
東京大学・医科学研究所・教授

科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

１２６０１

基盤研究(B)（一般）

2020～2017

ビッグクエリー×ビッグデータ検索実現のためのＳＭＡＤ技術の新展開

Development of SMAD for big query on big data

６０３９６８９３研究者番号：

渋谷　哲朗（Shibuya, Tetsuo）

研究期間：

１７Ｈ０１６９３

年 月 日現在  ３   ５ ２４

円     8,900,000

研究成果の概要（和文）：爆発的に増加するビッグデータに対応した検索技術が求められている。これに対し、
データベースの統計的挙動を活用するSMAD (Statistical Model-based Algorithm Design)技術が注目されてい
る。本研究ではこのSMAD技術をビッグクエリー×ビッグデータ検索へ展開させる研究を行った。特に、個人ゲノ
ムデータベース、タンパク質立体構造データベース、自然言語テキストデータベースなど様々なデータベースに
対する大規模検索の基盤技術を開発することに成功したほか、プライバシー保護技術、PCMメモリにおけるメモ
リ分散技術、次世代シークエンサー解析などの技術開発にも成功した。

研究成果の概要（英文）：A new technology for searching big data is desired. SMAD (Statistical 
Model-based Algorithm Design) is a candidate for improving these searching algorithms. In this 
research, we explored applications of SMAD technology to big query/big data searching problems. In 
particular, we developed new searching technologies for individual genome databases, protein 3-D 
databases, and natural language text databases. Moreover we succeeded in developing technologies for
 privacy preserving, memory distribution for PCM memories, and next generation sequencer read 
analysis.

研究分野：バイオインフォマティクス・アルゴリズム

キーワード： アルゴリズム理論

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
近年のデータ爆発は、大規模ビッグデータに対する大規模なクエリーを著しく困難にしており、それに対する超
効率な検索基盤技術の開発が求められている。本研究では、SMAD技術を核に、ゲノムデータベース、タンパク質
立体構造データベース、自然言語テキストデータベースなど様々なデータベースに対する検索技術の開発に成功
したほか、プライバシー保護、PCMメモリの活用、次世代シークエンサー解析など、様々なデータ解析の基盤技
術の高度化にも貢献することに成功している。これらの技術によって、今後さらにビッグデータの利活用が高度
化されることが期待できる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
近年あらゆる分野でデータ爆発がおき、その活用のための情報科学技術の向上の必要性
が叫ばれている。特に生物医学分野等では次世代シークエンサー等の計測技術の革命的な
発展により、ムーアの法則をはるかに超える加速度で大量のデータが産出されている。一方
で、ムーアの法則に関しても、物理限界による成長鈍化・停止の可能性が言及されるように
なって久しい。これらのことから、増え続けるビッグデータのデータ検索や解析を行うのに
計算機の高速化・並列化のみに頼っていては、近い将来必ず破綻することは火を見るより明
らかである。さらにそれだけではなく、様々な分野の多くのデータベースにおいて、データ
ベースだけでなく、検索クエリー側のデータも複雑化・大規模化しており、必要とされる高
速・高精度な検索を実現するようなアルゴリズムの設計はますます困難になりつつある。こ
れに対し、2009年以降、本研究代表者は統計的モデルにもとづく新しいアルゴリズム設計
パラダイムＳＭＡＤ(Statistical Model-based Algorithm Design)を提唱している。さらに、
このパラダイムに基づくことで構造生物学における最重要データベースであるタンパク質
立体構造データベースの基本検索の理論的なブレークスルーを達成するとともに、実用的
にも精度の犠牲なく数千倍高速化することに成功し、構造生物学研究に対し大きなインパ
クトを与えた。これまでの情報科学におけるアルゴリズム設計の多くが最悪性能、単純な理
想的なランダム性を仮定した平均性能を指標にしてきたのに対し、このＳＭＡＤは対象と
するデータベースの精緻な統計学的モデルに基づいてアルゴリズムの設計・性能解析を行
う。 
一方で、現実の状況においては、高速に大量のデータを産出する様々な機器が次々に登場
しクエリーも巨大であり、大規模なデータベースに対してその巨大クエリーの検索を行う
必要がある。当然ながらそのようなビッグクエリーの検索は著しく困難あるいは不可能で
ある。それに対する新たな技術開発が必要とされている。 
 
２．研究の目的 
これまでのＳＭＡＤの適用においてはデータベース側についてのみ何らかの統計モデル
を考え、それによって高速化を図っていたが、ビッグクエリー検索においては同様の統計モ
デルをクエリー側についても同時に考えることができる可能性がある。そこで本研究課題
では、ビッグクエリー×ビッグデータの検索・解析を可能とするような新たなアルゴリズム
設計パラダイムとして、データベース側、クエリー側双方の適切なモデルを活用することに
よって高速アルゴリズムを設計する相乗的ＳＭＡＤを考え新時代の検索アルゴリズムの実
現を狙うとともに、そのような新たなビッグクエリーアルゴリズムの応用の開拓も狙う。 
 
３．研究の方法 

本研究では 

１）相乗的ＳＭＡＤによるビッグクエリー×ビックデータ検索技術の開発 

２）ビッグクエリー×ビックデータ検索を活用したビッグデータ解析技術の研究開発 
の２つの研究を段階的に行った。１）のビッグクエリー×ビックデータ検索技術については、
これまでＳＭＡＤ技術の適用が成功を納めてきたたんぱく質立体構造データベースやゲノ
ムデータベースなどに対して技術開発を行った。２）では、人工知能応用やプライバシー保
護など新たな技術へ展開することを行った。 
 
４．研究成果 
 
(1)  大規模なビッグクエリー×
ビッグデータ問題として、ポピ
ュレーションデータをビッグ
クエリーとして大規模個人ゲ
ノムデータからポピュレーシ
ョン間で保存されているハプ
ロタイプブロック抽出に関す
る研究を行い、アフリカからヨ
ーロッパ、アジアへとどのよう
に人類が広がったかについて、
新たな知見（図１）を得ること
に も 成 功 し た 。（ Onuki, 
Yamaguchi, Shibuya, 
Kanehisa, Goto, 2017） 

 
図１. 民族間のハプロタイプブロック移動 



 
(2)  多くのビッグデータが個人情報を扱っていることから、ビッグクエリー×ビッグデータ検
索においてもいかにそれらを保護するかは重要である。特にビッグクエリー検索においては、
データベース側を暗号化するなどだけではクエリー側のデータを保護することはできない。
これに対し、本研究では、クエリー側がどこにアクセスしたかを秘匿する Oblivious RAM 技
術をビッグクエリー×ビッグデータ検索においても利用可能な世界発の簡潔データ構造
Succinct Oblivious RAM（図 2）の開発に成功した。これによって従来は不可能であった規
模の検索においてもアクセス秘匿を行うことが可能となった（Onodera, Shibuya, 2018）。 

(3) 本研究者がこれまで行ってきた SMAD 技術によるタンパク質立体構造データベースの部分構
造検索について、より複雑で計算量が必要な分子の順序を考慮しない検索についても、SMAD
技術による高速化に成功した。これによって、タンパク質立体構造の中で主鎖上で連続して
いないような部分構造に関しても高速検索が可能となった。(Sasaki, Shibuya, Ito, 
Arimura, 2019) 
 
(4) 今日の次世代シークエンサーは非常に高速に DNA を解読することができるが、一方でエラー
が一定割合で含まれるためそれらをいかに高精度に補正するか、が正確なゲノムのビッグデ
ータ解析の鍵のひとつとなっている。本研究では、ナノポアシークエンサーの出力データを
深層学習を用いて高精度化するとともに、塩基修飾などさらなる付加情報の予測を行うシス
テムの開発に成功した。(Zhang, Akdemir, Tremmel, Imoto, Miyano, Shibuya, Yamaguchi, 
2020) 

 
(5) ビッグクエリー×ビッグデータ検索を行うシステムでは、そのデータの大規模性に対処する
ために様々なメモリデバイスを最大限活用する必要がある。本研究では、特に phase change 
memory とよばれる新たなメモリーデバイスをビッグデータ解析においても最大限活用する
新たなメモリ分散技術の開発に成功した。(Onodera, Shibuya 2020) 
 
(6)ビッグクエリー×ビッグデータ検索の一つの究極の目標は多言語環境でのデータベース自然
言語検索である。本研究ではそのような自然言語検索を語尾変化のきわめて激しい言語におい
ても可能とする言語のエンベッディング技術の開発に成功した。（Arda, Shibuya, Gungor, 2021） 

 

図 2. Succinct Oblivious RAM 

 

図 3. 深層学習によるNGSリード解析 
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