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１ まえがき  

近年の半導体デバイス開発・製造において，

微細化や開発期間の短縮要求により，開発初期

段階の歩留りの低下が問題となっている[1]．

歩留り改善手法として，カスケードTMRの適

用が考えられる[2]．文献[3]では，与えられたス

テージ数を持つカスケードTMRに対して，信

頼度とコストのトレードオフを考慮した最適

構成探索法が示されている． 

本研究では，ステージ数を任意に変更できる

状況を想定し，可変長遺伝的アルゴリズムを用

いたカスケードTMRの最適構成探索について

検討する．コストと信頼性のトレードオフを考

慮した評価関数を用いて探索を行い，その有効

性を示す． 

 

２ カスケードTMR  

2.1 カスケードTMRの概要 

カスケードTMRとは複数の3重冗長構成

(Triple Modular Redundancy : TMR)を直列に接

続したシステムである．図1(a)に，パイプライ

ンプロセッサの各ステージにTMRを適用した

カスケードTMRの構成例を示す．ステージ数

をnとする．各ステージの入出力は3本に複製さ

れ，あるステージの3本の出力が次のステージ

への入力となる．なお，最終出力としては，高

い信頼度のボータによる多数決結果が出力さ

れるものとする． 

各ステージの内部構造として，図1(b)に示す

12種類の構造を考える[3]．ステージ内のモジ

ュールは基本的に3重化される．各モジュール

の出力に基づいて，ボータvによって多数決が

行われステージの出力が決まる．構造1，2及び

3では，モジュールは1個だけであり，TMR構成

とはなっていない．構造4，5及び6ではボータ

を1個，構造7，8及び9ではボータを2個使用し

ている．構造10では，モジュールの結果を多数

決処理せずにそのまま出力する．構造11では全

てのモジュールの多数決結果を複製し出力し

ている．構造12は，3個の異なるボータによる

多数決結果を出力する． 

 
図1. パイプラインプロセッサに対する 

TMRの適用と各ステージの構造 

 

2.2 カスケードTMRにおけるテストエスケ

ープと評価尺度 

各モジュール，ボータに対して，出荷前にテ

ストが実行されるが，テストにおいて故障が見

逃される可能性がある．見逃された故障によっ

て出荷後に出力が誤るチップをテストエスケ

ープチップと呼ぶ． 

 本稿では，カスケードTMRシステムの評価

尺度として，欠陥レベル ( DL: Defect Level) と

良品１チップあたりの面積  (APY: Area Per 

Yield) を用いる．欠陥レベルは，信頼性に関す

る尺度であり，出荷されたチップ100万個あた

りのテストエスケープチップ数として求まる．

良品１チップあたりの面積は，コストに関する

評価尺度であり，チップ面積を歩留りで割る事

で求まる． 
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3 カスケードTMR に対する可変長 

遺伝的アルゴリズムを用いた構成探索 

3.1 可変長TMRの概要 

 パイプラインのステージ数nを任意に変更で

きる状況を想定し，可変長遺伝的アルゴリズム

を用いて構成探索を行う．以下に，本稿で用い

た可変長遺伝的アルゴリズムを示す． 

はじめに，親集団の遺伝子をランダムに100

個生成する．ステージ数はn =10~50の範囲とし

た．これらの親集団の遺伝子に対し，以下の評

価関数に基づいて評価値を求め，遺伝子を降順

にソートする．  

𝒇𝒖𝒏𝒄𝒇𝒊𝒕𝒏𝒆𝒔𝒔 =
𝟏

𝑨𝑷𝒀𝒄𝒉𝒊𝒑+𝜶･𝑫𝑳𝒄𝒉𝒊𝒑･𝒍𝒐𝒈(𝑫𝑳𝒄𝒉𝒊𝒑)
. (1) 

評価値に基づいて，上位10個の遺伝子をエ

リート選択する．次に，60個を多項交叉によっ

てから生成する．ここで，異なるステージ数の

遺伝子同士の交叉を行う場合，長い遺伝子の方

を短い方の遺伝子に長さを合わせるという手

法をとっている．さらに30個の遺伝子を新しく

ランダムに生成する．次に，1個の遺伝子に対

して1箇所の突然変異を行った．これらを100世

代分繰り返す．  

 

3.2 実験結果 

 与えられた欠陥密度d，故障検出率f，ボータ
1個のチップ全体に対する相対面積Avに基づい

て評価関数を設定し，評価を行った． 

図2に，d = 0.5 , f = 0.99 , Av = 0.00001 とした

場合の，探索中の最良の遺伝子に対するステー

ジ数nと評価値を示す．世代数が上がるにつれ

て，評価値は上昇し，ステージは下がっている

ことが分かる． 

 図3に，図2と同じ探索における，最良の遺伝

子に対する欠陥レベルと良品１チップあたり

の面積を示す．世代数が上がるにつれて，欠陥

レベルは下がり，良品１チップあたりの面積は

少しずつ上がっている． 

図4に，欠陥密度を 0.1 , 0.2 , 0.5 , 1.0 , 2.0 , 5.0 ,  

10.0 と変化させ，その時の欠陥レベルと良品

１チップあたりの面積を比較したグラフを示

す．欠陥レベル及び良品１チップあたり面積と

も，欠陥密度が下がるにつれ，全体的に低下し

ていることが分かる． 

 

４ まとめ 

本研究では，カスケードTMRのステージ数

が可変長である場合について，可変長遺伝的ア

ルゴリズムに基づく構成探索を適用した．今後，

遺伝的アルゴリズムのパラメータのチューニ

ングを行い，より良い構成の探索を進める予定

である． 
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図2. 各世代の最良の遺伝子に対するステ

ージ数と評価値 

(d = 0.5 , f = 0.99 , Av = 0.00001) 

 

図3. 各世代の最良の遺伝子に対する欠陥レ

ベルと良品１チップあたりの面積  

(d = 0.5 , f = 0.99 , Av = 0.00001) 

 

図4. d = 0.1から d =10まで変化させた場合

の，欠陥レベルと良品１チップあたりの面積  

( f = 0.99 , Av = 0.00001) 
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