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CMO問題に対する改良版EOを用いた発見的解法
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概要：蛋白質の類似構造を抽出する手法として蛋白質立体構造アラインメントがある．蛋白質立体構造ア

ラインメントは構造的な類似性を使い，比較する蛋白質同士の残基間の対応関係を求める．蛋白質立体

構造アラインメントを組合せ最適化問題として定式化したのが CMO（Contact Map Overlap）問題である．

CMO問題はコンタクトマップと呼ばれるグラフについて，頂点間のアラインメントにより保存される共通

コンタクトと呼ばれる構造の数を最大化する問題である．CMO問題は，NP困難な問題のひとつであるこ

とが知られており，進化計算を用いた手法などの研究が行われている．本論文では，CMO問題に対する改

良版 EO を用いた発見的解法を提案する．提案手法の特徴は，（1）世代交代に改良版 EOを用いること，

（2）動的計画法を用いて初期個体を作成すること，（3）改良版 EOにおける状態遷移に即時移動戦略では

なく，最良移動戦略を用いることである．提案手法を実際に実装し，評価実験を行った結果，EOによる発

見的解法よりも評価の高い最良解が得られた．
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1. はじめに

蛋白質は酵素，抗体やホルモンなど，我々の生命活動を

支える生体機能を持つ重要な物質のひとつである．蛋白質

は，DNA塩基配列から翻訳されたアミノ酸配列から作ら

れ，特有のかたち（三次元の立体構造）を形成する．立体

構造がその蛋白質が持つ生体機能を決定すると言われてい

るがその関係性は十分に解明されていない．ただし，アミ

ノ酸配列が似ていなくとも立体構造が類似する蛋白質同士

はその生体機能がお互いに類似していると言われており，

蛋白質の立体構造を比較する研究 [1], [2]が盛んに行われ

ている．

蛋白質の立体構造を比較するときに必要とされている機

能が類似構造の抽出であり，類似構造を抽出するために広

く利用されているのが蛋白質立体構造アラインメント [3]

である．蛋白質立体構造アラインメントは構造的な類似性

を使い，比較する蛋白質同士の残基間の対応関係を求め

る．蛋白質はアミノ酸が鎖状にペプチド結合した高分子で

あり，元々のアミノ酸部分を残基と呼ぶ．残基間の対応関

係は蛋白質を構成するアミノ酸の数が増えるとともにその

組合せが膨大となり，最適なアラインメントを求めること
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は，バイオインフォマティクスにおいて最も難しい問題の

ひとつとして知られている [4]．

蛋白質立体構造アラインメントを組合せ最適化問題とし

て定式化したのがCMO（Contact Map Overlap）問題 [5], [6]

である．CMO問題では，蛋白質の残基を頂点とし，近接

する残基同士を辺で結んだコンタクトマップと呼ばれるグ

ラフを作成する．CMO問題は，コンタクトマップ間のア

ラインメントにより保存される共通コンタクトと呼ばれる

オーバラップ構造の数を最大化する問題として定義され

る．CMO問題を解くことで，共通コンタクトの数が類似

度，また，アラインメントが示す残基間の対応関係が類似

構造として抽出される．

CMO問題は NP困難な問題であることが示されている

ため [7]，線形計画問題に置き換えて定式化するアプロー

チ [8]，線形計画問題に対してラグランジュ緩和を導入した

手法 [9]，緩和問題を作成し，分枝限定法を用いた手法 [10]

などが提案されている．また，CMO問題を最大クリーク

問題に置き換える手法 [11]や，CMO問題をMCS問題に置

き換え，動的計画法を用いてMCS問題を解く手法 [12]が

提案されている．さらに，厳密解を求めるには非常に多く

の計算量が必要なため，実用的な観点から，進化計算や EO

（Extremal Optimization）[13]などの発見的解法を用いた手

法の研究も行われている．その中でも EOを用いた CMO

問題の発見的解法 [14]は他の手法と比較して，より良い最

良解が得られることが示されている．
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本論文では，改良版 EO[15]を用いた CMO 問題の発見

的解法を提案する．提案手法は，

（1）世代交代に改良版 EOを用いる，

（2）初期個体は動的計画法を用いて作成する，

（3）改良版 EOにおける状態遷移に即時移動戦略ではな

く，最良移動戦略を用いる，

という 3つの特徴を持っている．

改良版 EOでは，複数の近傍個体の中から一番良い個体

を次世代の個体として選択する．複数の近傍個体を生成

し，状態遷移を繰り返すため，EOと比較して局所解に陥

りにくい手法であることが示されている．また，動的計画

法を用いて初期アラインメントを作成し，その初期アライ

ンメントを初期個体とする．動的計画法で求めたアライン

メント結果を初期個体として用いることで，ある程度最適

な構造からスタートできる．

提案手法を実際に実装し，PDBj（Protein Data Bank Japan）

から取得した 24件の蛋白質立体構造データを用い，33個

の組み合わせにおいて，提案手法の評価を行った．評価実

験の結果，提案手法は 24組の蛋白質の組み合わせにおい

て，EOを用いた発見的解法と同等，または，評価の高い

最良解を求めることができ，CMO問題に対する新しい解

法として有効であることを示すことができた．

本論文の構成は以下の通りである．第 2章では，関連研

究について述べる．第 3章では，CMOについて，その問

題定義を示す．第 4章では改良版 EOについて説明し，第

5章では提案手法を示す．第 6章で評価実験の結果を示し，

第 7章において，本論文をまとめる．

2. CMO問題

蛋白質の残基を頂点，近接する残基間をコンタクトエッ

ジと呼ばれる辺で結んだグラフをコンタクトマップと呼

ぶ．コンタクトマップの各頂点は残基の中心座標と結び付

けられる．残基の中心座標として，本研究では他の CMO

問題を対象とした研究と同様に Cα原子の座標を用いる．

また，蛋白質 vの i番目の残基と， j番目の残基は，それ

ぞれ，i番目の頂点 vi， j番目の頂点 v j として表現される．

頂点 vi と頂点 v j とが辺で結ばれている場合，残基 iと残基

j間の距離が，与えられたカットオフ距離 cuto f f 未満であ

ることを示す．ただし，隣接する残基同士は除く．

図 1にコンタクトマップの例を示す．図 1の上部に蛋白

質 Aの残基の空間的な構造を示し，図 1の下部に蛋白質

Aのコンタクトマップを示す．ここで，蛋白質 Aの残基 1

に着目すると，残基 1の中心座標から cuto f f 以内に残基

3と残基 5が存在する．よって，コンタクトマップにおい

て，頂点 A1 と頂点 A3 間にコンタクトエッジ (A1, A3)，頂

点 A1 と頂点 A5 間にコンタクトエッジ (A1, A5)が作成され

ている．同様に，残基 3と残基 5間の距離も cuto f f 以内で

あるため，コンタクトエッジ (A3, A5)が作成されている．
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図 1 コンタクトマップの例

Fig. 1 Example of Contact Map
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図 2 アラインメントの例

Fig. 2 Example of Alignment

ここで，蛋白質 v のコンタクトマップ CMv を, CMv =

(RVv,CEk)と表現する．ただし，RVv = {v1, v2, · · · , vn}は頂

点集合であり，

CEv = {(vi, v j)| vi ∈ RVv, v j ∈ RVv,

i < j, dist(vi, v j) < cuto f f } (1)

はコンタクトエッジの集合を表す．ただし，関数 dist は

残基 iと残基 jの中心座標間の距離を返す関数とする．例

えば，図 1 の蛋白質 A のコンタクトマップは，CMA =

(RVA,CEA)と表し，このとき，RVA = {A1, A2, A3, A4, A5}，

CEA = {(A1, A3), (A1, A5), (A3, A5)}である．

蛋白質 vと蛋白質 w とをそれぞれ表現するコンタクト

マップ CMv と CMw の部分頂点集合 (RV+v ∈ RVv,RV+w ∈

RVw)間を一対一に対応付けることをアラインメントとい

う．また，アラインメントされた頂点のペアをアラインメ

ントペアと呼ぶ．ここで，このアラインメントを単射と

して，

φ : RVv
+ → RVw

+, vi → wiφ , (2)

と定義すると，アラインメントペア集合 ALφ は，

ALφ = {(vi, wiφ)|vi ∈ RVv
+, wiφ ∈ RVw

+}, (3)

と表現することができる．

図 2 はふたつの蛋白質 A と蛋白質 B のコンタクト

マップ間に作成されたアラインメントの例を示してい

る．点線で結ばれた頂点同士がアラインメントされた

残基を示している．この例では，3 つのアラインメン

トペア (A1, B1)，(A3, B3)，(A5, B4) が存在する．よって，

ALφ = {(A1, B1), (A3, B3), (A5, B4)}となる．
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図 3 共通コンタクトの例

Fig. 3 Example of Common Contact

ただし，アラインメントペアは次の条件を満たす必要が

ある．

i< j 7→ iφ< jφ. (4)

この制約は，アラインメントペア間に交差が生じないこと

を示している．

ここで，アラインメントペア (vi, wiφ )と (v j, w jφ )とについ

て，頂点 vi と頂点 v j 間と，頂点 wiφ と頂点 w jφ 間とにコン

タクトエッジが存在する場合，つまり，(vi, v j) ∈ CEv かつ

(wiφ , w jφ ) ∈ CEw が成り立つ場合，コンタクトマップがオー

バラップするといい，このオーバラップのことを共通コン

タクトと呼ぶ．

例えば，図 3において，(A1, B1)と (A3, B3)の 2つのアラ

インメントペアに着目する．ここで，頂点 A1 と頂点 A3 の

間，また，頂点 B1と頂点 B3の間にコンタクトエッジ（図

中の太線）が存在するため，(A1, B1)と (A3, B3)の 2つのア

ラインメントペアに共通コンタクトがひとつ存在する．

CMO問題ではこの共通コンタクト数を最大化するアラ

インメントペア集合を求める問題である．具体的には，以

下のコスト関数 f を最大化する問題として定義される．

f (ALφ) =
∑

(vi,wiφ )∈ALφ ,(v j,w jφ )∈ALφ

g(vi, wiφ , v j, w jφ )

g(vi, wiφ , v j, w jφ ) =



































1 i f (vi, v j) ∈ CEv

and (wiφ , w jφ ) ∈ CEw

0 otherwise.

(5)

図 1の例では，共通コンタクトは 1つ存在する．よって，

このコスト関数 f は値として 1を返す．

3. 改良版 EO

EOは個体の中で適応度が悪い構成要素を選択し，その

構成要素を状態遷移することで，個体の適応度を向上させ

ていく発見的解法である．構造物において強度が弱い部分

を補強することでその構造物の強度が向上する考えに基づ

いている．改良版 EOでは，複数の近傍個体を生成し，近

傍個体の中で最良の個体を次世代の個体として選択する．

個体のコピーを複数個用意し，コピーして作成した各個体

についてルーレット選択を用いて構成要素を選択する．そ

して，選択した構成要素を状態遷移させる．最後に，近傍

固体中で一番適応度の高い個体を次世代の個体として選択

する．通常の EOならば，もし選択された結果が改悪とな

るにしても，その状態遷移を行うしかないが，改良版 EO

ならば近傍個体を複数生成するため改良となる個体が生成

される可能性も高まり，結果，改悪へと進む可能性が減る．

4. 提案手法

本章では，提案手法である改良版 EOを用いた CMO問

題の発見的解法の詳細内容を示す．

4.1 個体と構成要素の定義

改良版 EOを CMO問題に適応するにあたり，はじめに

個体とその構成要素を定義する必要がある．蛋白質 vと蛋

白質 wを表現するコンタクトマップ CMv = (RVv,CEv)と

CMw = (RVw,CEw)とすると，本研究では，アラインメン

トペア集合 ALφ をそのまま個体 I として定義する．

また，アラインメントペアを構成する頂点ひとつひと

つを構成要素 Oi(∈ RVv ∪ RVw) とする．例えば，図 2 で

は，I = {(A1, B1), (A3, B3), (A5, B4)}であり，個体はO1 = A1，

O2 = B1，O3 = A3，O4 = B3，O5 = A5，O6 = B4 の 6つの

構成要素から構成される．

4.2 適応度の定義

蛋白質 v と蛋白質 w を表現するコンタクトマップを

CMv = (RVv,CEv)と CMw = (RVw,CEw)とすると，個体 I

の適応度である大域的適応度は第 2章で示したコスト関数

f を用い，

global f itness(I) =
f (I)

min(|CEv|, |CEw|)
, (6)

と定義する．例えば，図 2の例では，|CEA| = 3，|CEB| = 4

で， f (I) = 1であるため， global f itness(I) = 1/3となる．

ここで，頂点 vk と頂点 wkφ に接続しているコンタクト

エッジの中で共通コンタクトであるコンタクトエッジの数

をそれぞれ com(vk)，com(wkφ)とする．

com(vk) = com(wkφ ) =
∑

(v j,w jφ
)∈ALφ

g(vk, wkφ , v j, w j, jφ ). (7)

構成要素 Oi の適応度である局所的適応度は，構成要素

Oiに対応する頂点の次数で頂点が持つ共通コンタクト数を

次数で割った値とする．

local f itness(Oi) =























com(vk)
dig(vk) i f Oi = vk ∈ CVv

com(w
kφ

)
dig(w

kφ
) i f Oi = wkφ ∈ CVw.

(8)

上記の式で，頂点の次数を dig(vk)，dig(wkφ )とする．ただ

し，次数が 0である頂点は常に局所的適応度は 0とする．
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4.3 初期個体

初期個体は残基間の構造的な類似度を使い，動的計画法

を用いて作成する．最初に，比較するふたつの蛋白質の残

基間の構造的な類似度をスコア関数（スコア行列）として

定義する．残基間の類似度 si, j は以下の定義式で求める．

si, j = α×
( min(dig(vi), dig(w j))

max(dig(vi), dig(w j))
+

min(sd(vi), sd(w j))

max(sd(vi), sd(w j))

)

, (9)

ここで，dig(vi) と dig(wi) は頂点の次数であり，sd(vi) と

sd(wi)はコンタクトエッジで接続している他の頂点が示す

残基との空間的な距離の総和である．また，α は係数で

ある．

次に，残基の並びを配列要素として，最適アラインメン

トを求める．はじめに，動的計画法を用いて，スコア行列

Dの各要素 Di, j を計算する．

Di,0 ← i × g i = 0, · · · , n

D0, j ← j × g j = 0, · · · ,m

Di, j ← min



































Di−1, j + g

Di, j−1 + g

Di−1, j−1 +
max(S )−si, j

max(S )

(10)

ここで，式中の max(S )は類似行列 S の最大値，si, jは類似

行列 S の第 (i, j)要素の値である．また，gはペナルティス

コアであり，次の値を用いる．

g =

∑n
k=0
∑m

l=0
max(S )−sk,l

max(S )

n × m
. (11)

スコア行列が算出できたら，スコア Dn,m から最大値を

算出する経路をトレースバックしていく．つまり，スコア

Dn,m を算出するのに，上，左上，左のどちらの要素の数値

が採用されたかトレースバックする．

4.4 アルゴリズム

提案手法のアルゴリズムを Algorithm1に示す．最初に，

入力した蛋白質の座標配列データからコンタクトマップと類

似度行列 S を作成する．次に，動的計画法を用いて初期アラ

インメントを求める．そして，初期アラインメントを初期個

体，また現時点の最良解として設定する．続いて，ユーザが

指定した世代数まで改良版EOを用いて，状態遷移を繰り返

す．最初に，構成要素についてその適応度 local f itness(Oi)

を求める．次に，関数make neighbor indivisualsを呼び出

し，個体の近傍個体となる複数の個体（近傍個体集合 NI

とする）を生成する．近傍個体集合 NI から個体の適応度

が最良の個体をひとつ選択し，次世代の個体とする．もし，

次世代の個体が最良個体よりも評価の高い個体ならば最良

個体としてその個体のコピーを保存する．

Algorithm2に関数 make neighbor individuals の内容を

Algorithm 1:提案手法

input :蛋白質 A と蛋白質 B の座標配列データ，カットオフ値
cuto f f，最大世代数 gmax，近傍個体生成数 nmax

output:最良個体 Ibest が持つアラインメントペア集合 ALφ

1 コンタクトマップ CMA と CMB を作成し，類似度行列 S を生成

する．

2 類似度行列 S を用いて動的計画法により初期アラインメントを

生成し，初期アラインメントを I とする．

3 Ibest = I

4 g = 0

5 while g < gmax do

6 I の全構成要素 Oi について，局所的適応度 local f itness(Oi)

を算出する．

7 NI = make neighbor individuals(I,nmax)

8 I =best(NI)

9 if global fitness(I) > global fitness(Ibest) then

10 Ibest = I

11 g++

12 return最良個体 Ibest が持つアラインメントペア集合 ALφ

Algorithm 2: make neighbor individuals

input :個体 I，最大近傍個体生成数 nmax

output:近傍個体集合 NI

1 n = 0

2 NI = φ

3 while n < nmax do

4 Ineighbor = I

5 局所的適応度 local f itness(Oi) のルーレット選択により構成

要素 Ok を選択する．

6 選択した構成要素 Ok が示す頂点について，当該頂点を移動

することで作成可能なアラインメントペアをすべて調べ，個

体の大域的適応度が最も大きくなるアラインメントペアを選

択し，置き換える．

7 NI = NI ∪ Ineighbor

8 n++

9 return NI

示す．最初に，個体のコピー Ineighbor を作成する．Ineighbor

の構成要素をその局所的適応度を用いて，ルーレット選択

でひとつ選択する．次に，選択した構成要素を状態遷移す

る．状態遷移の方法については，次節に示す．そして，状

態遷移を繰り返し，複数の近傍個体を作成し，作成した近

傍個体集合 NI を返す．

4.5 状態遷移

構成要素の状態遷移はアラインメントペアの組み換えに

より行う．例えば，構成要素Okが状態遷移の候補として選

択され，Ok = vk と仮定する．アラインメントペア (vk, wkφ )

について，vk を蛋白質 v の他の頂点に変更する．逆に，
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図 4 状態遷移の例

Fig. 4 Example of Change State

表 1 Sokolテストデータセット

Table 1 Sokol Test Data Set

PDB ID 残基数 コンタクトエッジ数

1bpi 58 195
1knt 55 192
2knt 58 200
5pti 58 190
1vii 36 120
1cph 21 65
3ebx 73 275
6ebx 62 205
1era 62 208

表 2 フラボドキシンに似た形状を持つ蛋白質のデータセット

Table 2 Data Set of Proteins with Flavodoxin-like Fold

PDB ID 残基数 コンタクトエッジ数

1b00a 122 488
1dbwa 125 474
1nat 119 435

1qmpc 125 452
1b00b 122 423
4tmya 118 473

Ok = wkφ と仮定すると，アラインメントペア (vk, wkφ )につ

いて，wkφ を蛋白質 wの他の頂点に変更する．ただし，状

態遷移することで，アラインメントペアで交差が生じない

ように制約を満たす必要がある．

図 4に状態遷移におけるアラインメントペアの組み換え

の例を示す．図 4の例では，B4 が選択された構成要素で，

アライメントペア (A5, B4)をアライメントペア (A5, B5)に

組み換えた例を示している．このアライメントペアの組み

換えで，組み換え前と比較して共通コンタクトの数が増加

し，組み換え前と比較して評価の高いアライメントとなっ

ていることが分かる．

アラインメントの組み換えでは，ランダムに最初に選ん

だ他の頂点を選択する即時移動戦略と，組み換え可能なす

べての頂点の候補の中から個体の大域的適応度の高くなる

頂点を選択する最良移動戦略の 2種類が考えられる．本研

究では，最良移動戦略を用い，組み換え可能なすべての頂

点の中から個体の大域的適応度が最も大きくなる頂点を選

び，アラインメントの組み換えをする．

5. 評価実験

提案手法を評価するために，PDBj(Protein Data Bank

表 3 クプレドキシンの形状を持つ蛋白質のデータセット

Table 3 Data Set of Proteins with Cupredoxins Fold

PDB ID 残基数 コンタクトエッジ数

1b00a 122 488
1bawa 105 387
1byoa 99 355
1dpsb 154 586
1nat 119 435

1amk 250 1086
1qmpc 125 452
2pcy 99 357

1qmpa 125 454
8tima 247 930
4tmya 118 473
1dpsc 154 585
1aw2b 254 1043
1b9ba 252 953

Japan) に登録がある蛋白質立体構造データ 24 件（表 1，

表 2と表 3）を用い，評価実験を行った．表 2と表 3とで

重複があるのは，両者に含まれるデータがあるためであ

る．各コンタクトマップは cuto f f = 6.75Åとして作成し

た．表 1，表 2と表 3にそれぞれの蛋白質の残基数とコン

タクトエッジ数を示す．

評価実験では，最良個体の共通コンタクト数の平均に

ついて，提案手法と EOによる発見的解法との比較を行っ

た．ただし，実験で使用する EOを用いた発見的解法は，

文献 [14]に示された手法とは初期解として動的計画法を用

いている点が異なる．EOを用いた発見的解法では，10秒

間，世代交代を繰り返す．提案手法では，近傍個体生成数

を 100と設定し，同じく，10秒間，世代交代を繰り返す．

また，それぞれ 30回ずつ実行し，得られた最良個体の共

通コンタクト数の平均を求める．

表 4に実験結果を示す．蛋白質 33組の組合せについて

評価を行った．表 4から，33組中 24組で提案手法が良い

か，EOによる発見的解法と同じ共通コンタクト数が得られ

た．Sokolテストデータセット（表 1）の組合せでは，若干

の差はあるものの，両者ほぼ同じ結果が得られ，共通コン

タクト数は近差である．これは，Sokolテストデータセッ

トは残基数が少なく，大部分が類似する構造であるため，

EOによる発見的解法でも十分に良い最良個体が得られる

ためである．

次に，フラボドキシンに似た形状を持つ蛋白質のデータ

セット（表 2）の組合せでは，EOによる発見的解法の方

が提案手法と比較して良い最良個体が得られている．この

データセットは残基数が多く，また，6割～ 8割の連続構

造が似ているため，局所解が少ない．よって，解の探索が

早く進む EOによる発見的解法の方が有利であるため，EO

による発見的解法の方が良い最良個体を得られている．

最後に，クプレドキシンの形状を持つ蛋白質のデータ

セット（表 3）は，提案手法の方が EOによる発見的解法と

比較して大幅に良い最良個体が得られている．このデータ
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表 4 最良個体の共通コンタクト数の平均

Table 4 Average of Number of Common Contact of Best Solution

Protein A Protein B 提案手法 EO

1bpi 1knt 175 175

1bpi 2knt 180 177

1bpi 5pti 184 180

1knt 1bpi 175 175

1knt 2knt 187 188

1knt 5pti 175 175

1vii 1cph 57 53

2knt 5pti 179 174

3ebx 1era 185 185

3ebx 6ebx 199 199

6ebx 1era 170 164

1b00a 1dbwa 328 354

1b00a 1nat 369 372

1b00a 1dbwa 338 348

1nat 1b00b 344 352

1nat 1dbwa 328 364

1nat 4tmya 340 343

1qmpc 1b00b 342 340

1qmpc 4tmya 368 363

4tmya 1b00b 314 319

1b00a 1bawa 199 200

1b00a 1byoa 183 179

1b00a 1dpsb 293 279

1nat 1amk 281 216

1nat 1dpsb 300 290

1qmpc 2pcy 197 177

1qmpa 8tima 287 207

4tmya 1bawa 193 193

4tmya 1amk 234 205

4tmya 1dpsc 283 261

1bawa 1aw2b 193 138

1bawa 1b9ba 209 148

1bawa 1dpsb 218 198

セットも残基数が多く，また共通コンタクト数もフラボド

キシンに似た形状を持つ蛋白質のデータセット（表 2）と

比較して多い．ただし，部分的な構造が似ているため，局

所解に陥りやすい問題となっている．

6. まとめ

本論文では改良版 EOを用いた CMO問題の発見的解法

を提案した．提案手法は，（1）世代交代に改良版 EOを用

いる，（2）初期個体は動的計画法を用いて作成する，（3）

改良版 EOにおける状態遷移に即時移動戦略ではなく，最

良移動戦略を用いる，という 3つの特徴を持っている．提

案手法を実際に実装し，PDBj（Protein Data Bank Japan）か

ら取得した 25件の蛋白質立体構造データを用い，33個の

組み合わせにおいて，提案手法の評価を行った．評価実験

の結果，提案手法は 24組の蛋白質の組み合わせにおいて，

EOを用いた発見的解法と同等，また，評価の高い最良解を

求めることができ，CMO問題に対する新しい解法として

有効であることを示すことができた．これからの課題とし

て，初期個体の生成方法の工夫，また，突然変異によるア

ラインメント数の動的な増減などがあげられる．また，多

様性という観点では個体数がひとつであるのは限界がある

ので，複数個体を用いた手法などの検討なども必要である．
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