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本稿では，GPU（Graphics Processing Unit）における高速な Smith-Waterman

（SW）アルゴリズムの実装を示す．提案実装は 1組の遺伝子配列に対するアライメン
トを高速に処理する．そのために，Striped SW アルゴリズムをタイリング技術とと
もに CUDA（Compute Unified Device Architecture）上に実装している．
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This paper presents a fast implementation of the Smith-Waterman (SW) al-
gorithm running on the graphics processing unit (GPU). Our implementation
accelerates pairwise alignment of genome sequences. To achieve this, a striped
version of the SW algorithm is implemented with a tiling technique on the
compute unified device architecture (CUDA).

1. は じ め に

近年，遺伝子データベースに登録されている遺伝子配列の数が増大している．そこで，1

対多の局所アライメントを高速化するために，GPU（Graphics Processing Unit）による

Smith-Waterman（SW）アルゴリズム1) の高速化が試みられている．GPUは CPUより
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も 1千倍ほど多くのスレッドを実行でき，それらは階層化されている．異なる組の局所アラ

イメントは独立に処理できるため，多くの既存手法は複数の組を同時に処理する．

しかし，1組の遺伝子配列を対象とするペアワイズアライメントに対しては，既存手法の

ような並列化は適用できない．特に，SWアルゴリズムはデータ依存の制約が強く，並列処

理の効率を高めることは容易ではない．

そこで本稿では，ペアワイズアライメントの高速化を目的として，その GPU実装を提案

する．長い遺伝子配列に対して並列処理の実行効率を向上するために，提案実装は 2つの工

夫を持つ．まず，GPU外部のオフチップメモリへの書き込み回数を削減するために，レジ

スタへの書き込みを増やせるよう計算対象の行列にタイリングを施す．次に，遊休スレッド

の数を削減するために，タイル内に SSW（Striped SW）アルゴリズム2) を適用する．提案

実装は Compute Unified Device Architecture（CUDA）3) 互換の GPU上にて動作する．

2. 提 案 実 装

SWアルゴリズムの性能ボトルネックは類似度を含む行列の生成にある．行列を構成する

要素ごとの計算にデータ依存があり，並列に計算できる要素は逆対角線上に並ぶ（図 1(a)）．

逆に，異なる逆対角線は並列処理できない．したがって，逆対角線を図の左上から右下にむ

けて逐次的に走査する必要がある．入力となる配列の長さをそれぞれmおよび nとすれば

（m ≥ n），m + n − 1ステップで行列を生成できる．各ステップでは，高々m個の要素を

並列処理できる．ここで，初期および終期のステップにおいて並列性が減少することに注意

されたい．

提案実装は，GPU外部のオフチップメモリへの書き込みを削減するために，行列にタイ

リングを施す（図 1(c)）．タイル間のデータ依存は要素間のデータ依存と同一のパターンを

持つため，要素に対する並列化をそのままタイルに適用できる．タイルの数をM ×N 個と

すれば（M < mかつ N < n），M + N − 1ステップで行列を生成でき，各ステップでは

高々M 個のタイルを並列処理できる．

各タイルの計算は GPU上のスレッドブロックに割り当てる．これによりタイル内の要素

はレジスタや共有メモリのみへの書き出しで計算できる．ただし，タイル間で要素値を受け

渡しするために，オフチップメモリへの書き出しが必要である．したがって，タイリングに

よりオフチップメモリへの書き出しをm + n − 1回からM + N − 1回に削減できる．

タイル内の計算には SSWアルゴリズム2)を適用する．SSWアルゴリズムは，一部のデー

タ依存を反映せずに同一列上の要素を並列処理する．これによりステップ初期および終期に
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図 1 Smith-Waterman アルゴリズムの並列性および行列のタイリング

おける遊休スレッドの発生を避け，実行効率を高める．ただし，各要素の値が閾値を超える

場合についてのみ，データ依存を反映させるための再計算が必要である．再計算時には同一

列上の要素を逐次処理する必要がある．

なお，提案実装はタイル間の計算には SSWアルゴリズムを適用しない．この理由は，再

計算のオーバヘッドが大きいためである．再計算は同一列の要素を逐次処理する．したがっ

て，すべてのタイルに再計算が必要な場合，m個の要素を逐次処理することになる．一方，

提案実装はタイル間の計算に SWアルゴリズムを適用しているため，同一列のタイルを同

時に処理することはない．したがって，タイル内の再計算（dm/Me個の要素）を逐次処理
することはあっても，M 個のタイルは並列処理できる．

3. 評 価 実 験

GeForce GTX 480 および CUDA 3.23) を用い，提案実装の性能を計測した．提案実装

は，128個のスレッドを含むスレッドブロックを生成し，各スレッドは連続する 7行の計算

を担当している．これらの値は実験的に定めた．一致スコア，不一致スコア，ギャップ開始

ペナルティおよびギャップ伸長ペナルティはそれぞれ +1，−3，−5および −2とした．ま

た，タイルサイズは h × w = 896 × 512要素とした．

長さがそれぞれおよそ 23M 塩基対および 24M 塩基対の配列 NT 033779.4 および

NT 037436.3 に対し，提案実装は 397 分で行列を生成できた．このときのスループット

は 23.7 GCUPS（Giga Cell Updates Per Second）であり，配列間の類似度は 9063である．

1対多の局所アライメントを処理する既存研究4) と比較して，このスループットは 56%に

相当する．

表 1 実測スループットと再計算回数（各配列の先頭 1M 塩基対のみを使用）

配列 1 配列 2 類似度 スループット（GCUPS） 再計算回数（×108）
BA000046.3 NC 000021.7 0 22.7 0.0

NC 005027.1 NC 003997.3 32 22.3 0.4

BA000035.2 BX927147.1 3,921 15.7 1.3

NT 033779.4 NT 037436.3 8,745 17.8 1.4

CP000051.1 AE002160.2 86,171 2.8 117.5

AE016879.1 AE017225.1 1,047,688 0.7 1,825.7

類似度がスループットに与える影響を調べるために，いくつかの配列の先頭 1M塩基対の

みを使用して行列を生成した（表 1）．提案実装では，類似度が小さいほど再計算の回数が

少なく，スループットが高い．したがって，類似性の低い遺伝子配列を除外するための前処

理として有用である．

最後に，タイリングの効果を調べるために，SWアルゴリズムの単純な実装との比較を示

す．この実装は逆対角線ごとにカーネルを起動する．表 1に示した配列に対し，いずれもス

ループットは 1.3 GCUPS であった．したがって，再計算が発生しない場合，提案実装は単

純実装に対して 17倍の速度向上を得ている．この速度向上は主にオフチップメモリへの書

き出し削減による．一方，類似度の高い組に対しては再計算の回数が多く，単純実装の方が

高速であることもある．
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