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2個体分散遺伝的アルゴリズムによるタンパク質の構造予測
岩橋　崇史

1 はじめに

タンパク質の機能の解明は生命現象の仕組みの解明に

つながる．タンパク質の機能は，その立体構造によって

決定されるため，タンパク質の立体構造を解明すること

が重要となる．タンパク質の立体構造の研究は，従来は

実験による解析が中心であったが，近年の計算機能力の

発達を受け，アミノ酸の配列のみを用いて，最適化手法

により立体構造を予測するコンピュータシミュレーショ

ンによるタンパク質の立体構造予測の研究が注目を集め

ている 1) ．本研究では，多点探索の最適化手法である

2個体分散遺伝的アルゴリズムによるタンパク質の立体
構造予測を行い，小規模なタンパク質立体構造のエネル

ギー最小化がGAにより可能であることを示す．

2 コンピュータシミュレーションによるタン
パク質の立体構造予測

タンパク質の最適な立体構造はそのタンパク質がもつ

エネルギーの最小状態と対応している．このため，最適

化手法によってタンパク質がもつエネルギーが最小とな

る二面角の組み合わせを求めることにより，最適な立体

構造を予測することが可能となる．従来のコンピュータ

シミュレーションによるタンパク質の立体構造予測では，

最適化手法にシミュレーテッドアニーリング (Simulated
Annealing : SA)が用いられてきた 1) ．しかし，タン

パク質のエネルギー関数は，大域的にいくつかの，局所

的には無数の極小値を有している．そのため SAでは大
規模なタンパク質の立体構造予測を行うことは困難であ

ると報告されている 2) ．

　一方で，多点探索の最適化手法の一つである遺伝的ア

ルゴリズム (Genetic Algorithm : GA)がある．GAは
生物の進化の過程を模倣したアルゴリズムであり，各探

索点をある環境に棲息する生物個体とみなす．そして，

個体の集合 (母集団)に対し，遺伝的操作を繰り返し適
用する．これにより，個体集団全体が成長し，最適解へ

の到達が期待できる．GAはタンパク質の立体構造予測
に有効であると考えられるが，GAによるタンパク質の
立体構造予測についても困難であると報告されている
3) ．原因として，GAは早期収束によって局所解へ収束
してしまうという問題点が挙げられる．本研究ではGA
の早期収束に注目し，早期収束の回避を考慮したモデ

ルである分散遺伝的アルゴリズム (Distributed Genetic
Algorithms : DGA)4) および 2個体分散遺伝的アルゴリ
ズム (Dual individuals Distributed Genetic Algorithm

: Dual DGA)5) を使用する．

3 2個体分散遺伝的アルゴリズム

3.1 分散遺伝的アルゴリズム

DGAは，個体の母集団を複数のサブ母集団 (島)に分
割し，分散処理を行う．具体的には，サブ母集団ごとに

GAの遺伝的操作を適用し，ある間隔で他のサブ母集団
と個体を交換する．この個体の交換を移住 (migration)
といい，移住を行う間隔と移住を行う個体数の割合を，そ

れぞれ移住間隔 (migration interval)，移住率 (migration
rate)という．DGAは，島内で局所探索を行うことがで
き，また島間の個体の移住によってGAの問題点である
早期収束を防ぎ，多様性を維持した探索を行うことがで

きる．

3.2 2個体分散遺伝的アルゴリズム

Dual DGA5) はDGAにおいて 1島あたりの個体数を
2としたものである．島内の個体数を極限まで少なくす
ることによって，島数を増やし，より多様性を維持した

探索が期待される．しかし，島内の個体数を極端に少な

くすることによって，通常の遺伝的操作では島内の多様

性が急速に失われると考えられる．そこで Dual DGA
では，遺伝的操作に多様性を維持する機構を組み込んで

いる 5) ．DualDGAは，1島あたりの個体数を 2とする
ことより，設定すべきパラメータが，個体数と移住間隔

のみとなり，従来のDGAと比較して，パラメータ設定
の困難さを解消している (Fig. 1)．

Subpopulation Size = 2

Crossover Rate = 1.0

Migration Rate = 0.5

Fig. 1 Fixed parameter of Dual DGA

4 数値実験

4.1 実験内容

本研究では，立体構造予測を行うタンパク質として，

小規模なタンパク質である Met-enkephalin を用いた．
GAによるMet-enkephalinの立体構造予測では，早期
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収束を防ぐために個体数をいくつか用意し，実験を行っ

た．用意した個体数を下記に示す．

• 個体数
800，1600，3200，6400

また，DGA，Dual DGAによるMet-enkephalinの立体
構造予測では個体数，島数，移住間隔をいくつか用意し，

実験を行った．用意した個体数と移住間隔を下記に示す．

• 個体数
800，1600，3200，6400

• 移住間隔
1，2，3，4，5，6，7，8，9，10

DGAについては，1島あたりの個体数を 4，8，16の 3
つのパターンを用意した．その他のパラメータにおいて

は，Table 1に示す．試行回数は 30回である．

Table 1 パラメータ
model DGA Dual DGA

Sub Population Size 16,8,4 2
Number of Design Variables 19
Chromosome Length 171

(= 19 × 9 Design Variable)
Selection Tournament -
Tournament Size 2 -
Crossover Rate 1.0
Crossover 1pt. crossover
Mutation 0.006 (= 1 / 171)
Migration Rate 0.25 0.5
Number of Elites 1 -
Terminal Criterion 1,900,000 evaluations

4.2 実験結果

実験結果より，岡本らの結果 2, 6) と比較する．Fig. 2
に，GA，DGA，Dual DGAならびに，SA，PSA/GAc2)

の最適解発見率を示す．なお，GA，DGA，Dual DGA
の最適解発見率は，今回の実験での最良値を示す．Fig.
2より，GAは SAよりも最適解発見率が低いことが分
かる．しかし，DGA，Dual DGAは SAよりも最適解
発見率が高く，PSA/GAcと最適解発見率がほぼ等しい
ことが分かる．以上より，本研究では適用しているタン

パク質は小規模であるが，タンパク質の立体構造予測に

おいて，DGA，Dual DGAは SAより解探索能力が高
いといえる．また，PSA/GAcとほぼ等しい最適解発見
率を示したため，DGA，Dual DGAはタンパク質の立
体構造予測に有効な手法であると考えられる．

5 結論

本研究では，Dual DGAによるタンパク質の立体構造
予測を行い，その性能の検証を行った．その結果，GA
によるタンパク質の立体構造予測は困難であることが確

Fig. 2 Success Rate for tertiary structure prediction
of Met-enkephalin

認された．しかし，DGAとDual DGAにおいては，従
来用いられていた SAよりも解探索能力が高いことが明
らかとなった．Dual DGAとDGAはほぼ等しい解探索
能力ではあったが，Dual DGAはDGAよりもパラメー
タ設定が簡易であり，並列計算環境に適している．以上

より，Dual DGAはタンパク質の立体構造予測に有効な
手法である可能性が示されたといえる．

6 今後の課題

小規模なタンパク質立体構造のエネルギー最小化に有

効な GAモデルとして Dual DGAを示すことに成功し
た．しかし，Met-enkephalinよりも大規模なタンパク
質である c-peptide には Dual DGA は有効ではないこ
とをその後の実験により確認された．よって，今後は大

規模なタンパク質に対しても有効な GAモデルおよび，
その並列モデルを提案することを目指す．
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