
This paper presents EMACI, a visual interface for evolutional computation 
such as genetic algorithm. It represents distribution and change of multiple 
parameters, by applying two-tone pseudo coloring and parallel coordinates 
techniques. EMACI also provides a GUI for interactively controlling 
configurations of the evolutional computation algorithms. We applied EMACI 
to heart cell simulation, which mimics biological dynamic model of the cells. 
This paper presents that we obtained better results by applying EMACI. 
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1. はじめに 
進化的計算は，生物や社会の進化をモデル化した

計算手法により，最適化問題をはじめとする情報科

学の諸問題を解くものである．進化的計算の代表例

として，遺伝的アルゴリズム(GA: Genetic Algorithm)

があげられる(1)．GAは，解空間構造が不明で，全探

索が不可能なほど広大な解空間を持つ問題に有効な

最適化手法である．GAはダーウィンの進化論をモチ

ーフに，環境に適合する度合い(適合度）を数値で表

し，その適合度を最適化問題の目的関数と考える．

適合度の値が進化と共に大きくなることが，最適化

問題における最適解に近づくことに相当する． 

本報告では，GAをはじめとする進化的計算の反復

処理を改善するためのビジュアルインタフェース

EMACI (Evolutional Multi-parameter Analysis and 

Control Interface) を提案する．EMACIは GAの解探

索過程の可視化機能，およびユーザが可視化結果を

観察しながら意図的に突然変異確率・交叉確率を調

節するための GUIから構成される．EMACIを用いる

ことで最適化問題を扱うユーザは，より短時間で準

最適解を発見できると考えられる． 

本報告では，心筋細胞シミュレーション(2)のパラ

メータ最適化に EMACI を適用した事例を紹介し，

EMACIの有効性について検証する． 

 

2. 関連研究  
2.1 遺伝的アルゴリズム 

GAは，解の候補を遺伝子で表現した「個体」を複



数用意し，世代が進むに連れ適合度の高い個体を優

先的に選択して，交叉・突然変異などの操作を繰り

返しながら，解を探索するアルゴリズムである(1)． 

GAの解探索性能は遺伝的演算手法だけでなく，そ

のパラメータの個体数・突然変異確率・交叉確率な

どにも大きく依存する．そのため，遺伝的演算手法

やパラメータが解探索性能に及ぼす効果を知るため

に，適合値の改善効果を指標とするのが一般的であ

る．近年ではGAの解探索の特性を理解するために，

GA の反復処理の過程を可視化する研究もいくつか

発表されている(3)．本報告の提案手法もその一種で

あると考えられる． 

2.2 擬似 2色表示手法 
 擬 似 2 色表示手法 (TTPC: Two-Tone Pseudo 

Coloring) は，2 つの色を帯領域に割り当てて，その

各々の色の占める幅を制御することで，任意のスカ

ラ値を表現する可視化手法である(4)．特に時系列デ

ータにおいて，数値変化を正確に，また微小な変化

が読み取りやすいように可視化できるのが特徴であ

る．この手法による表示例を図 1に示す． 

 

図 1：擬似 2色表示手法による表示例 

2.3 平行座標プロット 
平行座標プロット(PCP: parallel coordinate plot)は

多変数データを視覚化するのに有用な統計グラフの

一つである(5)．PCP では，変数の座標軸を平行に配

置し，全ての変数で最小値が下端に，最大値が上端

になるように変数値をプロットする．そして隣接す

る座標軸上の変数値をそれぞれ線分で結ぶ．平行座

標軸の間隔を調節することにより，すべての変数の

座標軸を一画面に表示できることから，同時に全て

の辺量を表示できる． 

 
図 2：平行座標プロットによる可視化結果 

2.4 心筋細胞シミュレーション 
細胞や臓器，また血液循環・エネルギー代謝とい

った生体機能をコンピュータ上に再現することで，

人体の複雑なメカニズムを解明する研究が，近年活

発に進められている．本報告では，心筋細胞を再現

するシミュレーション(2)を最適化問題の題材とする．

心筋細胞の信号伝達は電位の変化に基づいており，

その電位の変化は細胞膜を通して出入りする各種イ

オンの動きと深い関係にある．つまり，このイオン

の動きを再現することで，心筋細胞の信号伝達の特

性をコンピュータ上で再現できると考えられる．こ

のシミュレーションによって，現実の心筋細胞の働

きに近い特性を再現するためには，イオンの動きを

決定するパラメータを正しく設定する必要がある．

言い換えれば，心筋細胞シミュレーションの最適化

は，イオンの動きを決定するパラメータの最適化問

題に帰着される．この最適化問題を解くための計算

手法として，進化的計算は有力であると考えられる． 

 

3. 提案手法 
本報告で提案する EMACIは，進化的計算における

反復計算の過程，反復計算の任意のタイミングにお

ける詳細情報，反復計算を制御する GUI，の 3 つの

ブロックで構成される．現時点での我々の実装は，

GAを題材として，反復計算における各世代の遺伝子

の変遷と，ある 1 世代における全遺伝子の分布を可

視化する．さらに，交叉・突然変異などの操作を制

御する GUIを備える．以下に，EMACIを構成する各

ブロックについて説明する． 

3.1 時系列表示部 
 本報告では，GA が求める解を遺伝子で表現した

「個体」の中で，最も適合度の高い個体をエリート

解とみなす．また本論文では遺伝子の適合度をスコ

ア値とし，遺伝子を構成する値をパラメータ値とす

る．時系列表示部では，GAの反復処理の過程におい

て，世代ごとに更新されるエリート解のスコア値と

パラメータ値の変化を時系列表示するものである． 

図 3 に示すウィンドウの上半分が時系列表示部で

ある．時系列表示部では TTPC を用いて，各世代の

スコア値とパラメータ値を表現する． 

なお提案手法の名前「EMACI」は，GA の反復計



算の進行に沿って，時系列表示部が絵巻物のように

左右に広がって表示される様子にも起因している． 

3.2  一世代表示部 
一世代表示部は，ある一世代について，非エリー

ト解を含めた全遺伝子の全パラメータを，PCP を用

いて表示するものである．ユーザは時系列表示部の

任意の世代にカーソルをあてることで，任意の世代

を選び，その世代における解候補の遺伝子の分布を

観測できる．これにより，個体同士の相対的位置関

係を理解できるので，解の収束や集散の様子などを

把握しやすくなる． 

 図 3 に示すウィンドウの下半分が一世代表示部で

ある．本手法で用いている PCPの座標軸は，各パラ

メータ値に対応している． 

 

図 3：時系列表示部と一世代表示部 

3.3 GUI部 
EMACIでは，解の進化が停滞し，何世代にもわた

ってエリート解のスコア値が改善されないようであ

れば，ユーザに対してポップアップウィンドウを提

示し，突然変異確率・交叉確率・遺伝子数の再設定

を促す仕組みを搭載している． 

 
図 4：GUI部のポップアップウィンドウ 

図 4 は EMACI の GUI 部におけるポップアップウ

ィンドウである．このウィンドウが表示されたら，

ユーザは時系列表示部や一世代表示部を参照して

GAの反復過程を観察し，状況に応じて意図的に各変

数を再設定できる． 

3.4 シナリオ 
GA をはじめとする進化的計算が対象とする最適

化問題は，その解空間が非常に大規模であることや，

数値分布が非常に複雑であることが多く，収束まで

に数分から数時間といった長時間を要することも多

いと想定される．そのような長時間にわたる反復計

算の一部始終を監視し続けるのは，非現実である場

合が多い．そこで我々は，以下のような使い方を想

定して EMACIを実装している． 

EMACIは GAと連動しており，反復計算の一世代

ごとに GA から計算結果を受け取り，時系列表示部

の表示を更新する．この間，必ずしもユーザは時系

列表示部を監視し続けなくてもよい．よってユーザ

は GA による最適化計算を実行させながら，並行し

て別の作業を進めることができる．そして GA のエ

リート解のスコア値が改善されないようであれば，

EMACI は警告音とともにポップアップウィンドウ

を起動し，ユーザに各変数の再設定を促す．この時

点で初めてユーザは時系列表示部に目を向け，マウ

ス操作によって一世代表示部を確認し，各変数を再

設定する．例えば，GAによる最適化計算が局所解付

近で停滞している可能性が高いと判断したら，一時

的に突然変異確率を高くすることで，解空間の他の

領域を積極的に探索させることができる．このよう

な操作の繰り返しによって，EMACIはユーザに，よ

り早い段階での最適化計算の収束を導くものである． 

 

4. 実行結果 
著者らは EMACIの有効性を実証するために，心筋

細胞シミュレーションのパラメータ最適化問題を題

材にして，GAと EMACIを用いてスコア値が最大と

なるパラメータ値を求めた．著者らの実験では，パ

ラメータ値に ICaL, IK1, Iks, Ikrの 4つのイオン属性

値を用い，サンプル解との類似度をもってスコア値

を算出した． 

本実験では第一段階として，同一の心筋細胞シミ

ュレーションのパラメータ最適化を，GUI 部を操作

せずに 10回反復した．その結果，10回中 2回だけ，

際立ってスコア値の高い結果が出た．その 2 回にお



けるパラメータ値は非常に近く，残りの 8 回のパラ

メータ値はそれとは遠かった．このことから，第一

段階にてパラメータ最適化が準最適解に到達したの

は 10回中 2回と判断した．また，この 2回において

準最適解に到達したと判断される世代数は，それぞ

れ 103世代，132世代であった． 

続いて実験の第二段階として，同一の心筋細胞シ

ミュレーションのパラメータ最適化を，GUI 部を操

作しながら 5 回反復した．この結果，第一段階で算

出された準最適解に近いパラメータ値を得たのは 5

回中 3 回であり，第一段階よりも高い確率で準最適

解を得ることができた．この 3 回のスコア値は，第

一段階と比べて 3 回とも高い値であり，より最適解

に近い準最適解を得られたことがわかる．また，こ

の 3 回において準最適解に到達したと判断される世

代数は，それぞれ 93世代，40世代，69世代であり，

第一段階よりも短い世代数で準最適解に到達できた

ことがわかる． 

以上の実験結果を表 1 に示す．この結果から，

EMACIを用いて GUI部を操作することで，より高い

確率で，かつ早い世代で準最適解の近傍に到達し，

最適解に近い準最適解を得られていることがわかる． 

表 1  準最適解に到達したときのスコア値と世代数 

 スコア値 世代数 

第一段階(1) 0.025632 103

第一段階(2) 0.025718 132

第二段階(1) 0.025766 93

第二段階(2) 0.025896 40

第二段階(3) 0.025943 69

 

5. まとめ・今後の課題 
本報告では，GAをはじめとする進化的計算に対し

て，反復処理の過程で得られる解探索過程を可視化

させ，可視化結果を観察しながら意図的に突然変異

確率・交叉確率を調節することができるビジュアル

インタフェース EMACI を提案した．EMACI による

可視化結果から，解候補である遺伝子間の相対的位

置関係を理解し，解の収束や集散の状況を把握でき

ると考えられる．これを参考にして，解の収束や集

散に応じて適応的に突然変異確率や交叉確率を操作

することで，より早い段階で準最適解を求めること

ができると考えられる． 

本報告ではまた，細胞心筋シミュレーションへの

適用例を示した．この実験結果から，GUI による各

変数の再設定を用いることで，GAの反復処理より早

い世代で準最適解を発見できることが実証された． 

今後の課題として，パラメータや反復回数が非常

に多くて一画面に表現しきれないような最適化問題

を想定した表示機能の改良があげられる． 

また，統計的に有意なだけの実験回数を重ねる，

心筋細胞シミュレーション以外の多くの最適化問題

に対して EMACI を適用する，多くの被験者に

EMACIを試用してもらう，などの方向でさらなる実

験と検証を進めたい． 
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