ

リズムの効率的な並列処理手法を研究開発した。タブーサーチ、シミュレーティッドアニーリ

ングの並列処理では、複数の探索プロセスが協調する事によって有望な解空間を効果的に見つ

け出すことにより効率良く探索を進められる。また、並列遺伝アルゴリズムでは、プロセッサ

能力の不均一性および通信遅延が進化計算における解の改善に大きな影響を与えることが分か

った。 
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キーワード：メタヒューリスティックス、並列処理、組合せ最適化、協調処理、分散処理 
 
１．研究開始当初の背景 

 最適化問題はオペレーションズリサーチや

計算機科学において古くから研究が進められ

てきており実世界における応用範囲も広い。

また近年の LSI 設計、バイオインフォマティ

ックスにおける実問題の規模は桁違いに大き

くなっており、CPU の速度向上以上に問題を

解く困難さは増大している。一方、PC クラス

タが安価に構築できるようになるとともに、

近年のネットワーク技術の急激な進展に伴い

地理的に分散した計算資源を活用した並列処

理の研究開発が活発に行われている。このよ

うな状況の中、PC クラスタや分散環境におけ

る計算資源を活用した大規模分散システムに

よる最適化計算の並列処理に大きな期待が寄

せられている。しかしながら、この分野の研
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究はまだ成果が少ない状況である。 

 

 

２．研究の目的 

 本研究では PC クラスタや計算 GRID のよう

な大規模分散システム上の地理的に離れた計

算資源を活用して分散並列処理する際の問題

点を洗い出し，効率の良い計算を行うための

手法を研究開発することを目的としている．

本研究課題は具体的には次の三つのテーマか

ら構成される。 

 

(1) 探索空間情報を考慮したメタヒューリス

ティックスの分散並列処理 

 メタヒューリスティックスを分散並列処理

することにより、実行時間の短縮ばかりでな

く、近似解の質の向上、ロバスト性の向上を

獲得することを目指している。具体的には、

解空間の探索情報を定義し、各プロセスが計

算の過程でコンパクトな探索情報を構築して

いくようにする。そしてプロセス間で探索情

報を交換することにより、お互いの探索空間

のポテンシャルを把握する方法を開発する。

これにより、計算の初期においては、各プロ

セスはできるだけ異なる空間を探索し、その

後複数のプロセスが集中してポテンシャルの

高い空間の探索を進める等の効率の良い並列

探索が可能となる。 

 

(2) 大規模分散システムにおける自律分散最

適化 

 ネットワーク接続された複数の PC クラス

タ、PC サーバー等の計算資源を有効活用し大

規模計算を行う環境（GRID 環境と呼ぶ）の研

究開発が活発に行われている。このような計

算環境では、大規模に分散することによる通

信オーバーヘッドが影響し、全プロセスを集

中的に管理することが不可能となる。 従って、

各プロセスが局所通信（近隣計算ノードとの

通信）と局所計算のみを実行し、自律的に処

理を進めていくような仕組みが求められてい

る。そこで本研究では、膨大な通信遅延及び

ネットワークトポロジーの最適化計算への影

響を評価しながら、局所計算と中央集中管理

によらない協調処理によって最適化計算を進

める自律分散最適化について検討を進める。 

(3) 分散システム上で実行する並列遺伝アル

ゴリズム設計のための確率モデルの構築 

 並列遺伝アルゴリズムは、パラメータ等の

設定を適切に行えば、逐次型よりも良質の解

を短い時間で探索できることが知られている。

しかしながら、そのパラメータ設定は試行錯

誤的な努力が必要であるため、経験的な知識

がなければ、適切に行うことができないこと

も事実である。分散システムは、計算ノード

の能力の不均一、膨大な通信遅延の存在、ネ

ットワークトポロジーの影響等、並列遺伝ア

ルゴリズムにおけるパラメータ設定を一層困

難にしている。そこで本研究では、並列遺伝

アルゴリズムの分散システム上で実行モデル

の確率モデルを構築し、探索能力を予め見積

もることで、パラメータ設定を自動化するこ

とを目指す。すなわち、分散システムのトポ

ロジー、各計算資源の能力、各ノード間の通

信遅延等を入力とした時の，染色体の収束速

度、解の改善速度等を見積もることができる

モデルを構築する。 

 

 

３．研究の方法 

(1) 探索空間情報を考慮したメタヒューリス

ティックスの分散並列処理 

① 並列タブーサーチおよび並列シミュレー

ティッドアニーリングの開発と性能評価 

 タブーサーチおよびシミュレーティッドア

ニーリングの並列処理手法を開発する。大規

模分散システムでの効率実行を目指している

のでメッセージパッシングによる情報共有を

行う。また、それぞれについて各プロセスの

探索空間をよりポテンシャルの高い空間に動

的に割り当て直すメカニズムを開発する。 

② マスタースレーブ方式による遺伝アルゴ

リズムの並列処理手法の開発 

 局所探索と遺伝アルゴリズムを組合せたハ

イブリッド遺伝アルゴリズムの並列化を計る。

この時、近傍構造の定義に基づいて探索情報

を表し、プロセス間で交換することで協調を

行う。ここでの（協調による）探索空間の再

割り当ては、他ノードの探索情報を考慮した

染色体集団の再生成を行うことである。 

 

(2) 大規模分散システムにおける自律分散最



 

 

適化 

① 並列遺伝アルゴリズムにおけるネットワ

ークトポロジーと通信遅延の影響の調査 

 分散システムにおける計算ノードの能力の

不均一、膨大な通信遅延の存在、ネットワー

クトポロジーは並列遺伝アルゴリズムの実行

過程に多大な影響を与える。そこで、これら

の要因が実際にどのような影響をどの程度与

えるかを計算機実験によって調査する。 

② 自律分散環境での探索情報交換による並

列進化アルゴリズムの開発 

 (2)の①の手法を大規模分散システムに適

用する。すなわち、地理的に大規模になり、

計算ノードの数が増えた場合、(2)の①のマス

タースレーブ方式による方式では、マスター

への通信が過剰になることと、マスターの管

理負担が増大するため、スケーラビリティが

悪くなることが強く予想される。そこで、近

接する計算ノード間の通信により、局所的に

探索情報を管理しながら計算を進める手法を

開発する。 

 大規模分散システムを構築するのは物理的

に困難であるので、仮想システムを PC クラス

タ上に実装し、評価実験を行う。PC クラスタ

上に所望のネットワークトポロジーを構築し、

ノード間通信に任意の遅延を与えられるよう

に工夫することにより様々な条件での実験が

可能である。 

 

 

４．研究成果 

 

(1) 探索空間情報を考慮したメタヒューリス

ティックスの分散並列処理 

① 並列タブーサーチにおけるタブーメモリ

協調構成法の検討 

 各プロセスの管理するタブーメモリの内容

をコンパクトにまとめ、探索情報として定義

した。そして複数のタブーサーチ・プロセス

間で、ある一定間隔毎に探索情報と現在解を

交換することにより相互に探索の概要を把握

し、各プロセスの探索空間をよりポテンシャ

ルの高い空間に動的に割り当て直すメカニズ

ムを開発した。計算機実験により提案手法の

有効性を示した。 

② 並列シミュレーティッドアニーリングに

おける協調並列処理 

 大規模な分散システムに対応できる並列シ

ミュレーティッドアニーリング（SA）を開発

した。複数の SA プロセスをグループ化し、グ

ループ内で一点スタートによる多点探索を行

う事で、探索の頑強性をより高める事ができ

た。また、グループ間協調では、グループ毎

に探索空間の複雑さを計測し、それをもとに、

グループ間でプロセス数の調整を行うメカニ

ズムを導入した。探索の複雑さは、単位ステ

ップあたりの解の改善度を探索負荷率として

定義し、グループ毎に平均をとった。計算機

実験により、提案手法の有効性が確認できた。 

③ マスタースレーブ方式による遺伝アルゴ

リズムの並列処理手法の開発 

 局所探索と遺伝アルゴリズムを組合せたハ

イブリッド遺伝アルゴリズムの並列化を計っ

た。この時、近傍構造の定義に基づいて探索

情報を表し、プロセス間で交換することで協

調を行う。ここでの（協調による）探索空間

の再割り当ては、他ノードの探索情報を考慮

した染色体集団の再生成を行うことである。

計算機実験により提案手法の有効性を示した。 

④ 解の多様性を維持する遺伝アルゴリズム

の並列処理手法の開発 

 島モデルにおける解の多様性とマイグレー

ションの影響を調査し、並列処理手法の改善

を図った。提案している並列処理手法では、

木構造の階層に基づいたマイグレーションを

用いている。そこで、木構造の一つであるラ

イントポロジーの島モデルにおいて、解の多

様性がどの程度維持されるのかを、計算機実

験によって評価した。実験結果より、解の多

様性の維持と探索の性能の間に強い相関があ

ることが分かった。これにより、解の多様性

を維持する提案並列処理手法の有効性を示し

た。 

 

(2) 並列遺伝アルゴリズムにおけるネットワ

ークトポロジーと通信遅延の影響の調査 

 分散システムにおける計算ノードの能力の

不均一、膨大な通信遅延の存在、ネットワー

クトポロジーは並列遺伝アルゴリズムの実行

過程に多大な影響を与える。そこで、これら

の要因が実際にどのような影響をどの程度与

えるかを計算機実験によって調査した。その



 

 

結果、情報交換の方式（染色体マイグレーシ

ョンの方式）、トポロジーの特徴（ノード間平

均距離、最長距離等）によって影響の度合い

が異なることが分かった。 

 

（3） メタヒューリスティックスの応用 

①二段階メタヒューリスティックスによる資

源割当及び生産スケジューリング 

 メタヒューリスティックスの応用研究とし

て、分散さとうきび圃場における資源配置と

農作業スケジューリングのための計算手法を

開発した。開発した手法は、農作業に必要な

農業機械、作業員等の資源を配置するととも

に作業計画をたてる必要があるため、提案手

法では、二段階方式を採用した。まずシミュ

レーティッドアニーリングによって、資源を

配置し、それをもとに遺伝アルゴリズムによ

って具体的な作業計画をたてるものである。

計算機実験の結果は、提案手法が効率良く資

源割当と作業計画を求めることができること

を示した。 

②進化ツリーベース法によるマルチプルアラ

インメント 

 三本以上のゲノム配列あるいはアミノ酸配

列を並べるマルチプルアラインメント問題の

代表的なヒューリスティックアルゴリズムと

してプログレッシブアラインメントがある。

プログレッシブアラインメントでは、予め求

めたガイドツリーによって、ペアワイズアラ

インメントを繰返し実行するもので非常に高

速であるが、用いるガイドツリーによっては、

解の質が悪くなるという欠点がある。本研究

では、遺伝アルゴリズムを適用して質の良い

解を生成するガイドツリーを進化的に求める

新しい手法を開発した。計算機実験の結果、

従来手法と比較して格段の性能向上が図られ

た。 
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