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第 3章では、本研究で使用する句境界検出のアルゴリズムを述べる。

第4章では、句境界検出の実験の方法と結果について述べる。

第 5章で、本研究の結論について述べ、今後の課題について考える。

⌒
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2 GA法 のアルゴリズム

GA法は、遺伝的アルゴリズムの名の示す通り、実際の生物の進化や
遺伝をモデルヽ ヒした最適化法で、特に組み合せ問題に有効な手法である。

2。1 実際の生物

実際の生物は図2に示すようなサイクルで生きている。

図2実際の生物のサイクル

Step l生存競争

Step 2淘汰

Step 3 J曜輌直
Step 4遺伝子の組み替え

Step 5突然変異
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このサイクルにより、種としてのパフォーマンスが向上するのである。

2。2 数学的モデル化

これを数学的にモデノ1/4ヒ したものが GA法で、図 3の ようになる。

図 3:GA法のアルゴリズム

Step O遺伝子の設定、初期集団の発生

Step l各遺伝子の環境への適応度の評価

Step 2 Step lの評価に基ずく淘汰

Step 3遺伝子の増殖

Step 4遺伝子の交鎖

Step 5突然変異

遺伝子の設定

初期集団の発生

環境への適応度の評価



ヘ

⌒

Step 6 Step lに戻る

このサイクルを世代と呼ぶ。

次に、各Stepについて詳しく説明する。

2。 2。l Step O遺伝子の設定、初期集団の発生

GA法では、遺伝子と呼ばれる記号列を用いて最適化を行う。まず、

対象の事象をどのように遺伝子に記号列化するか設定し、そのコーティ

ングの規則に従い、いろいろな個性を持った遺伝子の集合を発生させる。

各遺伝子は、基本的には同じ遺伝子型を持つが、細部の違いにより多

数の個性をもつ遺伝子が現れる。この遺伝子という内部表現が、組み合

わせ問題をコーディングしやすいので組み合わせ問題に適したアルゴリ

ズムと考えられる。

2。2。2 Step l各遺伝子の環境への適応度の評価

各遺伝子が与えられた環境に、どれだけ適応してるか評価する。この

評価を行う評価関数は、単なる記号列に過ぎない遺伝子と実際の事象と

を結びつけるもので、GA法で最も重要な役割を果たす。

2。2.3 Step 2評価値の評価に基ずく淘汰

Step lの評価に従い、次世代に生き残れる遺伝子を選ぶ。すなわち、

環境に適応していない遺伝子を除去する。(図 4)
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図 4:淘汰



2。2.4 Step 3遺伝子の増殖

Step 2に より、遺伝子数が減少するので、それを補うために遺伝子を

増殖させる。(図 5)

「      l
l      l
l      l
l      l
l      l

「
増殖した遺伝子  |

「

~ 
増殖した遺伝子     |

増殖した遺伝子

図 5:増殖

以上の操作のみでは、遺伝子の初期集団の最適値以上の評価を持つ遺

伝子は得られない。そのため、次の 2つの操作が重要な意味を持つ。

2。2.5 Step 4遺伝子の交鎖

遺伝子集団から特定の遺伝子対を選び、特定部位を入れ換える。(図

6)これにより、部分的に良い評価をもつ遺伝子から、より良い評価をもつ

た遺伝子が生まれる可能性がでて くる。

繭 軋 醐 Xi

図 6:遺伝子の交鎖

2。2。6 Step 5突然変異

遺伝子の記号列の特定部位を変化させたり、記号列をずらしたりする。

(図 7)これにより、突発的に良い評価をもつ遺伝子が生まれる可能性が

ある。
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1         点突然変異の例           |

フレームシフトの例

図 7:突然変異

l~

′、         2。 2.7  Step 6 Step l に5ミる

以上のサイクルを、ある回数行う。そして、最後に残つた遺伝子を近

似解と見な九

2。3 GA法 の特徴

・ 複数の遺伝子が、相互作用しながら最適解に収東するため、収束が

速く、これはSA法など、単一の点で最適化を行うアルゴリズムを

何回か行うこととは本質的に異る。

/― 、
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3 句境界検出のための GA法のアルゴリズム

3.1 アルゴリズム

以下に本研究で使用した、句境界検出のためのGA法のアルゴリズム

を示九 (図 8)

図 8:句境界検出のためのGA法

3。 1。l Step O遺伝子の設定、初期集団の発生

遺伝子を、入力時系列長の配列で表わし、句境界を正の数で、それ以

外を 1で表わすとする6(図 9)こ のコーディングの規則に従つて、初期

集団を生成する。

遺伝子の設定

初期集団の発生

入力との相似度の評価

低相似度の遺伝子の淘汰



トーーーーーーー 入力音声長

0  -1  -1  -1  -1  -l  C)  ‐1  -1  -1  -1  0  -1

コー ド化の例

図 9:遺伝子の設定

句境界

-1  -1

3。 1。2 Step l各遺伝子の示す句境界と、実際のピッチパタンとの相似

度の評価

遺伝子の示す句境界と、実際のピッチパタンとの相似度の評価関数と

してDP距離を定義する。これは、One― Stage DP・ 法で用いられる評価関

数を拡張したもので、遺伝子によつて句境界が指定されたとき、入力音

声のピッチパタンとテンプレートピッチパタンとを、句ごとに最小 2乗

誤差基準でDPマ ッチングしたときの2乗誤差の和である。このDP距
離が小さいほど、遺伝子の示す句境界と実際のピッチパタンとが似てい

ると考えられる。

また、ふつう、実際の音声は時間的に非線形に伸縮されて発声される

が、伸縮が極端に長すぎたり、短すぎたりすることは考えにくいので、DP
マッチングの時間的伸縮に制限を設ける。本研究での傾斜制限は[1/2～
2]で、これにより各句は、テンプレートピッチパタンの長さの1/2倍か

ら2倍までの時間的な非線形伸縮を許されることになる。

3。 1。3 Step 2前段の評価値に基ずく淘汰

Step lの評価値をもとに、劣悪遺伝子、すなわち実際のピッチパタン

にそぐわない句境界を示している遺伝子を除去する。評価値が小さいほ

ど良い評価なので、評価値の逆数に比例する確率で遺伝子を次世代に残

kk
′⌒
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、

ρ
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すとする。

3。 1。4 Step 3遺伝子の増殖

Step 2で減少した遺伝子を補充する。評価値の小さい遺伝子を優先的

に増殖させるようにする。

3.1。5 Step 4遺伝子の交鎖

⌒        遺伝子集団のうちの何割かの遺伝子を交鎖させる。交鎖させる遺伝子

と交鎖箇所は乱数で決定する。
|′ ¬

3。 1。6 Step 5突然変異

毎世代、幾らかの遺伝子に突然変異をおこす。

遺伝子の記号列の1点のみが変化する、点突然変異では時間伸縮の傾

斜制限のため、実際にはありえないような句境界を示す致死遺伝子を作

りやすいので、遺伝子の記号列が左右に幾つかずらす、フレームシフト

突然変異を用いる。

以上のサイクルを、あらかじめ決められた世代だけ繰り返す。

ρ        このサイクルの中で作られる遺伝子をすべて調べて、評価値の良い順

に、かつ独立な遺伝子を、句境界候補とする。

|ノ

′自口い`、
、

3。2 計算量

計算量は

O(遺伝子数 ×世代 ×入力音声長 ×テンプレートピッチパタン豹
である。

13
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4 GA法 を用いた句境界検出実験

4。1 実験環境

実験に用いた音声資料は、男性話者 1名 による自由発声連続音声 500

文章で、アクセント句を4505含む。その連続音声からの、ピッチ抽出に

はlag―window法 (自動抽出)を用いる。上記 500文章中400文章 (アクセ

ント句 36ol)の ピッチ周波数と差分ピッチ周波数との 1次結合を特徴量

としてベクトル量子化を行い、得られた2つのパタンを、テンプレート

ピッチパタンとする。

4.2 遺伝子数 と世代 と収東性の関係

GA法にはパラメーターとして、遺伝子数と世代の2つがある。この

2つのパラメーターを変化させたときの句境界検出率と誤検出率を調べ

る。また、そのさい遺伝子数による句境界候補全体の評価も調べる。

4。 2。1 実験方法

入カデータとして、50文章 (ア クセント句 326)を用いて、遺伝子数

10/20/50、 世代10/20/50の組み合わせ9通りについて、句境界検出実験

を行う。

4。2.2 結果の評価法

句境界検出率と誤検出率は、視察によつて与えられた句境界の±100msec.

以内に検出された句境界が含まれる場合を正解として、次式で算出する。

句境界認識率=
検出された句境界の正解の数~~視

察π■る句境界の総数

誤検出率=
検出された句境界の不正解の数

検出された句境界の総数

これを、それぞれの候補につき言十算し、もつとも良い句境界検出率、

候補全体の句境界検出率の平均、もつとも悪い句境界検出率の3つで評

価を行う。

15



4。 2。3 結果・考察

上の句境界検出実験の結果を表 1に示すじ遺伝子数と世代と句境界検

出率との関係では、遺伝子数と世代が多いほど検出率が良くなり、誤検

出が減るのが分る。計算量に比例する遺伝子数×世代がほぼ同じである、

遺伝子数 10本-50世代、遺伝子数20本-20世代、遺伝子数 50本×10

世代、の3つのデータに注目したときの結果を図 11、 12に示すЪ句境界

検出率の向上は、遺伝子数にあまり関係しないが、遺伝子数が多いほど、

誤認識が少ないことがわかる。これは、淘汰と増植の操作で、遺伝子数

が多いほど種々の遺伝子を次世代に残せる可能性が多いことによる影響

であると考えられる。次に句境界候補全体の評価を考える。(図 13)遺伝

子数が少なすぎると、ローカルミニマムに陥いり最適解に到達出来ない

ことがわかる。これも上記の理由と同様と思われる。また、遺伝子数に

関わらず収東は非常に速く、10世代程度で収束してしまい、それ以後の

反復は無駄であることもわかる。以上より、世代を増やすより、遺伝子

数を増やした方が良好な結果が得られることが分かる。

4。3 0pen dataと Closed dataの句境界検出実験

テンプレート作成に使用した400文章 (Closed data)と評価用の 100

文章 (Open data)の 句境界検出率を調べる。

4.3。1 実験方法

テンプレート作成に使用した400文章 (osed data)と 評価用の 100文

章 (Open data)の 句境界検出率を,遺伝子数 50本-10世代のGA法で

調べる。上の実験結果より遺伝子数50本 -10世代の組合わせを選んだ。

4。3.2 結果・考察

結果を表 2に示す。Open data/Closed dataと も、One_Stage DP法

を上回る句境界検出率をしめす。まだ、テンプレート作成に使用していな

いOpen dataの 方が良い結果をしめすことより、実験に使用したテンプ

レートピッチパタンが、アクセント句を良く代表していると考えられる。

4。4 100位 候補まで とつた ときの句境界検出率

候補を多めにとつたときの句境界検出率を調べる。

16
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句境界検出率

第 3位候補 第 10位候補

10J壁十ヽ 20獣 50獣 10J士十t 20雌 50獣

遺伝子数 10本

88.11%

77.72%

67.49%

87.66%

80.64%

73.31%

87.23%

79。 14%
71.52%

89.23%

65。 94%
44.17%

88.56%

72.44%

55.60%

89.23%

72.28%

55.38%

遺伝子数 20本

87.44%

83.18%

77.80%

87.89%

84.00%

80.26%

87.89%

85.42%

82.73%

89.01%

77.66%

63.45%

89。46%
79。 55%
67.26%

89.68%

81.74%

71.30%

遺伝子数 50本

87.66%

85.95%

84.30%

87.44%

86.47%

85。 20%

87.22%

86.17%

84。 75%

89.23%

83.67%

74.43%

88.78%

84.21%

76.68%

88.56%

84.89%

79:59%

One-Stage DP iE 86。 99%

誤検出率

第 3位候補 第 10位候補

101壁ft 20獣 50獣 10獣 20獣 50雌

遺伝子数 10本

22.42%

31.01%

38.34%

20.85%

26.90%

31.84%

22.42%

30.26%

43.95%

23.54%

38.45%

51.79%

18.34%

32.62%

43.94%

20.63%

36.34%

48.20%

遺伝子数 20本

20。40%
26.00%

31.39%

21.15%

25。 11%
28.92%

20.40%

24.51%

28.25%

17.93%

29.88%

42.60%

17.48%

28.07%

41.03%

15。92%
27.06%

37.89%

遺伝子数 50本

21.74%

24.58%

26。 90%

22.42%

24。 21%
26.45%

23.09%

24.66%

26.45%

16。 14%
25.51%

35。 65%

17.71%

25。 15%
33.40%

18.38%

25.29%

31.83%

One-Stage DP 法 21.77%

（‐　　　　″

最良の候補のみの句境界検出率/誤検出率

候補全体の平均の句境界検出率/誤検出率

最悪の候補のみの句境界検出率/誤検出率

表 1:遺伝子数、世代と句境界検出率との関係
17
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図 11:遺伝子数 、

data: 50(open)

GA110th〕

世代と認識率との関係 (抜粋)
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data: 50(open)

′
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opdP QЩ 3rdl

図 12:遺伝子数、

図 ■Othl

世代と誤検出率との関係 (抜籾
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図 13:遺伝子数と収束性との関係

遺伝子数 10本

遺伝子数 20本

遺伝子数 50本
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最良の候補のみの句境界検出率/誤検出率

候補全体の平均の句境界検出率/誤検出率

最悪の候補のみの句境界検出率/課検出率

表 2:Open dataと Closed dataの句境界検出実験

句境界検出率

第 3位候補 第 10位候補 One-Stage DP iE

Open data

87.17%

85.58%

83.96%

89。 27%
83.13%

73.89%

86.50%

Closed data

86.89%

85.02%

82.95%

89.14%

82.80%

73.95%

85.68%

誤検出率

第 3位候補 第 10位候補 One― Stage DP法

Open data

23.34%

26.07%

28.65%

18.14%

27.04%

36.28%

25。77%

Closed data

26.27%

28.91%

31.44%

20.35%

29。46%
38.88%

29.28%
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o Open data

e Closed data

Opdp GA43rd〕

図 14:Open data

GЦ 10th〕

とClosed dataの句境界検出率
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OpdP GJ〔 3rd〕

図 15:Open data

GAI■ Oth〕

とClosed dataの誤検出率
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4。 4。1 実験方法

50文章を遺伝子数 50本-10世代のGA法で、100位候補までとり、
3/10/30/100位候補までの句境界検出率を調べる。

4。 4。2 結果・考察

結果を表 3、 図 16、 17に示す。候補を増やすと、句境界検出率は向上
し、100位候補までとった場合、句境界検出率91.98%という高い数字が

得られた。しかしその反面、候補数が多くなるほど、句境界候補全体の

評価も悪くなり、ほとんどの句境界候補がOnestage DP法の結果を下
回る。つまり、候補を増やしても、良い評価の候補より、悪い評価の候補
が多く出てくるのである。今回は句境界の正解が視察により与えられて
いて、その正解と候補とを比べることにより検出率を算出しているので、
多くの候補の中より最も良い候補を選び出せるが、一般には候補の情報
のみで最終的な句境界候補を選ばねばならないので、候補数を増やすこ

とが、即、句境界検出率の向上にはつながらないと思われる。
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opdPGЦ 3rd)

図 16:

GAI■ Oth〕 GA130th〕   Gバ■00th)

100位候補までの句境界検出率
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OpdPGA43rd〕

図 17:

GЦ■Oth)Щ30th〕   GA1100th)

100位候補までの誤検出率
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句境界検出率

最良の候補のみの句境界検出率/誤検出率

候補全体の平均の句境界検出率/誤検出率

最悪の候補のみの句境界検出率/誤検出率

表 3:100位候補までの句境界検出率

3位候補 10位候補 30位候補 100位候補 One-Stage DP 法

句境界検出率

86。 79%
85.61%

83.96%

88.91%

82.38%

73.34%

91.27%

77.86%

60.14%

91.98%

66.58%

31.60%

86。 32%

誤認識率

21.69%

24.06%

26.65%

17.21%

26.24%

36.04%

14.38%

28.52%

46.93%

12.50%

36.94%

67.92%

25.00%
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結論

5。1 結論

GA法という最適化のアルゴリズムを利用することによつて、以前に

提唱されているOneStage DP法を上回る句境界検出率をあげることが

できた。しかし、たし力ヽ こ、句境界候補集合の中には、OneStage DP法

よりよい句境界検出率を持つ句境界候補がある反面、Onestage DP法 よ

りも悪い句境界検出率を持つ句境界候補がそれ以上に多くあらわれてし

まう。これは、本研究では触れていない、複数の候補からどうやつて最

終的な句境界候補を選出するかという問題にも、深 く関わつてくること

と思われる。

5.2 今後の課題

・ 複数候補からの最終候補選択の方法

本研究で:瀬虫れていないが、複数の句境界候補集団からどうやって

最も句境界検出率の良い候補を選ぶか?

・ 評価関数 DP距離の改良

評価関数をDP距離としたときの最適解が、One― Stage DP法であ

るので、DP距離を評価関数としたアルゴリズムが One― Stage DP

法より大幅にすぐれているとは考えにくい。DP距離と|ゴ虫立な特

徴量を用いて作成した句境界候補集団と照らし合わせて最終候補を

決定出来ないか?
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