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第1章 序論

２種の生物学的配列から類似箇所を算出する配列類似性検索は，バイオインフォマティクスの
分野で広く利用されている．また BLAST（Basic Local Alignment Search Tool）[1, 2, 3]は，既知
な配列データベース [4]から，クエリ配列と類似した配列を検索し，類似度を示す高速なシーケン
スアラインメントアルゴリズムとして利用されている.
この配列データベースは，学者により新しい配列が日々発見され，年々増加している [5]．例え

ば，UniProtKB/SwissProtデータベース（2015 12リリース）[6]は，配列データベースのひとつで
あり，550,116の配列エントリを保持している．日々増加する配列データベースのようなビッグ
データ解析において，データの増加速度の方がプロセッサの速度向上よりも速いため，計算性能
の向上が求められる．
この向上方法として，専用ハードウェアによる BLASTの処理の一部または全体を，FPGAにオ

フロードする研究は多く行われてきた [7, 8, 9, 10, 11]．FPGAによるデータの入力速度で計算する
手法に取り組むことは解析時間の短縮に大きく貢献する．別の向上方法として，複数の計算機に
よる BLASTの並列化の取り組みがある [12]．mpiBLASTは PCクラスタ上で BLASTを並列演算
するオープンソースであり，MPI（Message Passing Interface）を利用することで，処理の高速化を
図っている．
計算処理を高速化する点と計算処理を並列化する点，ふたつの観点からのBLASTの高速化取り

組み方法があるが，どちらの研究も個別の観点からの実装である．そこで両方の観点から BLAST
の専用ハードウェアによる並列演算の取り組みが必要となる．
本研究では，先行研究で行われた，並列処理するためのデータパーティショニングのハードウェ

ア実装 [13]とBLASTにおける処理負荷が高い部分のハードウェア実装 [11]を統合し，mpiBLAST
で行われるCPU処理の一部を専用ハードウェアにオフロードする．またBLASTの一部処理をデー
タ I/Oの速度で処理を行える専用ハードウェアを開発し，BLASTの並列演算の高速化を図る．
本論文は以下のように構成される．2章では，関連研究および関連技術について述べ，3章で，

先行研究の概要，提案回路および実装の概要について述べ，4章で，提案手法を組み込んだハード
ウェアを構築し評価を行う．最後に，5章で結論を述べる．
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第2章 背景

2.1 バイオインフォマティクス

バイオインフォマティクスは情報学と生物学が融合した学問である [14]．生物学には，ゲノム
のデータから得られた配列の生物学的情報の決定，2種の生物のゲノム配列から遺伝子構造の共通
点の探索がある．これらの生物学的情報は配列データベースとして集合され，生物学的情報の発
見への比較として用いられる．配列データベースは日々増加しており，コンピュータの利用が必
要不可欠である．

2.2 配列類似性検索

配列類似性検索とは，ある塩基配列が遺伝子またはタンパク質配列中から類似した文字列パター
ンを見つける技術である．2つの配列間の類似性を比較することをペアワイズアラインメント [1, 15]
と呼ぶ．これにより配列の立体構造予測または生物学的な機能の予測が可能になる．

2.3 FPGA : FPGA: Field-Programmable Gate Array
先行研究の工藤 [13]より引用する．FPGAは，CPLD (Complex Programmable Logic Device)と

並んで多く出荷されているデバイスであり，ハードウェア記述言語（HDL：Hardware Description
Language）を用いて，ユーザが構成を設定できる集積回路という特徴を持つ．Look-Up Table（LUT）
を用いて書き換え可能な回路を実現することで，大規模な回路を実装が可能である [16, 17, 18]．

2.3.1 FPGAの構造

FPGAは，LUTを基本ロジックブロックとする書き換え可能なデバイスである．LUTが n入力
m出力であれば，入力 nビット，出力mビットの任意の論理関数を実現するためのメモリである．
このメモリを，SRAMや Flash ROM，Anti-Fuse ROMなどで構成し，値を書き込むことで任意の
論理関数を実現できる．現在，商用 FPGAのほとんどは 6ビット 1出力の LUTで構成されており，
この場合，1つの LUTはアドレス幅 6ビット，ワード幅 1ビットのメモリとみなす．

SRAM型 FPGAは一般的なCMOS半導体プロセスで製造されるため，最新のプロセスを利用す
ることができる．また，プロセスの微細化によるスケーラビリティがある．FPGAを構成する基
本の構成要素を図 2.3.1(a)に示す．これを多数繋げていくことによって図 2.3.1(b)のように大きな
回路を構成する．このため Island-style FPGAの構造は均一であり，ブロック数を変化させるだけ
でロジックサイズの異なる製品を容易に作成可能である．

Logic Blockは LUTを含む，書き換え可能な回路を実現するためのブロックである．図 2.3.1(a)
において 1本線で示したように，隣接する Connection Blockへの配線を持つ．また，Connection
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a) The Basic "Block" of FPGA b) Structure of an Island-Style FPGA

L: 
C: 
S: 

Logic Block 
Connection Block
Switch Block

図 2.3.1: Island-Style FPGAの基本ブロックと全体の構造

Blockは，隣接するLogic Blockへの配線を持ち，図 2.3.1(a)において 3本線で示したように，FPGA
中の大域的な配線との間を接続するパストランジスタを用いた書き換え可能なスイッチである．縦
横に並ぶ平行な三本の配線の交点には，同様に書き換え可能なスイッチである Switch Blockが設
置されている．このようにして FPGAは回路と配線の双方で書き換えが可能になる．

2.3.2 FPGAの例: Avaldata APX-880A

本研究で使用した FPGAボード (APX-880A)を図 2.3.2に示す．また，そのストレージの拡張に
用いる拡張ボードを図 2.3.3に示す．APX-880A[19]はアバールデータ社が開発した大容量の高速
書き込みおよび高速読み出しが可能なメモリを搭載する FPGAボードである．本ボードは，光通
信モジュールと SDカードコネクタを搭載しており，ネットワークとストレージへのデータ転送を
高速に行うことができる．全ての機能はボード上の FPGAから制御可能である．また，ホストマ
シンからのアクセス経路として，PCI Express Gen2x4を採用しており，ホストマシンからもデー
タの転送や各種制御が可能である．
本ボード上の FPGAには，SDカードコントローラ，光通信コントローラ，PCIeコントローラの

モジュールが実装されている．これらは 1つのバススイッチに接続されており，自由にアクセスす
ることができる．またストレージではDMAコントローラが実装されており，ホストマシンへの負
荷をかけずに，データの転送を行うことができる．さらに，データ転送や計算のバッファとして使
用可能な SDRAMとそのコントローラも搭載している．ホストマシンからの制御に必要なすべて
のレジスタは，レジスタマップモジュールにより，PCIeのアドレス空間にマッピングされている．
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図 2.3.2: APX880Aボード

図 2.3.3: APX880A拡張ボード
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2.4 BLAST: Basic Local Alignment Search Tool

2.4.1 BLASTの概要

Basic Local Alignment Search Tool（BLAST）[1, 2, 3]はペアワイズアラインメントのツールで
あり，バイオインフォマティクスの中で最も広く利用されている．問い合わせ配列（クエリ配列）
と検索にかけられる塩基配列データベースを指定すると，クエリ配列に類似した塩基配列データ
ベース中のエントリがランキング付けされて表示され，類似部分文字列についてアラインメント
結果が表示される．
本研究では，ローカルの環境で実行可能な NCBI Local BLASTおよびmpiBLAST[12]について

取り組む．
以降の文章では NCBI Local BLASTを BLASTとして表記する．

2.4.2 BLASTの各種プログラムについて

BLASTでは検索クエリと検索対象のデータベースにあわせて，複数のプログラムが実装されて
いる（表 2.1）．BLASTNは 4種，BLASTPは 24種の文字からなる塩基配列同士のペアワイズア
ラインメントを行う．本研究では BLASTPについてハードウェアを用いた高速化を行う．

2.4.3 FASTAフォーマット

BLASTにおいて，データベースおよびクエリなどのシーケンスデータは，FASTAフォーマット
で記述される．

FASTAフォーマットはプレーンテキストであり，ヘッダ行とシーケンス文字列で構成されてい
る．ヘッダ行には先頭に “>”で示され，以降にそのシーケンス文字列の識別情報が一行で記載され
る．ヘッダ行の下には実際のシーケンス文字列が記述される．データベース配列，または検索し
たいクエリ配列が複数ある場合，シーケンス文字列の記述が終わると，図 2.4.1のように次のシー
ケンスデータのヘッダ行およびシーケンス文字列というように続く．
本研究では，FASTAフォーマットである実際の配列データベース [4]を実データベースと呼ぶ．

また BLASTでは，事前に FASTAフォーマットの配列データベースに対し，ヘッダ行の識別情報，
シーケンス文字列，インデックスの 3種のバイナリファイルへと再フォーマットする過程がある．
これにより後述する BLASTのアルゴリズムの高速化を図っている．

表 2.1: BLASTの各種プログラム

プログラム クエリ配列 データベース

BLASTN 塩基配列 塩基配列
BLASTP タンパク質 タンパク質
BLASTX 塩基配列 タンパク質
TBLASTN タンパク質 塩基配列
TBLASTX 翻訳された塩基配列 翻訳された塩基配列
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SLK@L,Q@R*LOPMMSSMUSJIKHSSXSI>SVUKKK>XPTVOKUQ,M>VL,IS@,MLS>S*ISLLRPNKM,*T*SSUUXI!

図 2.4.1: 実 FASTAフォーマットの配列一部

2.4.4 BLASTPの計算手順

BLASTPでは全ての文字列についてアラインメントを行うと時間がかかるため，ハッシュテー
ブルを利用して細かい単位でクエリとデータベースのサブアラインメントを行う．アラインメン
トスコアが高くなりそうな部分について事前に検討し，計算時間の短縮を図ることを目的として
いる．

BLASTPは大きく分けて以下の 4つのフェーズによって計算が行われる．

1. Lookup Table Phase（LTP）

2. Collecting Seeds Phase（CSP）

3. Ungapped Alignment Phase（UAP）

4. Gapped Alignment Phase（GAP）

Lookup Table Phase

最初のフェーズでは，まずクエリ配列を 3文字ずつの細かな配列に区切ったクエリワードを作
成する（図 2.4.2参照）．続いて，24種の文字からできる 3文字の配列を全て想定し，各クエリ
ワードと 1文字ずつ比較して，ハッシュテーブルにより類似度を計算する．次に想定される 3文
字の BLOSUM62の合計値がクエリワードに対し，T 以上になったものを neighboring wordsと呼
ぶ（図 2.4.2参照）．T は neighboring thresholdといい，どの程度の類似度を許容するかの設定を行
う値であり，初期値は 12とされる．12以上となった neighboring wordsが次のフェーズで用いら
れる．この過程で使われるハッシュテーブルを置換行列と呼ぶ．置換行列とは，塩基配列やタン
パク質の解析において，あるアミノ酸 aiが他のアミノ酸 b j，あるいは同じアミノ酸 aiにどれだけ
似ているかの指標を示すのに利用される．BLASTでは BLOSUM（ブロック置換行列）が用いら
れており，BLOSUM62が初期置換行列として使用されている．

Collecting Seeds Phase

LTP処理で作成された neighboring wordsについて，データベースのシーケンスと完全一致する
部分を検索する．完全一致した部分は seedと呼び，次のフェーズで用いられる．図 2.4.3において
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...MTTQAPTFTQPLQSVVVLEGSTATF.....Query

query word(W=3)

TQP 17
TZP 15
TEP 14
TKP 13
CQP 12
EQP 11
FQP 10
...

neighboring
words neighboring

threshold(T=12)

図 2.4.2: Lookup Table Phase

Query       ...  Q  I  S  E  R  I  Y  N  K  P  ...
DB          ...  Q  I  S  D  M  A  F  S  W  W  ...
BLOSUM Score     5  4  4  2 -1 -1  3  1 -3 -4 
Stotal           5  9 13 15 14 13 16 17 14 10
Smax             5  9 13 15 15 15 16 17 17 17

Seed

XdropHSP

start stop

図 2.4.3: Seeding Phaseおよび Ungapped Alignment Phase

seedは Queryおよび DBの “QIS”となる．

Ungapped Alignment Phase

Seedを開始位置としてアラインメントの拡張を行う．本来は一方向だけでなく両方向にアライ
ンメントの拡張を行うが，ここではハードウェアに，より適した片側方向に拡張する手法 [20]を
説明する．アラインメントスコアの計算は以下の手順で 1文字ずつ行われる．

1. クエリと DBの各文字について BLOSUMスコアを参照

2. BLOSUMスコアの合計値 Stotal（Total Substitution Score）を計算

3. それまでの Stotalの最大値 Smaxを保持

4. Smaxから Stotalへしきい値 X-drop（一般的に 7）下がるまで計算の拡張

拡張されたアラインメントのうちスコアがしきい値 S（11を用いた）以上のものを，high-scoring
segment pairs（HSP）と呼ぶ．この HSPが Gapped Alignments Phaseの入力となる．図 2.4.3にお
いてHSPは “QISERIYN”および “QISDMAFS”である．本研究では，UAP処理について片側方向
に拡張する手法を用いる．また 2種の配列から生成されるHSPの内，最もしきい値が高いHSPを
算出することを目的とする．
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Gapped Alignment Phase

UAP処理にて算出されたHSPについて，Smith-Watermanアルゴリズム [21]を用いて，ギャップ
を含んだアラインメントを行う．

SWアルゴリズムは 2つの文字列の局所的な類似部分列を抽出するための手法である．2つの文
字列が，同じ位置に同一の文字が並ぶように操作を行い，類似部分列を抽出する．
これにより 2種の配列の正確な類似部が判明する．
全ての配列において GAP処理を行う場合，非常に計算時間がかかってしまうため，LTP処理，

CSP処理，UAP処理を事前に行うことで，GAP処理の負荷を大幅に軽減する．

2.5 mpiBLASTの概要
mpiBLASTは，BLASTの並列実装である．mpiBLASTでは，主に 2つのフェーズに分けて，文

字列のアラインメントを行う．始めにmpiformatdbコマンドを用いて，データベース配列を任意の
数に分割し，それぞれについて内部でNCBI BLASTの formatdbを呼び出し，配列データベースの
再フォーマットを行うData Partitioningフェーズがある．分割後のデータサイズを一定となるよう
に分割を行い，各ノードの処理時間を揃えることで，mpiBLAST全体の処理の高速化を行っている．
次にOpen MPIのmpirunコマンドを介してmpiblastコマンドを各ノードで実行するBLASTフェー
ズがある．mpiblastを実行すると，文字列のアラインメントを行うプロセスは分割されたデータ
ベースのうち，自分の担当の分割データベースから文字列のアラインメントを行う．mpiBLAST
では少なくとも 2プロセスがタスクのスケジューリングおよびファイル出力のコーディネートに
使用されるため，実際にmpirunコマンドで実行するプロセス数は，BLAST検索を行う場合に比
べ 2プロセス増加する．pcクラスタを利用したmpiBLASTのイメージを図 2.5.1に示す．

!"#$%! !"#$%!

!"#$%!

!"#$%!

&'$(()*+*,!

-&+./'01!
-&+./'01!

-&+./'01!

!
"
#!

図 2.5.1: mpiBLASTのイメージ図
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2.6 関連研究：FPGAを用いたBLASTの高速化
BLASTの処理の一部や全体を，専用ハードウェアを実装した FPGAにオフロードする研究は多

く行われてきた [7, 8, 9, 10]．しかし，一方で BLASTの処理全体をオフロードした場合 [9]は比較
できる配列長がクエリ，DB共に 100であり，実データベースでの検索ができないため十分に実用
性があるとは言えない状況にあった．

FPGAを用いた SWアルゴリズムの高速化は多くなされてきたが，BLASTでは，GAP処理が占
める割合が少なくなるように，それまでのフェーズでGAP処理への入力（HSP）を減らす仕組み
が導入されている [2]．須戸 [11]からBLASTPの処理の割合から，GAP処理はUAP処理に対し非
常に少なく，またアルゴリズムが複雑であるため，ソフトウェアでの実行がハードウェアよりも
高効率である．
本研究では，並列処理の観点からの取り組み,および実データベースと工藤 [13]のストリーム処

理エンジンを用いることで BLASTの高速化を図る．
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第3章 提案回路および実装

3.1 専用ハードウェアによる配列類似性検索の並列処理

本研究では前述のmpiBLASTを参考に，専用ハードウェアによる実データベースとの配列類似
性検索の並列処理を行う．

mpiBLASTの 2つのフェーズから，Data Partitioningのフェーズに工藤のハードウェア [13]を用
い，各 FPGAボードへ送信された分割データベースへの配列類似性検索に須戸のハードウェア [11]
を用いる．また BLASTPの LTPから UAPまでのフェーズにて，データベースの入力速度での計
算が可能な構造のハードウェア設計を行う．FPGAボードは，アバールデータ社製 APX-880Aを
用いる．

3.1.1 先行研究のハードウェアの統合

工藤のハードウェアにて，ホストにある配列データベースは，各々の FPGAの SDに分割され
た配列データベースが格納される．この際，APX880Aの仕様上データバスは 128bitである．

BLAST処理を行うには，須戸のハードウェアは UAP処理に対してのみであり，事前に行われ
る LTP処理と CSP処理が必要となる．LTP処理に必要となる配列がクエリのみであることからソ
フトウェアでの実行とし，CSP処理はクエリおよびデータベースが必要なことから新たにハード
ウェア設計を行った．また須戸のハードウェアの入力は，検出された箇所からのクエリ配列，デー
タベース配列，各々のインデックスの 4つである．この 4つをまずブロック RAMに格納し，その
後適宜ブロック RAMから取得し処理が行われる．ストリーム処理エンジン [13]と須戸のハード
ウェアを用いた場合，流れてくるデータベースから須戸のハードウェアでUAP処理対象をブロッ
ク RAMへと格納する際 UAP処理が終わる前に次の処理対象が格納され続け，ブロック RAMの
許容量を超えてしまう．このことからブロック RAMを排除し，CSPモジュールでUAPモジュー
ルへの入力とリセットのタイミングを制御するように設計する．先行研究におけるハードウェア
実装と各 BLAST処理の流れを図 3.1.1に示す．

CSP処理のハードウェア

単一のクエリ配列において LTP処理から生成される neighboring wordsを，SDにある配列デー
タベースから検出する回路を作成する．
クエリ配列と neighboring wordsを registerに配置し，配列データベースを回路に転送する．neigh-

boring word を “SWW”，データベース配列のヘッダ行 “>NAME1”，シーケンスを “QISDMAF-
SWWTA” とした時の一連の流れを図 3.1.3，3.1.2，3.1.4 に示す．データベース配列をクエリ同
様に 3文字ずつの細かな配列に区切り，neigboring wordsとマッチしたインデックスを返す（図
3.1.3の index）．一度のデータバスにデータベースの配列が収まらないため，配列を 3文字に区切
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図 3.1.1: 先行研究を統合したハードウェア実装

る際，一つ前のデータバスで転送される文字列の末尾 2文字を先頭にマージする（図 3.1.2のマー
ジされた DB配列）．
次に須戸のハードウェアには検出位置からのクエリ配列，データベース配列を送信する必要が

ある．入力速度で流れるデータベースを，検出した indexによってデータバスの先頭にくるように
データバスを変更すると，index以降の配列文字の続きがいくつあるかわからず，データバスの管
理が複雑になる．そこで DB index（図 3.1.3の”S”）と同じ箇所に並ぶようにクエリを registerか
ら取得し，Query indexより前の文字を nullに変更する．対応する２つの文字に対し，片方の文字
を nullにすることで，index前の HSP計算スコアを 0にする（図 3.1.4）．
実データベースの FASTAの構造から各配列のヘッダにある”>”を用い，CSPモジュール，HSP

モジュールの計算結果を初期化する．これによりデータベース内にある各配列毎にHSP計算を可
能にする．上記を実現したハードウェアの回路を図 3.2.1に示す．
上記のハードウェア実装により，データの入力速度での計算を可能にする．しかしデータベー

スの転送におけるバス幅 128bitに対し，HSP処理（須戸）を行うモジュールのバス幅が 32bitなこ
とから，計算速度は転送速度の 1/4になってしまう．また最も長い HSPを探すには，須戸の提案
回路ひとつでは足りず，クエリとデータベース配列の検出回数分並べる必要があることがわかっ
た．また CSP処理で検出する度に検出位置からのデータベース配列とクエリ配列を UAPへ入力
するため，データの転送が増えるほど計算速度が下がる．

FPGA全体のリソース量，データの入力速度での転送と制御に使われるリソース量（ベースラ
イン）と，および 1つのデータベース配列につき 1つのHSP計算が行われる時のリソース量（提
案回路）を追加した値を表 3.1に示す．表 3.1より，ベースラインに対し，提案回路を追加するこ
とで，Logic Utilizationを 5%ほど消費してしまう．このことからデータの入力速度でHSP計算が
複数行われる時に，十分に拡張性があるとは言えない．
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図 3.1.2: DBの末尾 2文字のマージと 3文字リストの生成の様子

3.1.2 データの転送速度で計算可能な構造のハードウェア

前節の計算速度，および拡張性の少ない問題を解決するため，新たに LTP，CSP，UAP処理を
行うハードウェア設計を提案する．ソフトウェア上で BLASTPの処理を速めるため，LTP処理が
まず行われるが，図 3.1.5，図 3.1.6，図 3.1.7に示すように，データベース配列に対し，クエリを
1文字ずらし，subqueryとして配置する．対応するデータベース配列の文字と subqueryの文字同
士のスコアを BLOSUMテーブルから算出する（図 3.1.6）．次に連続する３つのスコアを合計し
tripletとして算出する（図 3.1.7）．tripletを計算することで，ソフトウェア上で行われる neighboring
thresholdと同様にしきい値（T=12）以上になるかを判定し，CSP処理と同様に UAP処理の開始
位置を判定できる．これにより neighboring wordsを作成する工程をなくすことができる．
次にUAP処理について，あるクエリとデータベースにおいて，最も長いHSPを探すために必要

なHSP計算モジュールは 2つである．これは図 3.1.8に示すように，HSP計算中に新たにHSP計
算を行う場合，後の HSP計算が前の HSP計算より長くなる可能性があるためである．図 3.1.8の
（A）の計算中に，新たに（B），（C）の計算が行われた時，tripletの末尾の BLOSUMスコアが正
の値（B）か負の値（C）かで場合分けすることができる．（B）の場合，HSP終了判定に扱われる
smax，stotal，xdropの推移は（A）と必ず同じになる．これは xdropの条件が-7に対し，tripletの
値が 12以上なため，smaxが必ず更新されるからである．（C）の場合，開始地点での smaxと stotal
が同じなため，（A）とは別に値が推移する．そのため（C）のHSPが（A）より長くなる可能性が

表 3.1: ハードウェア実装のリソース使用量

リソース ベースライン 提案回路
Logic Utilization[%] 100 75 80
Combinational ALUTs 182,400 81,129 85,049
Memory ALUTs 91,200 432 432
Dedicated logic registers 182,400 106,400 114,532
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図 3.1.3: Neighboring Wordと 3wordのmatchingの様子

ある．また（C）の計算中に上記と同じことが発生した場合，（A）を計算が終了していれば，（A）
を計算していたモジュールで計算を行う．（A）と（C）両方が計算中の時，HSP計算終了位置が
（A）と（C）で同じになるため，（C）の HSP計算を破棄し，新たに計算を行う．このように HSP
計算が行われている時，新たに計算開始位置が見つかる場合でもモジュールは 2つで十分である．

HSP計算が終わった時，その Stotal値，開始位置，終端位置を保存し，より長いものが現れた
ら更新する．実データベースで計算を行う際は，この 2つのモジュールを SubQuery（図 3.1.5）の
個数分用意する．

SubQueryが 1つの場合のハードウェア回路図を図 3.2.2に示す．上記のように実装することで，
実データベースの転送速度でクエリに対し最も長いHSPを検出でき，拡張するための要素は，一
度に扱うクエリの文字数のみである．
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query - S W W L T 

database F S W W T A 

!"#$% &% '% ()% *+% *+% *+%

!,-,#.% &% '% ()% *+% *)% *)%

図 3.1.4: クエリをずらした時の HSP計算の様子

query P F E R H N C W 

database P F H A H N C W 

DB P F H A H N C W 

SubQuery0 P F E R H N C W 

SubQuery1 F E R H N C W P 

SubQuery2 E R H N C W P F 

SubQuery3 R H N C W P F E 

SubQuery4 H N C W P F E R 

SubQuery5 N C W P F E R H 

SubQuery6 C W P F E R H N 

SubQuery7 W P F E R H N C 

図 3.1.5: データベース配列に対しクエリを一文字ずつずらした配置の様子

W 

W 

W 

W 

P 

F 

E 

R 

H 

N 

C 

Bscore0 7 6 0 -1 8 6 9 11 

Bscore1 -4 -3 0 -2 1 -3 -2 -4 

Bscore2 -1 -3 8 -2 -3 -4 -3 1 

Bscore3 -2 -1 1 0 -2 -2 -2 -3 

Bscore4 -2 -3 -3 -3 -2 -3 -4 -3 

Bscore5 -2 -2 -2 -1 -1 0 -3 -2 

Bscore6 -3 1 -2 -2 0 0 -3 -4 

Bscore7 -4 -4 -1 -1 0 1 -3 -2 

図 3.1.6: 文字に対応したBLOSUM62のスコ
アの様子

11 

-4 

1 

-3 

-3 

-2 

-4 

-2 

Triplet0 13 5 7 13 23 26 

Triplet1 -7 -5 -1 -4 -4 -9 

Triplet2 4 3 3 -9 -10 -6 

Triplet3 -2 0 -1 -4 -6 -7 

Triplet4 -8 -9 -8 -8 -9 -10 

Triplet5 -6 -5 -4 -2 -4 -5 

Triplet6 -4 -3 -4 -2 -3 -7 

Triplet7 -9 -6 -2 0 -2 -4 

図 3.1.7: neighboring thresholdの様子
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query C D I W H W K I F Q M L L A Q R P K 

database C D I L H W C M C R P A Q G D R F L 

blosum62 9 6 4 -2 8 11 -3 1 -2 1 -2 -1 -2 0 0 5 -4 -2 

TripletSum - - 19 8 10 17 16 9 -4 0 -3 -2 -5 -3 -2 5 1 0 

HSP 

A smax - - 19 19 19 25 36 36 36 36 36 36 36 36 36 36 36 36 

stotal - - 19 17 25 36 33 34 32 33 31 30 28 28 28 33 29 27 

Xdrop - - - 2 0 0 3 2 4 3 5 6 8 8 8 3 7 9 

!"#$%&'()*+,-./..0123456789

B smax - - - - - 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 

stotal - - - -2 6 17 14 15 13 14 12 11 9 9 9 14 10 8 

xdrop - - - - - 0 3 2 4 3 5 6 8 8 8 3 7 9 

!-.0":;.<=>:?@1A=BCDEFGHI6JKL1()MNOPQRSTUVW9

C smax - - - - - - 16 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 

stotal - - - - 8 19 16 17 15 16 14 13 11 11 11 16 12 10 

xdrop - - - - - - 0 0 2 1 3 4 6 6 6 1 5 7 

!-..0"X1()YZ[6M\]^_`a6789

図 3.1.8: HSP計算の様子

3.2 実装

統合ハードウェアでは以下のモジュールを実装した．

• データベース配列の末尾 2文字を次の先頭 2文字と合わせるモジュール

• 同じ配列であるかを 3文字ずつ判定するモジュール

• 開始位置を計算するモジュール

• 開始位置からのクエリとデータベースの配列を転送するモジュール

改善ハードウェアでは以下のモジュールを実装した．

• BLOSUM62の値を参照するモジュール

• クエリとデータベースの配列の triple計算を判定するモジュール

• 1文字について Ltotal，Lmax，終了判定を計算するモジュール

• 2つ HSP計算を管理するモジュール
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図 3.2.2: 改善のハードウェア
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第4章 評価

4.1 評価環境

提案回路について，FPGAボード（APX-880A）を使用し，APX-880Aを搭載したホストを 4台
用いて，4ノードで構成する PCクラスタを使用する．PCクラスタに用いたホストの構成を表 4.1
に示す．またホストのソフトウェア環境を表 4.2に示す.

表 4.1: 実験用ホストの仕様

Node 4
使用機種 Dell Precision T5610
CPU Intel Xeon E5-2630 v2 2.60[GHz]
メモリ 4GBx4 DDR3 RDIMM 1866MHz 16 [GB]
ネットワーク Broadcom BCM957810A1008G 10[Gbps]
SSD Crucial CT480M500SSD1 480[GB]
HDD Seagate ST2000DM001 2[TB]

表 4.2: 実験用ホストのソフトウェア環境

OS CentOS 6.7
kernel-2.6.32-504.1.3.el6.x86 64

SW Compiler gcc-4.4.7
Compiler Option -O2
HW CAD Altera Quartus 10.1sp1
mpiBLAST mpiBLAST-1.6.0
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4.2 評価方法

始めに改善ハードウェアのリソース使用量について評価する．
次にData Partitioningフェーズでの実行時間，および BLASTフェーズの CSP，LTP，UAPの実

行時間について mpiBLASTと比較評価する．Data Partitioningフェーズにおいて，工藤のハード
ウェア実装では，分割対象となるデータベースを送信ノードのストレージである SDに格納し，分
割処理を行う．処理によって得られた分割されたデータは受信用の 3ノードの SDに格納する．こ
れに対して，ソフトウェア実装である mpiBLAST の実験では，データベースをホストの SSD に
格納し，2.5節で述べたmpiformatdb処理を行う．処理によって得られた分割データをホストの 10
gigabit Ethernetを用いて他のノードに分散する．

BLASTフェーズにおいて，2.6節で述べたように，GAP処理の負荷を軽減するため，事前に処
理が行われる．3.2節で実装した改善ハードウェアと同じ処理箇所のソフトウェアを比較評価する．
評価に使用した実データベースはデータサイズが 1.73GBの env nrである．最後にGAP処理を

ホストで行った際の，配列類似検索の並列処理全体の見積もりについて評価する．

4.2.1 改善ハードウェアのリソース使用量

3.1.2節において，一度に計算できるクエリの文字数を 16，SubQueryを 1つの時に実装した時
のリソース使用量を表 4.3に示す．本来，文字数 16のクエリに対し，必要な SubQueryは 16種類
である．改善した HWのスループットは，984[MB/sec]であり，実データベースでの入力速度で
の計算が確認できた．しかし表 4.3から 1つの SubQueryを行う際に必要な combinational ALUTs
は 5,613であり，一度に計算できるクエリ配列が 16文字程度しかなく非常に短いという問題が生
じた．

表 4.3: 改善 HW実装のリソース使用量

リソース ベースライン 提案回路
Logic Utilization[%] 100 75 80
Combinational ALUTs 182,400 81,129 86,742
Memory ALUTs 91,200 432 432
Dedicated logic registers 182,400 106,400 106,400

4.2.2 Data Partitioningフェーズの実行時間の評価

env nrを各ノードへデータを分割する実行時間の評価を表 4.4に示す．また FPGAでの分割は，
予めホストにて Paddingを行う必要がある．Padding前後のデータサイズを表 4.5に示す．

mpiBLASTでは，mpiformatdbで実行される時間は formatdbに 231.9秒，format後のデータを分
割する時間は 24.9秒である．工藤のモジュールでは，ホストで Paddingを行った時間は 222.0秒，
Padding後のデータを分割する時間は 1.7秒である．formatdb処理および Padding処理は，どちら
も env nrのテキスト処理をホストで行っており，差が 4.5%ほどで実行時間の差はほぼない．デー
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タベースの分割時間については，工藤 [13]の実験と同様のスループットが確認でき，14.6倍の高
速化が確認された．Data Partiotioningフェーズ全体の実行時間としては，1.1倍ほどの高速化が確
認された．

表 4.4: Data Partitioningフェーズの実行時間比較

テキスト処理時間 [s] データ分割時間 [s]　 全体実行時間 [s]
mpiBLAST 231.9 24.9 256.8
HW 222.0 1.7 223.7

表 4.5: env nrデータベースの Padding後のデータサイズ比較

Padding前 [GB] Padding後 [GB]
env nr 1.73 1.78

19



4.2.3 BLASTフェーズの実行時間の評価

mpiBLASTでは，各ノードへのデータサイズが均等になるよう分割されるため，各ノードでの
データサイズは 600MBほどである．mpiBLASTでの BLASTフェーズはクエリの配列により実行
時間が異なる．そのため，本評価では，タンパク質において最も短い配列”1LY2”であると最も長
い配列”Q8WZ42”をクエリとし，実行時間を測る．配列長はそれぞれ 20と 34,350である．一方
ハードウェアの実装において，BLASTフェーズの実行時間は，データベースのデータサイズに依
存する．これはデータの入力速度での計算を可能に設計を行ったからである．

mpiBLASTのBLASTフェーズにおける実行時間はGAP処理も含まれている．そのためBLASTP
のプロファイル（表 4.7，表 4.8）から GAPの実行時間の割合を調べ，LTPから GAP前までの処
理時間を逆算する．
各ノードでの提案した改善ハードウェア実装における実行時間の見積もり，およびmpiBLAST

での 2種のクエリによる実行時間を表 4.6に示す．
実データベースを 3つに分割した際，各ノードの BLASTの実行時間は同じだった．これは単一

のクエリに対し，非常に大きいデータベースと配列類似性検索行うため，処理時間よりもデータ
の読み書きに起因するものと考えられる．

GAP処理時間は表 4.8から，Blast SemiGappedAlign，s RestrictedGappedAlign，ALIGN EXの 3
つの実行時間である．配列 “1LY2”において，GAP処理時間の時間割合は 0%であり，UAP処理で
ある BLASTAaWordFinderは全体の 10%ほどある．クエリの neighboring wordsを配列データベー
スから検出しているが，HSPが統計学的に類似と言えるほど拡張しないと s BlastAaExtendTwoHit
が判断しているため，実行結果では類似した配列が配列データベースに存在しないとあった．
改善HWにより，配列”1LY2”でのBLASTフェーズは 6.5倍，配列”Q8WZ42”でのBLASTフェー

ズは 840倍の高速化が見込める．

表 4.6: BLASTフェーズの実行時間比較

nodeA nodeB nodeC
LTP to UAP[s] LTP to GAP[s] LTP to GAP[s]

mpiBLAST(1LY2) 3.9 3.9 3.9
mpiBLAST(Q8WZ42) 504.2 504.1 504.2
改善 HW　 0.6 0.6 0.6

4.2.4 配列類似性検索の並列処理の評価

4.3.1節で用いたたデータベース”env nr”と 4.3.2節で用いたクエリ”1LY2”，”Q8WZ42”との配
列類似性検索を行う．GAP処理は 2.4.4節で述べたように，処理が複雑かつ実行時間割合が少な
い．そのためホストで GAP処理を行う．その際の mpiBLASTの実行時間と FPGAによる並列処
理の全体実行時間の見積もりを表 4.9に示す．
配列”1LY2”では，GAP処理がなく，BLASTの実行時間も短い．4.3.1節で述べたテキスト処理

がどちらも実行時間全体の 9割を占めことから，1.16倍，配列”Q8WZ42”では，BLASTの実行時
間がテキスト処理よりも多く，2.64倍の高速化が見込まれる．
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表 4.7: 1LY2のプロファイル結果

nodeA nodeB nodeC
% time name % time name % time name

69.58 s BlastSmallAaScanSubject 75.97 s BlastSmallAaScanSubject 70.29 s BlastSmallAaScanSubject
8.33 BlastAaWordFinder 10.30 BlastAaWordFinder 9.21 BlastAaWordFinder
7.92 s BlastSearchEngineCore 4.29 s BlastSearchEngineCore 5.86 s BlastSearchEngineCore
2.92 s BlastAaExtendTwoHit 1.29 s BlastAaExtendTwoHit 1.67 s BlastAaExtendTwoHit
0.00 Blast SemiGappedAlign 0.00 Blast SemiGappedAlign 0.00 Blast SemiGappedAlign
0.00 s RestrictedGappedAlign 0.00 s RestrictedGappedAlign 0.00 s RestrictedGappedAlign
0.00 ALIGN EX 0.00 ALIGN EX 0.00 ALIGN EX

表 4.8: Q8WZ42のプロファイル結果

nodeA nodeB nodeC
% time name % time name % time name

44.19 BlastAaWordFider 44.41 BlastAaWordFider 43.86 BlastAaWordFider
27.21 s BlastAaExtendTwoHit 27.18 s BlastAaExtendTwoHit 27.50 s BlastAaExtendTwoHit
10.60 s BlastSmallAaScanSubject 10.49 s BlastSmallAaScanSubject 10.44 s BlastSmallAaScanSubject

8.07 Blast SemiGappedAlign 8.12 Blast SemiGappedAlign 8.23 Blast SemiGappedAlign
7.55 s RestrictedGappedAlign 7.55 s RestrictedGappedAlign 7.68 s RestrictedGappedAlign
1.26 ALIGN EX 1.09 ALIGN EX 1.11 ALIGN EX

表 4.9: 並列処理の実行時間比較

　 mpiBLAST[s] FPGAによる並列処理 [s] 高速化率
Query(1LY2) 260.7 224.3 1.16
Query(Q8WZ42) 864.4 327.7 2.64
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第5章 結論

配列データベースの増加速度がプロセッサの向上速度よりも速いことから配列類似性検索の高
速化が期待されている．本研究では，BLASTの高速化について，複数の計算機を用いた並列演算
とアルゴリズムの高速化に着目し，両方を実現できるハードウェアを提案し，FPGAボードを用い
て高速化を示した．さらに FPGAの利点である自由なロジック構成が可能なことから，データの転
送速度でのデータに対し計算処理ができるハードウェアを提案した．先行研究と本論文で実装し
たハードウェアについて，mpiBLASTとの実行時間の比較評価を行った．Data Partitioningフェー
ズでは 1.1倍，BLASTフェーズでは 6.5～840倍の高速化を確認した．またホストで行う BLAST
の箇所を想定した時の全体実行時間は 1.16～2.64倍の高速化が見込まれる．
今後は，改善ハードウェアにおける実装で，一度に行えるクエリ配列の文字数の拡張を提案し，

FPGAのリソースについて再度評価を行う．またハードウェア実装から得られた出力をホスト上で
入力となるように，アルゴリズムのさらなる調査と実実行時間比較を評価する．
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[8] P. Laczkó, B. Fehér, and B. Benyo. FPGA-based BLAST prefiltering. In Intelligent Engineering
Systems (INES), 2010 14th International Conference on, pp. 303–306, May 2010.

[9] 石川淑,田中飛鳥,宮崎敏明. FPGAを用いた BLASTアルゴリズムの高速化. 情報処理学会論
文誌, Vol. 55, No. 3, pp. 1167–1176, mar 2014.

[10] Yoshiki Yamaguchi, HungKuen Tsoi, and Wayne Luk. FPGA-Based Smith-Waterman Algorithm:
Analysis and Novel Design. In Reconfigurable Computing: Architectures, Tools and Applications,
Vol. 6578 of Lecture Notes in Computer Science, pp. 181–192. Springer Berlin Heidelberg, 2011.

[11] 須戸里織. 配列類似性検索の FPGAによる高速化. 電気通信大学大学院情報システム学研究科
修士論文, Feb 2015.

[12] Darling, A. E., L. Carey, and W. - C. Feng. ”the design, implementation, and evaluation of mpi-
blast”. Jun 2003.

[13] 工藤龍,須戸里織,オゲヤースィン,寺田裕太,吉見真聡,入江英嗣,吉永努. 複数 FPGAボード
を用いたビッグデータ分割処理の高速化. 信学情報, Vol. 114, No. 427, pp. 193–198, Jan 2015.

[14] David W. Mount. Bioinformatics Sequence and Genome Analysis, Second Edition. Cold Spring
Harbor Laboratory, 2005.

24



[15] W R Pearson and D J Lipman. Improved tools for biological sequence comparison. Proceedings of
the National Academy of Sciences of the United States of America, Vol. 85, No. 8, pp. 2444–2448,
Apr. 1988.

[16] Stephen D. Brown, Robert J. Francis, Jonathan Rose, and Zvonko G. Vranesic. File-Programmable
Gate Arrays. Kluwer Academic Publishers, 1992.

[17] Vaughn Betz, Jonathan Rose, and Alexander Marquardt. Architecture and CAD for Deep-submicron
FPGAs.

[18] 三好健文. インターフェース ZERO No.4. CQ出版株式会社, 2013.

[19] AVAL DATA. 高速ストレージボード：APX880A. http://www.avaldata.co.jp/products/z1 em
bedded zz/avalother products/apx880/apx880.html.

[20] Joseph Lancaster, Jeremy Buhler, and Roger D. Chamberlain. Acceleration of Ungapped Extension
in Mercury BLAST. Microprocess. Microsyst., Vol. 33, No. 4, pp. 281–289, June 2009.

[21] Temple F. Smith and Michael S. Waterman. Identification of common molecular subsequences.
Journal of Molecular Biology, Vol. 147, No. 1, pp. 195–197, March 1981.

25


