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研究成果の概要（和文）：本研究では，大規模な遺伝子制御ネットワークを解析するアプリケーションのための，並列
計算機上でのワークスティーリング手法のジョブを可能にするジョブスケジューラの研究，開発を行った．大規模な遺
伝子制御ネットワークとは人間の全遺伝子，約20000遺伝子の相関を解析すること相互作用や影響などを知ることがで
きる．本研究を通じ，ネットワーク推定として余計なジョブについては枝刈りをするための判断機構，アルゴリズムを
動かすためのジョブスケジューラフレームワークを開発した．また大規模な遺伝子解析結果を表示するための可視化ア
プリケーションについても研究を進めることができた．

研究成果の概要（英文）：In this research, we have developed and implemented a job scheduler framework 
with work steal mechanism for large scale gene regulatory networks analysis. The analysis applications 
usually execute on a distributed and parallel computational environment. Because a whole of human genes 
is a approximate 20,000, therefore a human gene regulatory networks analysis needs large scale 
computational environment. So, our products aims to reduce a calculation time of gene regulatory networks 
analysis using work steal mechanism. A work steal mechanism is able to cut off a useless network 
estimation.
We also have modified and improved a network visualization application for large scale gene regulatory 
networks on a high resolution visualization system (i.e. tiled display wall).

研究分野： 分散コンピューティング
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１．研究開始当初の背景 
 次世代シーケンサーの発展に伴い，遺伝子
解析の需要は，研究のみならず医療の分野で
も広がりつつある．シーケンサーは遺伝子の
発現情報をマイクロアレイに記し，時系列で
遺伝子発現の変化を知ることができる．遺伝
子解析は，このマイクロアレイから得た情報
を元に遺伝子間の発現の相互作用を解析す
ることが生命科学において非常に重要であ
る．なぜなら近年，相互作用や相関関係によ
って幹細胞からの細胞分化のメカニズムに
影響することが知られているからである．し
かし人間の遺伝子は約 20,000 遺伝子あると
言われており，それらの全て網羅的に相関関
係を解析することは困難である． 
 
２．研究の目的 
本研究の目的は，大規模遺伝子制御ネット

ワーク推定アプリケーションの支援にある．
大規模な遺伝子制御ネットワークの解析は，
大規模な並列計算機環境を用いても困難で
ある．そのため，計算量の軽減を図る工夫が
必要となる．そこで本研究では以下の項目を
研究開発する． 

A． スケジューラフレームワークの開発 
B． ワークスティーリングによる遺伝子制

御ネットワーク推定の開発 
また本研究では当初の予定になかった遺伝
子ネットワーク推定における可視化も取り
組むことができた．これは遺伝子ネットワー
ク推定の複雑な解析結果を高解像度で可視
化することで，生命科学への理解を深める上
で非常に重要と言える． 
 
３．研究の方法 

まずワークスティーリングを実現するた
めのジョブスケジューラフレームワークの
開発に取り組んだ．ジョブスケジューラフレ
ームワークとは，スケジューリングアルゴリ
ズムに対するインターフェースを定義する
ことで，ポータビリティを向上させることに
他ならない．つまりスケジューリング機構と
スケジューリングアルゴリズムを分離する
ことでフレームワークを実現できる．ジョブ
スケジューラには並列分散環境つまりクラ
スタ計算機にて広く適用されているSun Grid 
Engine をベースに開発を取り組んだ．アルゴ
リズム部分を分離することで，ワークスティ
ーリング手法におけるアプリケーションか
らのフィードバックを受け付けることがで
きる．ワークスティーリング手法の主たる目
的は，ネットワーク推定における相関が得ら
れない遺伝子間の計算を打ち切り，ネットワ
ーク全体の推定のスループットを向上させ
ることにある． 

フレームワークの次に，ワークスティーリ
ング手法を取り入れた遺伝子制御ネットワ
ーク推定アプリケーションに改良に取り組
んだ．遺伝子制御ネットワーク推定のアプリ
ケーションは SiGN-BN[1]をベースとした．

SiGN-BN は京コンピュータで動作させるため
に開発されたアプリケーションであるが，汎
用的に開発されており，一般的なインテル
CPU でのクラスタ計算機上でも動作する．
SiGN-BN での遺伝子制御ネットワーク推定ア
ルゴリズムは，Bootstrap 法を用いることで
統計的な蓋然性を算出している．Bootstrap
法では，遺伝子発現データにランダムサンプ
リングを行い，一部のデータを取得し，次に
一部のデータを対象とした遺伝子制御ネッ
トワーク推定による部分グラフの生成を行
っている．これらの手順を繰り返すことで部
分グラフを大量に作成することで，最終的に
部分グラフを結合し，大規模な遺伝子制御ネ
ットワークの推定結果を出力する．しかし再
標本による遺伝子の重複などがあり，これら
を排除することで計算スループットの向上
を目指した． 

 
４．研究成果 
本研究では，当初の目的どおり，ジョブス

ケジューラフレームワークの開発を行い，ま
たワークスティーリング手法を用いた遺伝
子制御ネットワーク推定アプリケーション
の改良を行った．図１は，ワークスティーリ
ング手法を用いた遺伝子制御ネットワーク
推定アプリケーションの実行時の挙動であ
る．マスターは並列分散環境におけるマスタ
ーノードであり，スレーブ１，スレーブ２は
それぞれワーカノード上の挙動である．
「loop」で囲われた箇所は主に SiGN-BN の挙
動であり，そこ計算結果の書き込みや，検索
処理をNFSサーバ上の共有ディスクに行うこ
とで，既に行った推定計算を打ち切る機構を
組み込むことができる． 
 

図１．シーケンス図 



また当初の予定にはなかったネットワー
ク推定結果を可視化するためのアプリケー
ションの改良も行った．図２は
ケーションを高解像度可視化装置で表示し
た例である．大規模遺伝子制御ネットワーク
推定の結果は，約
互いの相関をグラフにおけるエッジで表示
することとなり，通常のデスクトップディス
プレイでは網羅的に
ある．もしくは表示できてもそれらを統合的
に理解することは困難である．そのため
のディスプレイを組み合わせることで仮想
的な１つの高解像度ディスプレイを構成す
る大規模な
なる．本研究においてネットワーク推定可視
化アプリケーションである
ルドディスプレイへの表示対応することが
できた．
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