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あらまし  近年，再構成可能なシステムを用いた動的最適化技術に注目が集まっている. 我々は, 九州大学にて 
 研究されている SysteMoprhという適応型動的最適化技術の概念を用い, その応用システムの研究を行っている. 
  本論文では，SysteMorph概念を検証する IPFlex社 DAP/DNAプロトタイピングの実装方法について述べる.  
 また, 我々が提案するオンライン・プロファイリング手法と, DAPDNAオンライン合成実装方法について紹介 
 する. 
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Abstract  Dynamic optimization for software and hardware is gaining the attention of computer system researchers. We are 
researching application system for SysteMoprh technology.  SysteMoprh is Dynamic Optimization technology in Kyushu 
University. The Paper discusses SysteMoprh prototyping on DAP/DNA for the evaluation of SysteMoprh concept. 
Keyword  dynamic optimization, reconfigurable computing, online profiling, online synthesis 
 



 

 

1. はじめに  
近年 , コンピュータシステムを構成するハードウェ
アやソフトウェアを動的に最適化する技術が注目され

ている . 動的な最適化により , システム運用中のシス
テムの実態に応じたシステム特性（性能 , 消費エネル
ギー）の最適化が可能になる . さらに , システム開発
時の最適化作業を簡略に行い , システムを使用しなが
ら徐々に最適化していくことで , システムの開発期間
やコストの低減も可能になる . 
 近年の半導体技術の進歩による回路規模の増大やシ

ステムの複雑化により , 特にシステム LSI などの組み
込みコンピュータシステムでは , 開発コストや期間の
短縮と同時に , 最適化による高性能化や低消費エネル
ギー動作も重要視されるようになってきた . 
 動的最適化には , システムを運用することで初めて
得られる情報を用いてシステムを最適化できる為 , 入
力に応じて最適なシステム形態をとるようなシステム

の実現が可能である . 例えば , 携帯端末などの組み込
みシステムでは , 製品出荷後にユーザーの利用状況に
応じた動作性能や消費電力の動的最適化が考えられる . 
 しかしながら , 動的最適化には克服すべき課題も少
なくない . システム運用中に最適化を行うには , 出来
る限りそのシステムの本来の動作に影響を与えないよ

うに最適化を実現しなければならない . また , システ
ムの動作中に最適化が可能なポイントを特定し , 最適
化方法を決定しなければならない . さらに , 最適なシ
ステムへ再構成する機構も予め組み込まれている必要

がある . このような動的最適化可能なシステムについ
て , 我々は SysteMorph[1][2][3]を適用し , その応用シ
ステムの実装と評価を行う . 
 近年 , 注目されているリコンフィギュラブル・コン
ピューティングにおいて , FPGA(Field Programmable 
Gate Array)や PLD(Programmable Logic Device)等の再
構成可能ロジックを用いて , アルゴリズムの全体また
は一部を論理回路として実装することで ASIC の長所
である高速性を実現できる . さらに , 再構成可能ロジ
ックは回路構成を変更することができるので , ソフト
ウェア実装の特徴である柔軟性をも実現することが可

能となる . 我々は , プロセッサおよび再構成可能ロジ
ックを搭載したシステムにおいて SysteMorph を実現
する技術研究に取り組んでいる .  
 本 論 文 で は , IPflex 社 の DAP/DNA[4]に お け る
SysteMorph プロトタイピング実装方法について紹介
する . DAP/DNA は DAP(Digital Application Processor)
と呼ば れ る RISC プロセッ サと , DNA(Distributed 
Network Architecture)と呼ばれる動的に再構成可能な
演算ユニットがマトリクス状に配置されたアクセラレ

ータから構成されるダイナミック・リコンフィギュラ

ブル・プロセッサである . DAP で実行されるアプリケ
ーションのオンライン・プロファイル情報から高頻度

で実行される命令パスを検出し , オンラインで DNA
構成情報を生成する . 高頻度で実行される命令パスの
論理を , 高速動作可能な専用回路へ動的に再構成でき
る DNA で実行する . これによりシステム全体の性能
を動的に最適化する SysteMorph の検証を行っている . 
本論文では , IPflex 社 DAP/DNA ダイナミック・リコ
ンフィギュラブル・プロセッサにおいて SysteMorph
のオンライン・プロファイラ技術と動的最適化技術を

適用した . 4 章でオンライン・プロファイラ実装方法に
ついて述べ , 5 章でオンライン・ハードウェア構成情報
生成（DNA ハードウェア構成情報）について述べる . 
また , 今回実装したオンライン・プロファイラ手法
について NET 法 [5]と比較して紹介する . 

 

2. SysteMorph 技術について  
SysteMorph とは , 主にプロセッサ・ベース・システ
ムにおいて , 対象とするアプリケーション・プログラ
ムのプロファイル情報に基づいて , 当該アプリケーシ
ョンを実行中に  
 ・ソフトウェア (当該アプリケーション・プログラム      
のオブジェクト・コード ) 
 ・命令セット・アーキテクチャ（当該アプリケーシ

ョン・プログラムを実行しているプロセッサの命令セ

ット・アーキテクチャ）  
 ・ハードウェア当該アプリケーション・プログラム

を実行しているプロセッサおよび周辺ハードウェア）

のモードならびに構成を変更 (morph)して , その性能 , 
消費電力 , 消費エネルギーを最適化する , すなわち
Feedback-Directed Dynamic Software / Instruction Set 
Architecture / Hardware Co-optimization 技術である．
（図 1 参照）  

  

SysteMorph
Software

Target
Program

SmartHardwareSmartHardware

SysteMorph
Software

ISA Instruction Execution

Target
Program

SmartHardwareSmartHardware

Instruction 
Execution

Binary
Translation

Hardware
Reconfiguration

Profiling

ISA
Redefinition Mode

Control

SysteMorph
Software

Target
Program

SmartHardwareSmartHardware

SysteMorph
Software

ISA Instruction Execution

Target
Program

SmartHardwareSmartHardware

Instruction 
Execution

Binary
Translation

Hardware
Reconfiguration

Profiling

ISA
Redefinition Mode

Control  

 
      図１  SysteMorph の概念  
 
本技術により，システム LSI の設計期間の短縮化，
システム LSI の寿命の長期化，ならびに，システム LSI



 

 

運用時の性能，消費電力，消費エネルギーの最適化を

狙うことが可能になる . 
SysteMorph はリコンフィギュラブル・コンピューテ
ィングとは異なり , ランタイムにハードウェアおよび
ソフトウェアを動的に最適化する . 

 

3. DAP/DNA の構成について  
SysteMorph プロトタイピングのプラットフォーム
に用いた IPflex 社の再構成可能コプロセッサ・システ
ム DAP/DNA(Digital Application Processor/ Distributed 
Network Architecture)について述べる . 
 DAP/DNA は IPflex 社独自プロセッサコアを含んだ
DAP と再構成可能ロジックの DNA に分かれている . 
全体の概略ブロック図を図 2 に示す . 
 DAP の構成は次の通りである . 
  ・ 32 ビット RISC プロセッサ (レジスタ , メモリ , 
    I/O バス幅が 32bit) 
    DNA 処理命令やコンフィギュレーション

情報を変更するための命令が搭載されてい

る . 
・ 命令キャッシュ８K バイト  
・ データキャッシュ８K バイト  
・ 可変長命令フォーマット (1ハーフワード 16bit, 

1～3 ハーフワード構成 ) 
・ 1 命令 1 クロック , 動作周波数 100MHz 
・ アドレス空間４G バイト  
 

DNA の構成は次の通りであり , ３つのセグメントに
分けられている . 
  ・ エレメント  

演算や遅延などを行う基本要素 144 個が配
置されている (表 1 参照 ). 

・ コンフィギュレーション RAM 
 DNA３面分のハードウェア構成情報を保持  
 可能であり , DAP により制御される .  
・ 入力バッファ , 出力バッファ  
 DAP とのデータ交換用バッファを 4 系統  
 もっている . 
・ 内部バス  
・ 動作周波数 100MHz 

DNA マトリクスは演算器同士を接続してパイプラ
イン構成としたデータパスを形成したり , 演算器の間
の配線や演算内容を変更して様々な論理回路を実現す

ることが出来る . 
 
        
 

 

 表 1 エレメント表  

エレメント名 処理 個数
LD データ入力 4
ST 算術演算（乗算なし）とデータ出力 4
LDA/STA DNAバッファとマトリクス間のデータ転送用アドレス生成 4/4
BLA/BSA 外部メモリとDNAバッファ間のデータ転送用アドレス生成 4/4
RAM データ保持, 参照用メモリ（32bit × 2Kword) 6
SMA 算術演算（乗算なし） 62
AMAM 算術演算（16bit × 16bit 乗算あり） 12
DEL データフローの遅延制御 44

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
   図 2 DAP/DNA 概略ブロック図  
 

4. オンラインプロファイリング  
オンライン・プロファイリングは，アプリケーショ

ンの振舞いに関する情報をその実行中に収集する技術

である．オンライン・プロファイリングに対して，ア

プリケーション全体の振舞いに関する情報を収集する

手法がオフライン・プロファイリングと呼ばれる．  
オンライン・プロファイリングはオフライン・プロ

ファイリングとは異なり， プログラムの実行途中のプ
ロファイル結果に基づき , 当該プログラムの残りの実
行に対する「最適化のヒント」を導き出す必要がある . 
オンライン・プロファイラはその性質上， 次のような
要求を満たさなければならない．  
・オーバヘッドを削減する  
・コストを削減する  
・振舞いを正確に予測する  
オンライン・プロファイラは , アプリケーションの
実行時にアプリケーション本来の動作と並行に動作す

る．しかし，オンライン・プロファイラはアプリケー

ションの振舞いを監視するものであり，アプリケーシ

ョンの実行そのものに直接影響を与えるものではない．

したがって，オンライン・プロファイラを導入したこ

とによるアプリケーション本来の動作の性能低下をで

きるだけ少なくする必要がある．また，オンライン・

プロファイラはシステムに組み込まれるため，オンラ

イン・プロファイラにかかるソフトウェア的なコスト

（プログラムサイズの増大など），  ハードウェア的な
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コスト（プロファイラのための回路部分の面積など）， 
消費電力面のコスト（ソフトウェアやハードウェアの

追加による消費電力の増大）などをできるだけ少なく

することが要求される．  
 

4.1 オンラインプロファイラ構成例  
プロファイラ実行のオーバーヘッドやコストを下

げるため , 図３のような構成を考える . 
   
 
 
 
 
    
図 3 オンライン・プロファイラの概念図  

 
図 3 のオンライン・プロファイラは , セレクタ ,  
コンプレッサ , プロファイラから構成される .  
CPU コアで実行される機械命令のうち分岐命令
を選択するセレクタから , 分岐アドレス (Branch 
Instruction Address : BIA)および分岐先アドレス
(Branch Target Address : BTA)を一組とする tuple 
stream を出力させる . 次に , コンプレッサにより
tupple stream を圧縮し , BIA, BTA およびその分岐
命令の実行回数を一組とする圧縮された message 
stream をプロファイラへ送る . 最後に , プロファ
イラに蓄積した message から高頻度に実行される
命令パス (Hot Path)を推定する . 
   

4.2 DAP へのオンライン・プロファイラ実装  
DAP へのオンライン・プロファイラ実装方法につい
て述べる . 図 3 のオンライン・プロファイラ構成のう
ちプロファイラ実行のオーバヘッドを考慮すると , 全
てまたは一部をハードウェア化することが考えられる . 
しかし , DAP は回路を追加変更できない為 , 全てソフ
トウェア処理にて実行する .  
 DAP にはトレース割込み実行モードが搭載され
ており , 分岐命令を実行する度に分岐トレース割込み
ハンドラを実行することが出来る . また , 分岐トレー
ス割込みハンドラ実行終了後は通常処理に戻り , アプ
リケーション実行を続行可能である . 分岐トレース割
込みハンドラにて BIAと BTAを収集し , セレクタとコ
ンプレッサの機能を実現する . また DAP/DNA 付属の
μ ITRON4.0ベース TalOS機能を利用し , 実行アプリケ
ーションと別タスクでプロファイラを実行する . 

 
 

4.3 オンライン・プロファイラのアルゴリズム  
オンライン・プロファイリングに関して , 近年さま
ざまな研究がされている . Evelyn ら [5]は , 実行中のア
プリケーション中のパス , すなわち連続して実行され
る基本ブロックの集合について , 頻繁に実行されるパ
スをアプリケーションの実行時に推定する手法として

NET（Next Execution Tail）法を提案している . 
我々の提案するオンライン・プロファイリング手法

は NET 法に対して , Hot Path 推定手法が異なる . 図 4
のような基本命令ブロックおよび基本命令ブロック最

終の分岐命令のパス構造であるとき , 高い頻度で実行
されるループを構成するパスを Hot Path として検出す
る . プロセッサコアで実行される分岐命令に着目し , 
BIA と BTA の組の実行回数（図４のある基本ブロック
から他の基本ブロックへの矢印の通過回数）の履歴を

収集し , 解析することにより Hot Path を検出する . 
 

4.4. 処理の流れ 
次に処理の流れについて示す . 
 (1) CPU コアで実行された BIA, BTA を収集する . 

(2) (1)で得られた分岐情報を基に図 5 の分岐履歴テ
ーブルを更新する . 

(3) (1)で  BIA < BTA である , すなわち戻り分岐
であるエントリを選択し , 戻り分岐履歴テーブ
ルを更新する . 

(4) 戻り分岐履歴テーブルにおいて , 分岐実行回数
が設定閾値より大きいエントリの BTA を Hot 
Path Head アドレスとする . 

 
次に , Hot Path Head アドレスから Hot Path を
検出するが , その手法は次の 2 通りある . 
①  分岐履歴テーブルを参照しながら , 命令パ
スのツリーを移動してオブジェクト・コードの

分岐命令を直接調べる方法   
  ②  拡張した分岐履歴テーブルをのみを用い ,  

 オブジェクト・コードを調べずに Hot Path
を検出する方法  

 まず , ①の方法について示す . 
(5) Hot Path Head アドレスから順に分岐命令が見つ
かるまでオブジェクト・コードを調べる . 

(6) 見つかった BIA のエントリが分岐履歴テーブル
にないか調べて , 分岐回数の大きい BTA のパス
を Hot Path アドレスとする . 

(7) Hot Path アドレスから順に分岐命令が見つかる
までオブジェクト・コードを調べる . 

(8) みつかった分岐命令アドレスが Hot Path Headア
ドレスの場合は終了する . そうでない場合は戻り
分岐検出まで (6),(7)の処理を行う . 
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次に②の方法について示す . 
処理 (2)の分岐履歴テーブルについて ,  
基 本 ブ ロ ッ ク 開 始 ア ド レ ス (Basic block Start 
Address : BSA)の情報を各エントリに追加した拡
張分岐履歴テーブルを更新する . BSA とは , 各基
本ブロックの開始アドレスである . BSA は前回
の分岐命令の BTA であることから , BTA を 1 個保
存するバッファを追加するのみで実現できる . 
(3)から (4)の処理は同様である . 
 ②の方法における処理 (5)以降について示す . 

(5)’ 拡張分岐履歴テーブルにおいて Hot Path Head
アドレスと BSA が同じエントリを検索する . 

(6)’ (5)’で検索されたエントリのうち , 実行回数の
大きい BTA を Hot Path アドレスとする . 

(7)’ (6)’の Hot Path アドレスと BSA が同じエントリ
を拡張分岐履歴テーブルから検索する . 

(8)’ Hot Path アドレスが Hot Path Head アドレスの場
合は終了する . そうでない場合は戻り分岐検出
まで (6)’,(7)’の処理を行う . 

 
                  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図４ 対象プロファイリングパス構造  
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図 5 分岐履歴テーブル  
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図 6 戻り分岐履歴テーブル  
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図 7 拡張分岐履歴テーブル  
 
 
以上のようにして Hot Path を検出するが , ここで

NET 法との違いについて述べる . 
NET 法においても , 分岐命令履歴から Hot Path Head
を検出するが , NET法では Hot Path Headが決定されて
最初に実行されたパスを Hot Pathと決定する . しかし , 
Hot Path Head が決定された時に必ずしも正しい Hot 
Path を実行するとは限らない . これに対し , 提案手法
は Path 上の全ての分岐命令の履歴から実行頻度の高
いパスを Hot Path とすることから , Hot Path Head が決
定されるタイミングに依存せず , より正確な Hot Path
検出を行うことができる . 
  

5. オンライン合成  
オンライン・プロファイラにより得られた Hot Path 
命令列から , DAP/DNA の DNA 構成情報を生成する . 
DNA のハードウェア構成手法としてヒューリステ
ィック・アルゴリズム [6]が提案されているが , 本論
文ではオンラインでの実装方法を述べる . 
 まず , DNA 処理のエレメントや配線等の制約条件
を満たす前段階として , DAP 機械命令を解析する次
の処理は次の 2 点である . 
 ・命令コード間の依存関係を調べる . 
（依存性がない同一レジスタを異なるレジスタ

に分離する． また , loop に入った 1 回目には依
存関係は無いが , loop した後は依存するレジス
タをチェックする .）  

・コードの最適化を行う . 
  （同一機能を一つに纏め , 並列性を検出して

DNA の並列処理を可能にする .）  
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次に , DNA エレメントの配置を次の処理の流れで
行う . 

(1) 定数だけの論理やソースが 1 個だけの SEL 論理
を削除し , エレメントに割り当てが必要な回路
を抜き出す . 

(2) (1)で抜き出した論理からコントロール・フロ
ー・グラフを作成する . 

(3) ランクの低いノードからエレメントを配置する . 
配置が出来なかったノード以降は , 別のコンフ
ィグレーション・メモリ・バンクに設定する . 

      ここで , ランクとはデータ・フロー・グラフ
の何段目かの段数を示す . データ・フロー・グ
ラフの k 段目をランク k（k=1,2,・・・ ,N）のよ
うに定義する . ただし , データ・フロー・グラ
フの段数を N とする . 

(4) エレメント間を配線する . 
配線できない場合は  
① 空いていてかつ接続可能なエレメントを

検索する . 
② 空きが無ければ , よりランクが高いノード
を配置したエレメントで , 接続可能なエレ
メントと配置場所を交換する . 
配置配線ができなかったノードがある場

合は , そのランク以降のノードは別のコン
フィギュレーション・メモリ・バンクに設

定する . 
最後に , DNA 配置後の後処理を行う .  次のように , 

DAP で実行されていた Hot Path の命令列を DNA で実
行する為の DAP 命令を生成する . 

(1) DAP レジスタ退避を行うための命令列を生成
する . 

(2) Hot Path を配置配線した情報を DNA コンフィ
ギュレーション・メモリ・フォーマットに変換

し , コンフィギュレーション・メモリへのライ
ト命令列を生成する . 

(3) DAP から DNA を起動する命令列を生成する . 
複数のバンクを使用する場合 , バンク切り替
えの命令列も生成する . 

(4) DNA の処理終了割込みを確認する命令列を生
成する . 

(5) (3),(4)で生成された命令列を Hot Path とバイナ
リ書き換えを行う . 

(6) Loop Out 時のレジスタ状態を DAP へ取り戻す
ための処理を行う . 

 
 

6. おわりに  
本 論 文 で は , IPflex 社 の DAP/DNA を 用 い た

SysteMorph プロトタイピング実装方法について紹介
した . また , 我々のオンライン・プロファイラの手法
についても提案し , 評価を行っている . 
今後の課題として , 様々なアプリケーション・プロ
グラムの実装を行い , 動的最適化した結果をフィード
バックし , 動的最適化を繰り返す SysteMorphの更なる
検証を考えている . 
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