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要
1::::， 

日

大規模集積回路 (LSO レイアウト設計において計算機支援設計 (CAD)シス

テムによる支援は必須となっており，現状においても CADシステムによる自動

化がなされている. しかし，今だ多くの課題が残されており今後の研究・開発が

望まれている.そこで本研究では，解決すべき課題のーっとして知られる，配置

手法における配置対象の形状自由度を向上させる新しい配置手法の提案を行って

いる.

また，近年注目される最適化手法の一つである，遺伝的アルゴ、リズム (GA)の

配置手法への応用を研究している.それに伴い遺伝的アルゴリズムよりも高速な

探索手法として，ウイルスによる急速な進化が特徴的な，ワイルス進化論に基づ

く新しい進化型アルゴリズムを提案している.

第 l章では本研究の社会的背景と本研究の目的について述べている.また，各

章の概要も示している.

第2章では本研究の対象である LSlレイアウト設計の現状について各種設計方

式の違いや設計段階の分類について述べている， またその中で，本論文において

提案する“任意形状ブロックの配置手法"の位置付けについても触れた.

第 3章では基本的な配置問題を対象に遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法の

提案と，計算機実験の結果について述べている. GAを用いた従来手法において

は探索効率の低下や，探索がランダムサーチ的な振る舞いをするようになるとい

う問題があったが，本研究では情報に否定情報あるいは冗長性を持たせることに

より，探索効率の低下を回避し，ランダムサーチ的な振る舞いを抑制して，最適

解を得ることが可能な新しいコーデイング法を提案している.否定情報を持たせ

たコーディング法の場合は配置不能な解の生成こそは抑制可能だが，実用に足る

結果を得ることはできなかったが，情報に冗長性を持たせたコーデイング法の場

合は，従来手法の問題点であった配置不能な解の生成と，ランダムサーチ的な振

る舞いを共に抑制することにより，従来よりも優れた探索結果を得ることが可能

なことが計算機実験により確認されている.
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第4章では任意形状を持つ要素を対象とした配置手j去の提案と， 計算機実験の

結果について述べている 提案手法は形状に応じた評価値を定義し，その値を用

いることで従来手法では難し沿道った凹部を含む要素の配置や，配置領域を制限し

ての配置を可能にする もので、ある. また組立式配置手法で・ありなが ら，配置順序

に遺伝的アルゴリズムによる制御を用いることで，組立式手法に共通す-る欠点を

回避可能なことが計算機実験により確認されている

第5章ではウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムを提案している

このアルゴリズムではウイノレスを遺伝子を運ぶ生物器官のーっと捉え， ウイノレス

の感染による遺伝子操作を， GAど組み合わせて探索能力の向上を目的とする も

のではなく，唯一の探索操作とした点が， GAや従来のウイルス進化論に基づく

手法とは大きく異なっている.また?ウイルスの感染により集団全体へ遺伝子断

片を急速に拡散可能であり F また遺伝子操作の処理の軽さから， GAに比べ計算

時間が短かく，収束も速く?また，最適解を得る確率も高いということが計算機

実験により確認されている.

第6章では，前の章で提案したウイルス進化型アルゴリズムの基本的な配置問

題への適用と，ウエハ一規模集積回路 (WSI)の再構成問題への適用を行ってい

る.その結果，これらの応用問題においても，ウイルス進化型アルゴリズムは遺

伝的アルゴリズムに比べ，計算時聞が短かく，収束も速く，また，最適解を得る

確率も高いということが確認されている.

最後に，第 7章では本研究の総括と今後の展望を述べている.

以上のように本研究は?新たなLS1レイアワト設計手法の開発を目的とし，配

置対象の形状自由度を向上させる新しい配置手法の提案，遺伝的アルゴリズムの

配置手法への応用，さらには新しい進化型アルゴリズムの提案を行ったものであ

る.これらの成果はLSIレイアウト設計環境を向上させると共に，進化型アルゴ

リズムの可能性を広げ、るものになると期待される.
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第 1章

序論

1.1 研究の背景と目的

近年のLSI製造技術の向上は回路規模の増大や複雑化を生み それに伴いLSI

レイアウ ト設計においての入手のみの作業を事実上不可能にしている.また，ユー

ザーの目的に応じてその都度設計するカスタムLSIの需要拡大は，コス ト，時間

の両面から もCADシステムによる可能な限りの 自動設計の必要性を生じている.

しかし，現在のCADシステムには解決すべき数多く の問題が残されてお り，今

後の研究 ・開発が望まれている [1].そこで，本研究ではLS1レイアウト設計に用

いられる自動設計手法を研究対象とし，問題の解決と，予想されるいっそうの規

模の増大や複雑化にも対応可能な，新たな手法の開発を目的とする

1.1.1 任意形状ブロックの配置手法

LSI設計は次に示すように，いくつかの段階にわけてトップダウンで設計が行

われている，

システム設計:LS1をシステムとしてとらえ，その重力作を設計する.

機能圃論理設計:システム設計で決定した動作を実現するために必要な論理回

路を設計する.

レイアウト設計:論理回路の配置， 配線を設計する.

テスト設計:LSIの動作をテストするためのデータを設計する.

さらに， レイアウト設計も回路規模と複雑さの増大に伴い，現状では階層的に処

理されており ，一般的には上から順に次の五つの階層に分けられる.
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フロアプラン処理 :機能ブロ yク単位の概略配置を決める処理

配置処理;形状と端子位置が確定したせル群を配置する処理

‘J 
ι， 

概略配線処理 :配線に利用可能な領域をチャネルに分け， 各配線ネットがどの

チャネルを使うかを決定する処理.

詳細配線処理:各チャネ/レ内で個々の配線経路を決定する処理.

コンパクショ ン処理:配置 ・配線結果を図形集合と見て，接続関係を維持した

まま空き領域を詰めていくこと により，チッフ面積を縮小する処理

本研究では，この階層の中のフロアプランおよび配置処理で用い られる配置手法

を研究対象とする.配置手法は，セルと呼ばれる設計済みの部分E路を制約条件

の下でレイアウ卜する手法を指し，現在利用されている手法のほとんどはセルの

形状として矩形のみを対象としている. したがって現在のレイアウト設計は，---E'

ルの設計段階から“形状は矩形"とい う制約が事実上存在することになり，自由な

設計・製作を妨げている.あるいは矩形以外を対象とした処理手法[10，11， 12]も

しだっか提案されているが，その形状はL型[10]や凸XY多角形と呼ばれる形状

[11 ]などに限定され，配置対象の形状自由度は決して高くなく凹部を含む対象の

配置などには対応できない. また， 形状に制限がない手法[12]も提案されている

が，文献[11]の手法も含めコンパクション処理のための手法であり，初期配置と

して何らかの配置が与えられなければ利用できない.すなわち現状では，凹部を

含む形状に制限のない配置対象(任意形状ブロック)のための配置手法は存在し

ない そこで本研究では((任意形状ブロック"のための配置手法の研究を行う

1.1.2 遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法

また近年，生物の遺伝と進化を計算機上で模倣して人工物の適応，学習，最適

化を行おうとする遺伝的アルゴリズム (GeneticAlgorithm:GA) [2、3，4、5]が注

目されており，多くの分野で工学的応用が試みられるようになってきた.本研究

の対象である L81レイアウト設計はNP困難な問題でもあり，その最適解の探索

にGAを用いることは?興味深い研究課題でもある しかし， GAにはコーデイ

ンク、、やノミラメータの調整など多くの自由度があり，数学的な解析がほとんどなさ

れていない現状もあって，応用を成功させるにはGAについての一定の理解と経

験が必要とされる.ここでGAの動作過程を図1.1に示す.なお，各過程では次の

ようなことが行われる.

初期集団:与えられた問題の解となりうる候補をランダムに複数生成する



第 l章序論 1 

適応度の評価:問題の解としての正しさの度合い(適応度)を評価する.

選択 :解の適応度と選択される回数の期待値が対応するように選択を行う

交叉 :選択された解在二個ごとに組にして，互いの持つ情報を入れ替える.

突然変異:ラ ンダムに解の持つ情報を変化させる.

すなわちGAは，より正しい解の持つ情報を，選択， 交叉，突然変異を繰り返す

こと で解集団の中に蓄積させ，最終的に有用な情報を全て組み合わせた解を得る

とい う動作を行っている.このとき問題になるのは，次のような要素を経験的に

決定しなければならないことである.

l.一般にGAでは解を一次元配列で表現するが，そのコーデイング方法.

2.適応度の評価式.

3 選択の方法.

4.交叉の方法とその確率.

5.突然変異の方法とその確率.

6.探索に用いる解の候補の総数.

7.選択，交文，突然変異の繰り返し回数.
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初期集団l適応度の 選択

評価

交叉 突然変異

図l.1GAの動作過程

そこで本研究では， GAの実用的な配置手法への応用を目的に，基本的な配置

問題への適用から研究をはじめる. しかし，単純にGAを適用した手法において

は，交叉や突然変異といったGAのオベレーションにより，多くの配置不可能な解

を生成し探索効率を低下し，局所最適解に陥る可能性も高くなる これは探索点

の持つ解に関する情報が， GAのオベレーションにより互いに矛盾を生じること
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に原因がある あるいは，従来カミらある配置不可能た解の生成を抑制寸る工夫を

行 うと，探索がランタムサーチ的な振る舞いをするようにたる とい う問題があっ

た これは、探索点ω持つ解に関する清報を新たな探索点に継承させる際に，情

報を変更すろことで配置不可能な解の生成を回避するため，探索の連続性が一部

失われることによる 研究ではこれらの問題点を考慮した新しい手法を提案寸る.

1.1.3 ウイルス進化型アルゴリズム

GAは，その広域探索能力の高さから，局所最適解を避け最適解を得ることが

可能とい う特長を持つが，同時に計算が長時間におよぶという欠点も持っている.

先に述べたように GAは生物の進化の過程を模倣しているわけだが，その対象と

なっているものはダーウィンの進化論であり，このことが計算が長時間におよぶ

原因と考え られる すなわち，ダーウィンの進化論において爆発的進化が起こり

得ない様に， GAにおいても急速な探索が行われるこ とはないということである.

しかし，進化論として知られるものはダーウィンの進化論ばかりではなく，生物

学では様々な進化論が唱えられている"ウイルス進化論[15J"はそれら多くの進

化論の一つで、あり，生物はワイルスの感染により進化するとい う考えに基づいて

いる.ウイルスはインフルエンザなどの例からもわかるように，爆発的な感染力

を持つことで知られている. したがって，このクイルスの感染で進化するとする

ウイルス進化論は，爆発的な進化を予想させるものである.そこで本研究では，

計算時間の短縮を目的にウイルスによる急速な進化を模倣した，ウイルス進化論

に基づく新しい進化型アルゴリズムの研究を行う. なお，ウイルス進化論に基づ

く進化型アルゴ、リズムは既にし 1くつか提案されている [16，17，18].しかし?これ

らのアルゴリズムはGAにウイルスによる進化を加え GAの探索能力の向上を

目指したものであり，ウイルス進化論の特徴で、あるウイルスによる急速な進化を

実現したものではない.すなわち，本研究とは根本的に目的が異なるものである.

1.2 研究の内容と成果

この節では，本研究で、行った研究内容とその成果について述べる.本研究は，

新たなL81レイアウト設計手法の開発を目的とし，配置対象の形状自由度を向上

させる任意形状ブロックの配置手法の提案，遺伝的アルゴリ ズムの配置手法への

応用，さらにはウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムの提案を行っ

た.これらの成果はL8Iレイアウト設計環境を向上させると共に，進化型アノレゴ
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リズムの可能性を広げるものになると期待される 以下では.個々ω内容と成果

について述べる

1.2.1 任意形状ブロックの配置手法

第1.1.1節で述べたように，現状では?任意形状ブロック のための配置手法は存

在しない.そこでブロッ ク形状に応じた評価値を定義することにより，任意形状

ブロ ックの配置を行う 一手法を提案した.この手法は組立式配置手法と呼ばれる

手法の一種であり司配置結果は配置)1慎序に依存する.そこで本研究では遺伝的ア

ルゴリズムを用いることで.この問題に対処した.すなわち，本手法の特長は以

下の通りである.

1 従来手法では難しかった凹部を含む，任意形状ブロックの配置が可能である.

2 非矩形の領域制限を含む?配置領域を市IJ隈しての配置が可能である.

3.配置順序に遺伝的アルゴリズムによる制御を組み合わせることで，組立式

手法に共通する欠点である配置結果の順序依存問題に対応できる.

4.従来のコンパクション手法のための初期配置を与えることに利用可能である.

また，本手法の有用性を確認するため計算機実験を行い，凹部を含む完全な任

意形状ブロックの配置や，配置領域に制限を設けての配置も可能であることを示

した.

1.2.2 遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法

GAを用いた配置手法の研究として，基本的な配置問題へのGAの適用を試み

た.第1.1.2節で述べたように，従来手法を適用すると，配置不可能な解を生成し

探索効率が低下するか，あるいは探索がランダムサーチ的な振る舞いをするよう

になるという問題がある.そこで本研究では配置不可能な解の生成を抑制し，か

つ，ランダムサーチ的な振る舞いをも抑制する，次の 2つの新しいコーディング

法を提案した.

l 配置位置を否定する情報を持たせたコーデイング

二つの否定情報は互いに矛盾しないことに着目した手法.

2 配置位置情報に冗長性を持たせたコーデイング

情報の矛盾を避けるため冗長性を持たせた手法
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提案手法の有用性を確認するため，提案手法と従来手法を比較する計算機実験

を行っ た. “否定情報を持たせたコ ←ーデイング法の場合"は配置不能 I~角干の生成

こそは抑制可能だが，デコーデイング手順のよ頁雑化にと もなう計算機時間U)増大

と，従来手法に比べ情報量が増加するための情報の継承の難しさにより， 実用に

足る結果を得ることはできなかった.“情報に冗長性を持たせたコーデイング法

の場合"は従来手法の問題点であった配置不能な解の生成と，ランダムサーチ的

な振る舞いを共に抑制することにより，従来よりもi萎れた探索結果を得ることが

可能なことが確認された.

1.2.3 ウイルス進化型アルゴリズム

ウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムを提案した.このアルゴリ

ズムではウイルスを遺伝子を運ぶ生物器官のーっと捉え，ウイルスの感染による

遺伝子操作を， GAと組み合わせて探索能力の向上を目的とするものではなく，唯

一の探索操作とした点が， GAや従来のウイルス進化論に基づく手法とは大きく

異なっている.また，ウイルスの感染により集団全体へ情報を急速に拡散可能で

あることから，局所探索能力が向上し，さらに情報操作の処理の軽さから，その

計算時間はGAに比べ短くなる.

提案手法の有用性を確認するため，ナップザック問題と巡回セールスマン問題

としづ基本的組み合わせ問題を解くことにより，提案手法と GAを比較する計算

機実験を行った.また基本的な配置問題，およびウエハ一規模集積回路の再構成問

題への適用を試みた.その結果， GAに比べ提案手法では次のことが確認された.

l 計算時聞が減少する.

2.収束速度が上昇する.

3 最適解を得る確率が高くなる.

1.3 論文の概要

本論文は任意形状を持つ要素を対象とした配置手法の提案じ配置手法への遺

伝的アルゴリズムの適用，ウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムの

提案および，それらに対する各種計算機実験結果とその考察が主な内容となって

いる.以下では各章ごとの概要を述べる.
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第 1章序論

本研究を行 うにあた っての社会的背景 と本研究())目的について述 Jくる. 主た?

各章ごと に主とめた論文の概要を示す

第2章 LSIレイアウト設計の現状

本研究の対象で、ある LS1レイアウト設計の現状について述べ， 主要々内容でも

あるい任意形状ブロッ クの配置手法竹の位置づけについて も触れる なお，本研究

の対象としている LS1レイアウ ト問題は，セミカス タム・スタンダー ドゼル方式

の中の，ビルデイングブロック設計方式を対象とした配置およびフロアフラン手

法である.

第3章 遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法

この章では遺伝的アルゴリズムの一般論について述べた後，基本的配置問題を

対象に遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法の提案と，計算機実験の結果につい

て述べる.従来手法においては探索効率の低下や.探索がランダムサーチ的な振

る舞いをするようになるという問題があったが.情報に否定情報あるいは冗長性

を持たせることにより ，従来手法より も高い探索効率を持ちつつ 7 ランダムサー

チ的な振る舞いを抑制して，局所最適解を回避して最適解を得ることが可能にな

る手法を提案する.なお，既に述べたようにGAを応用で成功させるにはある程

度の経験が必要であり，この章の研究は次章以降のための基礎研究としての意味

も持っている

第4章任意形状ブロックの配置手法

任意形状を持つ要素を対象とした配置手法の提案と，計算機実験の結果につい

て述べる.提案手法は形状に応じた評価値を定義し， その値を用いることで従来

手法では難しかった凹部を含む要素の配置や，配置領域を制限しての配置を可能

にするものである.また組立式配置手法でありながら，配置)11貢序に遺伝的アルゴ

リズムによる制御を用いることで?組立式手法に共通する欠点を回避している.

第 5章ウイルス進化型アルゴリズム

ウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムの提案と，計算機実験の結

果について述べる.提案するウイルス進化型アルゴリズムば，ウイノレス進化論が
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主張寸る生物はウイルスの感染により進化するといっ考えに基づき‘ウイルスU)

感染を唯一の探索動作とする遺伝的アルゴリズム とは異たる新しい進化型アルゴ

リズムである.吏た 計算機実験を行い遺伝的アルゴリズム と比較した ところ，

提案手法は計算時間が短かく，収束も速く ，ヰミた.最適解を得る確率も高いとい

うことが確認された.

第6章 ウイルス進化型アルゴリズムを用いた配置手法

前の章で提案したウイルス進化型アルゴリズムを応用した配置手法の提案と，

計算機実験の結果について述べる.対象とする配置問題は，第3章でも扱った“基

本的な配置問題"および uウエハ一規模集積回路の再構成問題"である 計算機実

験の結果ここでも，ウイルス進化型アルゴリズムは遺伝的アルゴリズムに比べ，

計算時聞が短かく‘収束も速く，また，最適解を得る確率も高いということが確

認された.

第7章結論

本研究の総括と今後の展望を述べる.



第 2章

LSIレイアウト設計の現状

2.1 まえがき

この章ではLsrレイアウト設計の現状として，各種設計方式の違いや設計段階

の分類について述べる.その中で3 本論文において提案する“任意形状ブロック

の一配置手法"の位置付けについても触れる.

2.2 設計方式

LS1は大きく 2つに分類される. 1つは汎用LST，もう lつはカスタムLS1であ

る.汎用 LS1は文字どうり一般的に使われるため大量に生産される.したがって，

チップJ面積をノトさく設計する必要があり，また一度の設計に比較的時間をかける

ことが可能なため，入手を主体とした設計がなされている.もっとも，近年のし引

規模の増大や複雑化に伴い， CADシステムによる支援も必須となっている.カ

スタムLS1は用途に応じてその都度設計されるものである.そのため，コストの

面からも設計は短時間に， しかも入手に頼らずに行う必要があり CADシステム

の利用が盛んである.

カスタムLS1はその設計方式から図2.1のように分類される.フルカスタム方式

とは全てを?ーから設計する方式であり，セミカスタム方式は既に設計済みの要素

を用いて設計する方式である.このうちCAD化は特に後者において進んでいる

セミカスタム方式は更に幾っかに分類されるが.ここでは主な方式としてスタン

ダード、セル方式とゲートアレ一方式について説明する.

スタンダードセル方式は設計済みのセルを用いて設計する方式である.セルは

9 
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1
1ム

レイアウト 情報が回路構造，機能，使用条件々と と共にゼノレライゾラリ ーに蓄積

されており，これらスタ ンダー ドセルを組み合わせる形で希望寸る機能を実現ナ

る.このと き，セルU)高さがほぼ一定のものを用いるのがホリ セル方式(図 2.2)、

任意形状(通常は矩形)の ものを用いるのがビ/レデ、イングブロック方式(図 2.3)

である 本論文において提案する任意形状ブロックの-配置手法11，このビノレディ

ングブロック方式の一種といえる

ゲー トアレ一方式はゲートがアレー状に配置された半製品のチップに，配線の

みを行うことで機能を実現する方式である.ゲート列の間に配線領域がある方式

と，チップ全域にゲートが敷き詰められている SOG(Seaof Gates)方式とがある

fフルカスタム
セミカスタム スタンダード、せノレ一寸ポジゼノレ

~ I/~ ëJ T4 F~ 一一ックエンベッディドアレー

ゲートアレー |チャネル

L LMルレス (S0 G) 
アナログマスタスライス(リニアアレー)

F P G A (Fi e ld Programmable Gate Array) 

P L D (Programmab 1 e Log i c Dev i ce) 

図 2.1 カスタムLS1の設計方式

|I I I I同

|I I I I I I 

|I I I I I I I 

セル

図 2.2 ボリセル方式
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1セjレ

図 2.3 ビルデイングブロック方式

2.3 設計段階

L81設計は幾つかの段階にわけで行われる.まず最初が機能設計，これにより

L81に持たせる機能を決定する.次に論理設計，機能設計で決定した機能を実現

するために必要な論理回路を設計する.そしてレイアウト設計により実際のチッ

プを設計する. レイアウト設計は回路規模の増大と複雑化に対処するため階層的

に行われている.スタンダード、セル方式を例にとると上から)1頃に次の 5つの階層

に分けられる.

フロアプラン処理:機能ブロック単位の概略配置を決める処理.ブロッ クには

内部レイアウトと形状の固定されたハードマクロと，それらが未決定なソ

フトマクロとがある.ソフ トマクロはその回路規模から面積が推定され形

状が大まかに決められる.内部レイアウトはこれを制約条件として下位階

層により決定される.

配置処理;形状と端子位置が確定したセル群を配置する処理.フロアプラン処

理の特殊な場合ともいえる.

概略配線処理:配線に利用可能な領域をチャネルに分け，各配線ネットがどの

チャネルを使うかを決定する処理

詳細配線処理:各チャネル内で個々の配線経路を決定する処理.

コンパクション処理:配置・配線結果を図形集合と見て，接続関係を維持した

まま空き領域を詰めていくことにより，チップ面積を縮小する処理.必ず

しもL必要とは限らない.

基本的に階層は上から，11慎に処理されるが，必要に応じて相互に行き来する.例え

ばフロアプラン，配置，概略配線処理を行き来しての設計はよく行われる.提案
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する任意形状ブロック C!)一配置手法は.配置処理及びソロアフ ラン処理を行なつ

ものである.

2.4 配置処理

配置処理において最適解を得るには指数関数的計算時間を必要とするため，数

十以上のモジュールを扱つことはコスト的に実際的ではftl¥ そこで配置処理は

一般に，初期配置と配置改善の 2段階に分けて行われる.サーなわち初期配置によ

りある程度の配置結果を得てから，それに対し配置改善を繰り返し行い改善率が

0，あるいはあらかじめ定めたある値以下になったところで最終解とする.この

方法で得られた解は最適とはいえないが?実用的な処理時間で満足のいく解を得

ることができる.配置結果の良否は厳密には配線を行なった後で評価すべきもの

だが，個々の配置結果に対し実際に配線してみることは処理時間が膨大となり実

用的ではない.そこで精度は落ちるが，仮想、配線長やチップ面積などを用いて評

価を行なう.この場合当然ながら仮想、配線長は短いほうが，チッフ面積は配置結

果を内包する最小矩形の面積が小さい方が評価が高い.

初期配置手法には大きく分けて組立式手法と分劃法の 2つの手法が存在する.

組立式手法は，まず種になるモジュールを配置いそれに強し 1接続を持つ未配置

モジュールをその近くに配置していく方法である.この手法の特長は処理が単純

であるため処理時間が極めて短いことにある しかし一方では，配置処理過程で

は全体的な見通しがなされないため，配置結果の品質はあま り良く ない.提案す

る任意形状ブロックの一配置手法は，この組立式初期配置手法の一種に分類され

るが，配置順序の制御に遺伝的アルゴリズムを用いることで，配置結果の品質を

向上させている.分割法は配置すべきそジュールをク♂ループに分け，さらにクツレー

プ(サブクソレープ)をサブ、クゃルーフに分割することを繰り返し，それらクゃループ

やサブクずルーフコ単位で、配置していく階層的手法である 複雑な処理を繰り返し行

なう必要から処理時間は長くなるが，配置結果の品質は優れたものになる.

配置改善手法は基本的に配置モジュールを入れ替えた結果，評価値が高くなれ

ば入れ替えを採用し，改善されなければ入れ替えないという処理を繰り返すもの

である.このとき入れ替え対象モジュールを 2つに限定する場合.複数で行なう

場合，あるいは幾つかのモジュールを-固主りとして扱う場合などがある この

方法では配置状態が評価が高くなる方向にしか変化しなし 1ため，多くの場合局所

的最適解に収束することが知られている.これを団避し最適解に近い解を求める
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手法としてシミュレーテッドアニーリング法，遺伝的アルゴリズム(第.3.3節参

照)などがある.

2.5 むすび

この章ではLS1レイアウト手法の現状として.各種設計方式の違いや設計段階

の分類について述べた 本論文において扱う配置問題は，ヒ、、ルデ、イングブロック

設計方式のための配置およびフロアプラン手法である



第 3章

遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法

3.1 まえがき

遺伝的アルゴリズム (GA)を用いた配置手法はいくつか提案されているが.そ

れらの手法においてはGAのオベレーションにより，多くの配置不可能な解を生

成し探索効率が低下する.また，配置不可能な解の生成を抑制する工夫を行うと，

探索がランダムサーチ的な振る舞いをするようになるという問題がある.そこで

本章では配置情報に否定情報あるいは冗長性を持たせることにより，配置不可能

な解の生成，およびランダムサーチ的な振る舞いをも抑制する新しいコーディン

グf去を提案する.提案するコーディング法の有用性を確認するため計算機実験を

行った結果，従来手法よりも高い探索効率を持ち?局所最適解を回避して最適解

を得ることが可能なことが確認された.

3.2 研究の目的

遺伝的アルゴ、リズム (GA)は自然界における生物の進化に着想を得た最適解

探索手法であり，その特長として広範囲にわたる解の探索により，局所最適解に

陥ることなく最適解に到達することが可能なことがあげられる. しかし，この特

長も問題に対する染色体設計(コーディング)の方法次第では?探索効率が低下し

局所最適解に陥ることも考えられ，コーデイング法はGAにおいて非常に重要な

{立置を占める

今日までにGAを用いた配置手法がし 1くつか提案されているが，それらの手法

においては交叉や突然変異といったGAのオベレーションにより，多くの配置不

14 
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可能な解を生成し探索効率を低下させてしまうという問題があっ た すなわち.

配置不可能な解が多数存在することにより?事実上の探索点が減少 し広範囲にわ

たる探索空間が維持できなく なるため，局所最適解に陥る可能'性も高くなる あ

るいは，配置不可能な解の生成を抑制寸G工夫を行うと，探索がランダムサーチ

的な振る舞いをするようになるとしづ問題があった これは，探索点の持つ解に

関する情報を新たな探索点に継承させる際に.情報を変更することで配置不可能

な解の生成を回避するため，探索の連続性が一部失われることによる.

そこで本研究では配置不可能な解の生成を抑制し，かつ，ランダムサーチ的な

振る舞いをも抑制する新しいコーデイング法を提案する [25，26， 31， 34].この手

法においては配置情報に否定情報あるいは冗長性を持たせること により，配置不

可能な解の生成を抑制し，情報の継承を実現している

3.3 遺伝的アルゴリズムの概要

この節では，最初に遺伝的アルゴリズムの概要について説明する.遺伝的アル

ゴリズム (GeneticAlgorithm)は，生物進化(選択淘汰・突然変異)の原理に着想、

を得たアルゴ、リズムであり，確率的探索 ・学習・最適化の一手法と考えることが

できる.

3.3.1 基礎用語

基本的な遺伝的アルゴリズムに用いられる用語について説明を行う.遺伝的情

報を伝える実体として染色体(chromosome)が，存在する.実際の生物ではこれ

は塩基(base)で構成される物理的実体であるが， GAでは，データ領域や配列を

用いる.染色体の各位置にどのような遺伝情報が存在するかは決まっているがこ

の位置のことを遺伝子座(locus)と呼ぶ.個々の遺伝子座は，どのような形態や

機能の発現を制御するか等が決まっており F 生物体においてはそれぞれの遺伝子

座にどのように塩基配列が存在するかによって，その個体の遺伝子的特徴を決定

する.この，各遺伝子座に対してその形質を決定する塩基配列で表現されたコー

ドを遺伝子 (gene)と呼ぶ.そして，遺伝子の組み合わせのパターンを遺伝子型

(genotype)という.遺伝子型にもとづいて形成された個体を表現型(phenotype)

と呼ぶ.

本物の染色体は，二重螺旋のDNAが凝縮することによって形成されている.GA 

では通常これを l次元の配列に抽象化することが多く，その配列上の位置が遺伝



第 3章遺伝的アルゴリ ズムを用いた配置手法
円

hu
--『ム

子座 となる.遺伝子は，各位置がとりうる値のこと である. 遺伝子型は，配列上

に表現された値のハターンのことである

3.3.2 GAの動作過程

GAは，基本的にはGenerate-and-Test型のアルゴリズムで， 一般に次の 3種類

の遺伝的操作(geneticoperation)を使用する

・選択 (selection)

・交叉 (crossover) 

・突然変異(mutation) 

GAではこれらの操作を解の候補集団に対して行う 解の候補は，遺伝子型

(genotype)として染色体(chromosome)に l次元的に表現される. GAの動作過

程は図3.1の様に示される.

GAでは最初に，初期集団の生成を行う.一般には，決められた個体数の染色体

をランダムに生成する.次にこの初期集団の各個体の問題への適応度を調べ，適

応度と残せる子孫の数の期待値が対応するように選択交配する個体対を決定する.

この個体対それぞれの染色体の特徴をあわせ持った，新しい個体を交叉によって

作成する.次に，交叉によって生成した個体に対しである一定の確率で突然変異

を発生させる.これらの操作が終了すると，新しい世代の個体集団が作られたこ

とになる そして，この新しい集団に対し，適応度評価，選択，交叉，突然変異

を行い，さらに新しい世代を作っていく.こうした，世代交代を重ねていくうち

に，問題の解決に有効なパターンが染色体中に発生し，これが選択と交文によっ

て個体集団中に蓄積されて，これらが組合されることによって次第に大局的な解

が発見されていく

3.3.3 遺伝的操作

3.3.3.1 スケーリング

スケーリングとは，何らかの関数を導入して適応度の遣いを拡大または縮小さ

せることをいう.これにより個体対選択時の確率を変化させることができる.例

えば，集団全体で適応度に差があまり無いときには解の探索がうまく行かないた

め，スケーリングによって適応度の違いを拡大するという処理をする.基本的な

手法としては，線形スケーリング，シグマ切断，べき乗スケーリングなどがある.
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初期集団I適応度の 選択

評価

交又 突然変異

図 3.1 GAの動作過程

3.3.3.2 選択

選択は，適応度に応じてどの個体対を交配させるかを決定するものである.最

も基本的なものとして適応度比例戦略がある.この方法では各個体の適応度に比

例した確率で子孫を残せる可能性がある.ある個体iが，各々の選択で選ばれる

確率pselectiは，次式であらわせる.

sele t 
ft 

pseLecti = 
ど?=lん

選択確率の大きな個体は複数回の交配に参加するため，集団の中にその遺伝子が

広がっていくことになる 選択の方法としては他に，期待値戦略，ランク戦略，

トーナメント選択戦略などがある.

これらの戦略と組み合わされてよく使われる戦略に，エリート保存戦略がある.

これは集団中で最も適応度の高い個体をそのまま次世代に残す方法である.この

方法を用いると，交叉や突然変異でその時点で最も優れた個体が破壊されるのを

防ぐことができる. しかし，エリート保存された個体の遺伝子が集団中に急速に

広がる可能性が高く局所解に陥る危険性もある.

3.3.3.3 交叉

交叉 (crossover)は，ある確率Pcで2つの親の遺伝子を組み替えて子の遺伝子を

作る操作のことを言う.例えば 点交叉と呼ばれる交叉では図3.2に示される

ように，交文する位置を lつ決めてその前と後で.どちらの親の遺伝子型，つ支

りどちらの親の形質を受け継ぐかを変える方法である 図3.2では，子 lは前の
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部分では親!の前部分の遺伝子，後の部分では親 :2U)後部分の遺伝子を引き継し 1

でいる. 支た， その逆が他の新しい遺伝子と なる 交叉の方法ti:他に，交叉位置

を複数にする複数点交叉や，一様交叉などがある

親 1: 0 1 1!0 1 0 親 2:1 1 100 0 

↓ 
子 1:O11!O O O 子 2:1 1 1 0 1 0 

図 3.2交叉

3.3.3.4 突然変異

突然変異(mutation)は， 遺伝子を一定ω確率Pm.で変化させる操作である.図

3.3では，左側lの遺伝子が破線で囲まれた部分のピットが反転することによって

突然変異を行って右側の遺伝子に変異している.突然変異は，あまり大きな変異

確率に設定すると遺伝子中の優れた特質が破壊されランダムサーチとなるが，あ

る程度の変異はGAにおいて必要である.なぜなら， GAでは. 3.3.2節で説明

したように交叉と選択によって個体集団中に蓄積された有効な部品が組合される

ことによって解を発見する手法を取っているために，初期集団に含まれる部品の

みの組合せだけだと求まる解の質にも限界がでてくる.そのため突然変異は，確

率的に変異を起こさせることによって個体集団中に多様性を与えることによって

初期集団だけでは探索できない解を求めることを可能にしている.

1 110 1 0 ~1 1 1 000 

o 1 1 000 三T-O1 1 1 1 0 

図 3.3 突然変異
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3.3.4 GAの簡単な動作例

GA U)動作を理解すろために，簡単な関数を使って動作を追ってなる.ここで

は例として染色体の長さを 10ビット として，その中にある lのピットが 5個ま

では適応度が 0.5で， 5個以上になるとつ増えるごとに 0.1ずつ増加する関

数を考える.これは以下の様な関数，式(3.1)となる.ただしこの値は数値が大き

いほど評価が高くなっている.

ル max(0.5，0.1 x計 (3.1) 

局所探索法では，このような解空間では.探索に失敗する危険がある.なぜな

ら，探索開始の点が 3個だけ 1のビットがあるような場所であったな ら?た と

え他のビットを変化させても J(x)ニ 0.5のままで変化しないように解空間の勾

配がなく，ランダムにもう l度見IJの点から探察を再開する以外に方法がないから

である. しかし， GAでは，最初から多点サンブールを遵入しているために探索が

可能だと考えられる.

ここで，ランダムに初期集団として 10個を生成した?これとその適応度を表 3.1

に示す.個体 Oは，遺伝子型が 1101111010であり， 1が 7個ある.これを式 3.1

で計算すると適応度は 0.7となる このような評価を全ての個体に対して行なう.

第 2世代は，初期集団の個体が選択，交文，突然変異を行なった結果作られる，

これを表 3.2に示す.表 3.2の個体 Oは，第 l世代の個体 1と8が 6番目での

位置で交叉して作られた.つまり第 l世代の個体 lの最初から 6番目(6ビッ

ト目)までの遺伝子と個体 8の 7番目以降の遺伝子の組合せが第 2世代の個体 O

の遺伝子型である.この個体の生成時には突然変異は起きていない.この世代の

最大適応度は 0.800，平均適応度は 0.600であり，初期集団の最大適応度 0.700

，平均適応度 0.580よりも改善されている.

また，表 3.3ヲ3.4に第 3世代，第 4世代の集団とその適応度を示している.世

代が進むにつれて最大適応度や平均適応度が改善されてきているのがわかる.GA 

ではこの様にして最適解の探索を行う.
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表 3.1初期集団(最大適応度 0.700，平均適応度 0.580) 

no 遺伝子型 親 l 親 2 交叉位置 適応度

O 1101111010 O O O 0.700 

1111110001 O 。 O 0.700 

2 1011010111 O O O 0.700 

3 1101100101 O O O 0.600 

4 1101100110 O O O 0.600 

b 1110001010 O O O 0.500 

6 1001010010 O O O 0.500 

7 1011000110 O O O 0.500 

8 0101101001 O O O 0.500 

9 1010001101 O O O 0.500 

表 3.2第 2世代(最大適応度 0.800，平均適応度 0.600) 

no. 遺伝子型 親 1 親 2 交叉位置 適応度

。1111111001 8 6 0.800 

1111100110 4 7 2 0.700 

2 1101111010 9 O O 0.700 

3 1011010111 2 O 0.700 

4 1111100001 2 O 0.600 

5 1001000110 4 7 2 0.500 

6 1010001101 9 8 O 0.500 

7 0101101001 9 8 O 0.500 

8 1010001101 9 O O 0.500 

9 0101100001 1 8 6 0.500 
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表 3.3第 3世代(最大適応度 0.900 平均適応度 0.650) 

no 遺伝子型 親 1 親 2 交叉位置 適応度

O 1111111110 O 5 7 0.900 

1111111001 O O 0.800 

2 1101111010 8 2 0.700 

3 1111100110 O O 0.700 

4 1010101111 8 3 8 0.700 

:) 1010101101 8 2 0.600 

6 1011010101 8 3 8 0.600 

7 1001000001 O 5 7 0.500 

8 1010001101 8 5 O 0.500 

9 1001000110 8 b O 0.500 

表 3.4第 4世代(最大適応度 0.900，平均適応度 0.750) 

no. 遺伝子型 親 l 親 2 交叉位置 適応度

O 1111111110 O 1 O 0.900 

1111111110 6 O O 0.900 

2 1111111110 4 O O 0.900 

3 1111111001 O O 0.800 

4 1110101101 4 5 4 0.700 

5 1010101111 4 5 4 0.700 

6 1111100110 3 5 O 0.700 

7 1010101111 4 O O 0.700 

8 1010101101 4 O O 0.700 

9 1011010101 6 O O 0.600 
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3.4 対象とする配置問題

GA ~用いた配置手法を研究するにあたり ， 主ずは基本的々問題を倣うこ ，レ にす

る 具体的には次U)ょうた問題を対象とする.配置領域は図:3.4~ ，二示す ように， 碁

盤の自のような正方形の区画{(X1
J
yd， ••• ，(XNl YN)}が縦横に連なったものとし，

そのサイズはJVx IY (凶3.4の場合N= 3) とする.そして，配置するそジュ←

ル (mlJ...，mN".)も幽 .3.5に示すよう に正方形の ものが Ni.個あるとし， 1つのそ

ジュール，が lつの区画を占めるものとする したがって，この場合チップ面積は

固定値となるため，配置の善し悪しは仮想配線長により判断される 仮想配線長

の算出にあたっては、各モジュール問の接続関係は既知であるとして，モジ斗ー

ル中心問のγ ンハックン距離を用いる.このような配置問題は実際のLSI配置で

は実用的ではなし、が.配置手法の評価方法としては一般的であるため.以下では

この問題を対象として研究を行った.

( 1， 1 ) ( 2， 1) ( 3， 1) 

( 1 ， 2) ( 2， 2) ( 3， 2) 

( 1 ， 3) ( 2， 3) ( 3， 3) 

( x， y) :配置区画座標

図.3.4配置領域の伊l

3.5 GAを単純に適用した配置手法

前節で述べた配置問題に GAを単純に適用する場合を考える.配置する各モ

ジコーノレには，図3.5に示すようにそジュ←ル番号(l， :2， 3， ...， N2) が与えられて

いるとする.支た配置領域の各区画は，図.3.4のようにz座標と U座標の組み(

(1，1)(l，2)...(N， N))で表すことができる. したがって，配置結果は各モジュール

に対し uモジュール miならば座標(X
1
，Yt)の配置区画に配置する門という情報を



第 3章遺伝的アル ゴリズム十用いた配置手法 2 ~~ 

図 3.5配置対象モジューノレの例

N2個用意すれば表現可能である.具体的には“モジュール lは(2，3)に，モジュー

ル 2は(り)に，モジュール3は(1，2)に...，モジュールN2は(2，2)に配置する刊

などとして表現でき，染色体としはN2の長さの 1次元配列を用意し配列の l

番目 の要素にはそジュール 1の配置座標を，配列の之番目の要素にはモジューノレ

2の配置座標を ...，配列の N2番目 の要素にはモジュールN2の配置座標を入れ

る?うことで表現可能である. この場合，各モジュールの配置位置情報は，1つの

遺伝子座に，他のモジュールとは無関係に存在することになる. したがって?同

じ染色体上の複数の遺伝子座の持つ情報は互いに独立であるがゆえに，矛盾する

可能性が高くなる つまりは，交叉や突然変異の結果できる染色体を実際の配置

に戻したときに.配置位置の重複が起こり配置不可能な解を生成する確率が高く

なる.

例えば，図3.6. 3.7. に示した配置の染色体はそれぞれ次のようになる.

親1: (2，2) (1，1) (3，2) (1，3) (3，1) (1~2) (2，1) (3~3) (2，3) 

親2: (2ス) (2，3) (1，1) (2，1) (3，2) (3，1) (1，3) (3，3) (1，2) 

ここで仮に4番目の遺伝子座と 5番目の遺伝子座の問で交叉するとする.

親1: (2，2) (1，1) (3，2) (1，3) (3ユ) (1ス) (2，1) (3，3) (2，3) 

親2: (2，2) (2，3) (1，1) (2，1) (3，2) (り) (1，3) (3，3) (1，2) 

すると，生成される子は

子1: (2ス) (1，1) (3，2) (1，3) (3，2) (3，1) (1，3) (3，3) (1，2) 

子2: (2，2) (日) (1，1) (2，1) (り) (1，2) (2，1) (3，3) (2，3) 
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とたる このとき 子 l について考えると、モジ」ーパリと~ ， モジ 斗 ーノL- 4と7

が同じ区画に配置されること になり配置下可能である 主た.突然変異によって

も配置位置に重複が起こり得ることは明らかである 与えられた配置問題I't，配

置可能な仮想、配線長が最短になる配置を求めることなのでーこの例のように配置

不可能になる解は求める解にはなり得ない. しかし.こ〉した配置位 置の重複は

この染色体設計では頻繁に起こり.個体集団の大多数を占めるよう になる 当然.

配置不可能な解に々る個体の適応度は低いため.選択交配される個体はごく 一部

の配置可能な個体でほほ占め られることになる つまり，集日の多様'性が失われ

ること になる 集団の多様性の低下'は探索点ω事実上の減少にあたり，探索効率

が低下し局所最適解に焔りやすくなるという問題を生じる.

2 7 5 

6 1 3 

4 9 8 

図 3.6親 iの配置

3 4 6 

9 1 5 

7 2 8 

図 3.7親 2の配置



第 3章遺伝的アルゴリズム軒用いた配置手法 2.1 

これを回避するには，

・交叉や突然変異のときに何らかの工夫をして配置不可能解の発生を抑える .

.交叉や突然変異によって配置不可能解の発生しにくい染色体設計をする

などが考えられる.前者の工夫をした手法はいく つか提案されている [6‘7，8司 9]

が，これらはGAにおける交叉や突然変異そのものを変更するため.GAの特長

の一つでもある遺伝的操作の自由な設計を行うこ什ができない.そこで.本研究

では後者の染色体設計(コーデ、イング)伝工夫した手法在提案-，jる

3.6 提案する手法

この節では初めに，情報の矛盾を避けるコーディングとして知られる従来手法

について説明する しかし，この従来手法には清報を正確に継承することができ

ないという問題がある.そこで.この点を も考慮したー次の 2つの新しいコーデイ

ング法を提案する.

l 配置位置を否定する清報を持たせたコーデイング

2 配置位置情報に冗長性を持たせたコーデイング

3.6.1 従来のコーディング法

まず，コーデイングの工夫により情報の矛盾を避ける手法として知られる(.巡

回セールスマン問題"における GAの構成法[19]を配置問題に適用してみる.

この手法における配置問題に対するコーデイング法は次のようになる各座擦

に配置されたモジュールを，座標(1ぅ1)，(2， 1)，・ぅ(lV，1)， (1，2)， (2ぅ2)，...，(lV，N)

の)1慣に並べたものを配置結果(P1，...，PN2)とする.主たモジュールを適当な順序

で並べたリスト W(定数)を用意する.そして配置結果Pの1番目にあるモジュー

ルが，未配置モジ斗ールリスト vV-(Pl' ・，pi-dの何番目であるかを表し，これ

を遺伝子Lとする.このとき 1三lt::; N2 - i + 1が成立する.このようにして
得られるリスト L= (l1 γ . . ， IN2)を染色体とする.このコーディ ング法により染

色体と配置結果とは 1対 iに対応するため交文や突然変異による配置不可能な解

の生成は避けられる.

例として配置結果として

P1 = (3 7 8 6 5 2 4 1 9) 

P2=(2 9 6 5 8 4 7 1 3) 

の2つを考える(それぞれ図 3.8と3.9). 



第 3章遺伝的アルゴリズム舟用いた配置手法 26 

生

叉

全

合

の

交

は

場

解

は

て

た

な

解

い

し

能

る

お

用

可

れ

に

適

不

さ

部

を

置

成

一

A

ι

配

生

'

G

も

に

く

ず

に

せ

か

し

き

純

さ

確

新

で

単

文

'

り

が

は

交

で

よ

と

に

で

と

に

こ

湾

問

こ

等

る

芳

川

る

叉

す

索

低

い

交

承

探

ナ

用

'
継

の

伝

を

は

に

そ

宣

法

で

確

川

グ

法

正

め

る

ン

方

を

た

じ

)

)

翻

リ

リ

)

)

イ

の

報

る

生

9

と

1

1

4

1

1

2

8

デ

ニ

清

わ

が

8

る

1

1

と

3

2

1

1

一

し

す

替

題

7

T

口

日

目

3

2

6

M

コ

か

持

れ

問

4

5

番

日

は

は

M

5

な

し

の

入

ろ

4

ン

5

4

3

t

J

果

5

7

ぅ

・

惇

と

し

3

ィ

6

5

を

6

5

結

8

6

よ

る

の

報

に

2

デ

6

8

れ

6

8

置

7

9

の

れ

つ

情

い

い

一

件

け

い

こ

け

け

い

配

り

け

い

こ

ら

2

な

な

三

コ

戸

戸

・

戸

戸

'

I

一「
f

一

「

・

げ

の

係

は

ゆ

て

L
L
a
る

u
u
a
り

Pト

R
4
る

避

前

関

で

し

れ

は

な

な

は

る

無

ど

と

と

と

と

成

す

く

ほ

3 フ 81 
6 5 

4 91 
一一

図 3.8 配置結果P1

3.6.2 否定情報を用いたコーディング法

GAを単純に適応した場合に配置位置に重複が生じるのは 配置位置を肯定的

に決定する情報を染色体が持っているからである .すなわち，(モジュール 3な

らば(3，2)に配置する"などの "Aならばb"という肯定的な情報は，容易に

らぱb" (例えば“モジユ←一」ル 5ならば(ρ3，ユ2幻)に配置すす一るヲ汁7つ) といつた他の肯定的な

情報と重複する.そこで本研究では，染色体に否定的な情報を持たせた GAを提

案する.つまり染色体に，“Aならばbではなしい'という清報を持たせることにな
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一---.- ーー ， ーー----一一

2 9 6 

5 8 4 

フ 3 

図 3.9 配置結果P2

る.例えば，tモジュール3ならば(3，2)に配置しない?¥(;モジュール日ならば(.3う2)

に配置しないJ)という情報ならば， この 2つの情報は互いに矛盾しない. この点

に着目し，具体的には次に示す手法を提案する.

染色体の各遺伝子座には"モジューノレmtならばXz行およびYiヂ1]には配置しな

しいうという情報を持たせる. したがって染色体は

染色体 (ml'Xl， Yl) (m2' X2， Y2) (m3， X3、約 (m4'X4ぅ仇)

となる.配置位置を否定するのにz行およびy列としづ表現を用いたのは，区画

を lつ lつ否定しては染色体の長さが長くなりすぎることを考慮したものである.

なお，染色体の長さは当然N2では必要な情報を表すことができないため，それ

より も長いものが:必要になる.その長さ C{は，配置「青報として必要なものを含む

長さで，かっ「青報過多で配置位置を否定し過ぎない長さを適時選択することにな

る.ここで，与えられた染色体の否定情報から配置位置奇決定する手順を述べる.

はじめに?各モジュールごとの配置可能位置[青報を保存する変数Amxy(m二

1 ， 2， • • • ， JV 2 : x， yニ 1，2，・，N)を導入す『る.この変数Am叩はモジュールm に関

して座標(X，y)の区画に配置可能ならば iを，配置不可能ならばOを持つもので

ある.また，各モジューノレの情報が遺伝子座の何番目に初めて出てきたかを保存

する変数Om(m = 1，2，・ぺ 1V2)も導入する.これらの変数を用いると配置位置
決定手順は次のようになる

ステップ 1

Am町二1， Om = C1十m(m二 1，2，.• .， N2 X、y= 1ぅ2，・・，1V)として初期
化する.

ステップ2

染色体のよ宣伝情報を展開する.遺伝子座 1 番目の (nL~，ぷt，Yi)という情報は
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ノlm.x.ν /lm.xν，=O(工，y二 1，2，...， N)， 

110m
‘
=c/十 mt，

Then，Om 二 1として展開される

ステップ3

1J 2ニリ，uAγnxy手0，
Th行η

112.二，c，yAmxyが最小になり，

かつ 5ごりAm.l:YヂOを満たすm を選択し

The η 

IIOmが最小になる m を選択し，

Then mp = m. 

Elseステップ7へ.

ステップ4

1] Lx，y Ampxyニ 1，

Then 

ELse 

1] Ampxy = 1を満たす(x，y)を選択し
Then (xp， yp) = (x， y) 

[f Lm Amxyが最小になり，

かつ A川町二 lを満たす(x，y)を選択し，
The η 

1fx+N(y-1)が最小になる (x，y)を選択し，

Then (xP，yp) = (x，y) 
ステップ5

mpを(xP，Yp)に配置し，

Amx尚 Ampxyニ o(m = 1， 2， • • • ，N2 :久y= 1 ， 2 ，・ • ，N)とする.

ステップ6

ステップ3，¥ 

ステップ7

11 k = 1 (k:未配置モジュール数)， 
Then未配置モジュールを空いている配置区画に配置する.

Else 

11 k三2F

28 
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Thcn Np二ん -1 

(Np:最終未配置-eジ斗ーノレ数)• 

例として，3 x 3の配置領域に9個のモジ」ーノしを配置ナる場合を考える 染

色体ω長さ C，('1: 1.5とし，その染色体は次に示すものとする.
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これを展開すると次のようになる.

(ヱ、ν)におけるA 川 xy

m ( 1， 1) (2， 1) (3， l) (1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2， :i) (3，3) ヤL--Jz a U A 円 !X'j 。?司

O O O O O O O O 3 

つ O O O O O O O O O O 7 

3 O l O l l O 。 O 4 6 

4 1 O l 。 O O 1 O 4 7 

5 l l O O O O O O O 2 l 

6 l l l i i 9 15 

7 l l 1 l 9 16 

8 O l O O O O l 4 4 

9 O O O O l O O 1 O ヲ 5 

ヤ.4FJH1AmFTv判y 4 5 5 2 4 3 4 4 4 

i 配置結果 | 

ここからステッフ 3により mp 1となり，ステッ74でεx，yAmpxy 1を満た
すため，(xP，Yp)は Ampxν= 1を満たす(1，3)となる.そしてステッブ 5で配置と

Amxyの変更が行われ，次のようになる.

(x，y)における Amx万
γn (1， 1) (2， J) (3， 1) (1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2，3) (3，3) ヤL..JX‘H Am工'J Om  

1 O 。 O O O O O O O O 3 

2 。 O 。 O O O O O O O 'ヲ

3 O O I 1 O O O 4 6 

4 l O l O 。 O O O i 3 'ヲ

5 O O O O O O O 2 

6 l l 1 l O 8 15 

7 l l O l 1 8 16 

8 O O O O O 4 4 

9 O O O O l O O O 咋'- 5 

ZAVH  4 5 5 守“ 4 3 O 4 4 
γγ‘ 

l M 結果 | 
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この場合ステッ 7 Jでmin2二r:，yAmxy (ただし 221YAmujヂ0)を満たすモジ 斗ー

ルは 5と9の 2つがある. そ こで両者のOmの値在比較すると， 05 く 09なの

で Tlip Jとなる.ステッフ 4(/)ε ~ ， y Aγ勺円/二 1U)条件Ii:満たさたし¥(/)で次ノ 、

進む Aγηpxy 二 1を満たす(工，y)は(1，1)と (2，1)したがってmin2:m Am.ry (ただ

しAγnpxy= 1)より ，(xP，Yp)二 (1，1)となる.ステッフ 5で配置とAm刊の変更が
行われ，次のようになる

(ど，ν);こJJiナるA，."xν
γn ( 1， 1) (2， 1) (3， 1) ( 1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2，3) (3，3) 2zuAmnJ 0""，， 

O O O O O O O O O O 3 

2 O O O O 。 。 O O O O 2 

3 O O l O O O 4 6 

4 O O O O O 。 O 2 司

5 O O O O O 。 O O O O 1 

6 O 1 l l O 7 15 

7 O l l l l O l 7 16 

8 O 1 O O O O l l 4 

9 O O 。 O O O l O 2 

三山 Amxy 。 4 5 2 4 3 O 4 4 

| 配置結果 [- 5 

前回と同様にステップ3で4と9のモジュールが競合するが，Omの値からモジ、ュー

ル 9が選ばれる.ステップ4の2:x，yAmpxν=1の条件は満たさないので次へ進む.

ここでmin2:ニnAmxy = 4 (ただし A川町=けとなり ，(xP，Yp)を特定できない，そ
こでz十 N(y-1)の値から (2，2)を選択する 以下同様に繰り返すと， 8個のそ

ジュールを配置した段階で次のようになる.

(æ.y) ιおける AYnT.~

T九 (1， 1) (2，1) (3， 1) (1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2，3) (3，3) ヤムーJx‘TJ A，En-守- 刊3 0"， 

O O O O 。 O O O O O 3 

2 O O O O 。 O O O O 。 う

3 O O O O O O O 。 O O 6 

4 O O O O 。 O 。 O O O 7 

5 。 O 。 O O O O 。 O 。
6 。 O 。 。 O O O 。 O 。 15 

7 O O 。 。 。 O O 。 O O 16 

8 O O 。 O O O 。 。 O O 4 

9 。 O O O O 。 。 O O O 5 

22ATVUU O O O O O O O O O 

|叫結果 T-5 3 り 9 8 

このときステップ:3の，すべてのm に対して2zJAmzν=0となったらステッブ

7にという処理が選択される.そして，ステッブ7で主だ配置していないそジュー
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/しが l個だけならば， 空いている配置区画にそのモジュー/1.-合配置する， が実行

され次のよう になる.

( .r， y) ~ -おけろA，nxy

m (1， 1) (2， l) (3， 1) (1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2，3) 0"‘ 
一一一一 ト一一一一

I O O O O O O O O o 0 3 

2 O O O O O O O O o 0 2 

3 O O O O O O O 。 O O 6 

4 O O O O O O O O O O 円i 

5 。 O O O O O O O O O l 

6 O O O O O O O O O O 15 
ry 

O O O O O O O O O O 16 

8 O O O O O O O O O O 4 

O O O O O O O O O O 5 

ヤL-jγ Arn・xy O O O O O O O 。 O 

| 配締結果~ 3 6 7 9 2 8 

なお，この場合配置不可能だったモジュール数_Np~ま O である

このように否定情報を持たせたコーデイング法を用いれば，たとえまったく同

じ遺伝子が 1つの染色体上にあっても(前述の例ならば(5ム2)など)ー配置位置

には重複を生じることなく配置可能になるケースが多くなる.したがって.交叉

や突然変異によって情報に重複が生じてもその多くは配置可能な解となるため，

個体集団の多様性は保たれ局所解に陥ることなく最適解の探索が可能になると予

想される.

3.6.3 冗長な情報を用いたコーディング法

単純にGAを適用した場合探索効率が低下し局所最適解に陥りやすいのは，配

置位置情報が各モジュールに対して独立に与えられるためである また，従来の

コーデイング法であるリストによる配置位置情報では，各モジュールの配置位置

が他のモジュールの配置と密接に関係するため，情報が正しく継承されないとい

う問題を生じていたそこで，本研究では両者の問題点を踏まえ，次のようなコー

ディング法を提案する染色体には“モジューノレmiならば座標 (Xi'Yi)を中心とし

て，十字をなす5つの配置区画のいずれかに配置する"という情報を 1"12個持たせ

ることにする.そして，実際のモジュールの配置位置は他のモジュール配置との

関係から決定する(この手法については後述する.).このこと により各モジ斗ー

ルの配置位置情報は独立せず，なおかつ，他のモジュール配置との関係をある程

度維持しながら，卜青報を次の世代に継承することが可能になる.
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例として“モジ斗 ーIl2を(2，3)を中心として，十字をたす 5つの配置区画のい

ずれかに配置する"とい う清報(図3.10)と((モジ斗ーノl-Gを(2，3)を中心として，

卜字をなす5つの配置区画のし¥ずれかに配置する"とし 1う情報(図3.11) が同じ

染色体上に存在する場合を考える.このとき，仮にモジ......L-ール2が (2，3)に配置さ

れたとーする と.モジュール6は(2，3)な除く 4つの区画のい一ずれルミに配置されるこ

とによtりこれら2つの情報は矛盾しないすたわち配置不能々解の生成が抑え ら

れ，集団の多様性も維持されるこ とが予想され.局所最適解に陥るこ とたく最適

解</)探索が可能になる と考えられる.また，交叉による情報の継承もrわる程度維

持されるため， リスト による従来(l)コーデインクY去上りも探索効率が向上する と

考えられる 与え られた情報から実際にモジューノレを配置寸る手法は次の通りで

ある.

2 

2 2 2 

2 

図 3.10モジュール2を(2，3)の近傍に配置可能とする

6 

6 6 6 

6 

図 3.11 モジュール6を(2，3)の近傍に配置可能とする

はじめに，染色体の 1番目の遺伝子にはモジュールm't(1)情報としてい配置可能

区画の中心座標 (xi， Yi)と，この情報の優先度 Oi"が与えられているとする. した

がって染色体は

染色体 (Xl'Yl，Ol) (X2，Y2，02) (X3，Y3，03) (X4，Y4ぅ04)
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となる.ここで，各モジ斗ー/しご との配置可能位置↑青報を保存する変数 /lmxll(rn 

l、2、...，N2:x，y=1，2，・ぺN)を運入する.この変数Am.cyt'tモジユ」ー/l--771に関

して座標(ょうy)の区画に配置可能たらば1を，配置不可能ならばOを持つもので-あ

る これらの変数を用いると配置位置決定手順は次のようになる

ステップ1

Amxy = 0 (-m二 1，2，・・・，lV2 : x、Y= 1ぅ2ぃ・寸IV)として初期化イーる.
ステップ2

染色体の j宣伝清報を展開す‘る.遺伝子座 1 番目の (.r~) y~) という情報 1 1:

Am， x ，(めつ)=1 (j二 -1 ， 0 ， 1 ただし i 三 (y~ -] )壬 lV)，

Aん?川「

ステツプ3

lf 2:m，x，y Amxν# 0， 
Thcn 

lf'乞m Amzyが最小になり，

かつ LmAmxν#0を満たすいうy)を選択し，

The η 

lf x十N(ν-1)が最小になる(x，y)を選択し

Then (xp1 Yp) = (x， y) 
Elseステッブ7へ.

ステップ4

L

L

m
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一一

一一
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h
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M

m

 

m

m
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η
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M
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L

T

一

〉

一

p

u

t

t

『

L

h

h

万
4

T

E

1fOmが最小になり，かつ Amxpypニ lを満たすmを選択し，

Then 

lf'mが最小になるmを選択し，
Then rnpニ m.

ステップ5

mpを(Xpぅゐ)に配置し，

Amιp)Jp= A汁~p仰二 o (m = 1，2，・.，N2:久 y= 1，2， .. • ，1V)とする.

ステップ6

っけ
つ、け
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ステップ3ノ¥

ステップ7

If kニ 1(人未配置ニ[-ジ」ール数)， 

TheTL未配置モジ ....-L~ --ルを空いている配置区画に配置する

EIse 

ザんど 2う

Then JVpニん -1 

(lVp:最終未配置モジュール数)・

;) 11 

例として， 3 x .3 (/)配置領域(二 9個ωモジュールを配置する場合を考えろ.染

色体は次に示すものとする

(1，3，2) (3，3，2) (2，1，1) (2，3，6) (3，3バ)

(2，2，5) (1，1，1) (1，2，7) (1，3，4) 

これを展開すると次のようになる.

(0:，ν) ~こお J る A川X11

7η (1，1) (2， 1) (3， 1) (1，2) (2，2) (3，2) (1，3) (2，3) 

O O O 1 O O 1 

2 O 。 O O O O 

3 l l O 1 O O O 

4 O O O O O 

5 O O O O O O i 

6 O i O l i O 

7 O O 。 O O 

8 i O O l l O O 

9 O O O O O i 

2m A7Mν 3 3 l 5 4 3 4 り

し堕竺主」

(3，3) 0，口

O 立

l y 

O l 

6 

l 4 

O ::> 

O 

O 7 

O 

3 

ll 

ここからステップ 3 により (Xpヲり)二 (3 ヲ 1) となり，ステップ 4 で ~mAT川YP = 1 

を満たすため mpは Arnxpyp 二 1を満たす3となる.モしてステッブ 5で配置と

Arnxyの変更が行われ，次のようになる.
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この場 J合ステップスでminI:m Aγnxy (ただし三mAγnxy-1-0)を満たすー座標は(1， 1 ) 

と(2，1)の 2つがある.そこでz十八T(y-1)の値から(.T p， Yp) = (1，けとなる.ス

テッブ4のLmAγnxpyp= 1 Cl)条件は満たさないので次へ進む Omの値を比較す

ると， 07く 08なのでmp= 7となる.ステッフ 5で配置と .4rn刊の変更が行われ，

次のようになる.

(;r.， y)におけるA刊 xy

γn ( 1、1) (2， 1) (3，1) (1、2) (2，2) (3，2) (1， 3) (2，3) (3，3) Om 
。 O O O O 。 2 

2 O O O O O O 2 

3 O O O O 。 O 。 。 。
4 O O O O 1 O 1 6 

5 O O O 。 O O I 1 4 

6 O l O O l O 5 

7 。 O O O O O O O O 1 

8 O O 。 i l O 1 O O 7 

9 O O O l O O l O 4 

ミ A吋 y 。 O 4 3 3 4 6 3 

| 配置結果 l 3 

以下同様に繰り返すと，最終的に次のようになる .

(x，ν)γおけろ A.n.xy

γη ( 1， 1) (2，1) (3， 1) (1，2) (2，2) (3，2) (1， 3) (2，3) (3，3) 。"ι
O O O O O O O O O 2 

2 O O O O O O O O O 勺

3 O O O O O O O O O l 

4 O O O O O O O O O 6 

5 O O O O O O O O O 4 

6 。 O 。 O O O O 。 O 5 

7 O O O O O 。 O O O l 

8 。 O 。 O 。 。 O O O 7 I 

9 O O 。 。 。 O 。 。 O 

xm AH比日 O O 。 O O 。 O O O 

l 配置結果 r -7 。 3 9 4 2 8 :ョ
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この とき ステッブ :3()).すべての m に対して乞♂ yぺ川11= 0 となったらステッブ

7にとし寸処理が選択され，配置処理が終了する たお，この場合配置不可能だっ

たモジ斗ール数 Npは ()である.

このよっに情報に冗長性を持たせるコーデイン グ法を用いれば‘配置位置に重

慢を生じること fよく配置可能になるケースが多くなる したがうて，交叉や突然

変異によって配置不可能々解となるこ とが減少し‘個体集団の多様性は保たれ局

所解に陥るこ となく最適解の探索が可能になろと予想、される.

3.7 計算機実験

提案したコーデイング法の有用性を確認するため計算機実験を行なった.この

節では実験における幾つかの条件および‘それらの条件下での実験結果について

述べる.

3.7.1 実験条件

本実験では3.4箭で述べた基本的な配置問題を対象とする また， GAの諸設計

についても基本的なものを採用し 7 次のように定める.

初期集団の生成:決め られた個体数ω染色体M個をランダムに生成する.

適応度の評価:適応度fは，仮想配線長Dとモジューノレ問の総接続本数C，さら

に配置不可能だったモジュール数Npから

f =--J 
l+g +α川

として定義する なお， αは.Npをベナルティとするための重みである

選択:適応度比例戦略とエリート保存戦略を用いる.なお このときのエ ソート

保存数は rnax { 0 .01 A1， 3 }とする

交文 2点交文を用いる.

突然変異:確率Pmで選ばれた或る個体の，ランダムに選ばれた或る 1つの遺伝

子座の遺伝子のみを変異させる 1点突然変異を用いる.

この設計のもとコーデインクゃ法のみを，“GAを単純に適応した場合Jlと“リスト

による従来のコーデイング法の場合"さらに提案した“否定情報を持たせたコー

ディング法の場合"及び“情報に冗長性を持たせたコーデイングj去の場合"で変え

比較実験を行った.
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3.7.2 実験結果と考察

実験におけるGAU)ハラメータは表 .1..sに示寸値伝用い た. 実験モデル f しぐ ~ t 

表 3.5 計算機実験ハラメー タ

個体数 ル1I 1000 

|世代数 T I 500 

コ~て-JTて2、斗f方こフム Pc I 0.6 

'ゲメロこ与行令よテガβ六に弁開士号斗功斗フ Pm I 0.03 

3.4節で述べた配置問題においてN= 4のモデルを用い司接続関係は図3.12に示

すように格子状に接続されたもの とする. したがって，仮想配線長の理論最短値

は24になり，その時の適応度は

f=~=0.5  
1十三+7.5 x 0 

となる.なお，このモデルではαは7.5として適応度を求めた. また“否定情報を

持たせたコーディング法の場合"において染色体の長さ Clは経験的におとした.

図 3.12 実験モデルの接続関係

実験結果を表3.6に示す.実験はそれぞれのコーデイング法に対し 5回行った.

また frnaxはその世代の最大適応度，Dは最大適応度のときの仮想、配線長を表す.

なお，表3.6~こ示す結果は最終結果であり D ， f，rtil.xは500世代目の値である.計

算時間はHP-9000j755ワークステーションで要した時間である.
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表 3.6 計算機実験結雫

単純 リスト 否定情報 冗長 1吉報

Dj fmax DI Dη fmax Dp fmax 
1st. .36.0 0.400 0.407 24.0 0.500 

2nd 54.0 I 0.308 36.0 0.400 :34.0 0.414 24.0 0..500 

3rd 52.0 0.316 34.0 0.414 33.U 0.421 33.0 0.421 

4th 61.0 0.282 33.0 0.421 0.400 24.0 0.500 

5th 55.0 0.304 24.0 i 0.500 32.0 0.429 32.0 0.429 

平均 57.0 0.298 32.6 0.427 34.0 0.414 27.4 0.470 

|平均計算時間(8)1 299.6 2.37.9 2275.5 945.3 

“否定情報を持たせたコーディング法の場合" 提案手法の仮想配線長Dη は平均

値で比較してDsを下回ったがDiの値を上回っており?その減少率 (O/o) はDsに

対しては
DQ - D"， 
3D3H  ×loo =40.3(%) 

Diに対しては
D/-D竹
‘
DI

-1L 
X 100 = -4.3 (%) 

となり，提案手法の探索能力は“リストによる従来のコーデイング法"とほぼ同等

としづ結果になった.また. 5回の実験において“提案手法"では最適解(仮想、配

線長24)を得ることができなカミった 提案手法は，デコーディンゲ手)¥1.買の煩雑化

にともなう計算機時間ω増大も激しく，また染色体長が増加するため情報の継承

も難しくなっている.したがって 配置不能な解の生成を押さえることは可能だ

が，提案手法を実用に用いるのは難しいと考えられる

“情報に冗長性を持たせたコーディング法の場合" 提案手法の仮想、配線長 Dpは

平均値で比較してDsやDlの値を下回っており?その減少率 (0/0)は Dj に対し

ては
D. -D~ 
SD P ×100=51.9(%) 

Dlに対しては
D，-D"， 
4DI 

P
×100=16O (%) 
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となり， 提案手法(J)方が従来の手法よりも優れているこ とが確認できた せミた， s 
回(})実験において “単純な手法"では最適解(仮想、配線長24) を得るこ とができ

なかったが，ーもリス トによる手法"と u提案手法η では最適解を得るこ とができた.

しか し.“ リストによる手法竹においては5回中 l目だけ しか最適解を得るこ とが

でき J~，ランダムサーチ的た振る舞いをしているこ とに原因ーする と考える “提-案

手法"において3回最適解を得るこ とができたのは.ランダムサーチ的な振る舞

いが抑制 され，たものと思われる.

3.8 むすび

この章ではGAを用いた配置手法の研究として，基本的な配置問題への GAの

適用を試みた. しカミし.単純に GAを適用したのでは探索効率が低く局所解に陥

りやすし 1 そこで本研究では探索効率の低下を回避する.次の 2つの新しいコー

ディング法を提案した.

1 配置位置を否定する情報を持たせたコーデイング

2 配置位置情報に冗長性を持たせたコーディング

提案手法の有用性を確認するため，提案手法と従来手法を比較する計算機実験

を行った((否定「斉報を持たせたコ←ディングf去の場合刊は配置不能な解の生成こ

そは抑制可能だが，実用に足る結果を得ることはできなかった.“情報に冗長性

を持たせたコーディング法の場合"は従来手法の問題点であった配置不能な解の

生成と，ランダムサーチ的な振る舞いを共に抑制するこ とにより、従来よりも優

れた探索結果を得ることが可能なことが確認された
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任意形状ブロ ックの配置手法

4.1 まえがき

VLSIレイアケト手法の多くにおいては，配置対象ブロックの形状は矩形に限

定され矩形以外のブロックを扱うことは困難である.また矩形以外のブロックを

対象とする手法においても 配置対象ブロックの形状自由度は高くない.そこで

本章では，従来手法では難しかった凹部を含むブロックの配置や.配置領域を制

限しての配置を可能にする，任意形状ブロックの配置手法を提案する.提案手法

は，ブロックの形状に応じた評価値を定義し，その値を用いることで任意形状ブ

ロックを配置する組立式配置手法と，その配置順序に遺伝的アルゴリズ、ムによる

制御を組み合わせたものである.また最後に，計算機実験により本手法の有用性

を示す.

4.2 研究の目的

多くのVLSIレイアウト手法においては，配置対象ブロックの形状は矩形に限

定され，矩形以外のブロックを扱う事は困難である.また矩形以外のブロックを

対象とする手法においても，そのブロック形状はし型[10]や凸XY多角形と呼ば

れる形状[11]などに限定され，配置対象ブロックの形状自由度は決して高くなく，

凹部を含むブロックの配置などには対応できない.また，ブロック形状に市IJ隈が

ない手法[12]も提案されている. しかし，文献[11]の手法も含めコンパクション

手法であるため，配置領域を限定して配置を行うことは困難という問題がある.

また，これらコンパクション手法を用いるには何らかの初期配置が必要になるが，

40 
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任意形状ブ ロックに適した初期配置手法は提案されてい均い

そこで本研究ではこれらの問題に対し，形状に応じた評価値を用いること で凹

部を含むブロッ クの配置や，配置領域を制限しての配置も可能とする任意形状ブ

ロックの配置手法を提案する[24，30， 33].本手法はVLSIレイアウ トにおける組

立式配置手法の一種であるが，その配置順序に遺伝的アルゴリズムによる制御を

組み合わせることで，組立式手法に共通する欠点である配置結果の順序依存問題

にも対応可能である また，本手法は既に提案されているコンパクション手法の

初期配置などにも有効である.

4.3 任意形状ブロックの組立式配置手法

本節ではブロック形状に応じた評価値を定義し，その(直を用いて任意形状ブロッ

クを配置する組立式配置手法を提案する.本手法では配置領域に制限を設けての

配置を，配置領域に制限がないときの特殊な場合として捉え配置を行う.したがっ

て，ここでは基本となる配置領域に制限がない場合の提案手法から述べる.なお，

本手法では組立式手法において重要な配置順序の制御を， 遺伝的アルゴリズムに

より行い良好な配置結果を得ているが， 遺伝的アルゴリズムによる制御に関して

は後述する.

4.3.1 配置領域に制限がない場合の手法

配置領域に制限がない場合の任意形状ブロッ クの配置について考える.ここで

は初めに，任意形状ブロックとブロック形状に応じた評価値を定義する.次に，

定義した評価値を使いブロ ックを配置する手順について述べ.さらに仮想、配線長

を用いて配置手順の拡張を行う.

4.3.1.1 任意形状ブロックと隣接度

本手法で対象とする任意形状ブロックとは，図4.1に示すようないくつかのセ

ル(1つのセルは図に斜線で示したもの)の塊である.また， レイアウト領域は

碁盤の自のように正方形の区画が縦横に連なったものとし 1つのセルは 1つの

区画を占めるとする.

本手法では，レイアウト領域の各区画に対してブロッ ク形状に応じた評価値を

定める.この評価値は，各区画の周りの 8つの医画にいくっせルがあるかを数え
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図 4.1 任意形状ブロック の例
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図 4.2 隣接度の例
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たものであり ，その区画にセノレを置いたとき既に配置されているセノレと隣接ナる

度合を示 している. したがって， 以下ではこの評価値在「隣接度Jとよぶことと

ナる.すなわち座標 (x，y) の区画の隣接度R:rlJ1'1次式で与えられる.

Rxν=エエ 8x十t，Y十J (4.1 ) 

但し S'ay 座標 x，yの区画に

セルが存在するとき l 

1/ しないとき O 

なお，隣接度は既にセルが配置されている 区画については定義しない.

例として図4.2の場合?中央の区画(座標 (x，y))の隣接度は式 (4.1)におい

て，座標 (x，y十1)と (x十1，y) と (x+l，y十1)の区画にセルが存在するので

Raν= 0十0+0十O十O十1十O十1十l

= 3 

となり隣接度は 3である.同様にすべての区画の隣接度を求めることができる.

4.3.1.2 隣接度による配置

前述したように隣接度はその区画にぞルを配置したとき，既に配置されている

セルと隣接する度合を示している.そこで，ブロックを配置するときは配置した

区画の隣接度の和が最大になる区画に配置すると効率がよ く，チップ面積の最少

化にもつながる. したがって，ブロ ック配置の手順は以下のようになる

ステップ 1:レイアウト領域の各区画に対して式 (4.1)に従い隣接度を求める.

ステップ2:ブロックを配置したとき，隣接度の和が最大になる区画を選ぶ.な

お，このとき既にセルの存在する区画を選ぶことは許されない.

ステップ3:ステップ2で選んだ区画にブロックを配置する.

ステップ4:配置するブロックがなくなるまでステップ 1， 2， 3を繰り返す.

例として図4.3-aのようにセルが既に配置されているときに，図4.3-bのブロッ

クを配置する場合を考える.ステッブ1に従い隣接度を求めると，その分布は図

4.3-cのよ うになる(図に示した以外の区画の隣接度はOである).この隣接度分

布から考えてステップ2で選ばれる区画は，隣接度の和が 8で図4.3-dの斜線の部

分になる. したがって，ステップ3で配置した結果は図4.3-eとなる.ここでまだ

配置するブロックが残っている場合は，図4.3-eiこ示したせル配置に対し隣接度分
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布を;-t{ょう(つ?とり，ステッフ lに戻る)，同様にj梨り返寸.以上が今日提案ずる

組立式配置手法の基本である

なお，既に述 J 之たように本手法は配置対象である 任意形状ブ ロ ンク を，正方形

のせルが縦横に連なった もの としている したが-_Jて，ブ ロック各辺ω長さはセ

/レの長さの整数倍に制限され，こ の点での自由度は決して高いとはいえない 13 

ちろんセルを十分にIJ、さ く考えれば.理論的にはYのよ うな精度でらブロックを

表現できるが，その場合，f青!町二応じた処理時間の増大k埋けろこ とはでき々い

そこ で，長さについて高い精度を必要とするときは実用性を考慮して，次のよう

な方法で本手法を用いることを提案する まず，ブロックの各辺の長さを実用上

問題のない程度に近似し，本手法を用いて配置する その上で，近似したブロッ

クを本来のブロックに置き換える.すると，ブロッ ク同士の重なりや， あるいは

無駄領域を生じることになるが，それらを解消するコン ハクション手法[12]は既

に提案されている.そこで，この従来手法を用いてコンハクションをかける.つ

まり，本手法を使って従来のコンバクション手法の初期配置を与えることで‘長

さについて十分な精度を持ち，なおかつ実用的な処理時間での配置が可能となる

4.3.1.3 仮想配線長による拡張

隣接度は形状に応じた評価値であるため.形状が対折、の場合，隣接度の分布も

対称となり，ブロックを配置したときに隣接度の和が最大になる区画も複数にな

る.そこで配置区画候補が複数になった時の選択法として，他の評価法との併用

が必要となる.本手法では仮想、配線長を用いるこどにし F これによりブロッ ク配

置の手順は次のように拡張される.

ステップ 1:レイアワト領域の各区画に対して式 (4.1)に従い隣接度を求める

ステップ2:ブロックを配置する区画を選ぶ.なお.このとき既にセルの存在

する区画を選ぶことは許されない.

ステップ2.1 :ブロ ックを配置したとき，隣接度の和が最大になる区画を選ぶ.

ステップ2.2:ステップ 2.Lで選ばれた区画が複数存在するときは，その中

から配置したとき仮想配線長が最短になる区画全選ぶ

ステップ2.3:ステ ッブ 2. 2で選ばれた区画も複数存在するときは，それら

の区画は等価として，探索時に先に探索された区画を選ぶ

ステップ3:ステッフ 2で選んだ区画にブロ ックを配置する .

ステップ4:配置するブロックがなくなるまでステッフ 1， 2 ， 3を繰り返す
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図 4.3-a配置済みブロ ック

図 4.3-b 次に配置するブロック
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図 4..3-c隣接度の分布
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関 4.3・G 配置結果

図 4.3 隣接度による配置の例
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ステッフ 2.:2での仮想配線長('t. 各ネッ トごとにそれを構成すーる端子を内包す

る最小矩形を考え，その周囲長の 1/2をそのネットの仮想、配線長とするものを採

用ナる.なお本手法の場合，配置過程で仮想配線長を算出する必要があるため，

ネット を構成する全ての端子が配置済みとは限らない.之こで‘配置過程では配

置されていたし 1端子は無視し，配置済みの端子のみで仮想配線長を算出 ;J-る.ーす

なわ九、ネット刊に含走れる配置済み端子のリストを Pi= (Pj・・'pd~し司それ

らの端子の I座標1rPJ，X' Y座標売PJ，y' とすると不ット mの仮想配線長問、Ie.ngt九は

川町t九二 m，?-x(/PJ，x - Pυ/) + m l1x ( / P J， Y - P k， y I ) 
P 

となり， したがって総ネット数をCとすると，総仮想、配線長Dは

η
 

cyμ
凶

一一D
 

となる.また，上記手順ではステッブ 2. 3が定められており，探剰|慎という明確

な根拠のない選択がなされている. しかし，本手法では仮想配線長の算出が端子

位置を基づいているため，実際的なブロッ クではステッブ 2. 2で仮想配線長が

最短になる区画が，複数存在することは極めてまれになる.なお，後述する計算

機実験の最終配置結果においても，ステップ 2.3の利用はなされていない.た

だし，配置済みブ、ロックと配置しようとしているブロックの聞にネットが存在し

ない場合にはステップ 2.2での特定ができないため ステップ2.3が適用され

る. しかし.こういった場合は，複数ある配置区画候補のいずれに配置しでも等

価であるとして，本手法では探索)1慎による配置を採用した.

4.3.2 配置領域に制限がある場合の手法

次に‘配置領域に制限がある場合について考える.既に述べた配置領域に制限

がない場合においては， レイアウト領域は無限の広がりを持つものとして扱って

きた.そこで配置領域に制限がある場合においても同様に， レイアウト領域は無

限の広がりを持つものとする.そして配置領域制限は，レイアウト領域の配置可

能区画以外はすべてセルで、埋め尽くされている，とすることで実現する.これに

より配置領域に制隈がある場合においても同様に 隣接度を求めその和が最大に

なる区画に配置するという手法を用いることができる.ただし，この場合，配置

可能区画に制限が存在するため 配置対象となるブロックが全て配置可能とは限

らない そこで，配置手順は次のように修正される.
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+ + + + 

+ + + + 

+ + + + 

図 4.4-a 配置領域制限の例

3 3 3 5 声、J

今、d
+ + + + 

+ + + + 
今
コ
今
コ3 

+ + + + 

5 3 3 3 5 

図 4.4-b 配置領域制限の隣接度の例

図 4.4領域制限があるときのレイアウト領域



第 4章 任意形状ブロックの配置手法 49 

ステップ 1:レイアウ ト領域の各区画に対して式 (.:1.l)に従い隣接度を求ょうる

ステップ2:ブロソク を配置する区画全選ぶ なお、このと き既にせルの存在

ナる区画を選ぶことは訂されたい 主た，既に 十分な配置可能区画が存在

しないときは.未配置のブロ yクがあって も配置手)1債を終了寸る.

ステッ プ2.1 :ブロッ ク奇配置したと き司隣接度の和が最大になる区画を選ぶ

ステップ2.2:ステソブ 2.1で選ばれた区画が按数存在する ときは. その中

から配置したと き仮想、配線長が最容になる区画全選ぶ

ステップ2.3: ステ ッ72.2で選ばれ た区画も複数存在するときは‘それら

の区画は等価として，探索時lご先に探索された区画を選ぶ.

ステップ3:ステッブ 2で選んだ区画にブロックを配置する.

ステップ4:配置するブロッ クがなくなるまでステッフ 1) 2，3を繰り 返す.

例として 4行 5手IJの配置領域制限がある場合について述べる このときレイア

ウト領域は図4.4-aのように 4X乃の配置可能区画そ残してセルで埋め尽くされ

ているとして考える(図に示 した以外の区画は全てセルで埋め尽くされている)• 

これに対し隣接度を式 (4.1) に従い求めると，図4.4-bのような分布が得られる

(図に示した以外の区百の隣接度はOである).後は配置領域に制限がない場合と

同様に，既に述べたブロ ック配置の手順に従いブ ロッ クを配置する.なお，この

例では配置領域制限を矩形としたが，本手法としては領域制限が矩形である必要

はない.たとえ領域制限が非矩形であっても，隣接度を求め配置することは可能

である.

また，配置領域制限内に配置対象のブロックが収士るかどうかは重要な問題で

はあるが、今のところそれを事前に知る方法は知られていない.もちろん，領域

制隈の面積よりもブロックの総面積が大きい.言い換えるならば配置可能区画の

数より七?ブロックの総セル数が多い場合は収まらないのは明 らかである. しか

し，面積の大小関係に問題がないからといって必ずしも収支るとは限らない 本

手法において配置領域制限内に配置対象のブロック が収主るかどうかは，一般的

な 「ポリオミノの敷き詰め」問題と同様な問題といえるが，この問題において可

能を証明する手段がなし、ように 本手法も収まることを証明する手段はない.ホ

リオミノの敷き詰めと同様に，パリティを使った方法で不可能を証明[14]するこ

とはできるが，それは可能を証明したことにはならない.すなわち，収まらない

と証明されなかったとしても収まるとは限らない.あくまでも収支る可能性があ

るだけであり，実際に収まるかどうかは別の問題である.以上のような理由から，

配置領域制限内に全ブロックが収まるかどうかを事前に知ることは現状では困難
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である.

B 

A 

図 4.5-a A B Cの)1慎に配置

C 

A 

図 4.5-b A C Bの)11員に配置

図 4.5 配置)11貢序依存の例

4.4 遺伝的アルゴリズムによる配置順序制御

本手法では配置結果は配置)1原序に依存する.これは本手法が組立式手法の一種

であるため?配置処理過程では全体的な見通しがなされないことに関係する.す

なわち，図4.5のようなA，日， Cの3つのブロックを配置するとき A，上:)，じの)1慎

で配置すると図 1.5-aのような結果が得られ， A，C，8(1)JI頃で配置すると図4.5-b

のような結果になる.この場合，最終的結果としては図4.5-<1の配置結果が形状と

しては優れているが，これは手法としてこの配置を目指していたわけではなく配

置)11員序から偶然に得られた結果にすぎない.すなわち配置結果は配置順序に強く

依存するため.本手法では配置)1慎序に適当な制御を必要とする.そこで本研究で
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itJ宣伝的アルゴ リズム (GA) 合用いて，本手法に最適た配置JII買rrを求めるこ と
とする GA~l生物が遺伝と進化により環境に適応することに範合 と勺 た最適解

探索アルゴ リズムの一つであ り，広範囲にわたる探索に威力を発揮する ことで知

られている. しかし. GAを用いてJI慎列組合せ問題を解く場合には. コーーデ、イン

グやオへレークに何らの Aの工夫在しなければ満足のし 1く解は得られない.そこで

本手法では‘次のようなコーデイングの工夫により問題を解決する.

ゾロックの配置Jll買序舟T= (tl . . . t川土し.主たゾロック 舟適当tdl買序で並へ

た リス トW(定数)i'用意する.そして番目 に配置するブロックを?未配置ブ

ロックリス トYV-{t 1 ) ・ .， t~-l} の何番目であるかを表わし，これを遺伝子九とし.

リスト L= (l1.. .IN)を染色体 hする.このコーデイングにより，遺伝子型と表

現型が一対ーに対応づけ られ，通常のオベ レータの適用が可能になる.なお，こ

のコーディングはGrefenstetteらによる巡回セールスマン問題のための方法[19]

を?ブロックの配置JII貢序に応用したものである

例としてブロックの配置JI慎序がT1=(BDACE)のときのコーデイングを考え

る.ブロックを適当なJII頁序で並べたリストを W=(ABCDE)とすると， 1番目

に配置するブロック Bは‘未配置ブロックリスト W の2番目なので遺伝子IIは2

となる.次に2番目に配置するブロッ クDは，未配置ブロックリスト 1iV-{B} = 

(A C D E)の3番目なので遺伝子ら は3となる.以下これを繰り返す と染色体はリ

ストム =(23111)として求まる. また，ブロックの配置JI慎序がT2= (E DC B A) 

のときの染色体は， リスト L2= (5 4 .3 2 1)となる GAでは， これらの染色体を

交叉することで新しい染色体を作り探索を行うが，ここでは上記のコーディング

の工夫により通常の交叉を用いての探索が可能になる.すなわち，上記の 2つの

染色体の例で考えると染色体はそれぞれ，

L1=(23111) 

L2=(.54321) 

である.これを 2番目の遺伝子と 3番目の遺伝子の聞で交叉したとすると，新し

し1染色体は

L'l = (2 3 3 2 1) 

L~ = (5 4斗よ)

となる これをコーデイングと逆の手順でブロックの配置JII買序に戻すと，

T{ = (B D E C A) 

T~ = (E D A B C) 

となり，ブロックの重穫を含まなし、配置JI慎序，すたわち)1頃ゲIJという条件を満足す
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る解が得られ.効率(/)良い探索が可能になる なお.突然変異It i宣伝子lLを，条

件 1<九三 N-~十 l を満足する遺伝子にランダム に置き 換え る こと で実現寸る

GAを用いる上での評価値である適応度f11.仮想配線長Dと総ネ ット数C. さ

らに配置結果を内包する最小矩形を考えた ときに.セルが配置されていたし 1区画

の数Eカュら

f = 1 n (4.2) 

として定義する すたわち，仮想、配線長が短く，カ、つ配置結果が隙間な くコンハ

クト にまとまっている方が評価が高いとする.主た，配置領域に制限がある場合

では，最終的に未配置のブロックが存在することが考えられるが，この定義を用

し¥ればセルが配置されていない区画の数Eが増えるため評価が低くなり，世代を

重ねることで淘汰されると考えられる.なお.α とグは，仮想、配線長と配置結果

の隙聞というこつの評価要素の，適応度fに占める割合売決定する係数であり，

配置の目的に応じて設定する

GAによ る配置順序制御の導入により，本配置手法全体は次のよう になる.

ステップ 1:初期集団として M個の個体を生成する.このとき各個体の持つ情

報は，上記のコーディングによりブロックの配置順序を表わしている.

ステップ2:各個体に対し次の処理を行う .

ステップ2.1 :個体の持つ配置順序情報に従い，前述のブロック配置の手JI債を

使って配置可能な全てのフロックを配置する.このとき配置結果は配置)1慎

序により一意に決定される.

ステップ2.2:配置結果から仮想配線長 Dと空き区画数Eを求ーめ，式 (4.2)

に従い適応度fを算出する.

ステップ3:ステッフ 2で求めた適応度に従い，選択，交叉，突然変異などの

オベレータにより個体集団を進化させる.

ステップ4:ステッア 2，3を一世代と し定められた世代数を繰り返す.

ステップ5:最終的に得られた最も優れた適応度を持つ個体の配置結果を，本

手法の配置結果とする.

4.5 計算機実験

本手法の有用性を確認するため計算機実験を行った.遺伝的アルゴリズムのオ

ペレータとパラメータは経験的に次のように決定した これは以下の実験におい

て共通である.
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適応度 :適応度 f ~l式 (4 ， 2) において，仮想、配線長による評価と配置結束 (J) 隙間

によ る評価を適度に取り入れること を目的に， α=/3ニ lとずる.

選択 :適応度比例戦略とエリ ー 卜保存戦略を用いる なお，このとき(j)エリー ト

保存数は lとする.

交叉 :一点交叉を用いて，交叉確率Pcは0.95と一ずる.

突然変異 :突然変異確率Pmは0.1とする.

図 4.6配置対象ブロックの例 l

まず，図4.6のブロックを配置する実験例を示す.このとき個対数M を30.世

代数T を 20 とした.配置領域に制限を設けないとき の配置結果を図 4 . 7~こ示す.な

お，配置)1慎序はブロック番号 5)3，2)6，4)1，0の111買で，仮想配線長はセルの

一辺を 1として46..5である.配置結果を内包する最小矩形を考えるとf)Xf)の区

画になり，その中で左上角の区画が空いているので空き区画数は lと/工る 主た，

配置領域に制限がある場合についても計算機実験を行った.ニ二でも仔IJとして図

4.6に示したブロックを配置することを考える.図 4.6に示したブロッ ク(/)総ゼル
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;16 

図 4.7領域制限がないときの配置(例 1) 

6 

2 

図 4.8領域制限があるときの配置(例 1) 
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数は24，そこで4行行列U)配置領域開IJ限を設けろこど とした. 結果は図4.8に示

すように，与えられた配置領域内に全てのブロック が配置された さらに本手法

においては， 配置領域情1]限は必ずしも矩形である必要は々い. そこで図4.6に示

寸ブロックを図4.9のような非矩形の配置領域へと配置した 結果は図4.10に示

すよう に与え られた配置領域内に全てのブロック を配置するこ とができた.

+ 十 + + 

十 + + + + 

+ 十 十

図 4.9非矩形の領域制限

次に50個のブロックを配置する実験炉lを示す このとき個対数Mを100，世代

数Tを50とした.この例では総セル数は240，そこで15行16列の配置領域制限

を設ける.その結果，図4.11に示したように，50個のブロック全てを隙聞なく配

置することができた なお，この例では凹部を持つフ、ロ ックが10個存在するが，

その全てが無駄領域を生ずることなく配置された.また，非矩形の配置領域への

配置も行い，図4.12に示したように全てのブロックが配置されることを確認した.



第 4章 任意形状ブロック の配置手法 56 

5 r 6 

3 

2 

図 4.10 非矩形の領域制限があるときの配置(例 1) 

図 4.11 領域制隈があるときの配置(例 2) 
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図 4.12 非矩形の領域制限があるときの配置(例 2) 
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4.6 むすび

この章ではVLSIレイ アウトにおける組立式配置手法として，ブロック形状lご

応じた評価値を定義することにより，任意形状ブロック(/)配置を三行う一手法をど提

案 した.木手法の特長は以下の通りである.

l 従来手法では難しかった凹部を含む，任意形状ブロックの配置が可能である.

2 非矩形の領域市IJ~.艮売含む，配置領域去制限しての配置が可能である

3 配置)11貢序に遺伝的アルゴリズムによる制御を組み合わせることで司組立式

手法に共通する欠点である配置結果の順序依存問題に対応できる

4.従来のコンパクション手法のための初期配置を与えることに利用可能である.

また，本手法の有用性を確認するため計算機実験を行い，凹部を含む完全な任

意形状ブロックの配置や，配置領域に制限を設けての配置も可能であることを示

した.



第 5章

ウイルス進化型アルゴリズム

5.1 まえがき

遺伝的アルゴリズムはダーウィンの進化論に基づいた最適解探索手法であるが，

その一方でダーウィンの進化論以外にも多くの進化論が提案されている.ウイル

ス進化論はその一つであり，生物はウイルスの感染により進化するという考えに

基づいている.本章ではこのウイノレス感染による進化という点に着目し，ウイノレ

ス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムを提案する.提案するアルゴリズム

では，ウイルスを単体の生物ではなく 遺伝子を運ぶ生物器官のーっとして捉える

とともに，交文を用いずウイルス感染を唯一の探索操作としている.また，この

ウイルス感染はいくつかの潰伝子が急速に集団全体に拡散，進化することを意味

しており，提案手法は遺伝的アノレゴ、リズムよりも短時間での解の探索が可能とな

る.提案手法の有用性を確認するため計算機実験を行い，提案手法と遺伝的アル

ゴリズムとを比較した.その結果，提案手法は計算時間が短かく，収束も速く，

また，最適解を得る確率も高いということが確認された.

5.2 研究の目的

遺伝的アルゴリズム (GeneticAlgorithm:GA) [2，3，4]はダーウィンの進化論

に基づいた最適解探索手法である.その一方で進化論はダーワインの進化論だけ

ではなく，他にも多くの進化論が提案されている.ウイルス進化論[15]はその中

の一つであり，生物はワイルスにより進化するという考えに基づいている.本章

ではウイルス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムを提案する.

59 



第 5章ウイ ルス進化型アルゴリズム 60 

現在七でにウイルス進化論に基づく 手法1'1，し 1くつか提案されている[L6，L7， 18] 

しか し，これらの手法ではウイルスを生物のよ うに扱っているωに対 し，本研究

ではウイルス を生物としては捉えない. したがってウイルス 自体は集団を作らず，

適応度をもたず，進化もしない.すなわち本研究では.ウイルスを遺伝子を運ぶ

生物器官のーっとして捉え，その機能は染色体の一部活費伝子を単純に置き換える

ものとする.また.従来手法が GAに何fイミの形でウイルスの感染を組み合わせ

たものであるのに対し，提案手法は GAとは異なる新しい進化型アルゴリズムで

ある[27，32] 

提案手法では，まず個体集団はGAの集団と同じものとする また交叉は用い

ず，個体集団はウイルスの感染により進化する.感染は，まず適応度に応じて選

択された一つの染色体上に，遺伝子座を二つランダムに選択する.それら二つの

遺伝子座に挟まれた遺伝子をウイルスとし そのウイルスを他の染色体に感染さ

せる.言い換えるならば，適応度の高い染色体の持つ遺伝子の一部を集団全体に

拡散させることになるが，必ずしも集団は改善されるとは限らないため，局所最

適解に陥ることなく最適解を得ることが可能となる.突然変異は感染時のエラー

として振る舞い，感染時に置き換えられた遺伝子の一部を他の遺伝子に書き換え

ることにより実現する.以上の選択，感染，突然変具の操作を繰り返すことで?

最適解を得ることが可能となる.この提案手法は，ウイルスの感染により集団全

体へ遺伝子断片を急速に拡散可能であることから，局所探索能力が向上し，また

遺伝子操作の処理の軽さから，その計算時聞はGAに比べ短くなるという特長を

有する

提案手法の有用性を確認するため計算機実験を行い，同一問題において提案手

法と GAを比較した.その結果，提案手法の計算時間はGAのものよりも短かく，

ナップザック問題において 53.1% 巡Eセールスマン問題において37.9%の減少

が認められた.また，収束も速く，最適解を得る確率も提案手法の方が高いこと

が分かった.以上のように，提案手法は従来の GA~こ比べ高い有用性を持つこと

が確認された.

5.3 ウイルス進化論

本節では，ま寸=ウイルス進化論の一般的特徴について述べ，次に提案手法の概

要について述べる.

GAは最適解探索手法の つであり，初期条件に依存せず局所最適解を避け最
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適解を探索可能という特長を持つ.しカ通し，最適解を得る主で(J)言十車時間1'1長い

という 欠点があり これはGAがダーウィンの進化論に基づくことに 上るものと

考えられる すなわちダーワインの進化論において句ある個体に生じた性質が個

体集団全体に波及するのに多くの世代が必要なように GAにおし、て h集団全体が

ある解に収束するには時間を必要とするというこ とである. 一方，進化論付ダー

ウィンの進化論だけではな く，多く の進化論が提案されている. ウイルス進化論

はその中の一つであ り，生物はウイルスの感染により進化ーJ-るとい う考えに基づ

いている このことによりウイルス進化論においては， ある個体に生 じた性質が

個体集団全体に波及するのに世代を重ねる必要はなく.ウイルスの爆発的な感染

力によって個体から個体へ遺伝子断片が急速に拡散し，進化するこ とが可能とな

る. したがって，この点に着目し，ウイルス進化論に基づく新しいアルゴリズム

を構築すれば，計算時間の短縮が期待できる.

ワイルス進化論に;基づ、く手法は，今日 までにいくつか提案されている [16，17， 18]. 

しかし，これらの手法では，ウイルス感染の目的が本論文のそれとは大きく異なっ

ている.文献[16]の手法は，制約充足問題の部分解をウイルスとしてウイルス集

団を形成し，通常のGAに加えウイルスによる感染を導入することで，探索能力

の向上をねらったものである. このとき，各ウイルスに適応度を持たせて，探索

に有効なウイルスを確率的に感染させることで解の収束を高めている また，文

献[17，18]の手法もGAにウイルスの感染をプラスしたものであるが，この手法

ではウイルスは感染により適応度が改善されるときのみ感染を許される.すなわ

ち，ウイルスの感染は局所探索を意味する. したがって，探索能力を向上させる

ためワイルス自体の進化が必要である

このように，これら従来の手法においてはウイルスは生物のように扱われ，ま

たウイルスの感染はGAと組み合わせた探索能力の向上が目的となっている. し

かしウイルス進化論においてはウイルスは生命体ではなく.個体から個体へ遺

伝子断片を運ぶ生物器官のーっと考えられている.すなわち，ウイルスは単に染

色体の一部遺伝子を置き換える機能を持つ生物の一部にすぎず，ウイルス自体が

単独で集団を作ったり，進化することはない.そこで，提案するアルゴリズムでは

この発想に基づき，ウイルスは集団を作らず，適応度を持たず，主た進化もしな

い.そして，単細胞生物はウイルスの感染で進化しているというウイルス進化論

の主張を受け，ワイルスの感染を唯一の探索操作とし，世代を重ねることで進化

する従来のGAとの組み合わせではない，新しい進化型アルゴリズムを提案する.
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5.4 ウイルス進化型アルゴリズムの提案

ここではウイルス進化論に基づく 新しし 1アルゴリズムを提案ナる 以下では，

これを 「ウイルス進化型アルコ♂ リズム (VirusEvolutionary Algorithm : VEA) J 

と呼ぶこととする

5.4.1 アルゴリズム

提案するVEAはGAと同様に，与えられた問題の解を表わす多数の染色体に

より個体集団を生成し， その集団に対し遺伝子操作を繰り返すことによって集団

を進化させ‘最適解を探索するアルゴリズムである. したがって，全体の処理手

)1慎は次の通りになる.

1.集団をランダムに生成する.

2 適応度に応じて染色体を一つ選択する

3 ワイルスを感染させる.

(a)ステッブ 2で、選ばれた染色体上の遺伝子座を二つランダムに選択する

(b)二点に挟まれた遺伝子を ワイルスとして取り出す

(c)ウイルスを他の染色体に感染させる.

(d)ステップ (c)で置き換え られた遺伝子に対し，突然変異を起こす.

4 ステップ 2，.3を繰り返す.

以下では，上記の手順について11慎に説明する

l 集団 Cpopulαtioη)

VEAにおいて集聞はGAの集団と同じものを意味し，集団サイズMでラン

ダムに生成されるものとする

2.選択 Cselection)

選択は適応度に応じて染色体を一つだけ選択する.選択方法にはGAで用

いられるルーレット戦略や， トーナメント戦略などが考えられ問題に応じ

て適当な戦略を用いる.また，この染色体は探索を担うウイルスの元にな

る重要なものであるため(図 5.1)，最大適応度を持つ染'色体を選択する戦

略も有効である.

3 感染(仇fectioη)

交叉はVEAでは用いず，集団は感染によってのみ進化する.感染は次の手

JI買で、行われる.
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(a)選択によ って選ばれた染色体上の遺伝子座を 90. .. 9Nー!とし， その中

から二点をランダムに選択す一る.

(b) それら を選択した111買に9z' め とし三 jのときは91泊、r)9)主での遺

伝子を取り出しウイルスとする また l> J のときは，ウイ ルスは90

から の主でと，92カ斗ら9N-lまでの 2つの断片で構成される もωとする

(図 5.2). 

(c)そ して‘ウイルスを感染率Ptで，他の染色体に感染させる.感染は各

染色体の遺伝子をウイルスの持つ遺伝子に‘それぞれの遺伝子座ご と

に置き換えることで実現する(図 5.3)

以上の操作は，いくつかの遺伝子が集団全体に急速に拡散することを意味

する.このとき，ウイルスの元になった染色体を適応度に応じて選択してい

るため，集司全体は確率的に適応度が高くなると期待される. しかし，ウ

イルス自体はランダムに生成されているため?ウイルスとして取り出され

た遺伝子の持つ情報が，必ずしも適応度を高める要素であるとは限らない

すなわち，集団全体としては必ずしも良くなるとは限らず，ときには悪く

なることも考えられる.したがって，このアルゴリズムはGAと同様に局所

最適解からの脱出が可能となり 7 最適解を探し出すことができる.

(d)突然変異 (m'utαtioη)

突然変異は感染時のエラーとして振る舞うとする すなわち，ウイル

スが感染するとき遺伝子にコピーミスが起こったと考え， ウイルス感

染により置き換えられた遺伝子を突然変異率Pmvで，他の遺伝子に書

き換えることで実現する(区 5.4).これはウイルス進化論においてウ

イルスの持つ遺伝子が，宿主の遺伝子に比べ急速に変化することを表

わすものである なお，感染により同じ情報が集団の広範囲に一度に

波及するVEAにおいては，突然変異は集団の多様性を維持するために

重要な要素である.

4.サイクル (cycle) 

以上の選択，感染，突然変異の一連の操作をここではサイクルと呼ぶこと

にする.これはGAにおける世代にあたるものであるが， VEAではGAの

ように親集団から子集団が生成されるのではなく，集団そのものが遺伝子

操作により変化している. したがって，世代という言葉は適当ではなし 1た

め，遺伝子操作の繰り返し単位をここではサイクルとする.このサイクル

を繰り返すことで探索が進み，最終的に最適解を得ることが可能となる.

-
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5.4.2 計算時間の短縮

VEA は， その操作が従来のGA(こ比 Jく軽いため，計箆時間が短いとし寸特長を

持っ この理由 としては 次の3つが考えられる

1.選択操作が， VEAではサイ クルごとに l固なのに対し‘ GAでは世代ごと

にM回になり VEAの方が操作回数が少ない.

2 交叉，感染，突然変異での操作の対象となる遺伝子の個数は，染色体長を

Nとして， VEAがサイクルごとに平均(lV+ l)!vl / 2なのに対し，GAでは

世代ごと にNJげとなり， VEAの方が少なく短時間での処理が可能である.

3. VEAが集団を直接操作しているのに対し，GAでは基本的に親集団から子

集団を生成し，その子集団を新たな親集団にするといった操作が必要であ

り， VEAの方が有利となる.

以上の理由から， VEAの計算時間はGAに比べ短縮される.

5.4.3 集団の多様性と初期収束

VEAは感染という「し¥くつかの遺伝子を集団全体に急速に拡散させるJ遺伝子

操作により探索を行うため‘ GAより も集団の多様性が低く押さえ られ初期収束

に陥りやすいと考えがちである. しかし， VEAはGAとは異なる新しい進化型ア

ルゴリズムであるため，その振る舞いも根本的にGAとは異なり多様性の維持は

重要ではないと考えられる.

ここで，多様性が完全に失われ同ーの個体で集団が占められた場合を仮定して

みる.GAの場合，交叉によっては新しい解を生成することはできないため，探索

は突然変異によってのみ行われることになる. しかし突然変異による探索も，そ

れによって生じた個体の適応度が適当な値を持たなければ，次の選択のときに淘

汰され個体集団はまったく変わらないということが起こ り得る.したがって， GA 

の場合ある程度の多様性を維持し続けなければ，初期収束に陥る可能性を持って

おり，また失われた多様性を回復させることは難しい.一方， VEAの場合仏感

染によっては新しい解を生成することはできないため，探索は突然変異によって

のみ行われることになるのは同様である. しかしVEAの場合，突然変異によっ

て生じた個体の適応度の値は重要ではなく，たとえOであったとしても問題にな

らない.なぜなら， VEAには淘汰にあたる操作が存在しないため，突然変異に

よって生じた個体は確実に次の個体集団に受け継がれ，すなわち，新たに生じた

遺伝子の多様性は失われることはなし、からである. したがって， VEAの場合は多



第 5章 ウイルス進化型アルゴリズム 67 

様性が完全に失われノた状態から?〕司サイクルを重れるこ とで路実に新た々多様性

を生 じるこ とになる

すミた、VEAでは突然変異を感染時のエラーとして振る舞う ものとし，突然変異

を感染により置き換え られたj宣伝子にのみ限定して起こしている このことは.

感染が多様性を失わせると 同時に，突然変異による確実な多様性の発生を約束す

るものであることを意味している 以上のようにVEAは，選択(淘汰)，感染，

突然変異という GAとは異々る遺伝子操作のバランスの上に構成された， 新しい

進化型アルゴリズムであり， GAとはその振る舞いも恨本的に異なっている.

5.5 計算機実験

提案手法の有用性を確認するため計算機実験を行った 実験においては， VEA 

とGAで同じ問題を解くことで両者を比較している.対象とする問題は，典型的な

組み合せ問題として知られる ナッフザック問題と巡回せールスマン問題とする.

5.5.1 ナップザック問題

ナップザック問題は次のよう なものと する.荷物がN個あり，各荷物1， (i二

1，・..，N) は重量叫と価値 V!を持ち， そしてナップザックの容量を Cとする.こ

のとき，ナップザックの容量内で価値を最大にする荷物の組み合わせを求める

なお，荷物の状態を示す変数 Xiを導入し，その(直は荷物iがナップザックに入っ

ているときは1，入っていないときはOとする.

5.5.1.1 実験条件

ここで-は実験条件について述べる.まず， VEAとGAの両方に共通する条件は

次の通りである.

コーディング:染色体l士山を 1rv Nまで)1頃に並べたものとする.

適応度:適応度fは次式で定義する.
* 

¥
S
E
E
l

、JSEE
lノ

N

ヤ
ム
凶

/
l
j
h
l
L
 

N
h
L
ι
 

ょ
J

(5.1 ) 

初期集団:初期集団は集団サイズMでランダムに生成する.

..... 
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次に，GAにおける条件は次の通りである.

選択: ルー レ ット戦略とエリート保存戦略を用い，工リー ト 保存数 ~t 1とする.

交叉 1点交文および2点交叉を用い，交叉率I'tpcとする

突然変異:突然変異卒はp吋どする.

GAの構成には上記のような基本的なもの以外にも様々々構成が考え られるが，ど

のよ うな構成が望ましし¥かは問題に依存し、主た 構成の善し悪しの決定は経験

に依らざる を得なし¥ そこで，本実験では経験による影響の回避を 目的に，基本

的なGAの構成を用いて実験を行うこととした.なお，交叉については提案手法

における感染が2点交叉の遺伝子操作に近いことから 両者を比較するため2点

交叉についても実験を行う ものとする.

最後に， VEAにおける条件は次の通りである.

選択:最大適応度の染色体を選択する

感染:感染率はPiとする.

突然変異:突然変異率はPmvとする.

なお上記のVEAにおける条件では，エリート保存戦略を用いてはいないが，実

際には最大適応度を持つ染色体は次のサイクルにそのまま継承される これは，

VEAでは選択された染色体が，感染や突然変異によって変更されることが一切な

し¥からである したがって，上記の条件下では，エリート保存戦略を用いる必要

はない.

以上の条件下で， VEAとGAの比較実験を行う.

5.5.1.2 実験結果と考察

実験は荷物の個数が異なる次の2つのモデルについて行った.

モデル1荷物の個数を24とし，集団サイズ (Nl)を50，染色体長 (N) を24と

する.

また，適応度の式 (5.1)においてα=100とする.

モデル2荷物の個数を 100とし，集団サイズ (M)を1000，染色体長 (N)を100

とする.

また，適応度の式 (5.1)においてα=2000とする.

上記の集団サイズ，染色体長はGA，VEAに共通とし，その他の実験ノメラメータ

は表5.1に示す.ここでGAの交叉率，突然変異率， VEAの感染率，突然変異率

は次のように決定した.パラメータの決定にはモデル1を用いGAの交叉はl点

交叉とした.まず突然変異率を0.05と固定し，交叉率，感染率を変えそれぞれ実
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験を 10回行い. その平均 として表5.2のようた結果を得た.これらの結果7)，ら交

文率、感染率合 0.95とした ゆくに交叉率，感染率{f:-O.9ろと固定し，突然変異率を

変え同様に実験を行い，その平均として表，).3の上う々結果を得た. これらU)結

果かに】 GAの突然変異率を0.01，VEAの突然変異率を0.10とした.々 才-.5，この突

然変異率の差は，各アルゴリズムにおし、て突然変異での操作対象 とする遺伝子が

異な り，突然変異の探索過程における意味も違 うことに起因すると考えられる.

表 5.1 実験，ハラメータ

遺伝的アルゴリズム

世代数 九 I500 

交叉率 Pc I 0.95 

突然変異率 P吋 I0.01 

提案手法

サイ クル数 Tc I 500 

感染率 Pi I 0.95 

突然変異率 Pmv I 0.10 

実験結果を表5.4，表5.5'こ示す.実験はそれぞれのアルゴリズムおよび交叉に

ついて 10回行い，その平均を算出した.なお，表5.4，表5.5は最終結果であり，

最大適応度は500世代もしくは500サイクル後の値で、ある.また，計算時間はHP-

9000/755ワークステ←ショ ンで要した時間である. GAでは交叉の違いにより探

索能力に差が見られ，どち らのモデルにおいても 2点交叉の結果の方が優れてい

る. しかし， VEAとの比較においては交叉の違いによる本質的な差は認められな

いため，以下では特に断りのない限り GAでは2点交叉の結果を対象として，計

算時間，収束速度，最適解を得る確率について考察する.

1.計算時間

表5.4，表5.5からわかるよ うに，VEAの計算時間はGAのものよりも短く，

その減少率はモデ、ルlで53.1%，モデル2で70.5%となり， VEAの有用'卜生が

認められる.なお，この減少率の差は主に選択回数の差によるものと考え

られる すなわち， GAでは世代ごとにM回と集団サイズに比例して計算

時間が増すが， VEAでは集団サイズとは無関係に常に 1回であり計算時聞

が変化しないことによる.支た，図 5.5'こ示すモデ、ノレ2の計算時間と適応度
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表 5.2 交叉率，感染率と適応度の関係

| 最大適応度

交叉率・感染率 ii宣伝的アルゴリ ズム 11 提案手法

0.75 189.6 190.1 

0.80 189.5 189.6 

0.85 189.6 189.9 

0.90 189.5 190.2 

0.95 189.9 190.5 

表 5.3突然変異率と適応度の関係

最大適応度
突然変異率

遺伝的アルゴリズム 提案手法

0.01 190.2 184.6 

0.03 190.1 187.8 

0.05 189.9 189.8 

0.10 189.7 191.0 

0.15 188.1 190.8 
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表 5.4ナップザック問題の実験結果(モデ、ル1)

最大適応度

遺伝的アノレゴリズム

1点交叉 2点交又
提案手法

1st 191 191 191 

2nd 191 190 191 

3rd 190 189 191 

4th 191 191 191 

5th 190 191 191 

6th 190 191 191 

7th 191 191 191 

8th 188 191 191 

9th 190 191 191 

10th 190 191 191 

平均 190.2 190.7 191.0 

平均計算時間 (s) 7.99 3.75 
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表 5.5 ナップザック問題の実験結果(モデル2)

最大適応度

遺伝的アルゴリズム

1点交叉 2点交文
提案手法

1st 4457 4506 4639 

2nd 4471 4493 4646 

3rd 4486 4555 4639 

4th 4511 4526 4637 

5th 4547 4538 4651 

6th 4484 4515 4643 

7th 4536 4509 4642 

8th 4436 4517 4645 

9th 4525 4503 4641 

10th 4479 4551 4649 

平均 4493.2 4521.3 4643.2 

平均計算時間 (8) 1192 352 
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の関係から も明らかなよう に，VEAはGA(こ比べ短い時間で同様の探索が

可能になっている.なお?この図でしづ適応度は.各 10回の実験における

適応度の最大値を世代またはサイクルごとに平均したものである.これら

の結果はモデ、ノレlにおいても同様の傾向を示す.

2 収束速度

図5.6にGAにおける世代数と適応度の関係、を，図5.71こVEAにおけるサイ

クル数と適応度の関係、を，それぞれモデ、ルlについて示す.これらの図で

示す適応度は，各10回の実験での適応度の最大値，平均値，最小イ直を世代

またはサイクルごとに平均したものである.初期世代またはサイ クルの最

大値の変化から若干であるがVEAの方がGAよりも収束が速い，すなわち，

短いサイクルで、最適解に近づ、くことが分かる.なお，モデル2においても同

様の傾向が認められる.

3.最適解を得る確率

モデ、ル1では全探索により，最適解の適応度が 191であることが確認されて

し¥る.GAでは，この最適解を 1点交文では 10田中4回， 2点交叉では 10田

中8回しか得られなかったが， VEAでは10団すべてで最適解を得ることが
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でき，その確率は上がっている.また，モデ、ル2では最適解の適応度rt不明

だが，欲張 り法[5]を用いて得られた近似解の適応度は4617となっている.

VEAでは 10回すべてでこの値を上回る結果を得ているが， GAでは交叉に

関わらずこの値を上回ることはできなかった.以上の結果は， VEAの方が

局所探索性に優れていることに起因すると思われる

なお，図5.6，図5.7において， GAで、は最小値もある程度の値を持っているのに

対し， VEAで、は最小値がほとんどのサイクルで0，すなわち，ナップザックの許

容量を超える解になっている.これは， GAではナップザックの許容量を超える解

は淘汰され次世代には生き残れないのに対し， VEAでは淘汰にあたる操作は存在

しないため?いつまでも集団に存在しつづけることに原因があると考えられる.

5.5.2 巡回セールスマン問題

次に巡回セールスマン問題についても同様に比較実験を行う 巡回セールスマ

ン問題は次のようなものとする.都市数をNとし，都市には1から Nまでの番号

がつけられているものとする.また，都市i，J聞の距離をdij(= djr)とする.都

市の訪問)1慎序を(1・・・N)の置換 (t1・・・ tN) で表わしたとき，式 (5.2) を最小

にする訪問順序を求める.ただし，tN+l = t1とする

N 

dωtαI = L dti，t，+l (5.2) 
t::::: 1 

この問題を解くにあたっては，都市の訪問)1慎序を染色体とすることが一般的で

ある.その場合，染色体が11慎ヂ1]であるとしづ条件を満足させるために，コーディン

グか遺伝子操作に何らかの工夫が必要となり，多くの手法が提案されている [2，5].

そして，それらの手法を探索能力で比較した場合，巡回路に含まれる枝や部分巡

回路に着目した交叉を用いた方が，有効であることは知られている. しかし，本

実験では元々の遺伝子操作が異なる二つの手法の比較を目的としているため， GA 

の交叉としづ遺伝子操作への工夫をもって， )1慎列としづ条件を満足させる手法を

用いることは，まったく同様の遺伝子操作をVEAの感染として定義できない以

上，比較実験としては不適当である.そこで， Grefenstetteらによる方法[19]を

用いてコーディングへの工夫を行うことにする.この工夫により，遺伝子型と表

現型が一対ーに対応づけられ， GAおよびVEAでの通常の遺伝子操作の適用が可

能になる.
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5.5.2.1 実験条件

ここ で、は巡回セールスマン問睡の実験条件について述 Jくる.工長ず‘コーデイン

グと適応度は次(/)通りである

コーディング:都市の訪問順序を(t1...tN)とし， 主た都市を適当な順序で並べた

リス トvV(定数) を用意する そして句1番目 に訪問する都市を，未訪問都

市のリスト W -{t1 γ ..)t~-l} の何番目 であるかを表わし，これを遺伝子 lz 

とし司 リスト L=(ll...lN)を染色体とする

適応度:適応度fは次式で定義する

f N 
2L du十l

(5.3) 

これ以外の初期集団，選択，交叉，感染，突然変異などの実験条件は?ナッフザッ

ク問題のものと同じとする.

5.5.2.2 実験結果と考察

実験は都市数とその配置が異なる次の2つのモデルについて行った.

モデル1各都市を円上に配置し都市数は24とする.

また，集団サイズ (M) を.50，染色体長 (N) を24とする.

モデル2各都市をランダムに配置し都市数は 51とする

また，集団サイズ (M) を1000，染色体長 (N) を51とする.

上記の集団サイズ，染色体長はGA，VEAに共通とし，その他の実験パラメータ

はナップザック問題で用いたものと同じ表5.1に示すものを用いる. また，実験

結果を表5.6，表5.7に示す.この場合も，実験はそれぞれのアルゴリズムについ

て10回行い，その平均を算出した，実験に用いた計算機は，ナップザック問題で

用いた計算機と同じものである.なお，ナップザック問題の場合と同様に，以下

では特に断りのない限り GAは2点交叉の結果を対象として考察する

l.計算時間

表5.6，表5.7からもわかるように， VEAの計算時間はGAのものよりも短

い.その減少率はモデ、ル1で37.9%，モデル2で 61.4%となり，ナップザッ

ク問題と同様にVEAの有用性が認められる.また 図5.8にモデル lの計算

時間と巡回距離の関係を示す.この図でしづ巡回距離も，各 10回の実験で

の巡回距離の最短値を世代またはサイクルごとに平均したものである.な

お，モデ、ル2においても同様の傾向を示す
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表 5.6巡回セールスマン問題の実験結果(モデル1)

最短巡回距離

遺伝的アルゴリズム

l点交叉 2点交叉
提案手法

1st 56.1 36.4 31.3 

2nd 47.l 45.2 51.2 

3rd 31.3 56.4 49.6 

4th 55.7 46.9 31.3 

5th 56.7 57.6 31.3 

6th 58.1 31.3 31.3 

7th 48.7 42.8 31.3 

8th 53.8 56.8 31.3 

9th 44.9 38.6 54.7 

10th 53.3 47.6 33.8 

平均 50.6 46.0 37.7 

平均計算時間 (s) I 11.62 7.22 
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表 5.7巡回セーパスマン問題の実験結果(モデ、ル2)

最短巡回距離

遺伝的アルゴリズム

l点交叉 2点交文
提案手法

1st 230.7 222.2 180.8 

2nd 225.3 208.3 165.9 

3rd 239.8 211.4 164.5 

4th 232.9 226.8 182.9 

5th 230.0 216.2 182.0 

6th 219.6 219.7 152.9 

7th 225.2 227.4 158.9 

8th 225.4 224.0 161.6 

9th 237.7 232.9 175.2 

10th 231.0 222.0 149.4 

平均 229.8 221.1 167.4 

平均計算時間 (s) 1184 457 
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図5.9，図5.LOにモデル2の世代またはサイクルと巡回距離の関係、を示す 二

れらの図の初期段階での最短値の変化から，GAよりも VEA())方が収束が

i:た，その収束した(直から，VEAの方が探索能力が高いことがわか

る. この収束と探索能力の差は， VEAが行う感染としづ遺伝子操作が，ある

一つの解が持つ↑青報を集団全体に広く拡散させるという操作のために， GA 

その結果とし

2.収束速度

速く，

モなお，

よりも集団全体がある一つの解の周辺に集中 しやすくなり，

て局所探索能力が高くなっていることに原因があると思われる.

デル lにおいても同様の傾向が認められる.
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最適解を得る確率

モデ、ル lでは都市を円上に配置したため最短巡回路は明 らかであり，

距離は3l.3であることがわかっている.GAでは，どちらの交叉においても

最適解を 10回中 l回しか得られなかったが， VEAでは6回得ることができ，

その確率はここでも上がっている.これはVEAの方が局所探索性に優れて

局所最適解に陥る確率も低いことを示している

ことから， VEAでは局所探索と広域探索の両方の探索が うまく 機能してい

るとも考えられる.また，モデル2の最短巡回路は図5.11に示すもので，そ

の距離は86.0であることがわかっている.この場合GAおよびVEAのどち

その

計算時間と巡回距離の関係(モデル1)図 5.8

3 

このいることと同時に，



第 5章ウイノレス進化型アルゴリズム

400 

u~一-坐・・ 且 "'*---__..a.......I..._....~ ...・ --.........~

?3 3∞ 
5 

0 

2∞ 

、『ー由ーー

Worst 

Average 

Generation 

図 5.9世代と巡回距離の関係(モデ、ル 2)

4∞ 

?3 3∞ 
己
Cて3
[/) 

Q 

2∞ 

Worst 

Average 

Best 

Cyc1e 

図 5.10 サイクルと巡回距離の関係(モデ、ル 2)

80 



第 5章 ウイルス進化型アルゴリズム 81 

らにおし、て七最適解を得ることはできなカ、っ た.これは今回の実験におい

て同条件での比較を優先して採用した， Grefen~ヨ tette らによ るコ ーデ イ ン グ

法を用いてU)GAおよびVEAの構成でl士、探索能力が元々あ セり高くない

ことに原因があると思われる.しかし， GA (2点交叉)では平均最短巡回

距離が 221.1と， 最適解に対して257%の結果 しか得られたかったが. VEA 

では平均最短巡回距離は167.4と最適解の195%まで探索を進めるこ とがで

き， VEAの方が GAより 探索能力に優れていろと いえる

図 5.11 巡回セールスマン問題の例(モデ、ル2)

5.5.3 考察

実験全体を通して， GAに対してVEAは以下の特長を有することが確認された.

1 計算時聞が減少する

2 収束速度が上昇する.

3 最適解を得る確率が高くなる.

なお，巡回セールスマン問題(モデル1) とナップザック問題(モデ、ノレ1)は共

に，集団サイズが50，染色体長が24，世代およびサイクル数が500と支ったく同

じであるのに，計算時間の減少率に差を生じている.これは，それぞれの問題で

のデコーデイング時間の差によるものと考えられる.すなわち，既に述べたよう

にVEAの遺伝子操作はGAのものよりも軽く，この部分ではVEAの計算時間は
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確かに短縮される.しかし， 遺伝子:型カ aら表現型に変換し適応度を求める という

デコーデイング処理It，手法によ らず共通であり当然のことながら計算時間も主っ

たく同じにたる そしてVEAやGA全体は，このデコーデイ ング処理と遺伝子操

作で構成されており ，このこ とカミら遺伝子操作における計算時間の比が， その主

主全体の計算時聞の比にはならないことは明らかである.つまり，デコーデイン

グ処理と遺伝子操作の計算時間の比において，デコーデイング処理の害IJ合が大き

くなればなるほど計算時間の比は iに近づく.本実験の場合，ナップザック問題

のデコーデイングよりも，巡回セールスマン問題のデコーデイングの方が処理が

重いことが，計算時間の減少率の差になって現れている と考えられる

5.6 むすび

本章ではウイノレス進化論に基づく新しい進化型アルゴリズムを提案した.この

アルゴリズムではウイルスを遺伝子を運ぶ生物器官のーっと促え，ウイルスの感

染による遺伝子操作を GAと組み合わせて探索能力の向上を目的とする もので

はなく，唯一の探索操作とした点が， GAや従来のウイルス進化論に基づく手法

とは大きく異なっている.また.ウイルスの感染により集団全体へ遺伝子断片を

急速に拡散可能であることから，局所探索能力が向上し，さらに遺伝子操作の処

理の軽さから，その計算時間はGAに比べ短くなるという利点がある.

提案手法の有用性を確認するため，組み合わせ問題を解くことにより?提案手

法と GAを比較する計算機実験を行った.その結果， GAに比べ提案手法では次

のことが確認された.

l.計算時聞が減少する.

2.収束速度が上昇する

3.最適解を得る確率が高くなる.



第 6章

ウイルス進化型アルゴリズムを用いた

配置手法

6.1 まえがき

本章では，“ウイルス進化型アルゴ、リズム"を用いた配置手法を提案する [28，29]. 

ここで対象とする配置問題は“基本的な配置問題"および“ウエハ一規模集積回路

の再構成問題"であり，これらにおいてウイルス進化型アルゴリズムと，遺伝的

アルゴリズムとで比較を行った.また，提案手法の有用性を確認するため計算機

実験を行い，その結果司ウイルス進化型アルゴリズムは遺伝的アルゴリズムに比

べ，計算時間が短かく，収束も速く，また，最適解を得る確率も高い左いうこと

が確認、された.

6.2 基本的な配置問題

6.2.1 研究の目的

この節では第3章でも扱った基本的な配置問題を対象として，ウイルス進化型

アルゴリズムを用いた配置手法の提案と，遺伝的アルゴリズムとの比較を行い，

その有用性を示す.

83 
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6.2.2 提案手法

本研究で対象とする配置問題は.第3.4節で述べた基本的な配置問題と 同じも

のとする すなわち，配置領域は正方形の区画が NxNに並んでおり，そこに配

置するモジュールも正方形の ものがN2個あるとする 前述したように，この基

本的な配置問題の場合，単純なGAではなく何らかの工夫をしなければ効果的な

探索を行うことは不可能である.そこで，本研究でもコーデイングに工夫をする

ことで，↑青報の矛盾を回避する方法を取ることにし， そのコーデイング法には第

3.6.1節で述べたいリストによるコーデイング法刊を用いること にする.なおコー

デイング法としては，第3.6.3節で提案した“情報に冗長性を持たせたコーデイン

グ法"の方が有用ではあるが? しかし提案したコーデイング法は，デコーディン

グに要する時聞が染色体の↑青報により大きく異なるとしづ特徴を持つ したがっ

て，本研究の目的であるウイルス進化型アルゴリズムと，遺伝的アルゴリズムと

の比較，特に計算時間の比較においては適当ではないと考え， リス トによるコー

ディング法を採用する.

6.2.3 計算機実験

ウイルス進化型アルゴリズムと， 遺伝的アノレゴリズムとの比較をするため計算

機実験を行なった.この節では実験における幾つかの条件および，それらの条件

下での実験結果について述べる.

6.2.3.1 実験条件

本実験では3.4節で述べた基本的な配置問題を対象とする.また， VEAおよび

GAの諸設計については次のよ うに定める.

まず， VEA，GA両者に共通する実験条件は次の通り である.

コーディング:第3.6.1節で述べた“リストによるコーデイング法"を用いる.

適応度の評価:適応度fは，仮想配線長Dとモジュール問の総接続本数Cから

f=~τ 
i十z

¥
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として定義する

初期集団の生成:決められた個体数の染色体M個をラ ンダムに生成する.

次に， VEAの実験条件は次の通りである.
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選択:最大適応度の染色体を選択する.

感染: 感染率 ~i:Piとする.

突然変異:突然変異率はPmvとする

最後に， GAの実験条件は次の通りである.

選択:ルーレッ卜戦略とエリート保存戦略を用し¥エリー卜保存数は lとする

交叉 1点交叉を用い司交叉率vtpcとする.

突然変異:突然変異率~tp吋とする.

以上の条件下で， VEAとGAの比較実験を行う

6.2.3.2 実験結果と考察

85 

実験におけるパラメータは表6.1に示す値を用いた.実験モデ、ルとしては3.4節

で述べた配置問題においてN= 4のモデ、ルを用い?接続関係、は図6.1に示すよ う

に格子状に接続されたものとする.したがって，仮想配線長の理論最短値は24に

なり，その時の適応度は

となる.

f = .1τ= 0.5 
i十言

表 6.1 計算機実験ノくラメータ

共通

集団サイズ M 1000 

染色体長 N2 16 

ウイルス進化型アルゴリズム

サイクル数 Tc 500 

感染率 Pi 0.95 

突然変異率 Pmv 0.1 

遺伝的アルゴリズム

世代数 九 500 

交叉率 Pc 0.95 

突然変異率 Pm 0.05 
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図 6.1 実験モデ、ルの接続関係、

実験結果を表6.2に示す 実験はそれぞれのアノレゴリズムに対し 5回行った. ま

た fmaxはその世代の最大適応度，fはその世代の適応度の平均を表す なお，表

6.2(こ示す結果は最終結果であり frnax' fは500世代目 の値である.計算時間は

HP-9000j755ワークステーションで要した時間である.

表 6.2 実験結果

ウイルス進化型アルゴリズム 遺伝的アルゴリズム

frnax f fmax f 
1st 0.42 0.36 0.38 0.27 

2nd 0.47 0.38 0.39 0.28 

3rd 0.43 0.36 0.38 0.27 

4th 0.40 0.35 0.43 0.28 

5th 0.50 0.40 0.39 0.28 

平均 0.44 0.37 0.39 0.28 

|平均計算時間(8)I 251.7 757.4 

表6.2からわかるように， VEAの計算時間はGAのものよりも短く，その減少

率は
757.4 -25l.7 

x 100 = 66.8 (%) 
757.4 

となり， VEAの有用性が認められる.また，図6.2に示す計算時間と適応度の関

係、からも明らかなように， VEAはGAに比べ短い時間での探索が可能になってい
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る. さらに，図6.31こ示すサイクル司世代数と適応度の関係カミらも， VEA U)方が

収束が速く ，探索能力 も高いことが確認できる 図6.4と図6.5には， それぞれの

アルゴリ ズムで最大適応度になった配置を示す VEAでは図6.4'こ示ナ通り最適

配置を得る ことができ ていろが， GAでは図6.5のよう に最適配置を得ることがで

きなかっ た すたわち，このことから もVEAの方がより高い探索能力を持つと

いうことがし 1える

0.45 
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r 
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CPU time (s) 

図 6.2 計算時間と適応度の関係

6.2.4 まとめ

この節では第3章でも扱った基本的な配置問題を対象として，ウイルス進化型

アルゴリズムを用いた配置手法の提案と，計算機実験によりウイルス進化型アル

ゴリズムと遺伝的アルゴリズムとの比較を行った.その結果宣伝的アルゴリズ

ムに比べ，ウイルス進化型アルゴリズムでは次のことが確認された.

l.計算時間が減少する.

2 収束速度が上昇する.

3 最適配置を得る確率が高くなる.

これは第5章の結果を指示するものである.
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図 6.3サイ クル，世代数と適応度の関係、

図 6.4 VEAの最適解
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図 6.5GAの最適解

6.3 ウエハ一規模集積回路の再構成

6.3.1 研究の目的

ウエハ一規模集積回路 (WaferScale Integration: WSI)は一枚のウエハーの上

に大規模な回路を集積し，通常のチップのよう に切り離すこと無しに，そのまま

一つの大規模回路として利用する技術のことである[20]. したがって， WSIには

次のような利点が期待できる.

1 どの1S1よりも大規模な回路を集積できる.

2 システムを lウエハー上に集積することによって，回路聞の相互配線長が

短くなり，信号遅延時間を短くできる.

3 組み立て工程削減による実装との信頼性や 欠陥救済技術によってシステ

ムの信頼性を向上できる.

しかしWSIの場合，必ず欠陥部分を含むような広い範囲に回路を集積するために，

冗長構成をもたせ欠陥を迂回してシステムを構成する技術が不可欠となる.この

u欠陥を迂回してシステムを構成する"技術は“WSIの再構成"とよばれている

WSIの再構成では不良部を迂回する配線を形成する必要があるが，この技術は

以下の条件を満足しなければならない

1 ウエハーごとに異なる配線経路を短時間 低コス トで形成できる.

2.形成した配線経路が十分低抵抗で回路のブロック間遅延が少ない

WSIの再構成手法は多くの研究がなされている [23]が，その中には遺伝的アルゴ

リズムを用いる手法[21，22]も提案されている.そして，第5章で提案した“ウイ
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ルス進化型アルゴリズム円 は遺伝的アルゴリズムより も高速た最適解探索手法と

して期待できる. そこで司本研究ではウイルス進化型アルゴリ ズムを用いたWSI

() )再構成手法を提案し‘計算機実験により その有用性を示寸

6.3.2 提案手法

対象とする問題は次のようなもの とする チ ッフがNxNに並ノくられてお り

その中のいくつかは欠陥チッフであり利用でき々し1とする そして， 並べられた

チップの端に位置する lつから，欠陥チップを避けつつ鎖状に可能な限りチップ

を繋ぐこ とを目的とする.このとき連結可能なチップは上下左右にある 4つのチッ

フに限定する.なお，実際のWSIではチップは図6.6に示すように，正方形に並

んでいるわけではないが，本質的には同じものと考えられるので上記の問題を対

象とした.

口口
口口口口口口
口口口口口口口口
口口口口口口口口
口口口口口口口口口口
口口口口口口口口口口
口口口口口口口口口口
口口口口口口口口口口
口口口口口口口口
口口口口口口口口
口口口口口口
口口

圏 6.6WSIの例

本研究で用いるコーディング法は，基本的に文献[21，22]において提案された

ものを用いるが，若干の変更を加えることにする すなわち次のようなコーデイ

ングを行う 各チップは情報として“次に接続するチップの方向 (dJ11を持って

し¥るとし， この情報を一次元配列上に)1慣に並べたものを染色体とする. したがっ
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図 6.7 染色体の例

て染色体は

染色体 d1 d2 d3 ・・・ dN2 

となる.そしてd
tの値が“ 1'η7のとき次に繋くぐ守チツフブdの方向は“右"¥“ 2"のとき

は L(上

献1ロ21，22河l のコ←デインクグ"~法去では，欠陥チップが持つ dt を“ 0" と定義するとして

いる. しかし，この“欠陥チップの位置"という'情報は，すべてに共通する情報

であり個々の染色体に持たせることは意味をなさないと思われる.そこで本研究

では，この欠陥チッフの位置情報を染色体に持たせるということを行わず，コー

デイングとは別の手段で情報を持つことにする，ここで，与えられた染色体の情

報からチップの連結を決定する手順を述べる

チップlこは座標(x，y)(x， y = 1，2，...， N)が与えられているとし，座標(x，ω
のチップが持つ情報は，遺伝子dx+(y-l)xNにあるとする.そして，座標(x，y)の
チッ プが“欠陥"あるいは“既に連結済みけであることを保存する変数Cxy(x，y= 
1，2，...， N)を導入する.この変数Cxy~ま，座標 (x ， y) のチップが“欠陥"あるいは

((既に連結済み"ならばOを L(利用可能"ならば 1を持つものとする.さらに，連

結した総チップ数を Acとする.これらの変数を用いると配置位置決定手順は次

のようになる.

ステップ 1
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C ;L'y = L (x， y = 1， 2， ' • ， ， iV)として初期化する fこだし， 座標(x，y)のチップ

が欠陥のときはGxy= 0とする.

主た • (xc， Yc) = (0，0). Ac二 Cとする

ステップ2

1] Cx中子三 0，

Then Ac = Ac十 1，CxC Y~ 二 0 ，

11 dxc+(νc-1)xN 1， 
Then(xc，Yc)二 (Xc十 1，Yc) 

11 dxc+(νc-1)xN = 2， 
Theη (Xc， Yc) = (xc， YC -1) 

1] dxc十(νcーl)xN= 3， 

Then (xc， Yc) = (xc -1， Yc) 

1] dxc+(yc-1)xN = 4， 

Then (xc， Yc) = (xc， Yc + 1) 
EIseステップ4へ.

ステップ3

1] 1三九三 Nかつl三Yc~ Nを満たす，

Thenステップ2へ.

ステップ4

手順を終了する.

適応度(])は，最終的に繋ぐことができた総チップ数とする. したがって，図

6.7の111Jの場合はf= 12となる.

6.3.3 計算機実験

ウイルス進化型アルゴリズムと，潰伝的アルゴリズムとの比較をするため計算

機実験を行なった.この節では実験における幾つかの条件および，それらの条件

下での実験結果について述べる.

6.3.3.1 実験条件

VEAおよびGAの諸設計については次のように定める.

まず， VEA， GA両者に共通する実験条件は次の通りである

初期集団の生成:決められた個体数の染色体M個をランダムに生成する.
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次に，VEAの実験条件はと欠ぴ)通りである.

選択:最大適応度の染色体を選択する. 主たエリー 卜保存戦略を用い， エ リー ト

保存数は5とする.

感染:感染率はPtとする

突然変異:突然変具率はPmvとする.

最後に，GAの実験条件は次の通りである

選択:ルーレ ット戦略とエリート保存戦略を用い，エ リー ト保存数は5とする

交叉 1点交文を用い，交叉率はPcとする.

突然変異:突然変異率はp吋とする.

以上の条件下で， VEAとGAの比較実験を行う .

6.3.3.2 実験結果と考察

実験におけるパラメータは表6.3(こ示す値を用いた.実験結果を表6.4(こ示す

実験は各アノレゴリズムに対し 5つのモテ、ルで、それぞれ10回行った.表6.4に示す

そ子モデ、ルごとの結果は， 10回の実験で得られた最も優れた解の適応度である.実

験モデルには図6.8に示すような， 10 x 10に並べられたチップの中に25個の欠陥

チップがある ものを用いた.なお，図6.8に示したものはモデル 1のものである

表6.2中で fv'ん，はそれぞれのアルゴリズムで得られた最大適応度(再構成さ

れた最大チップ数)であり，んはそのモデルにおいて再構成可能な最大チップ数，

すなわち，最適解の適応度である.計算時間はHP-9000j755ワークステーション

で要した時間である.

表6.2からわかるように， VEAの計算時間はGAのものよりも短く，その減少

率は
208.4 -70.4 

x 100 = 66.2 (%) 
208.4 

となり， VEAの有用性が認められる.また， VEAの最適解に対する適応度の比

の平均は0.85であり， GAの場合は0.73である.これはVEAの方がGAよりも探

索能力が高く，より最適解に近づいていることを示しているが，最適解を得るこ

とはできなかった.なお，図6.9と図6.10は，モデル 1において VEAとGAで得

られた再構成されたチップ数が最大のものである さらに図6.11に示す，モデル

1のサイクル，世代数と適応度の関係からも， VEAの方が収束が速く，探索能力

も高いことが確認できる.
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表 6.3 計算機実験パラメータ

共通

集団サイ ズ M 

染色体長 N 

300 

100 

ウイルス進化型アルゴリズム

サイクル数 Tc I 500 

感染率 p~ I 0.9.5 

突然変異率 Pmv I 0.1 

遺伝的アルゴリズム

世代数 九 500

交叉率 Pc I 0.95 

突然変異率 p吋 0.05

図 6.8 実験モデルの例(モデル 1) 

94 
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表 6.4 実験結果

アルゴリズム

ウイルス進化型 理イ云的 最適解

適応度(/v) /v/ん 適応度(/g) /g/ん 適応度 (ん)
モデル l 55 0.89 46 0.74 62 

モデル2 53 0.82 43 0.66 65 

モデル3 52 0.87 47 0.78 60 

モデル4 52 0.84 45 0.73 62 

モデル5 54 0.83 47 0.72 65 

平均 0.85 0.73 

i平均時時間(s)I 70.4 208.4 

戸、，)戸、J

図 6.9VEAの実験結果の例(モデ、ル 1) 
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46 

図 6.10 GAの実験結果の例 (モデ、ル 1) 
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図 6.11 サイクル，世代数と適応度の関係
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6.3.4 まとめ

この節ではWSIのためのウイルス進化型アルゴリ ズムを用いた再構成手法の提

案と，計算機実験によりウイルス進化型アルゴリズム と，遺伝的アルゴリ ズムと

の比較を行った その結果宣伝的アルゴリズムに比べ，ウイルス進化型アルゴ

リズムでは次のことが確認された.

l 計算時間が減少する.

2 収束速度が上昇する

これは第5章の結果を指示するものである.ただし，本研究では最適解を得る

ことはできなかった.この原因はコーデイング法にあると思われ，ウイルス進化

型アルゴリズムにおいて?“最適解を得る確率が高くなるけ ことを否定するもので

はないと考える.

6.4 むすび

本章では，“ワイルス進化型アルゴリズム"を用いた“基本的な配置問題"のた

めの配置手法，および“WSIの再構成問題"のための再構成手法を提案した.こ

れらの手法は， ウイルス進化型アルゴリズムを用いることで・遺伝的アノレゴリズム

に比べ，以下の点で優れていることが計算機実験により確認された.

l 計算時聞が減少する

2.収束速度が上昇する.

3 最適配置を得る確率が高くなる.

なお，これは第5章の結果を指示するものであり，ウイルス進化型アルゴリズ

ムが，実用的な問題にも利用可能なことを示している.



第 7章

結論

7.1 本研究の成果

本論文では，従来手法では難しかった凹部を含むブロックの配置や，配置領域

を制限しての配置を可能にする任意形状ブロックの配置手法を提案した.提案手

法は，ブロックの形状に応じた評価値を定義し，その値を用いることで任意形状

ブロックを配置する組立式配置手法と，その配置)11頁序に遺伝的アルゴリズムによ

る制御を組み合わせたものであり，計算機実験により提案手法の有用性も確認さ

れた.

また，ウイルス感染による進化という点に着目して，ウイルス進化論に基づく

新しい進化型アルゴリズム，ウイルス進化型アノレゴ、リズムを提案した.計算機実

験により提案手法と遺伝的アルゴリズムとを比較した結果，提案手法は計算時間

が短かく，収束も速く，また，最適解を得る確率も高いということが確認された.

第 l章では本研究の社会的背景と本研究の目的について述べた.また，各章ご

とにまとめた論文の概要も示した

第2章では本研究の対象である LS1レイアウト設計の現状について述べた.な

お，本論文で提案した任意形状ブロックの一配置手法は，セミカスタム・スタン

ダード、セル方式の中の，ビルデイングブロック設計方式を対象とした配置および

フロアプラン手法である.

また第3章では遺伝的アルゴリズムを用いた配置手法とい うことで基本的配置

問題を対象に遺伝的アルゴリズムの適用を試みた しかし，単純に GAを適用し

たのでは探索効率が低く局所解に陥りやすい.あるし、はラ ンダムサーチ的な振る

舞いをするという問題があった.そこで本研究では探索効率の低下を回避する，
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次の 2つの新しいコーデイ ング法を提案した

1.配置位置を否定する情報を持たせたコーデイ ング

2.配置位置情報に冗長性を持たせたコーデイング
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提案手法の有用性を確認するため，従来手法との比較を目的に計算機実験を行っ

た.“否定情報を持たせたコーデイング法の場合"は配置不能な解の生成こそは

抑制可能だが，実用に足る結果を得ることはできなかった. (('r青報に冗長性を持

たせたコーデイング法の場合"は従来手法の問題点であった配置不能な解の生成

と，ランダムサーチ的な振る舞いを共に抑制することにより，従来より も優れた

探索結果を得ることが可能なことが確認された.

第4章ではVLSIレイアウトにおける組立式配置手法として，ブロック形状に

応じた評価値を定義することにより?任意形状ブロックの配置を行う一手法を提

案した.本手法は以下のような特長を持つことが計算機実験により確認された.

1.従来手法では難しかった凹部を含む，任意形状ブロックの配置が可能である.

2.非矩形の領域制限を含む，配置領域を制限しての配置が可能である.

3 配置順序に遺伝的アルゴリズムによる制御を組み合わせることで?組立式

手法に共通する欠点である配置結果の順序依存問題に対応できる

4.従来のコンパクション手法のための初期配置を与えることに利用可能である.

そして第 5章ではウイルス進化論に基づく新しい進化型アノレゴ、リズムを提案し

た.このアルゴリズムではウイルスを遺伝子を運ぶ生物器官のーっと捉え，ウイ

ルスの感染による遺伝子操作を， GAと組み合わせて探索能力の向上を目的とす

るものではなく，唯一の探索操作とした点が， GAや従来のウイルス進化論に基

づく手法とは大きく異なっている また ウイルスの感染により集団全体へ遺伝

子断片を急速に拡散可能であり，また遺伝子操作の処理の軽さから， GAに比べ

以下のような特長を持つことが計算機実験により確認された.

l 計算時聞が減少する.

2 収束速度が上昇する.

3 最適解を得る確率が高くなる.

第6章では，ウイルス進化型アルゴ、リズムの基本的な配置問題への適用と， WSI 

の再構成問題への適用を行った.その結果，これらの応用問題においてもワイル

ス進化型アルゴリズムは遺伝的アルゴリズムに比べ，以下の点で優れていること

が計算機実験により確認された.

1.計算時聞が減少する.

2 収束速度が上昇する.
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3 最適配置を得る確率が高くなる.

最後に，第 7章では本研究の総括と今後の展望を述Jくている

7.2 今後の展望と課題

L81レイアウト設計における CADシステムによる自動化は，今後ますます必要

性を増すものと思われる.そういった中で本研究で扱った任意形状を対象とした

配置手法も，重要な意味を持つものと予測される今後は形状の自由度をさらに

あげて，長さ方向にも十分な自由度を持つ手法の構築を目指す.

今回提案したウイルス進化型アルゴリズムは いくつかの応用例でも良好な結

果を残しており，これは，他の問題においても結果を期待させるものである.今

後は，より多くの多種にわたる問題への適用を試みたい.なお現在は，任意形状

ブロックの配置手法への適用を進めている.また，提案した手法は極めて単純な

遺伝子操作しか行っていないが， 理伝的アルゴリズムにも多く の遺伝子操作が提

案されているように，提案手法にも感染などの操作の工夫で改良の余地があるも

のと考えており，研究を進めている.



謝辞

本研究の全過程を通じて，懇切なる御指導と御鞭捷を賜わりました埼玉大学工

学部情報システム工学科近藤邦雄助教授に心から感謝の意を表します

また本論文をまとめるにあたり，貴重な{卸指運および御助言をl頁き ました埼玉

大学工学部清報システム工学科前川仁教授，多くの御助言を頂きました埼玉大

学工学部情報システム工学科三島健稔教授，電気電子システム工学科大嶋健司

教授，伊藤和人助教授，金杉昭徳助手に厚く御礼申し上げます.

101 



参考文 献

[1 ]渡辺孝博:“LSIレイアウト自動設計の現状と可能性η7信学誌， Vo1.76， No.7， 

pp.774-782， 1993 

[2]北野宏明:“遺伝的アルゴリズム

[同3司l北野宏明:“i遺童伝的アルゴリズム 2'¥産業図書， 1995. 

[4] D. Lawrence: 官 a凶 bookof Genetic Algorithmsう門 Van Nostrand Reinr叫 d，

1991. 

[5]玉置 久 7喜多 岩本貴司，三宮信夫:“遺伝アルゴリズム 1， 2， 3'¥シ

ステム制御情報学会誌う Vo1.39，No.6，8，10， 1995 

[6] J. P. Cohoon and W. D. Paris: "Ger削 icPlacement，" IEEE Trans. CAD， 

Vo1.6， No.6， pp.956-964， 1987. 

[7] K. Shahookar and P. Mazumder: "A Genetic Approach to Standard Cell 

Placement Using Meta-Genetic Parameter Optimization，" IEEE Trans. CAD， 

Vo1.9， No.5， pp.500-511， 1990 

[8] J. P. Cohoon， S. U. Hegde， W. N. Martin， and D. S. Richards:勺 ist山 uted

Genetic Algorithms for the Floorplan Design Problem，" IEEE Trans. CAD， 

Vo1.10， No.4， pp.483-492， 1991. 

[9] Y. InoL民 T.Shimamoto and A. Sakamoto: "A Module Placement Using 

Genetic Algorithms，" Trans. IEICE， Vol.J77-A， 8， pp.1189-1191， 1994. 

[10] Wong D.F. and Liu C.L.:“Floorplan Design for Rectangular and L-shaped 

Modules，" Proc. Intl. Conf. on Computer-Aided-Design， pp.520-523う 1987.

102 



参考 文献 q、リハU
1
l
lム

[11 ]大村道郎?宮尾淳一?菊野 亨 7吉田典可 "V[， s [ U)ブロ ック配置における
重なり除去問題?¥信学論(八) ，Vol.J72-A、No.7，pp.109.3-1100， 1989. 

[12] Hudson J.A.， Wisniew山 J.A.and Peters R.C.: "iVlodule Positioning Algo-

rithms for Rectilinear Macrocell Assemblies，" 21st Design Automation Con-

ference， pp.672-675， 1984. 

[い13司]{，佐左藤真司?堤 定雄7後藤源助:ゾも"マス夕ス ライスセルの 白動発生

ICD88-70， 1988. 

[14] J. 0 ピースリー:“ゲームと競技の数学"、サイエンス社， 1992. 

[15] 中原英臣?佐川峻:“ウイルス進化論"泰流社，1989 

[16]狩野均，長谷川和代?松本美幸，西原清一:“ウイルス進化論に基づく 制約充足

問題の解法"計測制御学会第30回知能システムシンポジウム，pp.75-80， 1996 

[17] N. Kubota， T. Fuk吋 aand K. Shimo j ima:刈勺us-EvolutionaryGenetic Al-

gorithm for Self-Organizing Manufacturing System，'、Computer& 1ndustrial 

Engineering Journal， Vo1.30， No.4， pp.1015-1026， 1996. 

[18]下島康嗣?久保田直行?福田敏男:“ワイルス進化論に基づく学習型フ ァジィ

コントローラ"日本機会学会論文集 (C編) ，63-608， pp.1261-1268， 1997 

[19] Grefenstette， J.， Gopal， R.， Rosmaita， B. and VanGucht， D.: 勺 eneticAl-

gorithms for the Traveling Salesman Problem，" Proc. of 1st Int. Conf. on 

Genetic Algorithms and Their Applications， pp.160-168， 1985. 

[20]山下公金杉昭徳7土屋真平?後藤源助:“ウェーハ ・スケールLS1の可能性

と限界?に日経エレクトロニクス， Vo1.6-1， No.422， pp.141-161， 1987. 

[21 ]金杉昭徳?飯島大輔:“遺伝的アルゴリズムを用いたWSIの再構成手法"回

路実装学会研究報告(実装CAE研究会)ヲ CAE90-6，1997 

[22]府川典文7金杉昭徳:“遺伝的アルゴリズムを用いたウエーハ集積回路の再構

成手法1??情報処理学会研究報告(設計自動化)DA88-2， pp.9-14， 1998. 

[23] R. E. Massara ed.:勺 esign& test techniques for VLS1 & WS1 circuits，" 1EE 

Computing Series 15， Peter Peregrinus Ltd.， 1989. 



参 考文献 104 

[24]中谷直司，金杉昭徳、う近藤邦雄:“任意形状ブロック を対象としたー配置手法?¥

工 レクト ロニクス実装学会， Vo1.1， No.6， pp.476-482、1998

[2.5] N.Nakaya.， A.Kana.sugi， H.Shindo and rvI.Morisue: "A Genetic Approa.ch to 

Pla.cement Using a N ew Coding Technique"， Proc. of ITC-CSCC'96， pp.1003-

1006， 1996. 

[26] N.N akaya. a.凶 K.Kondo:"A Novel Coding Technlque for Genetic Placement 

Method"， Proc. of ITC-CSCC'97， pp.661-664， 1997. 

[27] N. Nakaya， A. Kanasugi and K. Kondo: "A Novel Genetic Algo出 hmBased 

on the Theory of Virus Evolution"うProc.of the Third International Sympo-

sium on Artificial Life and Robotics， pp.293-296， 1998. 

[28] N.Nakaya， A.Kanasugi and K. Ko吋 0: "A Novel Placement Method Using 

Evolutionary AlgorrithmぺProc.of ITC-CSCC'98うpp.140.5-1408，1998. 

[29] N.Nakaya， A.Kanas叩 andK. Kondo: "A Recon日gurationivlethod of WSI 

circuits using Evolutionary AlgorithmぺProc.of 5th Int. Conf. on Soft Com-
puti時 andInformation / Intelligent Systems IIZUKA '98， pp .845-848， 1998 

[30]中谷直司?金杉昭徳7森末道忠、:“任意形状ブロックのレイアウト手法"情報

処理学会研究報告(設計自動化)DA80-5， pp.29-36， 1996. 

[31 ]中谷直司?金杉昭徳ヲ進藤裕志1森末道忠、:“新しいコーディング法を用いた

遺伝的配置手法"電子「青報通信学会技術報告 (VLSI設計技術)VLD96-66， 

pp.9-16， 1996. 

[32]中谷直司?近藤邦雄:“ウイルス進化論に基づく新しい遺伝的アルゴリズム"

情報処理学会研究報告(数値モデル化と問題解決)MPS19-6， pp.31-36， 1998. 

[33]中谷直司?金杉昭徳?森末道忠、:“任意形状ブロックの-配置手法'¥プリント

回路学会第8回学術講演大会講演論文集う pp.85-86， 1994. 

[34]中谷直司 7金杉昭徳7進藤裕志 7森末道忠:L4j宣伝的アルゴリズムを用いた配

置手法における新しいコーデ、イング法"情報処理学会第54回全国大会(平成

9年前期)講演論文集(1) ，pp.159-160， 1997 

圃・



本研究に関する発表文献

本研究に関する論文・国際会議

川中谷直司，金杉昭徳?近藤邦雄:“任意形状ブロックを対象とした一配置手

法

[2]中谷直司 7金杉昭徳7近藤邦雄:“ウイルス進化論に基づく進化型アルゴリズ

ム7¥情報処理学会7採録決定

[3] N.Nakaya， A.Kanasugi， H.Shindo and M.Morisue: "A Genetic Approach 

to Placement Using a New Coding Technique"， Proc. of ITC-CSCC'96， 

pp.1003-1006， 1996. 

[4] N.Nakaya and K.Ko凶 0:"A Novel Coding Technique for Genetic Placement 

Method"， Proc. of ITC-CSCC'97， pp.661-664， 1997. 

[5] N. Nakaya， A. Kanasugi and K. Kondo: "A Novel Genetic Algorithm Based 

on the Theory of Virus Evolution"， Proc. of the Third International Sym-

posium on Artificial Life and Robotics， pp.293-296， 1998. 

[6] N.Nakaya， A.Kanasugi and K. Kondo:“A N ovel Placement Method U sing 

Evolutionary AlgorrithmぺProc.of ITC-CSCC'98， pp.1405-1408， 1998. 

[7] N.Nakaya， A.Kanasugi and K. Kondo: "A Recon五gu日 tionMethod of WSI 

circuits using Evolutionary AlgorithmぺProc. of 5th Int. Conf. on Soft 
Computing and Information / Intelligent Systems IIZUKA'98うPP845-848?

1998 

105 



参考文 献 106 

本研究に関する学会研究会資料

山中谷直司 7金杉昭徳，森末道忠、:“任意形状ブロ ックのレイアウト手法"， '1育報

処理学会研究報告(設計自動化)DA80-5， pp.29-36， 1996 

[2]進藤裕志 7 金杉昭徳?中谷直司?森末道忠:“ネット形状の保存を考慮した

遺伝的配置手法"電子|育報通信学会技術報告 (VLSI設計技術)VLD96-29， 

pp.25-30， 1996. 

[3]中谷直司?金杉昭徳?進藤裕志?森末道忠、:“新しいコーディ ング法を用いた

遺イ伝云的配置手法

pp.9一16，1996. 

[4]中谷直司?近藤邦雄:“ウイルス進化論に基づ、く新しい遺伝的アルゴ、リ ズム"

情報処理学会研究報告(数値モデ、ル化と問題解決)MPS19-6， pp.31-36， 1998 

本研究に関する口頭発表

[1]中谷直司 7金杉昭徳7森末道忠:“任意形状ブロックの一配置手法" プリ ント

回路学会第8回学術講演大会講演論文集， pp. 85-86， 1994. 

[2]中谷直司?金杉昭徳?進藤裕志p森末道忠、:“遺伝的アルゴ、リズムを用いた配

置手法における新しいコーディング法7¥情報処理学会第54回全国大会 (平

成9年前期)講演論文集(1) ，pp.159-160， 1997. 

圃


	0001
	0002
	0003
	0004
	0005
	0006
	0007
	0008
	0009
	0010
	0011
	0012
	0013
	0014
	0015
	0016
	0017
	0018
	0019
	0020
	0021
	0022
	0023
	0024
	0025
	0026
	0027
	0028
	0029
	0030
	0031
	0032
	0033
	0034
	0035
	0036
	0037
	0038
	0039
	0040
	0041
	0042
	0043
	0044
	0045
	0046
	0047
	0048
	0049
	0050
	0051
	0052
	0053
	0054
	0055
	0056
	0057
	0058
	0059
	0060
	0061
	0062
	0063
	0064
	0065
	0066
	0067
	0068
	0069
	0070
	0071
	0072
	0073
	0074
	0075
	0076
	0077
	0078
	0079
	0080
	0081
	0082
	0083
	0084
	0085
	0086
	0087
	0088
	0089
	0090
	0091
	0092
	0093
	0094
	0095
	0096
	0097
	0098
	0099
	0100
	0101
	0102
	0103
	0104
	0105
	0106
	0107
	0108
	0109
	0110
	0111
	0112
	0113
	0114
	0115
	0116

