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Abstract

RecentadvanceofgenomicanalyststeChologleSglVeSuSalotofDNAsequencedata.These

areusedfbrfurthergenomeanalysis.Tofindtheoptlmumglobalaligrlmentisinvestlgatedas

oneofthegenomicanalysis.Forthispu叩OSe,DynamicProgramming(DP)matchingisusually

used.However,DPmatchingrequiresstoragespaceinthesquareofthe一engthorthesequences.

Forexample,toftndtheoptlmumglobalalignmentforonemillionbases,JTBmemorylS

needed.So,divideandconquermethodisproposedtoreducerequiredmemoryspace.However,

itleadsincreaslngOfthea1110ulltOfcalculationofDPmatching.Soweproposeamethodto

achievefastcomputationtimewithsmallrequiredmemolYbycombinationofbranch-cutand

parallelprocesslng.Ourmethodsucceededtoreducecolmputationtimeto8%ofconventional

method.
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1.はじめに

近年,ヒトをはじめとする様々な生物種のゲノム解

析プロジェク トにより,大畠のゲノム情報を得ること

ができるようになった [l]｡得られたゲノム情報を利用

し,迫伝子の機能や役割を解明する研究 (ポス トゲノ

ム)が盛んに行われている｡

ゲノム解析の分野では,計算機による解析が不可欠

になっている｡計算機で処理を行うことで,ヒトの手

では不可能であった大畠のデータを処理することが可

能になった｡さらに,計算機自身の処理性能向上も研

究の発展の一瓢を担ってきた｡
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ポス トゲノムの一つとして,2本の塩基配列の類似

性に着目し,グローバル (大域)アラインメントを求

め,解析に利用する研究がある｡配列全体のアライン

メン トを得ることにより,異なる生物種間で塩基配列

の類似部や非類似部を見つけることができる｡つまり,

アラインメントが塩基配列の意味を知る手掛かりにな

る可能性がある｡

アラインメン トを求める方法として,動的計画法

(DynamicProgrami ng:DP)を利用したDPマッチング

【2〕が使われる｡ しかし,塩基配列が長くなるにつれて

計算時間が膨大になるという問題がある｡また,アル

ゴリズムの性質上,盃基配列長の二乗のメモリ領域が

必要となり,塩基配列が長くなればメモリ領域を確保

することが困難になる｡例えば,長さ約 100万のDNA

塩基配列 2本のアラインメン トを行 うとすると,計算

回数は 1兆回,使用するメモリ領域は ITバイ トに相当



346 宮 崎 大 学 工 学 部 紀 要 第39号

する｡ヒトの典色体塩基配列で塩盛数が一番少ない21

番染色体で約 4500万,塩基数が一番多い 1番飴色体で

は2億 8000万近くになる｡ヒトの染色体塩基配列のよ

うな,長い塩基配列のアラインメン トは計算に時間が

かかり,メモリ確保に至っては通常の計算機では不可

能であると言える｡

Kleinberg ら [3]は分割統治法の考えを適用して計算

に使うメモリ領域を削減する手法を提案 した｡しかし,

Kleinbergらが提案した方法ではメモリ使用丑が削減で

きる代わりに.アラインメン トを行 うための計算量が

多くなる｡

本研究ではメモリ使用量を削減しつつ,アラインメ

ン トを求めるうえで不要と考えられる部分の計算を削

減すると共に,DPマッチング処理を並列化することで

高速化する手法を提案する｡

2.塩基配列のアラインメン ト

2.1.DNAの構造と塩基配列

DNA(Deoxyribo1111CleicAcid:デオキシリボ核酸)紘,

迫伝子情報をコーディングする生体物質のことで,堤

基とデオキシリボース (五炭糖),リン酸から構成され

る｡DNA の塩基にはアデニン(adenine;A),シ トシン

(cytosine;C),グアニン(guanine;G),チミン(thym ine;T)

の4つが存在する [2]｡

DNA の塩基配列を決定することをシークエンシン

ダという｡シークエンシンダにより得られた塩基配列

を利用して,DNAの機能特定や生物種ごとの DNAの

類似部,非類似部の特定など,さらなるゲノム解析が

可能になる｡

2.2.アラインメント

2本の塩基配列に対して塩基の間にギャップと呼ば

れる隙間を入れ,それぞれの塩基同士を対応付けるこ

とをアラインメントという｡アラインメン トを行 うこ

とにより,塩基配列の類似部や非類似部を発見できる｡

図 1(a)は2本の塩基配列を地べたものである｡また,

図 1(b)は(a)の2本の塩基配列にアラインメン トを適用

した例であり,塩甚中に挿入されている -̀'はギャップ

を表す｡網掛けされている部分は,上下の塩基が一致

していることを表す｡このようにアラインメン トする

ことで塩基配列同士の類似性を正しく比牧できる｡

アラインメント

: : ニ : 告 に=〉:≡::≡丁 :

(a) (b)

図 1: 塩基配列のアラインメン ト

表 1: ペナルティ計算テーブル

アラインメントを行い塩基配列の類似部や非類似部

を見つけるには,適切なギャップの挿入パターンを見

つける必要がある｡そこで,塩基の一致,不一致,ギ

ャップの挿入にペナルティを設け,アラインメン トの

類似性を判定する｡本研究ではペナルティの和を計算

するため,表 】のようにペナルティを定義した｡ペナ

ルティの和のことをペナルティスコアと呼び,ペナル

ティスコアが最も少なくなるようなアラインメン トを

最適アラインメントと呼ぶ｡

2.3.DPマッチング

図 2は 2本の塩基配列 GTAGAとGTGAの最適アラ

インメン トを,DPマッチングを利用 して求めた例であ

る｡左上の G とGから,右下の A とAまでのペナル

ティスコアが最小になるような経路を求めれば,それ

が最適アラインメン トとなる｡

2本の塩基配列の長さをそれぞれmとn,各配列上の塩

基の位位をそれぞれi(1≦t≦m),j(1≦j≦n)とし,2

つの 2次元配列Plm]ln],Blm]ln]を用意するoPHH

はペナルティスコアを保存する領域,β日日はバック ト

レース情報を保存する領域である.式(I),式(2),式(3)

により,(m,n)までのペナルティスコアとバックトレー

ス情報を求めることができる.ここで(1)式のPはギャ

ップのペナルティを表すOその後,B日日に保存されて

いる情報を(m,n)からバック トレースすることでアラ

インメン トされた塩基配列を求めることができる｡
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3.メモ リ使用量削減 とアラインメン ト高速化

(2)

(3)

3.1.分割統治法による領域分割

アラインメン トする 2本の塩基配列の長さをそれぞ

れm,nとする｡従来の DPマッチングは経路の保存の

ために0(mn)の領域が必要になる｡塩基配列の長さが

長 くなればメモ リ上に領域を確保することが難 しくな

る｡そこで DPマッチングに分割統治法 [3】を適用 して

計算に利用するメモ リ使用畠の削減を行 う｡

図 3は DPマッチングに分割統治法を適用 した例で

ある.まず図3(a)のように計算領域を上下に2分割 し,

左上と右下からペナルティスコアの計算を行 う｡ペナ

ルティスコアは直前の l行分だけを保存 して次の行の

計算を行 うことにより,0(mn)の使用メモ リ領域を

0(m)にすることができる0分割線までのペナルティス

コアまで求めたら,上下のペナルティスコアを足 して

最小値となった位置を分割点とし,図 3(b)のように計

算領域を左右に分割 して白の領域で再度分割統治法を

行 う｡この分割点は最適アラインメン トが通る点であ

り,2つの分割線の右上,左下の領域ではDPマッチン

グ処理を省略できる｡一方,メモリ使用丘削減のため

1行分のペナルティスコアしか保存 しないため,再度

分割された領域内のペナルティスコアを計算 しなおす

必要がある｡その後,図3(C)のようにペナルティスコ

アを計算する領域を小さくしていき,オンメモリで DP

マッチングが可能になるまで分割統治法による領域分

割を行 う｡適切な分割点をあらかじめ求めることによ

って,経路保存に使 うメモリ使用虫を削減する｡ しか

し,同じ領域のペナルティスコアを何度も計算するの

で計算量は増大するという問題がある｡これは分割後

にペナルティスコアの計許を行 うときに,ペナルティ

スコア計算のスター ト位位が変わるため,先に求めた

ペナルティスコアを再利用できないからである｡また,

使用するメモ リ削減のために,直前に計算 した l行分

のペナルティスコアだけしか確保 しないため,領域分

割の度にペナルティスコアを再度計算 し直さざるを得

ず,計辞典が限りなく元の 2倍に近くになるという問

題がある｡
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図 3: 分割統治法の例

3.2.横切り処理による高速化

3.1節で示 した問題点を解決するため,枝切 り処理を

行って計算量の削減を図るo

図4(a)はアラインメン ト対象となる塩基配列を,DP

マッチングを行 うために並べたものである｡このとき,

2次元領域の左上から右下に伸びている対角線は,塩

甚配列が完全一致する場合のアラインメン トの経路で

ある｡比較する塩基配列が類似 していれば,アライン

メン トの経路は対角線に近づく｡よって,領域の右上

や左下は計算が不要な領域である可能性が高いO図 4

(b)は対角線から左右に塩基配列長の50%を計算領域と

している｡この状億を探索領域 50%と定義する｡探索

範囲 50%では,領域全体の4分の )の計算領域を削減

したことになるoさらに探索範囲を狭めて 10%とする

と図4(C)のようになる｡全く異なる塩基配列間でアラ

インメン トを行 うことは考えづらいため,探索範馳の

みを対象にペナルティスコアを計算することで計算量

を削減する｡

2 10

(a) (b) (C)

図4: 枝切 り処理による計算領域削減

3.3.並列処理による高速化

横切 り処理.に加えて並列処理を併用 してさらなる高

速化を図る｡図 5は CPU4つによる並列化の様子を表

している｡まず,図 5(a)のように CPUlとCPU3を利

用 して分割点を求める｡図 5(也)のように分割点で領域

を分割 し,それぞれの領域でCPUlとCPU2,CPU3と

CPU4で分割点をそれぞれ求める｡図5(C)のようになっ

たらそれぞれの領域ごとに 1個のCPUを割 り当て,各

領域ごとにオンメモリで DPマッチングが可能になる

まで分割統治法による領域削減を行 う｡最後に分割 し

た領域ごとにアラインメン トを行い,求めた塩基配列

を一つにつなげて大域アラインメン トを完成させる｡

{a' ′(b'

HL.り

図5:CPU4つによる弛列化

4.提案手法による実験と結果

4.1.実験データと実験 ･開発環境

本研究では,DDBJ(DNADataBankorJapan)で公開さ

れているヒト21番炎色体GLOOO151の塩基配列を利用

する｡塩基配列の 200万塩基目から,長さ200万塩基

を切 り出す｡切 り出した塩基配列から3%の確率で変化

(置換,交換,削除:lした擬似塩盛配列を作成 し.元

の切 り出した塩基配列とアラインメン トを行 う｡

今回の実験使用 した計算機は表 2のとおりである｡

表2のようにCPU2個を搭載 した計算機 は台で構成さ

れるクラスタ計罪機を使用 した｡プロセッサ間通信に

はMPI(MessagePassingInterface)[4]を使用 した.MPI

とは,並列プログラミングを行 うための規格であり.
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表 2: 本実験に使用 した計算機の仕様

CPU lntel@XeoI)㊥2,80GHzCPU

CPUの数 2個/計算機

キャッシュ 20481KB/CPU

メインメモ リ 2GB/計算機

計算機台数 16台

cpU間でメッセージの通信を行 うことにより祉列処理

を可能とするライブラリとして実装されている｡今回

のアラインメン トプログラムでは,分割点を求める場

所,大域アラインメン トを完成させる場所の 2か所で

プロセッサ間通信を行 う｡

4.2.実験結果

図 6は 1CPUで枝切 り処理のみを行った峠の実行時

間を示 したものである｡縦軸は実行時間 (千秒),横軸

は探索範囲である｡伎切 りなしの状態から探索範囲を

50%,40%,..,10%と変化させてアラインメン トを実

行 した場合,伎切 りなしに比べ探索範囲 50%では理論

値通 りに実行時間を約 4分の 3に短縮できた｡また,

探索範Bfl10%では横切 りなしに比べ実行時間が約 4分

の 1に短縮できた｡また,全ての探索範囲で求めたア

ラインメン トの塩基配列は,枝切りなしのアラインメ

ン トの塩基配列と一致 した｡

図 7は枝切 り処理に加え並列化を行ったときの実行

時間を示 したものである｡縦軸は実行時間 (千秒),横

軸は使用 した cpu数である｡また,探索範囲は 10%で

実験 した｡逐次処理時と比顧 して2個のCPUによる並

列化では実行時間が約 2分の 1に短縮できた｡4個の

CPUによる弛列化時も2個の並列化と比べて 4分の 3

程度の処理時間になった｡ しかし,6個以上の CPUを

使用 してもあまり実行時間の短縮は見られなかった｡

この原田として,一番時間がかかる最初の分割点を求

める計算を2CPUのみで行っており,他の CPUに割 り

当てられる計算が少なくなり,並列化の効果が′トさく

なったと考えられる｡

全体としては,枝切 り処坪と並列化の併用により,

逐次処理に比べ 8CPU利用時で実行時間は約 12分の 1

に短縮できた｡

実
行
時
間
(千
秒
)

爽
行
時
間

(千
秒
)

枝切りな 50% 40% 30% 20% 10%

し

探索範Bil

図 6: 枝切 り処理による実行時間の変化

1 2 4 6 8

使用したCPUの教(個)

図 7: 並列処理による実行時間の変化

5.おわりに

塩基配列のグローバル (大域)アラインメン トを,

動的計画法を利用 した DPマッチングを使用 して行っ

た｡しかし,DPマッチングの計算量とメモリの使用領

域は0(m71)であり,長い塩基配列になると処理時間と

メモ リ領域が必要になる｡そこで,分割統治法を利用

して使用するメモ リを削減することにより,長い塩基

配列のアラインメン トを可能にする手法が提案されて

いた｡ しかし,分割統治桧を利用することで計算丑が

限りなく2倍近くになってしまう課題があった｡

本研究では,塩基配列のアラインメン トを行 うとき

に用いられる DPマッチングに,枝切 り処理と並列化
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を適用する高速化手法を提案 した｡アラインメン トに

不要と考えられる部分を横切 りし,さらにペナルティ

スコア計算部分と分割統治法で二分割 した後の処理を

並列化することにより,アラインメン トの高速化を行

う手法である｡

枝切 り処理の実験により,削減 した領域の丑に比例

して実行時間も短縮 されることが確認できた｡また,

今回実験 した全ての探索範囲でアラインメン トの精度

を落とさずに高速化できることが分かった｡並列化の

実験では4CPUまでは実行時間の短縮が確認できたが,

6CPU以上では,あまり効果が見られないことが分かっ

たoこの原因として,一番時間がかかる最初の分割点

を求める計算を 2CPU で行っており,この時間が支配

的であったためであると考えられるO全体としては,

枝切 り処理と並列化の併用により,通常の逐次処理時

に比べ 8CPUの使用で実行時間は約 12分の 1に短縮で

きた｡

今後の課題 として,最初の分割点導出を全 CPUを用

いて高速に行 う手法の開発が挙げられる｡
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