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1 はじめに

クエリ配列に類似する配列をデータベースから探索する
相同性検索は，生物学における重要な解析手法である．しか
し，近年次世代シーケンサーの登場により DNA 配列の読み
取り速度が劇的に向上したことで，従来よく用いられてきた
相同性検索ツールの BLASTではこの解析を行うことが困難
になってきた．例えば，最新のシーケンサーでは 1度の実行
で約 600G塩基分の情報を得ることができるため，BLAST
ではメタゲノム配列の相同性検索に約 25,000CPU日が必要
になる．我々はこの問題を解決するため，以前に GPUを用
いた相同性検索ツールである GHOSTM[1]の開発を行った．
GHOSTMの処理は seed探索と伸長という 2段階に大きく分
かれており，GHOSTMではこの 2つの処理を共に GPUに
よって処理していた．しかし，seed探索は GPUよる高速化
が難しい処理であり，そこがボトルネックとなっていた．一
方で，GHOSTMでは１ CPUコア対 1GPUという割合で計
算資源を使用する設計であったため，マルチコア CPUの場
合，活用できていない CPUコアが多く残されていた．この
ため，本研究では GPUによる高速化の寄与が大きい伸長の
処理は GPU上で高速に処理する一方，seed探索は CPU上
で実行することで GPUでは処理が難しいが高速なアルゴリ
ズム [2] を採用し，さらにその処理を並列化して複数の CPU
コアを使って高速化した．こうすることで，1ノードの全て
の計算資源を有効に活用する事が可能となり，GPUのみを
用いた場合に比べ更なる高速化を達成した．

2 手法

まずデータベースとクエリ，それぞれについて効率的に文
字列検索を行うデータ構造である suffix arrayを構築し，局所
的に類似度の高い位置 (seed)を探索する．そして，探索して
見つかった seedを中心に伸長し，類似度が閾値以上の配列
をデータベースの中から探し出すことで相同性検索を行う．
ここで，seed探索は多くのメモリを使用するため，GPU

上での処理は困難である．そのため seed探索は CPUで行い，
更にマルチスレッドによる並列処理によって高速化した．ま
た，配列の長さが長くなるにつれて伸長の計算に多くの時間
が掛かるが，GPUによって 1 CPUの 10倍の高速化が可能
である．このため，伸長の計算に GPUを使用している．
また，CPUと GPUは非同期で通信，計算が可能であり，

seed探索をした後，GPUで伸長を計算させている最中にCPU
が GPUの計算を終了を待つ必要はない．このため，図 1の
ように seed探索と伸長をオーバーラップした．
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図 1: CPUの場合 (上)とCPU+GPUの場合 (下)の処理の流れ

3 結果

提案手法の計算速度を TSUBAME2の Thin ノード上で
NCBI BLAST(version 2.2.24)の実行速度と比較することで評
価を行った．このノードには，12CPUコアと Tesla M2050が
3つ搭載されており，1GPUあたり 4つの CPUコアを持って
いる．
提案手法は BLASTと比べると 1CPUコア + 1GPUを利用

した時，最大で約 260倍の高速化を達成した．また，複数の
CPUコアを利用して 4CPUコア + 1GPUで計算を行ったとこ
ろ，1CPUコア + 1GPUで計算した場合に比べ，約 1.73倍の
速度向上が得られた．そのため，1ノード全ての計算機資源
12CPUコア + 3GPUを利用すると，その計算速度は BLAST
に比べ約 1350倍となっており，大幅な高速化を達成するこ
とができた．GPUは高速に計算ができるが，GPUだけでな
く CPUのコアをすべて活用することで，更なる高速化が達
成できる．
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