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推薦論文

FPGAを用いたBLASTアルゴリズムの高速化

石川 淑1 田中 飛鳥1 宮崎 敏明1,a)

受付日 2013年6月27日,採録日 2013年12月4日

概要：Basic Local Alignment Search Tool（BLAST）は最も有名なシーケンスアライメントツールの 1つ
である．シーケンスアライメントとはタンパク質（または DNA）データベースから検索対象となるタンパ
ク質（または DNA）配列を列挙することであり，配列どうしの類似部分検索のために使用される．シーケ
ンスアライメントは，生物学上の進化や遺伝子系図を調べるうえで重要であることから，バイオインフォマ
ティクス分野では欠かせない情報である．そのため，従来からハードウェアを用いて，BLASTを高速化す
る試みがなされてきた．BLASTは前処理，seeding，ungapped extension，gapped extension，traceback
処理から構成される．従来のハードウェア化は，gapped extension処理が中心であり，他の部分は，ホス
トマシン上で処理される形態であった．本論文では，前処理，traceback処理を含むすべての BLAST処
理をハードウェア化し，ホストマシン上のソフトウェア処理との処理速度のアンバランスを解消するこ
とにより BLAST全体の高速化を行う．提案回路を廉価な FPGA（Field Programmable Gate Array）に
実装した結果，ソフトウェア実装に比べ約 790 倍の高速化を達成した．また，gapped extension 処理と
traceback処理に対してさらなる高速化手法を提案し，840倍以上の高速化を実現した．
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Abstract: Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) is one of the most popular sequence alignment tools.
BLAST consists of preprocessing, seeding, ungapped extension, gapped extension and traceback process. To
accelerate BLAST, many hardware accelerators have been proposed. However, their acceleration target is
mainly the gapped extension, and other parts are still realized as software that runs on a host machine. In
this paper, we propose an accelerator for BLAST, which realizes all processing parts including the prepro-
cessing and the traceback part as hardware. It could avoid the unbalanced processing speed between software
and hardware. We also propose two performance improvement techniques for the gapped extension block.
An inexpensive FPGA (field programmable gate array) implementation shows that our hardware accelerator
performs 791 times faster than a software BLAST, with reasonable hardware cost. Moreover, by applying
the performance improvement techniques, the performance of the accelerator becomes more than 840 times
faster than the software BLAST.
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1. まえがき

シーケンスアライメントとはタンパク質（または DNA）
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配列データベース（DB）内のシーケンスと検索対象となる

タンパク質（またはDNA）配列（クエリシーケンス）を比

較し，配列どうしの類似部分検索を行うものである．シー

ケンスアライメントプログラムには，BLAST [1], [2], [3]，

本論文の内容は 2013 年 2 月の平成 24 年度第 4 回情報処理学会
東北支部研究会にて報告され，支部長により情報処理学会論文誌
ジャーナルへの掲載が推薦された論文である．
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FASTA [4]，HMMER [5]などが存在する．その中でBLAST

（Basic Local Alignment Search Tool）は最も有名なシーケ

ンスアライメントツールの 1つである．シーケンスアライメ

ントは，生物学上の進化や遺伝子系図を調べるうえで重要で

あることから，バイオインフォマティクス分野では欠かせな

い情報となっている．そのため，BLASTの専用ハードウェ

アによる高速化が多く提案されている [6], [7], [8], [9], [10],

[11], [12], [13], [14], [15], [16], [17], [18], [19], [20], [21], [22]．

しかしながら，それらの多くは，BLAST処理の一部をハー

ドウェア化するものであり，BLAST処理全体を実現する

には，相変わらず他の処理をホストマシン上でソフトウェ

アにより実現する必要がある [14]．そのため，一部処理だ

けが高速化できても，ホストマシンと専用ハードウェア間

で処理速度のアンバランスが生じ，処理全体を高速化でき

ない可能性があった．本研究では，BLASTアルゴリズム

全体をハードウェア化することにより，上記不具合を解消

し，BLAST処理全体の高速化を図る．

2. BLASTアルゴリズム

BLASTアルゴリズムは，基本的な処理の流れは同じであ

るが，アライメント対象により，様々な種類が存在する．こ

こでは，利用の拡大が期待されるタンパク質配列のシーケン

スアライメントを対象とした BLASTP [13], [15], [19]を考

える．BLASTPアルゴリズムは，前処理，seeding（ステッ

プ 1），ungapped extension（ステップ 2），gapped extension

（ステップ 3）の 3ステップと traceback処理からなる [1]．

以下に，アルゴリズムの各処理について詳しく説明する．

2.1 前処理

前処理では，まず，クエリシーケンスを k 文字（通常，

タンパク質配列では k = 3，本論文でも k = 3を用いる）

のクエリワードに分割する（図 1 左図）．次に，そのクエ

リワードの 3文字を他のアミノ酸の 20文字と 1文字ずつ

比較し，スコアの合計を計算する．ここで，スコアとは，

比較する 2つの配列の類似度を数値化したものであり，文

字ペアごとに，置換行列（Substitution Matrix）[1]を参照

して得る．置換行列とは，タンパク質を構成する 20種の

アミノ酸どうしの類似度を数値化したものであり，一般に

20 × 20の行列形式で表現される．置換行列は複数存在す

るが，本論文では，BLOSUM50と呼ぶ置換行列を使用す

る．3文字のスコアの合計が閾値 T（通常 T = 12）以上と

なったワードが隣接ワード（Neighborhood word）となる

（図 1 右図）．生成された隣接ワードが次の seeding処理で

使用される．

2.2 ステップ 1：Seeding

ステップ 1の seedingでは，前処理で生成した隣接ワー

ドと DBシーケンスを比較し，隣接ワードと完全に一致す

図 1 クエリワード作成と隣接ワードの作成例

Fig. 1 Example of query and neighborhood word creation.

図 2 Seeding と ungapped extension の例

Fig. 2 Example of seeding and ungapped extension step.

る部分を探す．この一致した部分は seedと呼ばれ次のス

テップ 2で使用される．図 2 では，DBシーケンスとクエ

リシーケンス上の TALが seedとなる．

2.3 ステップ 2：Ungapped extension

ステップ 2，すなわち ungapped extension ではステッ

プ 1 で見つかった seed を拡張開始点とし，拡張を行う．

seedから，DB，クエリシーケンスを拡張する場合，各文

字を比較しスコアの計算を行う．図 2 で sub とは，対応

する文字ペアが持つ類似度であり，前記置換行列を参照し

て得られる文字ペアごとに一意に定まる値である．また，

Stotal とは，seedの先頭から，その時点までの sub 値の合

計である．その Stotal 値が，それまでの最大値から閾値X

（本論文では，一般的な X = 7を使用）下がるまで 1文字

ずつ拡張を行う．拡張されたシーケンスペアのうち最大ス

コアが閾値 S（本論文では，S = 11）以上となる組合せを

HSP（High-scoring segment pair）と呼び，次のステップ

の入力となる．図 2 では，シーケンスペア TALILAVMと

TALLAMIVが HSPとなる．

2.4 ステップ 3：Gapped extension

ステップ 3 の gapped extension では Smith-Waterman

アルゴリズム [1]という動的計画法に基づく手法を使用して

いる．Smith-Watermanアルゴリズムは下式を使用する．
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Initialization:

F (m, 0) = 0 where 0 ≤ m ≤ M

F (0, n) = 0 where 0 ≤ n ≤ N

F (m,n) = max

⎧⎪⎪⎪⎪⎨
⎪⎪⎪⎪⎩

0

F (m − 1, n − 1) + sub(xm, yn)

F (m − 1, n) − d

F (m,n − 1) − d

(1)

ここで，sub(xm, yn)と dは定数である．sub(xm, yn)は，

対応する文字ペアのスコアであり，置換行列を参照して得

られる値である．また，dは，“ギャップペナルティ”と呼

ぶ定数であり，本論文では，d = 8とする．

本アルゴリズムでは，計算処理に 2次元データ行列（以

下，スコア行列と呼ぶ）を用いる．図 3は，HSPをスコア行

列の行と列に対応させ，各行列要素（式 (1)の F (m, n)，以

下，セルと呼ぶ）のスコア計算を行った結果である．スコア

行列の，1行目および 1列目は初期値として 0が割り当てら

れる．1つのセルは，式 (1)右辺の斜め上 F (m− 1, n− 1)，

上 F (m − 1, n)，そして左 F (m,n − 1)のセルのスコアを

使用して計算された値と，数値 “0”，の 4つの値を比較し，

その最大値をスコアとして該当セルに保持する．図 3 中の

矢印は，どの位置のスコアを使用したのか（以下，経路と

呼ぶ）を示している．

2.5 Traceback処理

traceback処理では gapped extension処理で求めたスコ

ア行列上で，最も高いスコア（図 3では 20）を持つセルから

スコアが 0のセルまでの経路をたどり，最適なシーケンスを

出力する．図 3の例では，“TALILAVM”と “TAL-LAMI”

が最終的に得られる最適なシーケンスアラインメントであ

る．ここで，アラインメント中の “-”はギャップと呼ばれ，

文字列の曖昧性（ずれ）を示す．どの程度連続したギャッ

プを許容するかは，式 (1)中のギャップペナルティ “d”の

値により制御できる．このように，BLASTでは，2つの

文字列シーケンスの完全マッチングでなく，曖昧性を包含

図 3 Gapped extension と traceback 処理の例

Fig. 3 Example of gapped extension step and traceback

process.

したマッチングを可能とする．

3. 提案回路の全体構成

本研究では，前述した BLAST処理全体のハードウェア

化を行った．図 4 に提案回路の全体構成を示す．

提案回路は，Block 1からBlock 4の 4つの部分からなる．

各部は，前述した隣接ワードを求める前処理（Block 1），ス

テップ 1，2，3（Block 2～4）に対応している．Block 4に

は，gapped extension処理部に加え，traceback処理部も含

まれる．前処理部では，入力されたクエリシーケンスを用

いて隣接ワードメモリの内容を生成する．この隣接ワード

メモリは，Block 2の処理で，繰り返し参照される．Block 2

では，shifterを用いて，DBメモリ内の DBシーケンスを

3文字に分割し DBワードの生成を行う．DBワードはア

ドレス生成部に送られ，隣接ワードメモリの読み出しアド

レスが生成される．読み出しアドレスによって位置情報が

出力された場合，同一文字の一致点（seed）が見つかった

ことを示す．Block 3の ungapped extension処理では，パ

イプライン処理を容易に導入できるように，文字列を左右

方向に拡張するのではなく，文献 [21]が提案している 1方

向へのみ拡張する方式とした．Block 3はアドレス生成部，

DB，クエリシーケンスのメモリブロックとスコア計算部

から構成されている．アドレス生成部では，seedの点を拡

張開始点とし，読み出しアドレスを 1ずつ加算していく．

スコア計算部では，DB，クエリシーケンスのメモリから出

力された文字ペアのスコアを，置換行列を参照して得ると

ともに，そのスコア値を足し込み，合計を求める．さらに，

それまでに求まったスコアの最大値から，今求めたスコア

の合計を減じ，その減少値があらかじめ定めた閾値 S を超

えたら拡張を終了させる制御を行う．Block 3の処理で求

まったHSPは時間調整用の FIFOを介して，最終処理部で

ある Block 4へ送られる．Block 4では，Smith-Waterman

アルゴリズムに基づいた計算が行われ，計算終了後，最適

図 4 BLAST 処理を実行する提案回路の全体構成

Fig. 4 Overview of the proposed hardware architecture for

BLAST.
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なシーケンスペアを出力する．traceback処理終了後，接続

された FIFOから gapped extension処理部へ，次の HSP

が送られる．上述した処理を，FIFO内のすべての HSPに

対して行う．

Block 2～4の処理はパイプラン化しており，Block間の

データ転送は，遅滞なく行うことができる．これは，Block 1

の前処理部と Block 4内の traceback処理をハードウェア

化し，ソフトウェア（ホストマシン）とハードウェア間で

の処理速度のアンバランスを解消することにより実現でき

たものである．

Block 2～3の動作については，文献 [13]の構成を参考

にしたが，パイプライン処理が適用可能なように変更を加

えている．また，従来実装では，Block 4の計算部につい

ては，Block 3から送られる文字列の長さにかかわらず，

内部で使用されている 1次元接続された PE（Processing

Element，詳細は後述）数に依存したクロック数が必要と

なっていた [9]．ここでは，Block 3から送られる文字列の

先頭および末尾に，始点・終点を表す特殊文字を挿入する

ことより，PE数に依存せず，終点文字が入力されると，瞬

時に計算終了が判断でき，また，始点文字到来とともに，

次の文字列に対する計算を開始できるように工夫した．

4. 各処理部の詳細

従来，BLASTのハードウェア化は，3つのステップの

うち，最も計算量が大きいステップ 3，すなわち gapped

extensionを中心に行われてきた [9], [10], [12], [16]．その

ため，前処理である隣接ワードの生成や traceback処理は，

ホストマシン上のソフトウェアで行う必要があった．しか

し，前処理部で生成される隣接ワードは膨大であるため，

ホストマシンで生成された隣接ワードをハードウェアへ転

送するには時間がかかる [14]．また，gapped extension処

理後に実行される traceback処理は，ローカルメモリに保

存されたデータを使用するため，traceback処理が終了し

なければ，次の入力データに対して gapped extension処理

を行うことができず，ホストマシンとハードウェア間で処

理速度のアンバランスが生じる可能性があった．本論文で

は，前述した前処理部と traceback処理を含む BLASTア

ルゴリズム全体をハードウェア化することを提案する．本

章では，新たに提案する前処理部，および，traceback処

理のハードウェア実装を中心に述べる．

ここでは，BLASTP（タンパク質配列のシーケンスアラ

イメントツール）[19]を実装対象とし，クエリワード長 3

（k = 3），各閾値を，T = 12，X = 7，S = 11とする．ま

ず，前処理部について説明する．図 5 に前処理を行う提案

回路を示す．前処理部はクエリ生成部，隣接ワード生成部，

アドレス生成部で構成されている．まず，クエリワード生

成部では，クエリシーケンスを 3文字のワードに分割し，ク

エリワードを生成する．次に，隣接ワード生成部では，生

図 5 前処理部の提案回路

Fig. 5 Overview of the preprocessing block.

図 6 Protein LUT

Fig. 6 Protein LUT.

成された各クエリワードに対して，隣接ワードの生成を行

う．隣接ワードを得るには，前述したように，クエリワー

ドの各文字に対して，アミノ酸 20種類の対応があるため，

20× 20× 20 = 8,000種類のワードに対して，スコアを計算

し，その値が閾値 T 以上のものを選出する処理が必要とな

る．本処理を効率化するために，置換行列を列ごとに，降

順にソートしたテーブルを持つタンパク質 Lookup Table

（Protein LUT）を設ける．図 6 に Protein LUTの一例を

示す．図に示すように，たとえばクエリワード “ARN”に

対する最初の隣接ワード候補は，図 6 の LUTの最上位に

ある “ARN”であり，そのスコアは，5 + 7 + 7 = 19である

ことが即座に分かる．また，そのスコアは閾値 T = 12を

超えているので，ARNはARNの隣接ワードとなる．次の

候補は，Aの列と Rの列は 1番目，Nの列は 2番目のアミ

ノ酸の組合せ ARDであり，そのスコアは 5 + 7 + 2 = 14

であるから，これも閾値 T を超えるので隣接ワードとな

る．同様にNの列を下方に進めていくと，ARH, ARS, . . . ,

ARTは，隣接ワードとして出力される．次の ARAは，そ

のスコアが 5 + 7 − 1 = 11となり閾値 T より小さくなる
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図 7 PE の内部構造

Fig. 7 Structure of PE.

ため隣接ワードではない．また，Nの列の Aより下方の

アミノ酸を組み合わせても，閾値 T を超えることはないの

で，Nの列の候補変更は，即座にやめ，Rの列のアミノ酸

を 2番目以降に進め，上記と同様に閾値 T よりスコアが小

さくなったところでやめるという操作を行う．上述したよ

うに，Protein LUTを使用すれば，1つのクエリシーケン

スに対して，毎回 8,000通りの組合せすべてのスコアを逐

次調べるのに比べ，入力クエリワードに対する隣接ワード

の生成を効率的に行うことができる．ステップ 1以降で必

要となるデータは隣接ワードがどのクエリワードに対して

生成されたかを示す位置情報である．当該位置情報を保持

するために，隣接ワードメモリを用意する．アドレス生成

部では，クエリワードに対し生成された隣接ワードを使用

し，隣接ワードメモリの書き込みアドレスを生成する．こ

こで，メモリに保持する隣接ワードの位置情報の数は，ク

エリシーケンスの長さとアミノ酸の種類に依存して増加す

る．1つの隣接ワードに対して格納できる位置情報の最大

数を超えた場合は，未使用のメモリ領域を検出し，そこに

位置情報を保存していく．隣接ワードメモリはステップ 1

の処理で使用する．よって，すべての隣接ワードの位置情

報がメモリに格納された後，ステップ 1の処理が開始され

る．ステップ 1では，DBシーケンスの 3文字のワードが

入力され，アドレス生成部では，隣接ワードの読み出しア

ドレスが出力される．隣接ワードから，データが出力され

た場合，seedが見つかったこととなる．このように，前処

理部のハードウェア化を行うことで，ソフトウェアとハー

ドウェア間でデータ転送を行うことなく処理を進めること

が可能となる．

次に，traceback処理について説明する．図 7に，Process-

ing Element（PE）の内部構造，図 8 に gapped extension

処理と traceback処理を実行する提案回路を示す．gapped

extension部内の計算には，Processing Element（PE）と

呼ぶ簡単な処理を行うプロセッサを複数使用する．図 8 の

ように複数の PEどうしを 1次元接続して構成する PEア

レイで並列処理を可能とし，ソフトウェア処理に比べ高

速化を実現する．PEアレイを用いた処理の高速化は，文

図 8 gapped extension処理と traceback処理を実行する提案回路

Fig. 8 Proposed hardware for gapped extension and traceback

processes.

献 [6], [20]にもみられるが，traceback処理部のハードウェ

ア化を前提としていないため，PEアレイのデータ入出力に

おいて，本提案回路とは異なり，複雑な周辺回路を要求す

る．各 PEにはローカルメモリを接続し，計算結果は，ホ

ストマシンに転送せずに，当該メモリに格納する．ローカ

ルメモリはM × N（M >クエリシーケンス長，N > DB

シーケンス長）の 2次元メモリ（2D MEM）で各計算結果

を図 3 で示したスコア行列に対応する位置に格納できる．

ローカルメモリに格納される各計算結果は，4つ組の情報

（行列に対応したクエリ，DBシーケンス中の各 1文字，ど

の位置のスコアを使用したかを示す parent（図 3 の対応矢

印の終点の座標値），計算によって求められたスコア）から

なる．PEアレイの計算が終了すると，クエリの終端文字を

保持する PEから，終了信号とともに，最大スコアと当該

最大スコアが格納されているメモリアドレスが traceback

処理部に送られ，ただちに traceback処理が開始される．

traceback処理部では，PEから届いた最大スコアのメモ

リアドレスを最初の読み出しアドレスとして，ローカルメ

モリにアクセスする．メモリから出力された四つ組データ

は traceback処理部に送られる．traceback処理部は，四つ

組データ中の parent値を次のメモリ読み出しアドレスと

して，再びローカルメモリにアクセスする．一方，クエリ

およびDBの文字データは，そのまま出力する．本操作を，

ローカルメモリから読み出した四つ組データのスコア値が

0になるまで繰り返す．上記の操作において，traceback処

理部から出力されたデータが最適なシーケンスとなる．

このように，traceback処理部をハードウェア化するこ

とで，Block内部のデータ転送をスムーズに行うことがで

きるようになる．

5. 高速化手法

ここでは，前章で述べた BLAST 処理全体を実行する

ハードウェアで，最も重い処理である gapped extension処
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図 9 Dual memory を使用した gapped extension 処理と trace-

back 処理を実行する提案回路

Fig. 9 Gapped extension and traceback parts with the dual

memory.

理をさらに高速化する手法を提案する．

5.1 Dual memory

Block 4（gapped extension block）は 2 次元メモリと

traceback処理部で構成されている．traceback処理は 2次

元メモリに格納された計算結果を使用するため，PEアレイ

での計算がすべて終了するまで開始することはできない．

これを改善するために，2次元メモリを 2面設ける Dual

memory構造を用いる PEを提案する．

図 9 に Dual memoryを使用した gapped extension処

理と traceback 処理を実行する提案回路を示す．Dual

memory はそれぞれの PE にデマルチプレクサを介して

接続されており，制御信号にメモリへの切替えが行われ，

計算結果が保存される．Dual memoryを用いた回路の動

作の流れを以下に示す．ここで，Memory 1とは，2面設

けたメモリのうち，1面目のメモリ，Memory 2とは 2面

目のメモリを指す．

1. 最初に入力された HSP に対し Smith-Waterman ア

ルゴリズムに基づいた計算処理を行う．計算結果を

Memory 1に保存する．HSPに対して PEでのすべて

の計算が終了すると，PEからTraceback 1に traceback

開始データが送られる．

2. 次に入力された HSP に対し計算処理を行い，計算

結果を Memory 2 に保存する．本計算処理と同時に

Traceback 1処理部ではMemory 1に保存されている

データに対し，traceback処理を行う．PEでのすべて

の処理が終了すると，PEから Traceback 2処理部に

traceback開始データが送られる．

3. 次のHSPに対して計算処理を行い，計算結果をMemory

1に保存する．本計算処理と同時に Traceback 2処理

部ではMemory 2に保存されているデータを使用し，

traceback処理を行う．PEでのすべての処理が終了す

ると，PEから Traceback 1処理部に traceback開始

データが送られる．

図 10 gapped extension block の並列化

Fig. 10 Parallelization of the gapped extension block.

4. 処理 2，3をすべての HSPに対して繰り返す．

Dual memoryを使用することで，PEでの計算処理と，

traceback処理を同時に実行できる．これにより，さらな

る高速化が可能となる．

5.2 Gapped extension blockの並列化

2つ目に，gapped extension block（GE Block）の並列

化を提案する．Dual memoryを使用した場合，各シーケ

ンスの入力に時間がかかる可能性がある．これを解消する

ために，GE Blockの全体の並列化を行う．

図 10 に GE Blockを並列化した提案回路を示す．DB，

クエリが保持されている FIFO はそれぞれ 1 つであるた

め，2つの GE Blockへ入力はマルチプレクサを介して行

われる．処理手順は下記のとおりである．

1. GE Block 1に対して，FIFOから HSPデータが入力

される．入力後，GE Block 2へ次の HSPデータが入

力される．入力と同時に，GE Block 1では，計算処

理，traceback処理が行われる．

2. GE Block 2への入力が終了後，GE Block 1での処理

が終了している場合，ただちに次のHSPデータがGE

Block 1へ入力される．同時に，GE Block 2では計算

処理，traceback処理が行われる．

1，2をすべてのHSPに対して行うことで，Dual memory

を用いた場合よりも高速化が期待できる．

6. 実験および評価

FPGAを用いて提案回路の実装を行った．また，Dual

memoryを用いた回路，GE Blockを並列化した回路の実

装評価も行った．今回は，動作確認，回路規模の確認の

ため DB，クエリシーケンス長ともに 100であることを前

提に回路の実装を行った．使用した FPGAは，評価ボー

ド DE2-115 [23]に実装されている Altera社 Cyclone-IV E

EP4CE115F29C7である．回路実装には同社の設計ツール

QuartusII 10.1sp1を使用した．
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表 1 回路全体の FPGA 回路規模

Table 1 FPGA logic utilization of the proposed hardware.

表 2 高速化手法（Dual memory）を用いた全体回路の FPGA 回

路規模

Table 2 FPGA logic utilization of the proposed hardware

when the acceleration method (Dual memory) is

introduced.

表 3 高速化手法（GE Blockの並列化）を用いた全体回路の FPGA

回路規模

Table 3 FPGA logic utilization of the proposed hardware when

the acceleration method (Parallelized GE Block) is

introduced.

表 4 ソフトウェア BLAST と提案回路の速度比較

Table 4 Performance comparison between the proposed hard-

ware and software BLAST.

表 1 は図 4 に示した回路全体の実装結果である．また，

表 2 は図 9 の回路を含むDual memoryを用いた回路全体

の実装結果である．さらに，表 3 はGE Blockを並列化し

た回路（図 10）の実装結果を示している．これらの結果か

ら分かるように，提案回路と Dual memoryを使用した回

路の回路規模は，比較的小さい．そのため今後長いシーケ

ンス長に対応するために提案回路全体の拡張を行うことは

容易である．一方，GE Blockを並列化した回路は，提案

回路に比べ約 2倍の回路規模となっている．表 4 はソフ

トウェア BLAST，提案回路および高速化手法を使用した

回路の実行時間を比較したものである．

評価に用いたクエリシーケンス，DBシーケンス長はとも

に 100である．提案回路の最大動作周波数は 55.11MHz，

上記シーケンスを処理するのに要したクロック数は 9,383

であり，実行時間は 0.17 msであった．比較対象として，

ソフトウェア BLAST（Local BLAST 2.2.25）を使用し，

市販 PC上で動作させた．使用した PCは，本評価実験を

行った時点で，FPGA評価ボードDE2-115 [23]と同程度の

表 5 各処理部のソフトウェア BLAST と提案回路の比較

Table 5 Performance improving ratio of each hardware block

compared to the corresponding processing part in the

software BLAST.

市場価格の Intel Core 2 Duo（4 GBメモリ）を搭載したマ

シンである．その実行結果は，同一入力データに対して，

135 msであった．よって，表 4 に示すように，提案回路は

ソフトウェアに比べて 791倍の高速化を実現している．

また，Dual memoryを用いた回路の最大動作周波数は

53.48MHz，クロック数は 8,806であり，実行時間は 0.16 ms

であった．さらに，GE Blockの並列化した回路の場合，動

作周波数は 55.82MHz，クロック数は 8212であったこと

から，各回路の実行時間は 0.16 ms，0.15msとなり，ソフ

トウェアに比べて 844倍，900倍の高速化を実現した．

今回，同程度のハードウェアコストで，FPGAとソフト

ウェアを比較していることから，上記高速化は，そのまま

コスト性能比ととらえることもできる．また，今回使用し

た FPGAは比較的安価であり，実現できる最大回路規模

も大きくないが，提案回路は十分搭載できた．よって，コ

ストをかけずに，提案回路を複数並列に動作させることに

よる高速化も容易である．一方，CPUの性能価格比は，線

形でなく，高速化するためには，一般に指数的なコストが

かかる．本事項を考慮すると，我々の提案回路はコスト性

能比という点で有利であるといえる．

最後に，BLAST各部の実行時間の内訳を示す．今回比

較に用いたソフトウェア BLASTは，各処理部が実装上き

れいに分かれておらず，入力データにも各処理部の実行時

間が依存する．そこで，文献 [22]を参考に，その内訳を算

出した．文献 [22]によれば，前処理部，seeding，ungapped

extension，gapped extension（traceback処理を含む）の実

行時間の割合は，それぞれ全体の 24%，37%，15%，24%で

ある．なお，文献 [22]で提案している gapped extensionプ

ログラムもパイプライン処理を導入している．そのため，

上記実行時間の割合は，我々の実効時間の内訳に用いても，

大きな誤差は生まないと判断し，当該実効時間内を使用す

ることとした．本評価でのソフトウェア BLASTの実行時

間が 135 msであったことから，それぞれの処理の実行時間

は，前記の比率から 32.4ms，50.0 ms，20.3ms，32.4 msと

なる．各ステップの実行時間の比較を表 5に示す．表 5よ

り，前処理部では，270倍，seeding，ungapped & gapped

extension（UE & GE）部では 1,000倍以上の高速化を実

現したこととなる．

また，我々は，本論文で用いた Smith-Watermanアルゴ

リズムを実行する回路を単独で評価し，文献 [9], [25]の回路
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に比べて 2倍程度の速度向上を得ていることを示した [24]．

ここで，本提案の gapped extension回路では，3章で述べ

たように前段の ungapped extension回路の出力文字の先

頭と末尾に始点・終点を表す特殊文字を挿入することで，

文献 [24]のそれに比べ，PE数に依存しないより効率的な

処理を行えるようになっている．一方，文献 [9]および [25]

では，実現した回路は，それぞれソフトウェア実装に比べ，

数百倍および約 330倍であったと報告している．よって，

本提案の gapped extension回路は，ソフトウェア BLAST

に比べ，1,000倍程度の高速化が期待でき，それは前記評

価結果とも一致する．

今回提案した回路の中で最もクロック数を要したのは，

前処理部を実行するBlock 1の回路であった．この原因は，

今回評価に使用した DB シーケンス長が 100と比較的短

かったことがあげられる．すなわち，今回は，DBシーケ

ンス長およびクエリシーケンス長ともに同じ 100であり，

検索時間よりも隣接ワードメモリ内部のデータ生成に相対

的に時間を要したのが原因である．一般に，クエリシーケ

ンス長に対し，DBシーケンス長の方が長い．また，複数

の DBシーケンスが検索対象となる．それゆえ，実際の処

理では，前処理部の実行時間はボトルネックにはならない．

ただ，次ステップ以降の処理を，5章で述べたように，並

列化し，異なるデータを同時に処理する場合，遅滞なく入

力データを供給する必要が出てくることから，前処理部を

ハードウェア化することは意味がある．また，今回の評価

では，提案回路と高速化手法を用いた回路では，大幅な性

能改善はみられなかった．これも，検索対象として使用し

た DBシーケンス長が短いことが主な要因である．

5章で述べた 2つの高速化手法は，ともにスループット

を改善するものであり，データ量が増えれば，導入効果は

大きいと考える．

7. 考察

前述したように，我々は，コスト性能比に優れた構成

を志向し，廉価な FPGAで実装評価を行った．ここでは，

FPGAボードとホストマシンとして PCを用いた従来法の

実装に関して考察する．

今，前処理部，seeding処理，traceback処理を PCで，

ungappedと gapped extension処理を FPGAボードで実

現する場合を考える．クエリワード 1つに対し，隣接ワー

ドは，300～500個程度存在する．よって，たとえば，クエ

リシーケンス長とクエリワード長 kをそれぞれ 100，k = 3

とすると，100− k + 1（クエリワード数）× 500（隣接ワー

ド数）× 4（隣接ワードのクエリシーケンスおよび DBシー

ケンス上の始点位置情報，各 2 B）= 196 KB となる．こ

こで，FPGAボードを PCに接続して使用する場合，PCI

expressを用いるのが一般的である．PCI express Gen1で

は，1レーンあたりの実効通信速度のピーク値は，単方向，

約 250 MB/sある．よって，通信ボトルネックは生じない．

しかし，表 5から分かるように，ソフトウェア処理において

は，前処理と seeding処理の実行時間が 83.4 ms，ungapped

と gapped extension 処理のそれが 52.7 ms であることか

ら，その比は 1.6倍以上ある．このことから，ungappedと

gapped extension処理のみをハードウェア化しても，処理

全体のボトルネックはソフトウェア処理にある．よって，

BLAST処理全体をハードウェア化する本論文のアプロー

チは，全体の処理が高速化するという意味で重要である．

また，traceback処理をPCで行う場合，gapped extension

（Smith-Watermanアルゴリズム）を実行したBlock 4に内

在するスコア行列のデータを，PCに転送する必要がある．

今，Black 4に入力されたHSPの各長さを nとすると，スコ

ア行列のデータ量は，n2×4 B（1データ 4 Bと仮定）となる．

ここで，表 5 から 400 usごとに当該データを PCに送ると

し，n = 25とすると，(252 × 4)/(400 × 10−6) = 6.25MB

となる．本データを PCI expressインタフェースにより，

PCに送ること自体は特に問題とならないが，5章で述べた

並列化による高速化手法を導入する場合，PCに転送しなけ

ればならないスコア行列データ量は，並列度に対して線形

に増加する．単純計算では，250 MB/6.25MB = 40並列ま

で行っても，PCI expressの通信ボトルネックにはならな

いが，実際は，ソフトウェア処理との同期や相互にデータ

を交換するためのセットアップに要する時間が必要となる

ため，そこまでの並列化は望めない．一方，本論文が提案

するように，traceback処理もハードウェア化し，並列化に

際しては，treceback処理部も並列化可能とすれば，他の処

理とのインタフェースを大きく変更することなく，独立性

を保ったまま，単純に並列度に応じた高速化が実現できる．

Dual memoryを使用した回路と，並列化を行った回路

では Block 4で用意されているメモリ数には違いはない．

しかしながら，並列化を行った場合は PE数が 2倍となる

ため，PEを多く使用している場合にはハードウェアコス

トが大幅に増加する．一方，性能に関しては，ソフトウェ

アと比較し Dual memoryが 844倍，並列化回路が 900倍

となった．このことから，リソースに制限がある場合には

Dual memoryを使用し，速度を重視する場合には並列化

回路を導入するのがよいと考える．

また，今回使用した比較的短い 100 のシーケンス長に

対して使用した総メモリ量は，5章の高速化手法を適用し

ても 745 KBであった（表 2 および表 3 参照）．しかし，

シーケンス長を一般的な長さ 500～1,000にした場合では，

FPGA内のブロックメモリでは容量が不足する可能性が高

い．現実装では，図 4 で示した Block 1のクエリメモリお

よび Block 2の DBメモリ内容と同一内容を Block 3でも

保持している．それらを共有化すると，上述した総メモリ

量は，半減できる．さらに，外部メモリを FPGAに接続

し，必要なデータのみを FPGA内のブロックメモリに動
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的にロードする機構を導入することにより，一般的な長さ

のシーケンス長にも対応できると考える．なお，各 Block

の回路が参照するべきデータはあらかじめ分かるため，外

部メモリからブロックメモリ内に動的にロードすべきデー

タを同定すること，およびそのスケジューリングは，比較

的単純なハードウェア機構で実現できる．

8. むすび

BLAST 処理全体を実行するハードウェアアーキテク

チャを提案した．FPGA実装した提案回路が，FPGA実装

環境と同等コストの PCで実行したソフトウェア BLAST

よりも 790 倍以上高速化できることを示した．また，性

能向上策として Dual memoryを使用することで，gapped

extension blockの計算処理と traceback処理を並列実行さ

せた場合，841倍，gapped extension block全体を並列化

した場合，900倍の高速化が実現できることを示した．提

案回路はコスト性能比で優れている．

ungapped extension 処理から出力される HSP（High

scoring segment pair）の個数を減らせれば，後処理である

gapped extension処理を行う回数が減り，より効率化でき

る．上記目的のために，ソフトウェア実装では ungapped

extension処理において，一定以上のシーケンス長を持つ

HSPのみを出力する機構として Two-hit法 [15], [19]がよ

く知られている．当該法の導入が今後の課題の 1つである．
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推薦文

本研究では DNA配列のシーケンスアライメントによく

用いられる BLAST（Basic Local Alignment Search Tool）

のハードウェアアルゴリズムを提案し，FPGA（Field-

Programmable Gate Array）を用いて有効性を明らかにし

ている．従来のハードウェアを利用した高速化手法では，

前処理を PCで行い，その後ハードウェアで主処理を行っ

ていたが，PCとハードウェア間の通信によるボトルネッ

クが発生し，ハードウェア化の効果は限定的であった．本

研究では前処理部分を含めてすべてハードウェア化するこ

とにより前述のボトルネックを解消し，そのための効率的

な情報フローとハードウェア回路設計を行った．提案手法

は実験により検証され，ソフトウェアに比べて 800倍以上

の高速化が実証されている．このように本研究は DNA配

列のシーケンスアライメント処理の高速化に対して，大き

な進歩をもたらすものであり，当該分野への大きな貢献が

期待される．よって本論文を推薦する．
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