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研究成果の概要（和文）：ギガシークエンサーは，短い断片配列（リード）を大量に出力するた

め，高速な解析技術の開発が急務となっている．本研究では，オフセット付き鳩ノ巣原理を応

用し，大量のリードから超高速に類似配列を発見するアルゴリズム SlideSort を開発した．

SlideSortは従来手法と比較して，同程度のメモリで 1000倍以上の速度向上を達成した．考案
したアルゴリズムの応用例として，最小全域木を構築するソフトウェアの開発も行った．類似

ペア検索の応用範囲は広く，上記に述べたクラスタリングの他にも，共通パターンの発見，ア

センブリの効率化などに役立つと期待される． 
 
研究成果の概要（英文）： 
Next Generation Sequencing (NGS) technology calls for fast and accurate algorithms that 
can evaluate sequence similarity for a huge amount data. In this study, we designed and 
implemented exact algorithm SlideSort that finds all similar pairs whose edit-distance 
does not exceed a given threshold from NGS data, which helps many important analyses, 
such as de novo genome assembly, identification of frequently appearing sequence patterns 
and accurate clustering. In comparison to state-of-the-art methods, our method is much 
faster in finding remote matches, scaling easily to tens of millions of sequences. Our 
software has an additional function of single link clustering, which is useful in 
summarizing NGS data for further processing. 
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１．研究開始当初の背景 
近年，ゲノム解読の速度が飛躍的に向上し，

医療，環境，エネルギー問題など，様々な分
野での応用が強く期待されている．ギガシー
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クエンサーは，従来型と比較して約 300～
1000 倍の塩基配列決定能力を有する．技術
改革は現在も進んでおり，数年以内にさらに
1000倍の性能を実現すると予測されている．
このデータ量は圧倒的であり，バイオインフ
ォマティクスの分野で蓄積されてきた様々
な配列解析技術の多くでは扱うことができ
ない．現状では得られたデータの約 3～4 割
程度が何の解析もされずに捨てられている．
また，解析の対象となった配列もゲノムに貼
り付けるなどの簡単な処理がされるにとど
まっている．そのため，生物学的な解析に重
要な情報量を落とすことなく，効果的にデー
タを絞り込む技術の開発が非常に重要にな
る． 
 
２．研究の目的 
本研究では大量のリードを高速にかつ効果
的にクラスタリングするアルゴリズムを開
発することにより，クラスタの代表点のみに
対する解析から，大量データの解析で得られ
るのと等価値な結果を得ることを目的とす
る．データセットの本質を保持しつつも解析
対象となるデータの量を大幅に減らすこと
によって，様々な配列解析技術の適用が可能
となり，ギガシークエンサーから得られる生
物学的な情報量は大幅に増すであろうと期
待できる． 
 
３．研究の方法 
本研究では 2年間で，高速クラスタリングア
ルゴリズムの開発，及び開発したアルゴリズ
ムの実装と実問題への応用を行った．初年度
は，ギガシークエンサーのデータの特徴を十
分に検討し，アルゴリズムの開発を行った．
また，プロトタイプを実装し，実データ上で
テストを行いながら改良を重ねた．次年度は，
開発したアルゴリズムをソフトウェアとし
て完成された形に実装した．ユーザーインタ
ーフェースの開発や並列化への対応を行っ
た．完成したソフトウェアは webにて公開し
た．アルゴリズムの開発，ソフトウェアの実
装について，適宜，学会や論文誌などで発表
し，研究成果の普及にも努めた． 
 
４．研究成果 
本研究では(1)大量のギガシークエンスデー
タから超高速にペアを発見するアルゴリズ
ム SlideSortを考案し，その応用例として(2)
最少全域木を構築するプログラムを開発し
た．また，これらをまとめて(3)スタンドア
ロンソフトウェア，C++ライブリ，GUI で操作
可能なソフトウェアとして実装し，web 上で
公開した． 
 
(1) 高速ペア発見アルゴリズムの開発 
考案したアルゴリズムは，編集距離による検

索を行う．通常，配列数が Nのデータセット
から全ての類似ペアを列挙する場合は，N^2
の編集距離計算が必要とされる．本研究では，
あらかじめデータセット全体から類似配列
群を絞り込んでおき，同じ類似配列群に含ま
れる配列間にのみ編集距離計算を行うこと
によって，コストの高い編集距離計算の回数
を大幅に削減する戦略をとった． 
まず，編集距離が閾値 d以内の配列間の特徴
について詳細に検討し，次に述べるオフセッ
ト付き鳩ノ巣原理を明らかにした． 
【オフセット付き鳩ノ巣原理】編集距離が閾
値 d 以内の配列間では，配列を b 個（b>d）
に分割した場合，少なくとも b-d 個において
文字列のパターンがずれ幅 d/2以内で一致す
る． 
この原理より，b-d 個の部分文字列が一致す
る配列群を類似配列群とすれば，編集距離が
閾値 d以内のペアを全て発見することが可能
なことが明らかとなった．提案手法では，ブ
ロックに対して深さ優先でソートを繰り返
すことにより，効果的に類似配列群を発見す
る．ソートの計算コストは O(N)であるため，
計算性能は飛躍的に向上した．具体的なアル
ゴリズムを図１に示す． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１ SlideSort アルゴリズム 
 



 

 

 
 
 

 
 
 
 

 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
     
 
 
 

 
 
 

図２ 計算時間の比較 

図３ メモリ使用量の比較 



 

 

また，オフセット付き鳩ノ巣原理に対して改
良を加えることにより，通常の編集距離に加
え，生物配列の比較に重要なギャップ開始，
伸長コストを考慮した検索が可能なアルゴ
リズムも設計した． 
10,000～10,000,000 配列のデータに対して
実験を行ったところ，従来手法と比較して数
十～数千倍の速度を達成した．（図２） 
また，メモリ使用量はメモリ効率が良いとさ
れる Suffix Array を用いた従来手法と同程
度であることが確認できた．（図３）データ
の並列化に対応する手法や，SSE などのビッ
ト並列化の技術も導入し，さらに高速に計算
可能な仕組みを実装した． 
ペアの列挙は，下記に述べるクラスタリング
の他にも，類似配列の数え上げや，ゲノムア
センブリなどにも用いられるため，応用範囲
の広い基礎的なアルゴリズムを構築できた
と考えている． 
 
 
(2)クラスタリングへの応用 
SlideSort の効果的な応用例として，最少全
域木を高速に構築するプログラムも開発し
た．最小全域木の構築では短連結法によるク
ラスタリングと同じ結果が得られるため，ギ
ガシークエンスデータの解析に直接役立つ．
開発したプログラムは，オンラインアルゴリ
ズムを用いており，隣接行列を保持せず，逐
次形状を更新しながら全域木を構築するた
め，メモリを大量に消費しない．リード数
1000 万の実データに対して計算を行ったと
ころ，3G 程度のメモリを用いて 10 分以内に
最小全域木を構築することができた．図４に
実際に構築された木の例を示す． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
      
    図４  SlideSort によって構築された 

最少全域木 
 
 
(3)ソフトウェアの開発 
SlideSort を利便性の高いソフトウェアとし
て実装した．スタンドアロンプログラム，C++
言語用のライブラリのほか，GUI により操作
可能なソフトウェアも開発した．図５にイン
ターフェースの一部を示す．GUI バージョン
は，計算結果を数値だけでなく，グラフなど，
視覚的に分かりやすい形で出力する．これら

は，Linux, Windowsの両方で動作する． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
     図５  GUI バージョンの SlideSort 
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