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1. はじめに

次世代シーケンサーでは，数百万個以上のシ

ョートリード (DNAを分断した短いDNA鎖)を

生成することができる.そのような，膨大な数の

ショートリードをマッピングすることがDNA解

析の重要な基本処理となっている.ショートリー

ドのマッピング用ツールとしては， PCクラス

タ上でのソフトウェアとして， Maq 1)， Bowtie 

2)， BWA 3)などのが存在する.ショートリー

ドのマッピングは，図 1に示すように，数10か

ら数 100個の塩基もつショートリードを， 1塩

基だけが異なる場合(SNP)，塩基が挿入される

場合(Inse凶ion)，および，塩基が欠損する場合

(Deletion)といった場合を考慮して，参照配列

と呼ばれる既に解析済みの配列のどの箇所に対

応するかを決定する.それにより，個人毎の遺

伝子の違いを特定することが可能となる.ソフ

トウェアツールでのショートリードのマッピン

グの問題は，その膨大な処理時間である.大規

模な PCクラスタでの並列処理を用いたとして

も数日--1週間程度かかる.

この問題を解決するために， FPGA(field prか

grammable gate array)を用いたアクセラレー

タを提案する 4).FPGAでは回路構造を，コ

ンフィグレーションと呼ばれるプログラムによ

り変更することにより，アプリケーション処理

に適した専用プロセッサを構築できる.近年の

FPGAは，半導体集積回路技術の進展により，

数百万以上のプログラマプルロジック， DSPユ

ニット，内蔵メモリ， DDR2およびDDR3など

の外部メモリインタフェースを備えており，高

性能な専用プロセッサ開発にも使えるようになっ

てきた.実装するアルゴリズムとしては，ソフ

トウェアとして現在最も高速な手法としてしら
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Fig. 1 ショートリードのマッピング

れる Burrows-WheelerAlignment (BWA)3)を アルゴリズムを説明するために，図 3に示す

用いる. BWAはショートリード毎の並列処理 例を考える.図 3(a)に示すような参照配列 X

も可能でため， FPGA実装にも適する.提案の と，ショートリード W を考える.マッピング

FPGAペースアクセラレータでの処理性能は， 処理の入力は， XのBWT，Xの反転 (X')の

ソフトウェア実装と比較して 10倍以上高いとい B¥;YT，生起配列 0(.，・)， 0'(.，・)およびC(.)で

う結果を得た. ある.配列 C(.)および XのRotationを，そ

2. BWAアルゴリズム

簡単に BWAアルゴリズム 3)について説明す

る.BWAアルゴリズムは，文献5)で提案されて

いるマッチング方法を用いている.αWは文字

列 {α，W}を表すとする.もし文字列 W が，文

字列 Xの部分文字列で，かつ k(αW)壬l(αW)

であれは文字列αWもXの部分文字列である

という性質がある.変数kおよびlは，式 (1)お

よび (2)で与えられ，それぞれXのsuffixarray 

(SA)インターパルの下限と上限を与える.

k(αW) =C(α) +O(αル(α11')-1) + 1 (1 ) 

l(αW) =C(α) +O(α， l(αW)) (2) 

辞書式順序において αより小さい文字の数は，

C(α)で与えられる.文字列B[O，i]においてαの

生起する数は O(α，i)で与えられる.文字列 X

のBWT配列は Bで与えられる.文字列 Bの

先頭から t個の文字を含む部分文字列は，B[O，i] 

で与えられる.

図 2はBWAアルゴリズムを用いたショー

トリードのマッピングの方法3)を示している.

れぞれ，図 3(a)および 3(b)に示す.ソーとし

た結果を図 3(c)に示す.図 3(c)に示すように，

BWTBおよび生起配列 0(.，.)を得る.同様

のやり方で， X'に対しでも B'および0'(.，.)を

得る.紙面の都合により，図 2のアルゴリズム

中の， Calculated処理の説明は省略する，ここ

で， Calculated処理は W 中のミスマッチ数の

下限 D(.)を与える処理である(より詳しくは文

献3)を参照).

図 4はショートリード W のマッピングを示

している.処理 InexRβcur(l--V，i， z， k， l)は， ミ

スマッチの下限 D(i)の計算の後に，呼び出さ

れる.Wの探索位置，許容されるミスマッチ数

(SNP，挿入，欠損の合計)， suffix arrayの下限，

およびsuffixarrayの上限は，それぞれ i，z， 

k，および tで与えられる.図 4に， InexRecur 

処理の実行の様子を示す.ラベル“(i，z， k， l)"は

処理“InexRecur(W，i，ムk，l)"を表す.マッピン

グが終了した後に，参照配列中のショートリー

ドの位置， SNP，挿入および欠損(Indel)に関す

る情報を得る.この例では，図5において SNP

およびIndelをミスマッチとして考慮した結果

を得ている. 1個の挿入を持つ結果は SAイン

ターパル (5，5)を持っている(図 4). 図3(c)に
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Fig.2 BWAアルゴリズム

従うと， SAインターパル (5，5)は参照文字列

Xにおける位置3に対応している.したがって，

W は位置3にマッピングされることになる(図

5(a)). 1個のSNPを持つ結果は， SAインター

パル (6，6)を持っている.したがって，W は位

置2にマッピングされることになる(図5(b))同

様に， 1個の欠損ははSAインターパル (3，3)を

持ち，位置 1にマッピングされる(図 5(c))図4

に示すように， InexRecur処理は，深さ優先探

索，幅優先探索，そのハイプリッドにより行う

ことができる.

Posl首cn01:1 :2. 3 415 6 。CIC TIG AIGI$ 

CIT GIA GI$IC 

2 TIG AIG $ICIC 

3 GIA GIS CICIT 

4 AIG SIC CIT G 

5 GI$ CIC TIG A 

6 SICICITIG 生直

(a) Reference sequence X， (b) Rotation of X 
short-read W and C(α) of X 

BWT Occurrence 

rrat 0(. ， .) 

-
SA Posi首on0: 1，1 :2 3 。4 5 6 $fA c G T 。6 s c c T G A G 010 011 。

4 A G s c c T G 010 012 。
2 。c c T G A G s 110 012 。
3 C T G A G $IC 110 112 。
4 5 G $IC c T G A 1 11 112 。
5 3 G A G s c C T 1 11 11211 

6 2 T G A G s c C 1 11 21211 
固-圃

(c) Sorting r邸 ult

Fig. 3 Tvlapping example 

2.1 FPGAペースアクセラレータのアー

キテクチャ

ショートリード配列マッピング問題において

は，参照ゲノム配列は通常同じものが用いられ

る.そのため，本稿では， Burrows-Wheeler変

換と生起配列をあらかじめオフラインで生成し

ておき，マッピング処理の際には FPGAに転送

するだけにする.図 6にFPGAを用いたアクセ

ラレータアーキテクチャを示す.FPGAアクセ

ラレータは，シンプルな 128個の PEと2個の

DDR2メモりから構成されている.各PEでは，

異なるショートリードに対するマッピング処理

が並列に行われる 生起配列とショートリード

は，それぞれDDR2メモリと FPGA内のメモ

リに転送される.

図7にPEの構成を示す.PEは， 32ピット加

算器，比較器，レジスタから構成され，式 (1)，

および (2)を計算する. 1回の InxRecur処理

。。
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Fig.4 ショートリード阿Fのマッピング

(a) SA interval: (5，5)， posi-(b) SA interval : (6，6)， pωi-
tion : 3 tion : 2 

Insertion @ X(3) SNP @ X(2) 

(c) SA interval : (3，3)， position : 1 

Deletion @ X(2} 

Fig. 5 一つのミスマッチを許した場合のマッ

ピング結果

を終了した後に，レジスタファイルから新しい

データか読み込まれる.図 2で示したように，各

InxRecur処理では，新しい InxRecur処理が呼

ばれる.この再帰的呼び出しのパラメータはレ

ジスタファイルに記憶され，再帰的呼び出しの

制御に使われる.PE内の ADD/SUBユニット

は式 (1)，および (2)を計算するために使われ

る.比較器と制御パスが条件分岐の制御を行う.

古いショートリードに対する処理が終了した後

に，新しいショートリードがPEに入力される.

FPGA内の出力メモリに記憶されたマッピング

結果は， CPUから読み出される.出力メモリが

オーバフローしないように， CPUは，出力バッ

ファから結果を読み出し，読み出しが終了した

Fig，6 アクセラレータアーキテクチャ

Fig.7 PEの構成

データを消去するさらに，マッピング処理が行

われている閑， CPUはショートリードデータを

少しずつ FPGAに転送している.FPGA内の

PEは，複雑な浮動小数点演算器や複雑な制御

回路を有する CPUとは異なり，ショートリー

ドのマッピングに特化した固定小数点演算のた

めの基づくシンプルな演算器である.そのため，

数多くのPEを1個のFPGA上に搭載すること

が可能となっている.

図 8，に，複数の PEによる DDR2メモリへ

のアクセスのタイムチャートを示す.本アーキ

テクチャでは， トータルの性能は， DDR2メモ

リへのアクセス性能で決まる.ショートリード

マッピングでのメモリアクセスはランダムアク

セスであり，そのアクセスは入力されたショート

リードに依存する.CPUは理論的には 50GB/s

以上の高い帯域を有しているが，ランダムアク

セスに対しては実行メモリ帯域は大幅に低くな

る.一方， FPGAでは処理に特化したアドレス
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Fig.8 メモリアクセスのタイムチャート

Fig.9 構築したショートリード配列マッピン

グシステム

生成田路により，ランダムアクセスであっても

高いバンド幅を得ることができる.

3. 評価

評価には， DE4ボード6)を用いた.DE4ボー

ドには， Altera EP4SGX530KH40C2 FPGAと

4GB DDR2-SDRAJ¥.1が2個搭載されている.図

9に構築したシステムを示す. このシステムで

は， core i7-396Ox CPUを搭載したマザーボー

ドと， DE4ボードがPC1expressポートを経由

で接続されている.アクセラレータの動作周波

数は， 100tvlHzである.表 1に， 1個の PEの

リソース使用量を示す.この表から分かるよう

に， PEサイズはレジスタ数により制限されて

おり， 1個の FPGAに400個以上の PEを搭載

できることが分かる.

表 2は， CPUペースシステムと， FPGAベー

スシステムのメモリ帯域の比較を示している.

CPUは理論的には高いバンド幅を持っている

が，ランダムアクセスに対しての実行メモリ帯

Table 1 1個の PEのリソース使用量

リソース名 使用量 (使用量)/(全利用

可能リソース量)

x100% 

LUTs 844 0.20 

Registers 1015 0.24 

Onchip memory 1. 25kB 0.05 

Bandwidth (GB/s) 

理論値|ランダム

アクセス

時の値

CPU (i下3960x) I 51.2 I 1.06 

FPGA (EP4SGX I 6.4 x 2 I 5.15 x 2 

530KH40C2) 

域は大幅に低下することが分かる.ショートリー

ド配列マッピングにおけるメモリアクセスはラ

ンダムであるため，実行メモリ帯域が大幅に低

下し，それにより CPUペースシステムの性能

が大幅に低下する.一方， FPGAベースのシス

テムでは，対象とする処理に特化した無駄のな

いメモリアドレス生成ユニットを設計すること

ができるので，ランダムアクセスであっても，

5.15GB/sという理論的な上限値に近い高いバ

ンド幅を得ることができる.FPGAには， 2個

のDDR2メモリを接続できるため， 10GB/s以

上のバンド幅を得ることができる.その結果，

FPGAベースシステムでは， CPUベースシス

テムと比較して 10倍以上の性能を達成できる.

さらに， 3個のFPGAボードを一つのホスト PC

にPC1expressポートを接続できるため，それ

に比例して性能を向上できる.また，そのよう

なシステムを複数用いたり， FPGAボード同士

を低レイテンシな専用1/0により接続すること

により，さらなる性能向上が期待できる.

我々 は， 3000文字程度の参照配列に対して 100

個のショートリードのマッピングが可能なシス

テムの構築した.ソフトウェアでの処理と比較
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して， 10倍程度の高速化が達成された.現在，

より大規模な参照配列に対応できるシステムを

開発中である.

4. まとめ

本稿では， BWAアルゴリズムを高速化するた

めの FPGAベースアクセラレータを提案した.

ソフトウェアでの処理と比較して 10倍程度の高

速化が達成された.今回の開発で用いた FPGA

は，中規模の FPGAで高いグレードのもので

はない.現在利用可能な最新の FPGA(Altera

社 StratixVなど)を用いることにより，さらな

る高速化・高並列化が可能できることが期待さ

れる.
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