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本研究では，分散遺伝的アルゴリズム GAPPAを開発した．GAPPAは逐次処理だけでなく，共
有メモリ型および分散メモリ型並列計算機上で並列処理が行える．特に，分散メモリ型並列計算
機ではMPIライブラリでメッセージパッシングにより並列処理を行うように開発されているた
め，非常に多くのアーキテクチャーで利用が可能である．本研究では GAPPAの構成や実装方法
について解説する．さらに，他の GAライブラリと性能比較した．その結果，GAPPAは非常に
良好な結果を示した．
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In this paper, the distributed genetic algorithm library is developed. The developed library
is called ”GAPPA”. GAPPA can be operated not only on sequential computers but also on
the parallel computers: shared memory parallel machines and distributed memory parallel
machines. Especially, because GAPPA uses the MPI library for message passings, GAPPA
can be performed on many types of architectures. In this paper, the concept and the im-
plementation of GAPPA is explained. Comparing GAPPA with some GA Libraries, we
achieved successful results.

1 はじめに

遺伝的アルゴリズム (Genetic Algorithms : GA)
は生物の進化を模倣した確率的な最適化アルゴリ
ズムである 1) ．この手法は，従来の最適化手法で
は解くことが困難であった複雑な連続および離散
的問題に適用できる上，実装も比較的容易であると
いう長所がある．しかしながら，GAは膨大な反復
計算を必要とするため，計算コストが極めて高いと
いう問題点もある．これまでに多くの GAのため
のフレームワークやライブラリが提供されている
が，ほとんどが，開発されてからかなりの年月が経
過している．そのため，近年，非常に利用が進んで
いる並列処理に対応しているものは少なく，かた，
MPIで実装された例は非常に少ない．GAPPAは
共有メモリ型並列計算機に対応できる．得に分散
メモリ型では，MPIによるメッセージパッシング
ライブラリを使用しているため，多くの並列アー
キテクチャーに対応できる．本研究では，GAPPA
の概要を述べ，他の GAライブラリとの性能評価
を行う．

2 遺伝的アルゴリズムの実装

2.1 評価

評価は，すべての個体に対して評価値を求める
処理である．したがって，評価関数が複雑である場
合には，非常に多くの時間を要する．GAPPAで
は，既に計算済みの適合度を記憶し，個体の情報
が変化するまでは再計算を行わないことで処理速
度の向上を図っている．解探索の序盤においては，
母集団内の多様性は大きいため，その効果はあま
り得られないが，中盤から終盤においては，この
処理の有意性は高いと考えられる．

2.2 選択

選択は，評価された個体の適合度をもとに，次
世代の母集団を生成する遺伝的オペレータである．
選択については多くの研究がなされており，様々
な手法が提案されている．

2.2.1 スケーリング関数による選択

スケーリングによる選択では，個体の持つ関数
値 eに対して，あるスケーリング関数 F (x)を用い
て，その評価値 f を f = F (e)として求め，その
値の大きさに比例して選択される確率が高くなる．
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ただし，スケーリングは序盤においてその淘汰圧
が弱くなるという欠点を持っている．

GAPPAでは，個体の関数値 eに加えて，さら
に全個体の最大値 emaxと最小値 eminを採る関数
F (e, emax, emin)を使って，f = F (e, emax, emin)
とし，さらにスケーリング関数が無限の記憶を持
つことを許すことにより，他の多くの選択手法を
スケーリングで代用することを可能にした．コス
トは，関数呼び出しのみであり，O(n)である．

2.2.2 ランキング選択

ランキング選択は適合度によって各個体に順位
付けし，順位に応じた確率で個体を選択するという
手法である．この処理は式 (1)で表せる．GAPPA
では，この関数とよく似た挙動を示す関数（式 (2)）
を用いて，疑似ランキング選択とした．この関数
は，個体数がごく小さい内はランキング選択の代
わりとしては代用できないものの，単純な選択方
法としては有効であり，この選択手法の適用範囲
を狭めるようなものではない．

m(g) =

⌊
2n + 1 − √

(2n + 1)2 − 4n(n + 1)(1 − g)
2

⌋

(1)

m(g) = �n(1 −√
g)� (2)

2.3 交叉

交叉は染色体の組み替えにより新しい個体を生
み出す遺伝的オペレータである．この処理は，交
叉点を示すビットパターンを生成し，これを用い
て 2つの子供個体を生成する．この過程は，非常
に単純であるため処理速度向上は考えにくい．し
かし，ビットパターンの生成部分については高速
化が可能である．特に，m点交叉におけるビット
パターン作成は複雑であり，高速化の余地は大き
い．GAPPAの実装では，染色体のビット数分の
シャッフル済みの数値リスト (128ビットならば，0
～127までのカードをシャッフルしたもの)を用意
し，その中から，一つずつ数値を取り出して，該
当のビットから染色体の最後までのビットを反転
するという方法を採用した．コストは，染色体長
n，交叉点数mのとき，O(mn/2)である．

2.4 突然変異

突然変異は，染色体上のあるビットを一定の確
率で反転させて新しい個体を生み出す遺伝的オペ
レータである．通常の実装では，すべての個体のす

べてのビットに対して適当な乱数を発生させ，そ
の値が突然変異率よりも小さければそのビットを
反転させる．したがって，染色体長が長ければそ
れに伴ってこの処理のコストは高くなる．個体数
npop，染色体長 nchのとき，コストは O(npopnch)
であり，計算の負荷は無視できない．
一般に，確率 pで起こりうる事象が n回連続し

て起こりうる確率は，二項分布によって得られる
ので，染色体長 l，突然変異率が pmのとき，nビッ
トの突然変異が起こりうる確率 Pmutate(n)は (3)
式で与えられ，突然変異が nビット以下である確
率 Pm(n)は，(4)式で求められる．

Pmutate(n) = lCnpn
m(1 − pm)l−n (3)

Pm(n) =
n∑

k=0

Pmutate(k) =
n∑

k=0

lCkpk
m(1 − pm)l−k

(4)

ここで，突然変異の数を決めるために，定義域
[0 1)の乱数 g を発生させるとすれば，(5)式を満
たすような nの値が，突然変異の数である．ただ
し，Pm(−1) = 0 と定義する．

Pm(n − 1) � g < Pm(n) (5)

また，Pm(n)は，染色体長 l，突然変異率が pm

のみに依存するため，この値は，それらのパラメー
タが設定された時点で確定することが出来る．従っ
て，GAPPAの実装では，突然変異率に変更があっ
た場合にのみこのテーブルを再計算するようにし
た．実行時には，効率よく nを探し出すことのみ
が問題となる．この値の探索には二分探索を用い
た．突然変異率が 1/l の場合の計算コストはほぼ
O(npop)である．図 1に，この手法と通常の突然
変異の所要時間を示す．normalが一般的な突然変
異手法，GAPPAが GAPPAの実装である．

2.5 Easy To Use

図 2 は，SGA を実行するのに必要なすべての
コードを含んだプログラムの例である．GAPPA
では，継承ベースのオブジェクト指向よりも，容
易に使える部品としてのライブラリを提供するこ
とに重点を置いている．一般に継承といったオブ
ジェクトベースの概念は理論が難しく，利用にも
慣れを必要とする場合が多い．GAPPAは，RAD
（Rapid Application Development）にならい，コ
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図 1: 突然変異による速度向上

ンポーネントベースプログラミングができるよう
考慮して設計されている．

List 1-1

#include <iostream>

#include "gappa.h"

using namespace std;

main()

{

BaseGAEnvironment ga(some_func);

ga.loadConfiguration("sample.ini");

ga.run();

cout << ga(0) << ":"

<< ga(0).fitness() << endl;

return 0;

}

図 2: 最も簡単なプログラム例

2.6 他のGAライブラリとの比較

GAPPAと既存の GAライブラリとの速度比較
を行う．比較対象として，GENESIS3) ，GAlib4)

を使用する．また，対象問題として式 (6)で示され
る 10次元の Rastrigin関数を用いた．GAのパラ
メータは染色体長 100bit，母集団サイズ 100，エ
リート数 10，突然変異率 0.01，交叉率 0.6とした．
解精度と経過時間の推移を図 3に示した．

fRastrigin = 10n +
n∑

i=1

(
x2

i − 10 cos(2πxi)
)

(6)
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図 3: 他の GAライブラリとの速度比較（SGA）

3 分散遺伝的アルゴリズム
分散遺伝的アルゴリズム (Distributed Genetic

Algorithm : DGA)は，母集団を複数のサブ母集
団に分割し，定期的に移住と呼ばれる個体情報の
交換を行う粗粒度のGA並列モデルである．DGA
では並列化による速度向上の以外にも，SGAより
も高品質な解が得られると報告されている．また，
DGAを拡張したモデルとしてサブ母集団ごとに個
別の環境設定 (突然変異率，交叉率)を行う環境分
散 GA5) なども提案されている．

3.1 サブ母集団を基準としたクラス構築

DGA において，その GA の実行上中心的な概
念となるのはサブ母集団である．GAPPA では，
環境分散 GA も視野に入れた上で，環境クラス
GeneEnvironmentを構築した．このクラスは，サ
ブ母集団に必要なパラメータをすべて保持し，個
体の住む環境としても機能している．GAPPAの
実装では，染色体の個体 Geneクラスのインスタン
スが存在するためには，GeneEnvironmentの存在
が不可欠である．

4 並列環境への実装
並列分散 GA（Parallel Distributed GA :

PDGA）は，DGA の並列環境への実装である．
GAPPA では，スレッドモデルと MPI によるク
ラスタ，そして，TCP/IPベースのクラスタをサ
ポートする．

4.1 分散メモリと位置透過性

GAPPAでは，共有メモリ型の DGAとMPIク
ラスタでの PDGAのプログラミングにおけるプロ
グラミングスタイルのギャップを避けるために，コ
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図 4: 位置透過性を実現するモデル

ミュニケータという概念を導入し，サブ母集団間
の通信は，このコミュニケータを介してのみ行える
ようにしている (図 4)．コミュニケータは，移住ト
ポロジを決定するオブジェクトであるルータを使っ
て移住個体の移住先を決定する．コミュニケータ
には，共有メモリ用の SharedMemoryComm，MPI
クラスタ用の MPICommunicator，そしてTCPI/IP
要の TCPCommunicatorがデフォルトで用意されて
いるが，Communicatorを継承して，ユーザ定義の
コミュニケータを作成することや，新たな通信プ
ロトコルに対応することも可能である．コミュニ
ケータは，通信経路を完全に抽象化するため，結
果的に位置透過性が実現する．そして，ルータの
実装により新しい移住トポロジを設計することが
可能になっている．

4.2 他のDGAライブラリとの比較

他の DGAライブラリと GAPPAの性能比較を
行う．比較対象としてGAlibを用いた．対象問題は
10次元のRastrigin関数であり，GAのパラメータ
は染色体長 100ビット，母集団サイズ 100，エリー
ト数 10，突然変異率 0.01，交叉率 0.6, サブ母集
団数 8，移住率は 0.1とした．解精度と経過時間の
推移を図 5に示した．

図 5 において GAPPA*としたものは，いくつ
かのパラメータにチューニングを施したものであ
る．GAlib とノーマルの GAPPA を比較すると
GAPPAの方が速度の面において劣っているが，高
速化のためのオプションを使用することによって，
GAlibに近い性能を示した．他のテスト関数につ
いても同様の実験を行ったが，全ての関数につい
て同様の結果が得られた．このことから，最適な
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図 5: GAlibとの速度比較 (DGA)

スキームの選択などのチューニングによってはさ
らなる高速化が期待できると考えられる．

5 結論
本研究では共有メモリ型および分散メモリ型

並列計算機に対応した並列分散 GA ライブラ
リ，”GAPPA”の開発を行った．GAPPAと他の代
表的なGAライブラリと比較では，SGAにおいて
は速度の面で高い性能を示したが，DGA におい
ては GAlib の方が高速であった．しかしながら，
最適なスキームの選択など簡単なチューニングに
よって，かなりの性能改善が図れることもわかった．
高速化のための最適化が今後の課題である．なお，
GAPPAは http://www.is.doshisha.ac.jp/gappa/
において公開されている．
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