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研究成果の概要（和文）：案手法を一般的なベンチマーク問題に適用し、従来手法に比べて良好な解を安定的に探索で
きることを示した。また、応用問題への適用可能性を確認するために局所的な探索と大域的な探索が必要な問題に適用
し、その効果を確認した。
さらに、実社会における応用問題であるビデオゲームのエージェントコントロールおよびタンパク質の立体構造推定問
題に対しての研究を行った。特に立体構造推定問題においては、問題の特長である局所的な構造と大域的な構造を効果
的に探索することにより、良好な解探索を行うことが出来ることを示した。

研究成果の概要（英文）：Proposal method was applied to the general benchmark problem and its result indica
tes that proposal method can search solutions successfully compared to previous work. Also, I confirmed pr
oposal method's effectiveness by applying the problem which have to search solution locally and globally f
or practical problem.
Moreover, I studied real world problems, agent control in video game and Protein Structure Prediction base
d on lattice Hydrophobic-Polar model. Especially, the result shows that proposed method can perform search
ing solution effectively in Protein Structure Prediction.

研究分野：

科研費の分科・細目：

総合領域

キーワード： ハイブリッド　共進化　遺伝的アルゴリズム　分布推定アルゴリズム　進化的計算

情報学　感性情報学・ソフトコンピューティング



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
研究の学術的背景 
 進化的計算手法は、生命の進化をコンピュ
ータ上に模倣することにより、最適化問題の
解を実用的な時間で求めることに利用され
ている。現代社会において、解の導出が求め
られる課題は、大規模かつ複雑になり、コン
ピュータのハードウェア的な高速化だけで
は実用的な時間内に解を求めることが困難
なものが多い。そのような背景において、進
化的計算を厳密な解が必要ではない問題に
おいては、実用的な解を求めるための手法と
して広く用いられている。例えば、カーナビ
などの実用的な時間に経路を求める必要が
ある機器や、航空機などの重力・推力・揚力・
抵抗などの多く要素を考慮した設計が必要
なもの、あるいはビデオゲームにおけるキャ
ラクターの動的環境に対応した動作生成な
ど、もの作りやエンターテインメントなどの
幅広い分野における高速な解導出が必要な
問題や大規模な問題に広く利用されている。 
 進化的計算手法は、広い解空間の中から、
最適な解を発見する問題に柔軟に適用可能
な手法であるが、大域的な解と局所的な解と
いう相反する解の探索が必要である。大域的
な探索を重視すれば、解の候補が存在する空
間を重点的に探索することが出来ず、また、
局所的な解の探索を重視すれば、より最適な
新たな解の発見が行うことが出来ないため、
望むような解が得られない。したがって、大
域的・局所的探索のバランスを取ることが最
も重要な課題の一つである。また、遺伝的ア
ルゴリズム(GA)における課題の一つには、遺
伝的操作による解破壊が挙げられ、分布推定
アルゴリズム(EDA)では、ベイジアンネット
ワークを用いた手法などがあるが、遺伝子座
間の依存関係の計算量が大きいなどの課題
がある。さらに、両手法において局所的探索
も課題となっている。 
 従来の研究においては、部分解を用いた手
法には、ＧＡのみでの共進化(N.kubota 98)
やＥＤＡのみでの共進化(W.Dong 08)が多く、
また、GA と EDA のハイブリット化モデル
には、GA 集団と EDA 集団を別々に進化さ
せ、それらの集団を１つの個体群として扱う
モデル(V.Robles 06)が提案されているが、
GA と EDA を統一された一つのシステムと
して融合させたモデルはまだない。 
 そこで、本研究では、部分解を持つ個体群
を導入することにより、EDA において導出
した依存関係を GA における部分解の探索と
解破壊を防止するために利用する手法を提
案した。 
 
２．研究の目的 
本研究は、進化的計算における解の局所的な
探索と良質な解の破壊を回避することによ
る解探索の高精度化・高速化を目的としてい
る。 
 これまでの進化的計算における遺伝的ア

ルゴリズムは大きく分類すると、交叉や突然
変異などの遺伝的操作を主な進化機構とす
る手法と、解の分布状況から最適な解を推定
する手法とがあるが、解の破壊や局所的な探
索などの点において欠点がある。そこで、本
研究では、遺伝的操作による処理と推定によ
る処理を部分解を利用することにより両手
法の長所を活かし、かつ、欠点を補うことで、
高精度で高速な解探索を実現することを目
指した。 
 そこで、本研究では以下の点を明らかにす
ること目的とした。 
（１）部分解個体群を用いた GA と EDA の
ハイブリット化：適用問題の解となる集団に
は GA、部分解となる集団には EDA を用い
ることにより、GA においては遺伝的操作に
よる解の進化を行い、EDA においては部分
解の依存関係の導出を行い、さらに、その依
存関係を利用し、GA の遺伝的操作による解
の破壊を防止する手法を実装する。 
（２）部分解における依存関係利用：ベイジ
アンネットワークによる遺伝子座間の依存
関係の計算は、多項式時間内での計算が困難
な NP 困難な場合があることが指摘されてい
る。したがって、計算量が比較的小さい部分
解における局所的な依存関係を解全体の依
存関係の探索に利用することにより、解探索
の効率化を図る。 
（３）依存関係を利用した解破壊の回避：部
分解における遺伝子座間の依存関係を解の
推定に用いるだけでなく、遺伝子座間の結合
率として利用することにより、結合率が高い
遺伝子座間における交叉による良質な解の
破壊を防ぐ。これは、GA の欠点の１つであ
る解破壊を防ぐ一手法であり、GA と EDA
による進化システムの自然な形での融合が
可能となる。 
（４）定性的・定量的解析と応用問題への適
用：ベンチマーク問題に提案手法を適用する
ことにより、その有効性を定性的に解析する。
問題の規模は小さいものから徐々に大きな
ものに適用し、だまし問題などの進化的計算
が苦手とする問題への適用も行う。さらに、
エントロピーなどの統計的な数値の解析を
行うことにより、提案手法の適用可能な範囲
の確認と実用的な応用問題への適用を行う。 
 
３．研究の方法 
 本研究は大きく、以下の（１）～（３）の
プロセスを実施した。 
（１）プログラム実装 
 提案手法を C言語による実装。これまで研
究を行ってきた EDA における部分解集団は、
各遺伝子座間の依存関係を考慮しない手法
であったため、依存関係を考慮した手法を実
装し、さらに、解集団については、結合率を
実装する。これは、部分解が持つ推定値によ
り局所的な解を推定し、その値を解となる個
体に結合率として学習させることにより、交
叉による破壊を防ぐものである。 



（２）最適化問題での実験・解析 
 代表的な組合せ最適化問題のベンチマー
ク問題、だまし問題、関数最適化問題などに
おいて、最適解の発見確率、計算時間、必要
メモリ量、頑健性などを各適用問題の種類・
規模について、解探索機能が高いと言われて
いる手法(BOA など)と比較・解析。 
（３）実用的な応用問題への適用 
 ベンチマーク問題ではなく、実社会おいて
有用な応用問題への適用。 
 
４．研究成果 
 研究成果を「３．研究の方法」と「５．主
な発表論文等」をもとに報告する。 
 研究の方法（１）（２）に関しては、発表
論文「遺伝的アルゴリズムと局所探索型分布
推定アルゴリズムによるハイブリッド手法」
（平成 24 年電気学会全国大会）において、
図１のように遺伝子座間の相互関係を表す
ネットワークは、遺伝子列全体で構築するの
ではなく、適応度が上位の個体を親集団とし
て、それらをいくつのグループに分け、グル
ープにおいてランダムに選択した遺伝子座
間の関係を構築し、部分的に求めたいくつか
のネットワークをループが生じないように
統合し、そのネットワークの関係を用いて次
世代の子孫を生成する。GA 集団においては、
図２のように選択された親個体に対して、ラ
ンダムに選択された部分ネットワークを用
いて、依存関係が少ない箇所を確率的に交叉
点として選択する。構築されたネットワーク
は、各遺伝子座の相互依存関係を示したもの
であるが、必ずしも隣り合ったもの同士で関
係を持つのではなく、離れた遺伝子座間で関
係を持つこともある。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１．部分ネットワークの構築 
 
 
 
 

図２．交叉点の選択 
 
 表１は、これらのシステムを典型的なベン
チマーク問題である OneMax と Plateau、およ
び、だまし問題である F3cuban1 と F5muhl に
おける実験結果を示しており、パラメータは
各問題において個体数 500、交叉率 0.9、突
然変異率 0.01、BOA は切取り(truncate 

selection)50%を用い、各 30 回の試行を行っ
た。ただし、提案手法における個体数は、GA
集団 250、BOA 集団 250 としている。適用問
題の規模は、順に 256、198、198、200 とし
た。表の各数値はおよび各問・システムにお
ける平均値および分散を示しており、提案手
法が一般的なベンチマーク問題において、数
値的には大きな差は無いが、他の手法よりも
平均的に良好な解を安定的に探索すること
が出来たことを報告した。 
 

問題 GA BOA 提案手法 

OneMax 
(256) 

253.23 
2.3122 

255.8 
0.1600 

256 
0 

Plateau 
(198) 

63.27 
3.1956 

65.37 
0.5656 

66 
0 

F3
cuban1 

(198) 
64.15 
0.4979 

64.76 
0.5452 

65.62 
0.0977 

F5
muhl 

(200) 
151.73 
10.3289 

151.93 
5.1122 

155.60 
2.7567 

 
 また、発表論文「Hybrid Algorithm Using 
Genetic Algorithm and EDA Introducing 
Partial Search」（ACSE 2012）においては、
局所的な探索が必要な F3cuban1 に、大域的な
探索が必要な要素を加えたオリジナルの問
題(FOrg)を下式のように設定した。 

 問題規模 200 の結果は、表２のように提案
手法の特長が局所的な探索と大域的な探索
が必要な問題において効果的を機能するこ
とを示し、提案手法の基礎となるシステムが
ベンチマーク問題に対して、有効性があるこ
とを確認した。表２の数値は各システムにお
ける平均、最大値、最小値、分散、最適解発
見回数を示している。 
 

表２．実験結果２ 
問題 GA BOA 提案手法 

FOrg 

157.72 
160.0 
155.53 
1.8189 
1 

158.90 
160.0 
157.98 
0.3040 
1 

159.68 
160.0 
158.38 
0.3531 
12 

 
 研究の方法（３）に関しては、実社会にお
ける応用問題であるビデオゲームのエージ
ェントコントロールおよびタンパク質の立
体構造推定問題に対しての研究を行った。エ
ージェントコントロールに関しては、発表論
文「Development of Ghost Controller for Ms 
Pac-Man Versus Ghost Team with Grammatical 
Evolution（IES2012）」および「Grammatical 
Evolution による Ghost Team 生成と訓練デ
ータの検討（H25 電気学会全国大会）」におい



て、Ms Pac-Man におけるゴーストエージェン
トを遺伝的アルゴリズムと同様に遺伝子列
が 線 形 で 表 現 さ れ る GE(Grammatical 
Evolution)を用いて生成する手法の研究を
行い、提案手法を適用するための基礎的なシ
ステムの構築を行った。また、前述のエージ
ェントに関する１つ目の発表論文が雑誌論
文としてセレクトされたため、追加実験など
を加えた内容を「Development of Ghost 
Controller for Ms Pac-Man Versus Ghost 
Team with Grammatical Evolution（Journal 
of Advanced Computational Intelligence 
and Intelligent Informatics）」として投稿
を行った。 
 タンパク質の立体構造推定問題に関して
は、発表論文「HP Model Protein Folding with 
Hybrid Algorithm using Genetic Algorithm 
and Estimation of Distribution Algorithm
（ICIEIS2013）」において、実数値を扱う分
布推定アルゴリズム(rBOA)で推定された局
所的な解のネットワーク構造を遺伝的アル
ゴリズムでの遺伝的操作に利用することに
より、タンパク質の立体構造の特徴である部
分的な解構造と大域的な解構造を効率的に
探索する手法を提案し、従来手法と比較して
効果的な解探索が可能であることを示した。
適用問題はタンパク質立体構造推定問題の
一つである Hydrophobic-Polar(HP)モデルの
HP20,24,25 で、パラメータは各問題において
個体数 500、交叉率 0.5、突然変異率 0.8、rBOA
は切取り(truncate selection)50%を用い、
各 25 回の試行を行った。ただし、提案手法
における個体数は、GA 集団 250、rBOA 集団
250 としている。表３は実験における最適解
の発見回数を示しており、GA だけでは問題規
模が大きくなるにつれて最適解を発見する
回数が減少するが、提案手法では、GA におけ
る最適解の発見回数が増加している。提案手
法において、HP20 で GA における発見回数が
少ないのは、小規模の問題では rBOA が先に
最適解を発見するので、その時点で探索が終
了しているからである。また、提案手法にお
ける rBOA での探索は、問題規模が大きくな
るにつれて減少し、GA による発見が増加して
いることから、提案手法では、rBOA で構築さ
れた依存関係を GA が利用することにより、
効果的な解探索が行われたと考えることが
出来る。 
 

表３．実験結果 

問題 GA 
提案手法 
GA rBOA 

HP20 6 2 13 
HP24 3 5 2 
HP25 2 4 0 
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