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〈研究の目的と進め方〉
ゲノム計画では様々な生物のDNA配列の解読が進んで

おり，さらに類似配列の検索，DNA配列中のタンパク質
のコーディング領域の推定や，RNAの二次構造，タンパク
質の構造，機能の予測，進化系統樹の推定などの知識発見
が行われている．これらの解析はゲノム配列のデータベー
スを用いて行うが，データベースのサイズは増大する一方
であるため，既存のアルゴリズム・データベースの構造で
は限界がある．本研究では大量のデータに対しても効率の
よいアルゴリズムおよび，データの効率的な格納法の研究
を行う．

〈研究開始時の研究計画〉
ゲノム配列に対する索引生成とそれを用いた高速な配列

検索，および配列の幾何構造解析による知識発見を行なう．
大量のゲノム配列からの検索を可能にするために圧縮した
索引を構築する．そしてその索引を用いて高速に配列検索
を行なうアルゴリズムを開発する．

〈研究期間の成果〉
文字列を圧縮したまま高速に検索するデータ構造の研究

を行った．ヒトゲノム28億塩基に対する従来の索引である
接尾辞配列のサイズは約 12G バイトであり、それを約 2G
バイトに圧縮可能であることは既に示しているが，その圧
縮アルゴリズムは多くのメモリが必要としていた．そこで
圧縮索引を作成する省スペースなアルゴリズムを考案し
た．これにより，ヒトゲノムに対する圧縮索引を 3G バイ
トのメモリで構築できるようになった．

ヒトとマウスのゲノムのアラインメントの計算など，長
い配列に対するアラインメントアルゴリズムとして
MUMmerが有名であるが，接尾辞木というサイズの大き
い索引が用いられており，大規模配列に対しては適応でき
なかった．本研究では圧縮接尾辞木を提案し，少ないメモ
リでも全ゲノムアラインメントの計算が行なえるようにし
た．

ある問合せパタンを含む遺伝子を重複なく列挙する演算
は従来の索引では効率よく解けなかったが，それを可能に
する省スペースな索引を考案した．そのサイズはゲノム配
列のサイズの約３倍であり，従来手法の1/5以下のメモリ
で実行できる．

文字列検索を高速にするための情報であるlcp (最長共通
接頭辞) の長さを高速に求めるための省スペースなデータ
構造を提案した．

大量のゲノムデータを共有するための高速通信技術を開
発し，大規模データ共有システムの基盤を作った．

ゲノム情報を表す関係データベースにおいて，与えられ
た目的関数を最適にするデータの分類を求めるアルゴリズ
ムを開発した．また，数値属性を持つデータベースにおい
て，データの数値誤差を平滑化し，予測精度を上げる手法
を開発した．さらに，それを２次元データに拡張し，２次
元実数配列をディスクレパンシーの小さい0,1配列に丸め
る手法を開発した．

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
省スペースな索引の構築はできたが，それを用いた高速

な類似配列検索アルゴリズムの開発はできなかった．これ
は問題自体の難しさに加え，我々の開発した索引の特徴を
生かした専用アルゴリズムの開発に時間を要したからであ
る．

〈今後の課題〉
高速な類似配列検索アルゴリズムの開発が必要である．

従来手法では最悪ケースの性能を保証していないものがほ
とんどである．よって今後の課題はどのような配列データ
ベースおよび問合せ配列に対してもデータベースサイズの
対数多項式時間で検索が終了するアルゴリズムと，索引サ
イズが配列長の線型になるものの開発が挙げられる．そし
てそのアルゴリズムと索引を用いてゲノム配列からの知識
発見を行なうことも課題である．
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