
情報処理学会研究報告
IPSJ SIG Technical Report

De Bruijn GraphのPreGraphの分割によるVelvetの
改良

杉浦 典和1 石田 貴士1 秋山 泰1 関嶋 政和1

概要：de Bruijn graphを用いる代表的 de novo アセンブラである Velvetは,その消費メモリの多さが課題
とされている.Velvetは大きく２つのステップから構成されており,１つ目のステップについてはハッシュ
テーブルの分割による消費メモリの削減手法が既に提案されている.本稿では後半のステップで Velvetが
作成する１つ目の de Bruijn Graphである PreGraphを分割することで,Velvetの特定の処理の消費メモリ
を削減した.
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Inprovement of Velvet by dividing PreGraph

Sugiura Norikazu1 Ishida Takashi1 AkiyamaYutaka1 Sekijima Masakazu1

Abstract: It is a well-known fact that the memory consumption of Velvet, which is one of the representative
de novo assembler based on de Bruijn Graph, is too large. Velvet is composed of two steps, and several
methods have been already proposed for decreasing the memory consumption of the first step by dividing
the hash table. Here we proposed a graph dividing method. By using this method, we have succeeded to
decrease the memory consumption of a part of the latter step of Velvet, which makes the PreGraph.
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1. はじめに

次世代シークエンサの登場により,大量のゲノムを高速

かつ低価格に読み取ることが可能になった.しかしこのシー

クエンサは読み取るゲノム断片長配列の長さが数十から数

百塩基しかないという欠点を持っているため,出力された

短いゲノム断片配列をアセンブリすることによって元の長

いゲノム配列に再構築しなければならない.

シークエンサから得られるゲノム断片配列をリードと呼

び,このリードを他のゲノム配列を参照すること無しに元

の長いゲノム配列に再構築することを de novo アセンブリ

と言う.またアセンブリを行うツールのことをアセンブラ

と呼ぶ. 次世代シークエンサの登場以来, 短いリードをア
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センブリするため,Velvet[1],ABySS[2]など様々なショート

リード向けのアセンブラが開発されてきた.これによって

次世代シークエンサが出力するような短いリードでも,お

およそ元の長いゲノム配列にアセンブリすることが可能に

なってきた.

しかし de novo アセンブリでは消費メモリ量と実行時間

の長さが課題とされており,特にヒトゲノムのように大規

模なゲノムの de novo アセンブリの場合は数テラバイトに

及ぶは膨大な量のメモリが必要となることが知られてい

る [3].そこで本研究では,代表的なショートリード向けの

アセンブラの 1つである Velvetに着目し,この消費メモリ

を削減することを目指す.

Velvetは前半と後半の２ステップから構成されており,

一つ目は velveth,二つ目は velvetgと呼ばれている.velveth

はハッシュテーブルを利用することで,リードのオーバー
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ラップの情報を記録した ROADMAP というファイルを

作成しており,この過程はハッシュテーブルを分割するこ

とで既に分散化が実装されている [4][5]. これに対し vel-

vetgは ROADMAPに書かれた情報を元にして de Bruijn

Graph[6]を作成しアセンブリを行う.velvetgでは,はじめ

に PreGraphと呼ばれる de Bruijn Graphを作成し,この

Graphを元にして再度 de Bruijn Graphを作成している.

本研究では PreGraphの作成過程を分散化することで,少

量のメモリしか搭載していない 1台の計算機でも大きなゲ

ノムを高速にアセンブリできるように改良することを目指

した.

2. PreGraphの分割手法

2.1 PreGraphの作成過程

velvetgにおいて PreGraphは以下のステップで作成さ

れる.まず ROADMAPを全て主記憶に読み込み,作成する

PreGraphのバーテックス数を数える.このとき各バーテッ

クスがどのリードから生成されるかという情報を,主記憶

上の ROADMAPに新たに書き込む.次にこれらの情報に

基づきバーテックスとエッジを作成し,最後にシーケンシ

ングエラーを削除するために短い dead-endパスの削除や

一続きのパスの単純化を行う.このようにして PreGraph

を作成する.

2.2 PreGraphの分割手法

PreGraphの作成過程を分散化するため分割 PreGraph

を作成する.分割 PreGraphの作成・枝狩りは以下の４つ

のステップで構成した.

まず１つ目のステップで,その PreGraphが所持する全

てのバーテックスの個数を数える.このバーテックス数を

計算ノードで割った商を各分割 PreGraphが持つバーテッ

クスの数とし,各分割 PreGraphのバーテックスによる消

費メモリが均一になるようにする.１つ目のステップでは

実際にメモリは確保せず,各分割 PreGraphのバーテック

ス数を数えてファイルに記録する.

２つ目のステップでは各バーテックスがどのリード

から生成されるかという情報を得る. オリジナルの vel-

vetg ではこの情報を主記憶上の ROADMAP に書き込む

が,ROADMAPを全て主記憶に読み込むと消費メモリが削

減できないので,本実装では分割 PreGraphの作成に必要

な ROADMAPの行だけを選択的に読み込む.これを用い

て分割 PreGraphの各バーテックスがどのリードから生成

されるかという情報を獲得し,中間ファイルに書き込む.こ

の処理は各分割 PreGraphについて行う.

３つ目のステップではステップ２で生成したファイル

を参考にし,各分割 PreGraphにを実際にメモリに展開し,

また各バーテックスを接続するエッジも作成する. 分割

PreGraphは一つずつメモリに展開され,解放してから次の

分割 PreGraphを展開する.また各分割 PreGraphについ

て,一本道のパスとなっている複数のバーテックスが存在

すれば,これを一つの長いバーテックスに結合しバーテッ

クスの本数を減らす.各分割 PreGraphは,解放されるとき

にそのバーテックスとエッジをファイルに書き出す.

４つ目のステップでは,ステップ２で書き出された分割

PreGraphのファイルを２つずつメモリに再展開し,再び

ステップ２で行ったパスの結合を行う.こうすることで２

つの分割 PreGraphにまたがるバーテックスも１つのバー

テックスにまとめることができる.またステップ３ではパ

スの結合のみでなく,長さが 2k未満の枝（tip）の削除も

行う.この処理を,変更がなくなるまで何週も,全ての分割

PreGraphのペアに対して行う.

3. 実験と考察

ここでは分割 PreGraph を利用する手法とオリジナル

の velvetgを比較し,消費メモリと実行時間について比較

する.本実験では１代の計算機で順次分割 PreGraphを作

成するが,2 章で述べた２つ目と３つ目のステップのみで

あれば複数の計算機に分割して実行することも可能であ

る.実験に使用した計算機は,東京工業大学が所有する計算

機,TSUBAME 2.0であり,使用した計算ノードは CPUが

Intel Xeon 2.93 GHz (6 cores) × 2,メモリが 54GBであ

る.また実験には NCBIの SRR173084（長さ 51bpのリー

ド約 3337万本）を用い,k=31で実行した.また消費メモリ

と実行時間の測定には,１秒おきに ps lコマンドを実行す

ることで消費メモリを求め,velvetgプロセスが存在する時

間から実行時間を求めた.（図 1～図 3）

図 1 velvetg の PreGraph 作成までの消費メモリ推移

PreGraphの分割により,各分割 PreGraphの消費メモリ

が減少し,PreGraphの作成過程の消費メモリを削減すること

に成功した.またVelvetの中間ファイルであるROADMAP

を選択的に読み込むことにより,RAODMAPのサイズが大

きい場合でもピークメモリの削減が可能となった.しかし,2

章の１つ目のステップで紹介した全バーテックスを数える

ステップで一度 ROADMAPを全て読み込んでおり,この

過程が分散かできていないので,図 3ではこの過程が消費
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図 2 PreGarph 作成までの消費メモリ推移（４分割）

図 3 PreGarph 作成までの消費メモリ推移（１６分割）

メモリのネックになっている.今後はこの過程の消費メモ

リの削減が課題である.

また今回の実装では作られる PreGraphの構造がオリジ

ナルの Velvetが出力する PreGraphと比べ若干の差異が

見られ,PreGraphの分割数が増えるに従い一致しないバー

テックスの本数が増える傾向が見られた（449041本中,数

本～数十本）.PreGraphのノードがに差異があれば,この

次のステップで生成される２つ目の de Bruijn Graphの構

造もやや異なるものになり,最終的に出力されるコンティ

グも一致しない可能性がある.Velvetは長く使われてきた

信頼性の高いアセンブラなので,Velvetと全く同じ結果を

出力できるよう,PreGraphも全く同じ構造のものが作れる

ことが望ましい.

4. 今後の課題

本研究では PreGraph を分割することで消費メモリの

削減を試みたが, 最初の全 PreNode 数を数えるステップ

の消費メモリが削減できていないので, このピークメモ

リを削減することが重要と言える. また今回の実装では

作られる PreGraphの構造がオリジナルの Velvetが出力

する PreGraphと比べ若干の差異が見られたため,各分割

PreGraphから元の PreGraphと完全一致するものを作る

ための新たなアルゴリズムの提案が必要である.

また今回は PreGraphについてのみ分割を行ったが,今

後は velvetgが扱う２つ目の de Bruijn Graphについても

分散化を行い,Velvet全体の消費メモリを削減する必要が

ある.
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