
大量ゲノムデータの解析速度を基準とした 
グリッドコンピューティングの有効性の検証 
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グリッドコンピューティングは、そのシステム上、疎結合型並列処理向きである。一方、生命情報学

分野では解析に多重配列整列が用いられる事が多く、小規模演算が大量に繰り返される事から、グリッ

ドコンピューティングに適していると考えられる。 
そこで、グリッドコンピューティング上で多重配列整列処理を行い、データ量やデータ数、スペック

等を変更した場合の処理速度を計測した。 
その結果をスタンドアロンＰＣ上での処理速度と比較し、有効性の検証をおこなったのでここに報告

する。 
 

 
How grid computing improves using the processing speed 

of large-scale sequence alignment? 
Yuichiro Gomi†  Soichi Ogishima†  Hiroshi Tanaka 

 
In a Bio Informatics, large-scale sequence alignment is used for analysis in many cases. As for 

large-scale sequence alignment, much small-scale operation is repeated. Grid computing is for 
sparse combination type parallel processing. I think it is suitable for Bio Informatics. 
 In order to measure processing speed, large-scale sequence alignment is performed by grid 
computing. As compared with the processing speed on Stand-alone PC, validity was verified 
 
1. はじめに 
生命情報学の研究分野では、データの相同性を

検索したり、多重配列整列を行う事が多い。これ

らの作業は計算量が膨大になるので、スタンドア

ロンＰＣ上では、対象とするデータのサイズや比

較回数に比例して、長い時間を必要とする。 
一般的に、この様な計算を行うときには、ＰＣ

クラスタが使われる事が多いが、利用しない時間

も多く、メンテナンスやアップグレードのことも

考えると非経済的である。 
  
2. 目的 
 我々は、安価に処理の高速化を図る手段として、

科学技術計算分野で注目されているグリッドコ

ンピューティングの技術を用い、生命情報学で良

く利用されるプログラムを実行させ、その処理時

間を計測し、多角的に比較検討する事によって、

その有効性を検証する。 
 

 
3. グリッドコンピューティング 
 ネットワークに接続された多数のコンピュー

タの余剰能力を利用し、粒度の高い並列処理で、

非常に高いスループットを、安価に実現するアー

キテクチャである。ユーザ側はネットワークにマ

シンを接続するだけで、その先にどんなマシンが

存在するか意識することなく、必要なときに必要

なだけ利用することができる。 
今回使用したグリッドコンピューティングシス

テムは、NTTデータの「cell computing®」であ
る。このシステムは昨年行われた大規模実証実験

によって、遺伝子病治療研究プロジェクトや光マ

イクロプロセッサプラットフォーム実現プロジ

ェクトに大きな貢献をした。今回の研究のために、

イントラネット版のクライアント５０台分ライ

センス及びサーバを借りる事が出来たので、これ

を用いる。 
アーキテクチャは、図１のように各クライアン

トＰＣに対してメンバソフトをネットワーク経

由で配布し、インストール。各クライアントはサ

ーバから処理すべきデータをもらうと、各クライ

アント内部で処理を完了し、結果をサーバに戻す。 
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図 1 イントラネット型 cell computing 

 
4. プログラム 
 生命情報学で良く使われているプログラムで

あり、グリッド上で使えるようにソースを多少変

更する必要があるのでオープンソースであるこ

とから、実行させるプログラムは、ClustalW と
Hmmerを用いた。 
 
4.1. Hmmer 
 HMM(hidden Markov moder)のアルゴリズム
を用いて、遺伝子やタンパク質の相同性を検索す

るプログラムである。HMMとは状態の変化を現
在の状態と次の状態との間での遷移確率で表し

たものである。 
 今回の実験では、Pfam_lsという広域整列モデ
ルと呼ばれる HMMに対し、ヒトアミノ酸配列を
クエリとしてモチーフ検索(hmmpfam)を行い、タ
ンパク質の分類や整理を行った。モチーフとは、

複数のタンパク質間で見いだされる、共通のアミ

ノ酸パターンのことである。 
 
4.2. ClustalW 
 類似性のある複数の遺伝子配列を、類似した配

列が重なるように多重に整列配列し、遺伝子配列

の類似性の比較から、遺伝子の系統樹を作成する

プログラムである。 
 
5. 方法 
5.1. システムセットアップ 
 東京医科歯科大学のコンピュータルームのク

ライアントＰＣ５０台にメンバソフトのインス

トールを行い、クライアントＰＣからサーバへ登

録を行う。サーバは自動的にクライアントＰＣを

認識する。 
 表１に、今回使用したマシンのスペック、表２

に使用したプログラムを示す。なお、ＰＣクライ

アントは５０台、サーバ１台というシステム構成

で、クライアントＰＣとサーバはそれぞれ、

100BASE-Tの LANで接続されている。 

 
5.2. Hmmer 
用意されているHmmerを用いてジョブを投入
する。必要に応じてパラメータを設定し、データ

測定を行う。 
大規模なデータベースに対し、クエリのマッチ

ングをかけることが処理の大部分であるので、ク

エリサイズ別の処理時間を計測するために、同一

のファイルを希望するサイズになるまでつなぎ

合わせ、実験に必要なクエリを用意した。 
 一通りジョブが完了したら、シェル上から出力

結果を取得し、処理時のログデータをＷｅｂ上か

ら取得した。 
 

5.3. ClustalW 
 グリッド上で ClustalWを実行させるためには、
スタンドアロンＰＣ用のプログラムはそのまま

では実行できず、cell computing®用の ClustalW
も存在しないので、移植作業を行った。 
 サーバに ClustalWのタスクを登録し、そのタ
スクに同じネットワーク上の PCからジョブを投
入する。今回の処理では数万のタンパク質につい

て、それぞれ１つの処理を行うデータを投入する

ので、その作業は Perl スクリプトにより実装す
る。 
 なお、処理を行うためのデータはNCBI（米国
バイオテクノロジー情報センター）のデータベー

スから、アミノ酸配列のグループデータベースを

作成した。 
 データの取得は、Hmmerと同様に行う。 
 
表 1 各マシンのスペック 

  OS CPU Memory 

グリッド 

（ＳＶ） 
RedHat 7.1 

Pentium3 

800MHz 
128MB 

グリッド 

（ＣＬ) 

Windows98 

SE 

Celelon 

533MHz 
128MB 

スタンド

アロンａ

Windows98 

SE 

Celelon 

533MHz 
128MB 

スタンド

アロンｂ

Windows 

XP 

Pentium4 

2.53GHz 
1024MB 

スタンド

アロンｃ

Windows 

2000 
Celeron 1.4G 512MB 

スタンド

アロンｄ

Windows 

2000 
Athlon 900M 512MB 

 

サーバ

ＰＣ ＰＣ 

ＬＡＮ 

結果値 結果値
ＣＬソフト ＣＬソフト 
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表 2 使用プログラム 

プログラム バージョン 

Hmmer Hmmer2.2g 

ClustalW ClustalW 1.83 

 
5.4. スタンドアロンＰＣ 
最後に、スタンドアロンＰＣ上で、それぞれの

プログラムを実行させ、その処理時間を計測した。 
 
6. 結果 
 Hmmer、ClustalWそれぞれにおいて、グリッ
ド上で実行させた場合と、スタンドアロン上で実

行させた場合の、作業完了までの時間を比較した。 
なお、測定値のバラツキを防ぐために、結果は

同じ条件でそれぞれ２回測定し、その平均をとっ 
た。 
 
6.1. Hmmer 
 
まず、100Byteのクエリで計算した。その結果
を表３に示す。 

 
表 3 Hmmer の実行結果(100Byte) 

 マシン 処理時間 

グリッド（CL) 1015sec 

スタンドアロンａ 305sec 

スタンドアロンｃ 136sec 

スタンドアロンｄ 341sec 

 
 Hmmer をグリッド上で実行させた場合、ジョ
ブをいくつかの固まりに分割し、各々をクライア

ントに渡し、処理をした後サーバに答えを返すと

いう動作をとった。 
設定を変更しないで実行させたところ、大幅に

処理時間に差が生じた。 
 このタイプのグリッドは、一般家庭向けＰＣの

アイドルタイムを利用する事を想定しているた

め、ＷＡＮでは不確定要素が多いために冗長性を

大きく取っているが、今回の実験の特徴はクエリ

が小さい事と、PC50台の LANなので個々の PC
の信頼性は高いだろうという判断から、WUの分
割数を当初の 1704 個から 580 個に減らし、
Redundancy も２から１に減らした所、734sec
で処理を完了する事が出来た。 

 そこで、この後の実験はこの設定で行う事にし

た。パラメータ変更後のHmmerの実行結果を表
４に示す。比較しやすいように、グラフにしたの

が図２である。 
 
表 4 Hmmer 実行結果(パラメータ変更後) 

クエリ 

サイズ

[Byte] 

グリッド 

処理時間[s]

スタンド 

アロンａ 

処理時間[s] 

グリッド 

利用 PC[台] 

1,000 779 1,079  30.5

5,000 2,107 7,677  30

10,000 4,729 16,518  29.5

20,000 8,019 36,565  31

50,000 20,850 94,938  28

100,000 14,895 173,065  31.5

500,000 71,073 765,321  30.5
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図 2 サイズに対する処理時間 

6.2. ClustalW 
 
実行マシン、処理データサイズ、比較回数を変

更し、測定した結果を表５～表７に示す。 
データ比較をしやすいようにグラフ化したも

のが、図３～図１４である。 
 

表 5 AAF46957(1KByte) 

データ数[個] 10 50 100

グリッド 

処理時間[s] 8 20 140

スタンドアロンａ 

処理時間[s] 27 54 107

スタンドアロンｂ 

処理時間[s] 1 2 5

 

研究会Temp 
－21－



表 6 AAF53973(10KByte) 

データ数[個] 10 50 100

グリッド 

処理時間[s] 32 83 146

スタンドアロンａ 

処理時間[s] 1380 2761 6420

スタンドアロンｂ 

処理時間[s] 40 203 405

 
表 7 P16106(23KByte) 

データ数[個] 10 50 100

グリッド 

処理時間[s] 65 144 425

スタンドアロンａ 

処理時間[s] 2749 5499 10999

スタンドアロンｂ 

処理時間[s] 105 523 1046

 
7. 考察 
 コンピュータルーム内 LAN のスループットを
FTPを利用して計測した所、24Mbps程度であっ
た。処理に用いたデータベース Pfam_lsはサイズ
が 524MBあるので、単純計算でクライアントへ
の送信時間が 175secかかることになる。 
 これらのことを考慮に入れると、WU や
Redundancy の値を変えた事により、1.5 倍程度
のスピードアップが図れたことになる。今回の測

定ではクエリサイズが小さいため、分割数が多い

と遅くなったと考えられるので、クエリが大きい

場合は元々の設定値が最適値になると思われる。 
比較する回数が少ない場合や、データサイズが

小さい場合などはクライアントマシンをスタン

ドアロン状態で動作させた方が処理時間が短い

場合がある。これは、各クライアントへのジョブ

の振り分け作業に時間がかかるためである。 
ジョブ投入から結果が帰ってくるまでの処理

速度で考えると、データサイズが大きいほど能力

を発揮できると言える。 
 また、比較回数と処理時間だけでみると、グリ

ッドに特徴はみられない。すなわち、ある一点の

値がわかれば、比較回数を変えた場合の処理時間

が予測可能であると言える。 
 
8. 結論 
 今回、一通り cell computing®を使ってみたが、
１世代前のマシンが余っているが、ある程度能力

のあるマシンも欲しい、という所に適しているシ

ステムと言える。 
問題点としては、まだ発展途上にあるシステム

のため、利用したいプログラムがある場合には、

移植作業などで多くの時間を必要としてしまい、

ＷＡＮで利用する事を考えると、セキュリティを

高くしなければならないため、さらに時間がかか

ってしまう所だろう。 
また、デフォルトの設定のままでは、能力を十

分に発揮できないことと、最低でも１日以上はか

かる計算でなければ、本来の能力を発揮すること

は難しい点に気をつけなければならない。 
 今回はバイオインフォマティクス系のツール

を使うために、移植作業や最適なパラメータの模

索、ジョブを投入する際にもシェルで入ったりＷ

ｅｂから指示を出したりと、測定以外の所で時間

の大半を使った。 
 大規模計算で使われるツールがほぼ網羅され、

自動的に最適なパラメータを見つけ出し、操作も

１つのコンソールから全て行える様になれば、か

なり使えるツールとなるであろう。 
 準備に多少時間がかかる事を除けば、古いマシ

ンを５０台程度集めれば３年前の機種でも、現行

のマシンと同等に扱う事が出来るので、有効性は

あると言える。 
 
9. まとめ 
今回、マクロな視点からジョブ投入時の cell 

computing®の処理能力を調べた。 
この研究の成果を用いれば、今後グリッド上で

生命情報学系のツールを利用する際に、処理完了

時間の目安や、効率的なジョブの投入方法が分か

り、大規模計算が必要な研究に対して貢献できた

と言える。 
また、まだまだ使いやすい形にはなっていない

が、ClustalW を移植する事により、今後利用す
るユーザに対し貢献できた。 
 今後は、利用クライアント台数や LAN 回線の
スループットを変えた場合のスタンドアロンＰ

Ｃとの性能比や、各種パラメータを変えたときの

計算タスクの分配効率などについて比較を行い、

さらに詳しく検証をして行きたい。 
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図３ データ数に対する処理時間（グリッド利用） 図９ データサイズに対する処理時間（グリッド利用）

図４ データ数に対する処理時間（スタンドアロンａ利用） 図１０ データサイズに対する処理時間（スタンドアロンａ利用）

図５ データ数に対する処理時間（スタンドアロンｂ利用） 図１１ データサイズに対する処理時間（スタンドアロンｂ利用）

図６ データ数に対する処理時間（データサイズ１ＫＢ） 図１２ データサイズに対する処理時間（データ数１０）

図７ データ数に対する処理時間（データサイズ１０ＫＢ） 図１３ データサイズに対する処理時間（データ数５０）

図８ データ数に対する処理時間（データサイズ２３ＫＢ） 図１４ データサイズに対する処理時間（データ数１００）
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