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要約 : 日本の主要作物は米であり� その早期の病害検知は重要といえる� しかしその自動診断において� イ
ネは葉が細いため病斑を検知することは非常に難しい� 本研究では� 米にとって甚大な被害をもたらすいも
ち病を対象に� その検知手法を検討した� 具体的には� 先ず仮想水田空間を構築して画像を取得した� 次に
認識された背景といもち病を識別するパラメ�タの自動生成手法を開発した� この手法では形状特徴量を組
み合わせる遺伝的プログラミング �GP� を導入し� そのアルゴリズムの改良� 性能評価を行った�
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�� 緒 言

稲作にとって自然災害以外での主要被害は� いもち病�
紋枯病� 虫害 �ニカメチュウ� ウンカなど� によるもので
ある+�� 特にいもち病は昭和 0*年から平成 +0年では� 年
間平均 ,0+,//*トンの被害を与えており� 病虫害の中で 0

割弱を占めている �図 +�� 従って� これに対する早期検
知�防除が非常に重要と言える�
いもち病とは� いもち病菌の寄生によって起きる病気で
ある,�� 胞子によって空気感染し� 特に気象条件によって
感染は大きく左右され� 気温と降水が重要な要素となる�
イネの品種によっても発病に違いがあり� コシヒカリなど
が最も弱く� 日本晴� 五百万石などは中程度� みほひかり�
ヒメノモチ� ヤシロモチは強い� いもち病は様�な生育ス
テ�ジにおいてイネの各部位に発生し� その発生の部位に
より� 苗いもち� 葉いもち� 穂いもちなどがあるが� 特に
葉いもち病の検知が重要である� 葉いもちは病勢が進展し
てからでは十分な防除効果を得るのが難しくなるので初期
対応が不可欠といえる�
これまで我�は� 共生型社会の実現を目指し� 精密農法
や街路樹管理を想定した植物の自動診断技術を検討してき
た-, .�� 特にアクティブセンシングを想定し� OpenGLを用
いた汎用型の -次元コンピュ�タグラフィックシミュレ�
ションシステム �以下� -DCGシミュレ�タ� を構築して
仮想空間上で植物の認識を行った/�� 今回は仮想空間上で
イネを対象とした植物病害の検知を検討する� 特にイネは
葉が細いことに加え� イネ群落を対象とした画像認識は非
常に複雑で難易度が高いため� 葉� 土� 病斑部の識別器の
構築は大きな課題といえる�
以上より本論文では� イネ群落におけるいもち病認識を
最終目標に� 画像認識された土�いもち病斑画像から形状
情報に着目した識別器の自動生成手法を開発する� 具体的

には� 形状特徴量を組み合わせる遺伝的プログラミング
�以下� GP�を導入し�そのアルゴリズムの改良�識別性能
評価を行った�
なお� 近年コシヒカリ新潟 BLのようにいもち病に耐性
のある品種が開発されているが� 病虫害も常に進化するた
め�今後も植物診断の重要性は変わらないと考える�また�
いもち病に関しては各県で発生予察業務が整備されてい
る� いもち病の発生予察の方法としては� 病害虫防除所の
職員による巡回調査とイネの生育状況調査のほか� アメダ
ス気象デ�タの利用による感染好適日の判定� シミュレ�
ションなどの方法がある� 本研究の技術はこの職員や農家
による巡回調査に代替するものであり� 将来的には現在研
究開発が進められているアメダス気象デ�タを用いた発生
予想シミュレ�ションなどと組み合わせることを想定す
る�

�� 形状特徴量と遺伝的プログラミング
本章では� ラベリング後のいもち病斑部と背景 �土� の
識別に用いた形状特徴量と GP� 改良した GPについて説
明する�

� 形状特徴量
画像認識とは� ,値画像から連結した画素に同じ番号を
つけるラベリングを実施し� 抽出されたオブジェクトの大
きさや形状情報 �形状特徴量� を用いて識別することを指
す� 本研究で検討した形状特徴量は次の /つであり� 特に
正規化 ,次重心モ�メント� 円形度� Heywood diameter

を式�に示す� これらは一般的に用いられる形状特徴量
である� 本論文では� 以下の P+�P/を基本パラメ�タと呼
ぶこととする�
P+ : 実面積 �オブジェクトの画素数�
P, : 正規化 ,次重心モ�メント ��式参照�
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P- : 周囲長 �オブジェクトの輪郭線の画素数�
P. : 円形度 �形状の複雑さの指標� �式参照�
P/ : Heywood diameter ��式参照�
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なお� m**は面積� M*,�M,*は注目オブジェクトの ,次
重心モ�メントを指す0, 1��

� 遺伝的プログラミング
基本パラメ�タを組み合わせてより識別能力の高いパラ
メ�タを自動的に構築できると� 診断システムの高度化に
つながる� そこで� 複数の基本パラメ�タを組み合わせる
手法として� 本研究では GPを用いた手法を導入した� GP

とは遺伝的アルゴリズム �以下� GA� と同じく� 自然淘汰
と遺伝子変異の仕組みを構造的表現 �グラフ構造�木構造�
プログラム� 分野に応用した手法である� GAと同様の進
化の機構を用いて構造表現を自動的に生成することを目的
とする� すなわち� GPは GAの遺伝子型を拡張して構造
的表現を扱えるようにしたものである2��
本研究では� 一般的な数式が木構造で表現できることか
ら� GPで基本パラメ�タを組み合わせて数式表現し� 識
別能力の高い新たなパラメ�タを作成する� この作成され
たパラメ�タを GPパラメ�タと定義する� これにより�
事前に知識がなくても診断に適した識別器を自動生成する
ことが可能である� 数式表現には ,分木と呼ばれる各節か
ら出る枝が ,本以下のものを使用する� 数式の木構造表現
の例を図 ,に示す� これは�式と等価である�

a��b�c��d �
図 ,の丸は nodeを表し� 末端の nodeである leafを変
数名とし� leaf以外の nodeを演算子とすることにより�
数式が ,分木で表現できる� また遺伝子深さ �D.G.� を深
くすることで� より複雑な数式を表現することが可能とな
る�
本研究では次の方法により GPを実現した�
+� 遺伝子 : 木構造表現した数式

,� 世代交代方法 : エリ�ト主義戦略を基本とする GA

と同様のもの
-� 交叉方法 : 任意遺伝子深さにおける一点交叉
.� 適応度 : カテゴリ�間の識別指標 �Distinction In-

dex, 以下 D.I.� �後述する�式�
leaf以外の nodeでは四則演算か� べき乗指数 �本研究
では�+� ,� -� *./� *.--� のいずれかをとる�
図 -に一般的な GPのフロ�チャ�トを示す� 図 -の遺
伝子オペレ�タの作用において� 図 ,に示したランダムな
node iで交叉�突然変異が行われる� 交叉とは� 選択した
,遺伝子の部分木を node iで入れ替えることを示し�突然
変異とは� ランダムに nodeや leafの値を変更する操作を
意味している�

� 多様性に着目した遺伝的プログラミング
これまでの研究で GPは一定回数の世代交代を経ると構

図 + イネ病虫害の内訳 �S 0*	H +0の平均�+�
図 , 数式の木構造表現の例

図 - GPのフロ�チャ�ト
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造がよく似た遺伝子に探索集団が占有されてしまい� 新し
い遺伝子構造を持った個体が生成されにくくなる傾向があ
ることが分かった� この状態になると� 突然変異機能に
よって高い適応度を持つ遺伝子が偶発的に出現することを
期待するしかなかった� この問題を改善するために� 本論
文では探索集団の多様性に着目して各遺伝子構造を監視
し� その均一化情報を感知すると探索集団を大きく更新す
る GPアルゴリズムに改良した� これを SGRV_GPとし�
これによって作成された識別パラメ�タを SGRV_GPパ
ラメ�タと定義する�
本研究では� 探索集団の最良遺伝子と他の遺伝子の遺伝
子間距離 �ノ�ド間相違度� の総和を� 多様性値と定義し
た� 探索集団の多様性値を�式に示す�

V� +

N�+
��
�

���
���	
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ここで探索集団において� gmax : 最大適応度を持つ最良
遺伝子� gj : gmax以外の遺伝子とする� また� N : 探索集団
の遺伝子数� ���	
� �� : gmaxと gjとのノ�ド間相違度と定義
する� すなわち� gmaxを基準として他の遺伝子 gjがどれだ
け違うのかを求め平均したものである� 従ってこれは最良
遺伝子 gmaxに対する探索集団の平均距離を示し� �式が
大きければ解候補が解空間に広がっていることを示し� 逆
に小さければ最良遺伝子 gmax付近に探索集団が収束して
いることを示す�
図 .に SGRV_GPのフロ�チャ�トを示す� SGRV_GP

は� 先ず初期集団を設定条件 �遺伝子数や遺伝子深さ� に
基づき� 入力した基本パラメ�タを組み合わせて数式を構
築する�次に初期集団に含まれる各遺伝子に対して D.I. に
よる適応度評価-, .�を行ってソ�トし� 更に初期集団の多
様性値を算出する� この適応度評価の結果に基づき� 選
択�淘汰� 交叉などの遺伝子操作を実行し� 次世代の探索
集団を作成する� このように適応度評価に加えて多様性値
を算出し� もし多様性値が一定世代に亘って設定した基準
より小さな変化であったら探索集団が均一化しているとみ
なし� 少数の優良遺伝子を除いて集団を更新する� また均
一化していなければ遺伝子操作により集団の世代交代を行
う� 本研究では /世代に亘り多様性値が ,�以内の変化で
あれば� 優良遺伝子 ,個を除き� 他の個体はランダムに作
成し直して集団を更新することとした� この操作を� 終了
条件を満たすまで続け� 準最適解を探索する� 遺伝子数を
+,***�世代交代回数を,**�遺伝子深さ/とし�GPとSGRV_

GPの終了判定は設定世代交代回数を満たすか� 十分大き
な適応度 �D.I. が /より大� になったかで判断した�

�� 実 験 方 法
� 仮想水田空間の構築
これまで構築した -DCGシミュレ�タ/�を改良し� 仮想
水田空間を構築した �図 /�� 基本構成要素は� 仮想空間�
植物オブジェクト� ロボットマニピュレ�タ� カメラセン
サである� 仮想空間では白色�平行光源を設定した� 植物
オブジェクトはXfrog �greenworks社� を用いてイネオ
ブジェクトを作製し� -Dフォ�マットコンバ�タ� Poly-

Trans �Okino Computer Graphics社� で C-codeに変換
してシミュレ�タに組み込んだ� OpenGLではカメラの視
点�注視点を設定できることから� エンドエフェクタにカ
メラセンサを想定した機能を付加した� カメラセンサから
は RGB画像を取得することが可能である�
また実際の水田の土やいもち病の画像を仮想空間にテク
スチャマッピングで導入した� テクスチャマッピングと
は� -DCGで物体の表面の質感を表現するために画像を貼
り付けることを指す� 任意の曲面を実現できる長方形オブ
ジェクトを用意し� これに実際の葉いもち病画像をマッピ
ングした� いもち病画像は葉以外を表示させないように�
通常の RGB情報以外に a値をフォトショップエレメント
�アドビ社� で与えた� a値は透過度情報を示し� 完全な透
明から不透明まで設定することができる� この情報を用
い� OpenGLの aテスト機能を使用して葉以外は透過させ
た�イネオブジェクトを /本で +株とし� /株用意した�そ
の中央の株のうち +本のイネオブジェクトの葉 +枚にいも
ち病画像をテクスチャマッピングで貼り付けた �図 /�� 今
回慢性型葉いもち病を対象とした� 葉いもち病画像は宮城
県病害虫防除所から提供していただいた�

� アクティブセンシングによる画像取得と前処理
イネ群落内のいもち病検知は非常に難易度が高いため�
本研究ではいもち病を持つイネ株に着目できたことを前提

図 . SGRV_GPのフロ�チャ�ト
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に� その中央付近にカメラセンサの注視点を固定した� 極
座標系において仰角 *�2*� 3*�の場合に方位角 qを ,*�ず
つ変化させてカメラセンサの位置と姿勢を能動的に推移さ
せるアクティブセンシングを行い� -0枚の画像を取得して
いもち病斑部の検出をシミュレ�ションした� カメラセン
サの姿勢は位置と注視点から自動的に決定される� ズ�ム
は着目するイネ株が大半を占め� 隣接するイネの影響は受
けてもその割合が小さい近接からのセンシングを想定して
設定した�
図 0はいもち病認識アルゴリズムの前処理を適用した例
である� �a� はカメラセンサから取得した RGBカラ�画
像であり� 円内にいもち病を視認できる� �b� は G成分抽

出後� 画像反転� メディアンフィルタ処理1�� 画像補正� 面
積によるノイズ除去を行った後の画像である� この時点で
白画素には葉以外の背景である土と病斑部などが含まれて
おり� 非常に識別が困難であることが分かる� 本研究では
これらから病斑部を抽出しやすくするために� 開口背景除
去処理を提案し実施した� 開口背景とはカメラ画面から切
れた白画素グル�プを指している� その結果が �c� であ
る� この時点でも病斑部と� 葉と葉に囲まれた土が認識さ
れている� 本論文では �c� のような処理画像 -0枚を対象
に� 病斑部と背景 �土� の識別を検討した�

� 評価方法
構築した識別器の評価にノンパラメトリックな手法であ
る全標本学習法 �以下� R�法� と� 相互較正した分割学習
法 �以下� H�法� を使用した3�� R�法は全サンプルを学習
標本とテスト標本に使用して誤り割合を算出するものであ
る�以下� R�法で算出した誤り割合を PeRとする�次に H�
法は� 学習標本とテスト標本を入れ替えて平均し� 誤り率
を求めるものである� 学習標本で分類器を設計し� テスト
標本でテストする際に求められる誤り率をP«eH�a�とする時�
�式で誤り率を求める �K : 試行回数��

P«e�
+

K
�
�

���
P«eH�a� �

本研究では� ランダムに学習標本とテスト標本に ,分割
して評価し� この操作を +,***回繰り返した平均値を誤り
割合として算出した� 以下� H�法で算出した誤り割合を
PeHとする�
また� GPの性能比較には� 適応度でもある D.I.も使用
した ��式�� D.I.はカテゴリ�間の分散も考慮した識別指
標の一つであり� 計算量が PeHなどと比較して少ないた
め� 簡易指標として用いられる-��

D�I��
����	 
����	 
�


����	 
��
�
��	 


�

ここで� ���	 
� �
�
��	 
はそれぞれのカテゴリ� wiにおける平

均と分散を示している-��
具体的には� 識別するカテゴリ�は ,つであり� w+ : 前
処理後に抽出されたいもち病斑部� w, : 背景 �土� に該当
する� -0枚のアクティブセンシング画像からラベリングさ
れたいもち病斑部 -*個� 背景 �土� 画像 12個がそれぞれ
抽出でき� これより P+	P/の各形状特徴量� 更には P+	
P/を用いて GPパラメ�タと SGRV_GPパラメ�タを算
出し� D.I., PeR, PeHで評価した� すなわち� 上記の���	 
� �

�
��	 


は P+	P/, GPパラメ�タ� SGRV_GPパラメ�タの� w+

と w,の平均と分散をそれぞれ示している�

�� 実 験 結 果
� 形状特徴量による識別結果
先ず� 基本パラメ�タの識別結果を表 +に示す� P+� P,�

P-� P/はほぼ同様の識別能力を有しており� P.だけ識別能
力が低かった� PeH, PeR双方より P+が一番識別しやすいと
考える�全体的に PeHでは識別誤差割合は .*�前後より大

図 / 仮想水田空間

図 0 いもち病の画像取得と前処理

遺伝的プログラミングを応用したいもち病認識パラメ�タの自動生成 105



きく� 既存の形状特徴量のみでは識別能力が低いことが判
明した�

� GPと SGRV_GPの性能比較
次に� 上記の形状特徴量を GPで自動的に組み合わせた
数式 �GPパラメ�タ� を示す� �式は従来の GP� �式は
SGRV_GPで自動生成された数式である�
また� 探索時における適応度の向上値 D D.I.e�fと多様性
値��式�の推移を示したものを図 1に示す�ここでDD.I. e�f

とは� 各世代の遺伝子集団における最良遺伝子と� 初期遺
伝子集団における最良遺伝子の適応度の差と定義した� 図
1 �a� より� SGRV_GPは常に多様性値を監視し� 探索集
団が均一化すると集団を再構築するため� 多様性値が周期
的に大きく変動している� この機能に連動し� 適応度の向
上値 D D.I.e�fは世代交代回数に従って上昇していた� これ
に対して従来の GPでは� ある程度遺伝子操作が終わると
探索集団の多様性値は一定値に収束して似たような遺伝子
グル�プになるため� D D.I.e�fは SGRV_GPと比較して向
上していないことが分かった �図 1 �b���
最終的に得られた最良遺伝子の適応度 D.I. と各識別誤

差割合の比較を示したものが表 ,である� D.I. は識別誤差
割合と完全な線形関係ではないが�基本的に D.I. が大きい
ほど識別誤差割合も小さく� SGRV_GPでは� PeHで +*�
強の識別誤差割合になった� このことから性能が向上して
いたと考える� コンピュ�タのスペックにも依存するが�
探索時間において� 多様性値を計算する分 SGRV_GPの
方が GPよりも時間がかかるが� 現在の遺伝子深さ� 遺伝
子数であれば大きな差は無かった�

��� ������ �� ��� ��	�

��� �� 
�
�

P-�P.��P+�P.�P,
,��,P-�P+�P/�	

P,
,�P+�P-�P.��P,�P/��P+�P,	

�

� 画像処理結果例
SGRV_GPパラメ�タを識別器として実際に正しく抽

出されたいもち病斑部の識別結果を ,例示す �図 2�� �a�
が認識前の画像であり� �b� が正しく病斑部が抽出された
識別結果の例である� この例からも分かるように� 似たよ
うな大きさや形状を持つ病斑部と背景 �土� が識別されて

いることが分かる� 病斑部が背景 �土� と誤認される場合
は� センシング時に病斑部が葉に隠れて形状全体が視認で
きない場合だった� 逆に背景 �土� がいもち病と誤認され
る場合は形状がよく似ており� SGRV_GPパラメ�タの識
別性能の限界によるものであった�

�� 結 言

本論文では仮想水田空間を構築し� アクティブセンシン
グを行って� イネ群落を対象としたいもち病検知を検討し
た� 特に GPを導入した形状特徴量の組み合わせによる識
別能力の高いパラメ�タの自動生成手法を提案し� いもち
病斑部と背景 �土� の識別を行った� 加えて従来の GPを
改良して多様性値に着目した SGRV_GPを開発し� 識別

表 + 基本パラメ�タ �形状特徴量� による識別結果

図 1 SGRV_GPと GPの適応度向上と多様性値の推移

表 , 各識別パラメ�タの評価比較
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パラメ�タの性能向上を実現した� 本シミュレ�ションで
は +*�程度識別誤差割合が減少していた� SGRV_GPの
有効性を示せた点より� 本アルゴリズムは様�な分野に応
用できると考える�
今回構築した手法はいもち病を持つイネ株を中心とした
近接からのセンシングに対応していると考えるが� 直ちに

現場で活用できる程完成度の高いものではない� 今後の課
題としては病斑部位置� 圃場条件� 病害ステ�ジなどを考
慮した条件下でのセンシングと識別を実現する必要がある
と考える�

謝辞 : 画像を提供していただきました宮城県病害虫防除所
�辻 英明様� に厚くお礼申し上げます�
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Automatic Generation of Rice Blast Recognition

Parameter Adapting Genetic Programming
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Summary : The principal crop in Japan is rice and the early detection of disease is very important.

However, because the leaves of the rice plant are very thin, it is extremely di$cult to detect symptoms

in an automatic diagnosis for plant disease. This study examined techniques for detecting rice blast,

which causes serious damage to rice. Specifically, a virtual rice field was constructed and images were

acquired first. Next an automatic generation technique for parameters that distinguish between

recognized background and rice blast was developed. Genetic programming (GP) that combines shape

features was introduced into this technique, and improvement and performance evaluation of the

algorithm were carried out.

Key words : Genetic programming, Plant diagnosis, Rice blast, Virtual space, Image recognition
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