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内容梗概

ライフサイエンス研究は生命機能を解明する分野であり，生物学の範囲にとどまる

ことなく，医学，薬学，化学，農学などの学術分野，さらには商業的応用の観点から

も産業にも浸透している．ライフサイエンス研究では共同利用施設を利用した共同研

究に期待が寄せられている一方で，他の研究者や研究機関に研究対象を知られたくな

いという機密性確保の要求もある．そこで本研究ではライフサイエンス研究における

研究組織間で協力体制を築く手段の 1つとしてグリッドコンピューティングを用いた

共同利用システムを提案した．本研究では様々な組織の研究者が利用する共同利用施

設におけるデータの機密性確保について取り組み，GSI–SFSを利用したシステムによ

りファイルパス名の隠蔽化を行った．それにより他のユーザにはどのようなファイル

を利用しているかを知られないシステムを開発し，このシステムによりユーザは他の

組織にどのような研究をしているかを知られることなく，複数の組織間にまたがる計

算機クラスタを利用したデータ解析やゲノムの相同性検索が可能となった．

次に増加し続けるデータに対応するため，データ取得方法について研究を行った．こ

の研究の背景としては，爆発的に増加するゲノムデータの問題が挙げられる．バイオ

インフォマティクスでのゲノム解析手法では，多くの生物種のゲノムデータとの比較

解析が求められており，研究者が利用するデータ量は増加する一方である．このよう

なゲノム解析の研究では，ゲノムデータベースをローカル環境に展開し，独自のゲノ

ム解析環境を構築する必要がある．ゲノムデータベースを公開しているデータベース

サイトでは解析のためのWebインタフェースやWebサービスも公開しているが，こ

れらは公開元が定義したデータベースと解析サービスのみしか利用できない．つまり

特定のデータセット（例えば特定の生物種）のみに限定した解析を行いたい場合，Web

インタフェースでは相同性検索の結果に対して手動で絞込みを行う必要があり手間が

かかってしまう．よって研究者らは独自の解析環境を用意する必要に迫られる．従来で

i



は独自の解析環境のためのデータベースの取得方法としてミラーリングが行われてき

た．ミラーリングはデータベースをローカル環境に複製を作る技術であり，データベー

ス全体の複製をとるが，ゲノムデータが爆発的に増加している現状で完全な複製を維

持するのは限界がある．以上の問題を解決するため，ゲノム解析環境においてデータ

ステージングの適用を提案した．データステージングは，解析などのツール実行単位

であるジョブの開始直前と終了直後に必要なデータファイルを計算機に転送する技術

である．データステージングをゲノム解析環境に適用することで，必要なデータを必

要なときに取得することができ，ローカル環境の計算機のストレージを圧迫すること

なく解析が可能となった．実験ではデータステージングで構築した解析環境とミラー

リングによって作成された解析環境を比較することで，提案手法の有効性を評価した．

データステージングによるファイル転送のオーバヘッドが計測されたが，解析環境で

利用する計算ノードを増やすことで，ゲノムデータの比較解析を効率的に行うことが

できることを示した．
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第1章 序論

1.1 本研究の背景
人間の生物学的な機能を解明することによって医療や産業に貢献する分野，ライフ

サイエンス研究は社会にとって非常に重要である．ライフサイエンス研究は，分子構

造，有機化合物，細胞，臓器，個体という様々な単位やスケールに細分され，物理学，

化学，生物学，薬学，農学，医学といった分野にまたがって研究が進められていた．そ

のため，分野内の機能解明に比べ，分野複合的な生命機能の解明は遅れている．生命

機能を解明するためにはまずゲノム配列情報を読み取り，実験によって遺伝子の構造

や機能を解析し，遺伝子機能のデータを得ることから始まる．各生物種のゲノムの解

読と遺伝子の機能解析が進むにつれデータは増加し，得られたデータを基に，例えば

遺伝子由来の疾患に関わる遺伝子の探索，遺伝子機能に影響する化合物のシミュレー

ション，毒性解明や薬物候補の絞り込みといった，産業，医療に大きく貢献する研究

へと発展する．

これらライフサイエンス研究の進歩が意味するところは，データが急激な増加傾向

にあるということである．つまり分子構造，有機化合物，遺伝子配列，ゲノムといっ

た生命機能に関わるデータがそれぞれ年々蓄積されており，データ量は年々増加の一

途をたどる．図 1.1は DNAの公共データベースサイトである NCBI GenBank [1]の

DNA配列の量の推移を示しており，左の縦軸の Sequencesは遺伝子の登録数を表して

いる．また右の縦軸は塩基対数を表しており，横軸は時間を表している．このグラフ

から遺伝子の登録数，塩基対数ともに年々増加していることが分かる．

データ量の増加は，計算機上での解析や検索といったバイオインフォマティクスで

利用されるツールの利用を複雑化している．バイオインフォマティクスのツールは，配

列の相同性を検索するためのBLAST [2]，FASTA [3]，SSEARCH [4]など，またタン
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図 1.1: NCBI GenBankの DNA配列の増加量
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パク質と化合物の結合をシミュレーション（ドッキングシミュレーション）するため

の DOCK [5]，AutoDock [6]，GOLD [7]，myPrest [8]など多岐に渡る．それぞれは

用途も異なるが，同一の目的をもつツールも解析の方式や，データ種に応じてアルゴ

リズムを変更する必要が生じる．また配列の相同性検索などでは相同性をスコアで検

出しており，スコア順に結果を表示する．その場合，スコアの閾値をパラメータで渡

すことで，相同性の検出を制御し解析を行う．

バイオインフォマティクスでは計算量が大量に必要な高度な配列解析のツールもあ

り，そのため計算処理やシミュレーションの高速化，高効率化という点で，複数の計算

機にて並列に実行させるHigh Performance Computing (HPC)分野の利用が進んでい

る．HPCでは，計算実行プロセスを細分化して，複数の計算機間で並列に実行する並

列コンピューティングと，並列に行うプロセス間では通信を行わず閉じた計算を行う

分散コンピューティングの研究が進められている．これらの技術の成果はコンピュー

タクラスタ技術に利用されており，高性能のコンピュータクラスタを低コストで導入

することが可能となる．また分散コンピューティングから派生したグリッドコンピュー

ティング技術では，組織間の境界を跨ぎ仮想的な枠組みを形成する仮想組織 (Virtual

Organization: VO)というコンセプトを提唱している [9]．高速化という大目標を複数

の計算機の統合により実現する一方で，広域に分散している計算機を統合して，組織間

で連携し計算資源やデータ資源を共有，互いに有効活用することを提唱している．こ

のようにグリッドコンピューティングは広域にまたがる通信を想定しているため，グ

リッドコンピューティングの実装であるGlobus Toolkit [10]は公開鍵基盤による強力

なセキュリティコンポーネントを提供している．これらグリッドコンピューティング

技術は標準化や実装の充実を目指しオープン・グリッド・フォーラム (OGF) [11]にて

活発な議論がなされており，注目されている．

1.2 本研究の目的
本研究では分散した計算機を統合的に利用するグリッド環境下で，バイオインフォ

マティクスツールの実行支援について取り組み，複雑化するバイオインフォマティク

スツールとグリッド環境の利用を簡便にすることを目的とする．
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まず，広域に分散した計算機をグリッドコンピューティング技術で統合し，研究者が

共同利用するための計算資源へ容易にアクセスできる環境を目指す．具体的には他機

関にまたがる研究者らが計算資源，データ資源を共有する共同研究システムを構築す

る．共同研究において，まず資源の共有化が必要である．そのためグリッドコンピュー

ティングを用い，計算資源の統合，共有化を行う．しかし計算機が共同利用施設など

の不特定多数のユーザが利用する場合，他のユーザからも機密性を守る仕組みが必要

となる．研究室などで生成された生物学データは，特許や論文につながる新たな知見

を含んでいることがあるため，ファイルパス名やデータ名でも機密扱いとしている場

合がある．そのためライフサイエンス研究の共同研究において機密性の確保を最重要

視されることが多い．また生物学データはデータベースの更新が頻繁に発生すること

多く，機密性を確保する既存手法では，ファイル更新時にオーバヘッドが発生するこ

とがある．そこで本研究ではファイル更新時のオーバヘッドを抑えた機密性確保の実

現を目指す．

次に，増加傾向にあるバイオインフォマティクスでのデータについて着目する．バ

イオインフォマティクスで扱うデータ量は増加する傾向にある．例えば生物種毎のゲ

ノムデータは年々解析が進められており，増加の一途をたどる．バイオインフォマティ

クスでのゲノム解析手法では，多くの生物種のゲノムデータとの比較解析が求められ

ており，研究者が利用するデータ量は増加する一方である．このようなゲノム解析の

研究では，ゲノムデータベースを研究者らがローカル環境に展開し，独自のゲノム解

析環境を構築する必要がある．その一方で，高性能コンピュータクラスタの低コスト

化などにより，研究者が利用できる計算機の数は増加している．よって多数の計算機を

利用したゲノム解析が可能となりつつある．そこで本研究では，データベースのデー

タ量が増加している一方で，利用できる計算機が増加している状況を考慮し，より効

率的にデータ解析を行える手法の開発を目指す．

1.3 本論文の構成
本論文は 4章構成である．第 2章では共同研究施設を利用するために機密性を確保

したライフサイエンス研究基盤について述べる．第 3 章では，バイオインフォマティ
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クスツールの分散実行環境でのデータステージング手法の提案について述べる．最後

に第 4章で本研究の結論を述べる．

第 2 章では，ライフサイエンス研究を取り巻く共同利用施設の現状と，共同研究の

必要性を述べた後，ライフサイエンス研究で求められる機密性について述べる．ライ

フサイエンス研究では解析するデータが機密扱いの場合が多く，そのため統合する計

算機が複数の組織にまたがる場合，通信経路の暗号化による機密性の確保が必要とな

る．また共同利用施設の計算機では，多くのユーザが利用することが想定され，他の

ユーザから機密性を確保する必要があり，研究対象名が入ったファイルパス名も他の

ユーザへ見せたくないという要望がある．そこでライフサイエンス研究において共同

利用施設を利用するための機密性を確保，ファイルパス名の隠蔽化について取り組み，

機密性確保の既存手法と比較実験を行い，ファイル更新時におけるオーバヘッドの計

測を行った．そこで得られた結果を元に考察を行う．

第 3 章では，データ取得方法について提案を行う．そのためまずライフサイエンス

研究に関わるデータベースの現状について説明する．またデータベース全体ではなく，

多様な個別データの必要性についてタンパク質–タンパク質相互作用のネットワーク

解析の研究を例として述べる．タンパク質–タンパク質相互作用の研究ではタンパク

質の相互作用の機能解明を試みている．相互作用の実験により得られたネットワーク

の特性を調べるために，他の生物種と対象になるタンパク質に対し相同性検索をかけ

て，ネットワークの次数と生物種間での保存度との間の相関を調べている．この研究

では BLASTを利用し，研究対象になるタンパク質の配列を問合せとして，完全ゲノ

ムの DNA配列に対し相同性検索を実行している．つまり解析の実行にはデータベー

ス全体が必要となるのではなく，生物種毎の個別データが必要になり，個別データ毎

に解析を実行する必要がある．このようにライフサイエンス研究で求められるデータ

に対し，現状のデータ取得方法であるWebサービスやミラーリングなどの問題点を述

べ，データステージング手法を提案する．データ解析を行うときに，データを自動的

に取得するデータステージングを利用した分散実行システムを設計，開発について述

べ，既存手法であるWebサービスやミラーリングとの比較実験を行い，解析時間から

考察を行う．解析時間の計測にはタンパク質–タンパク質相互作用の研究で使われてい

る生物種の DNA配列に対する相同性検索を利用した．
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最後に第 4章で，本研究の成果をまとめるとともに，本研究の成果の波及効果を含

めた今後の課題について述べる．
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第2章 ライフサイエンス共同研究基盤
システム

2.1 はじめに
ライフサイエンス研究での共同研究の必要性は重要視されている．共同研究の利点

は，人材，研究機材，データなど単独では得られない資源を共有することができる点

にある．DNA配列データやタンパク質の立体構造など公共のデータベースに蓄積さ

れているデータもあれば，実験で得られた遺伝子配列など，独自に得られたデータを

保持している研究室も多い．それらを研究室単位で閉じた研究をするだけにとどまら

ず，他の大学，研究所と共同で研究を進めることで新たな考察を生む可能性があり，ラ

イフサイエンス研究の進展が期待できる．またライフサイエンス研究で利用する機器

は，遺伝子配列を読み取る DNAシーケンサや，脳磁図測定装置などの医療機器に至

るまで，高額かつ特殊なものも多い．主に材料科学などで利用される超高圧電子顕微

鏡はナノスケールでの試料の解析ができ，細胞などの立体構造解析に役立つ機器であ

る．しかし一度設置された超高圧電子顕微鏡は動かす事は困難であり，高額ゆえに研

究室単位で購入，維持できるものでもない．また高エネルギー物理学の衝突実験で利

用される SPring 8の大規模放射光装置なども直径が約 8kmほどの大規模な機器であ

り，これら設置された組織，場所に限らず共有して，様々な研究者に利用してもらい

たいという要望も少なからず存在する．そのためこうした大規模な機器は共同利用の

施設として設置されている場合が多い．

一度設置されると容易に動かす事ができない機器としては，大型計算機もその 1つ

である．つまり特殊な計測機器，大型計算機などを共有する場合，広域ネットワーク

を通じて共有する手段が必要となる．インターネットの普及は研究室単位に留まらず，

家庭においても普及しており，様々な場所からインターネットを通じて計測機器や計
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算機にアクセスすることが可能となっている．しかし物理的なネットワークで繋がっ

ているだけであり，インターネットを介してデータ通信のやり取りを行うには様々な

課題をクリアする必要がある．

本章では共同利用施設を利用する際のライフサイエンス共同研究における問題点，

機密性について取り組む．共同利用計算機センターでの機密性を確保するシステムを

構築し，共同利用計算機センターの多数ある計算資源の利用を目的とする．2.2 節で

はライフサイエンス共同研究の必要性と，共同研究基盤システムを構築するための技

術課題について述べる．2.3 節では構築する環境のアーキテクチャについての詳細を

述べ，2.4 節にて評価と考察を述べる．最後に 2.5 節にてまとめる．

2.2 ライフサイエンス共同研究での技術課題

2.2.1 ライフサイエンス共同研究での機密性

ライフサイエンス研究でのデータ増加にともなう，データ資源，ストレージの統合

の観点から多数の組織間での共同研究に期待されている．しかしながらライフサイエ

ンス研究において共同利用施設の利用に消極的な場合が多い．その理由としては機密

性の問題が挙げられる．ライフサイエンス研究での共同研究では，通常よりも高い機

密性の確保が求められる．ライフサイエンス研究で得られる DNA配列などのデータ

は，生命機能の新たな発見につながり，機能解明によって医療，創薬に発展する可能性

を秘めている．医療や産業に発展しうる萌芽であるデータを共同研究の場にさらすこ

とは，競争社会において研究者らの研究を脅かしかねない．特に創薬の分野において

は新薬開発の競争が激化しており，研究対象としている疾患名が露見することを恐れ

る組織もある．そのためライフサイエンス研究者らは共同利用計算機センターの利用

に消極的であり，遺伝子配列などのデータを提示することを拒む研究者も少なくない．

こうした理由から研究者らが共同利用計算センターに，十分な機密性の確保ができ

ることを要求として出す場合が多い．通信の傍受や盗聴などからデータの通信を守る

手段も必要だが，計算資源を利用する上での機密性の確保も必要となる．特に不特定

多数が利用する計算機センターについては，利用するユーザ間でも機密性を要求する．
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計算機センターには誰が利用するか判らず，他のユーザから決してデータにアクセス

できない保証がない限り，ライフサイエンス研究のデータを利用することは難しい．ま

たライフサイエンス研究は競争社会であり，創薬などの企業では利用しているデータ

のファイル名やディレクトリの階層すらも露見することを嫌う場合がある．データの

ファイルパス名は対象としている疾患や化合物を想起させるため，研究対象が露見す

ると考えるからである．ライフサイエンス研究で使用するゲノムデータの実際のファ

イルパス名の例を図 2.1に示す．

/drug design/target/Helicobacter pylori 26695

/drug design/target/Helicobacter pylori HPAG1

/drug design/target/Helicobacter pylori J99

...

図 2.1: ファイルパス名の例

図 2.1はヘリコバクター・ピロリのゲノムのファイルパス名である．ヘリコバクター・

ピロリはプロテオバクテリアの一種であり，胃の病原体としても有名である．すなわ

ちこのファイルパス名からは，胃の疾患，創薬に関する研究を行っている事が，露呈

することとなる．こうした研究対象を特定する情報を全て機密として扱う必要がある．

そのためライフサイエンス研究での計算機センター利用には，通信経路の暗号化はも

とより，計算資源にデータを残さない工夫，計算資源を利用する上で他のユーザから

データを保護，ファイルパス名などの隠蔽化する手段といった，より特殊な機密性の

確保を求められる．

さらに 1.1節で述べたように，ゲノムデータなどライフサイエンス研究で利用する

データベースは日々更新が発生し，データ量が増加している．それはショットガン配

列決定法など DNA配列を決定する技術が向上，高速化し，公共データベースへ登録

される DNA配列の数は年々増えているためである．従って更新頻度の高いファイル

に対し機密性を確保する必要があり，本研究では共同利用計算機の利用を想定し，更

新頻度の高いファイルに対する機密性の確保，特に他のユーザに対するファイルパス
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名の隠蔽化に対し取り組む．以下の節で共同研究基盤システムを構築する上での機密

性確保するための技術要素について述べる．

2.2.2 機密性の確保への技術課題

ライフサイエンス研究では多数のファイルを用いることが多い．例えばゲノムのデー

タベースは，生物のカテゴリごとにファイルが細分化され，また DNA配列毎にデー

タファイルとして整理されていることがある．またライフサイエンス研究で利用され

るデータはゲノムデータのように更新頻度が高いものが多い．そのため機密性を確保

する上での更新時におけるオーバヘッドについても考慮する必要がある．

一方，複数の計算機を利用したゲノム解析が可能となり，多くの DNA配列を解析

する場合，複数の計算機を用い並列処理にて効率化を図ることが多い．複数の計算機

を用いた解析ではデータファイルが計算機間にまたがるため，分散した計算機におけ

る統合的なデータファイル管理の仕組みが必要となる．複数の計算機間でのファイル

管理の仕組みとしては分散ファイルシステムの技術を用いる場合が多い．分散ファイ

ルシステムは多くの実装があり，Network File System (NFS)や，Gfarm [12]，Self–

certifying File System (SFS) [13]といったものが挙げられる．NFSは最も多くのオペ

レーティングシステムが実装している分散ファイルシステムであり，NFSクライアン

トから NFSサーバへマウント操作を行い，Portable Operating System Interface for

UNIX (POSIX)互換の Application Programming Interface (API) でのファイルに読

み書きが可能となる．ユーザは NFSクライアントを通じ NFSサーバのマウントポイ

ントのファイルに対し読み書きが可能となる．しかしながらNFSでは通信の暗号化復

号は行われず，機密性は確保できると言えない．

Gfarmはメタデータを利用した分散ファイルシステムであり，データの送受信に暗

号化復号が可能である．またメタデータを用いることによって，ファイルパス名を隠

蔽化することも可能である．メタデータによってファイルパス名を論理名と物理名で

管理し，認証されたユーザにしか論理名の物理名への写像ができないようにすること

によって，ファイルパス名を他のユーザから隠蔽化することができる．機密性を確保

すべき情報は論理名でのみ表現し，物理名は Hash値などによる複雑な文字列とする
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ことで，他のユーザからはファイルパス名を隠蔽することができる．Gfarmクライア

ントはGfarmサーバ上にあるファイルへアクセスする場合，まずメタデータに問い合

わせ，論理名から物理名への写像を得る．物理名を得たGfarmクライアントはGfarm

サーバ上のファイルへ読み書きを行う．このようにユーザは物理名を意識することな

く論理名で Gfarmサーバ上のファイルへ読み書きすることができる．

Gfarmを用いたファイルパス名を隠蔽化する方法の概要図を図 2.2に示す．共同利

用施設側の計算ノードからデータにアクセスし，計算ノードで解析を行う事を想定し

ているため図 2.2では共同利用施設に適用した例を用いている．以下，実際に解析を

実行するときの手順を示す．

図 2.2: Gfarmを用いたファイルパス名隠蔽化の概要図

1. ユーザは共同利用施設へログインする．

2. ユーザプログラムを実行する．このときデータのファイルパス名は論理名で指定
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する．

3. Gfarmクライアントは，指定されたファイルパス名の物理名を得るためにメタ

データを検索する．

4. Gfarm クライアントは得られた物理名で Gfarm サーバへファイルアクセスを

行う．

5. ユーザプログラムによってファイルが更新された場合，メタデータへもファイル

情報の更新を行う．

ユーザはストレージノードに機密データを配置するが，NFSや FTPなどのファイ

ル転送技術であると，ファイル名が他のユーザから判ってしまう．Gfarmを利用する

ことによって，メタデータで物理名と論理名を管理することが可能となり，物理名は意

味情報を含まないファイルパス名，論理名にはデータの意味情報を含んだファイルパ

ス名を付けることができる．論理名から物理名への写像はGfarmクライアントが行う

ので，ユーザは物理名を意識すること無くファイルアクセスが可能となる．また計算

ノードを利用する他のユーザからは論理名から物理名への写像ができないため，物理

名でしか見ることができなくなり隠蔽化が可能となる．しかしメタデータを利用する

ことによってファイルパス名の隠蔽化は可能になるが，ファイル更新時におけるオー

バヘッドが問題となりうる．機密データのファイルが更新されたときに，Gfarmでは

メタデータへの更新も発生する．つまり更新ファイルが多い場合，ファイル更新時に

おいてオーバヘッドも増加すること考えられる．

SFSを利用しファイルパス名を隠蔽化することもできる．SFSでは物理的にマウン

トを行うが，マウントポイントをユーザごとに設ける事によって，他のユーザからマ

ウントポイントを隠蔽化する．SFSを用いマウントポイントをユーザごとに設けファ

イルパス名を隠蔽化する方法を共同利用施設に適用した例を図 2.3に示す．以下，実

際に解析を実行するときの手順を示す．

1. ユーザは共同利用施設へログインする．

2. SFSクライアントに置いた秘密鍵のパスフレーズの入力を行い，SFSサーバに

対する認証とマウントを行う．この操作は SFSサーバごとに必要．

14



図 2.3: SFSを用いたファイルパス名隠蔽化の概要図
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3. ユーザプログラムを実行する．

4. ユーザプログラムは既にマウントしているマウントポイントに対し，ファイルア

クセスを行う．

SFSは NFSの通信経路を暗号化し，マウントしているホスト名やマウントポイン

トであるディレクトリ名は SFSクライアントが管理している．マウントポイントを

公開鍵暗号方式で管理しており，ユーザはクライアントに秘密鍵を，サーバ側に公開

鍵を置き，マウントするごとに公開鍵認証を行う．つまり秘密鍵を持っていない他の

ユーザはマウントポイントにアクセスすることが出来ず，マウントポイントすら見る

事ができない．それは計算機の管理者であっても同じである．しかし SFSではマウン

トするストレージノードごとに個別の認証作業が必要となり，利便性を損なう恐れが

ある．データ量が増加し続けるライフサイエンス研究ではストレージノードを増加す

ることも想定する必要があり，複数のストレージノードに対し認証作業が発生するこ

とは，ユーザへの負担が増加することとなり，利便性が損なわれていると言える．さ

らに大きな問題としては計算ノード側からストレージノードへファイルアクセスを行

う必要があるため，計算ノードに SFSのクライアント，ストレージノードに SFSサー

バをそれぞれ設置しなければならず，つまりユーザは計算ノード側にユーザの秘密鍵

を置く必要がある．共同利用施設に秘密鍵を置く事は，他のユーザに秘密鍵を奪取さ

れる可能性が高くなるため，避けるべきである．

2.3 機密性を確保する共同研究基盤システムの提案
機密性を確保する上で発生するファイル更新時間の課題，利便性の課題を解決す

る手段として GSI–SFS [14]を適用することを提案する．GSI–SFSは SFSを拡張し，

GSI (Grid Security Infrastructure) [15]の認証で利用できるようにした分散ファイル

システムである．GSIとは，公開鍵基盤 (Public Key Infrastructure: PKI)を応用し，

電子証明書を用いたシングルサインオンを実現する技術である．シングルサインオン

とは一度きりのユーザ認証行為で，複数の計算機が利用できる認証を指す．つまりユー

ザは複数の計算機を利用する際に，最初に利用する計算機に対しログインし，認証行
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為としてパスワードを入力するのみで，他の計算機へは認証行為を必要とせずに利用

できるようになる．GSIの最大の特徴は電子証明書を直接認証に使うのではなく，プ

ロキシ証明書を利用する点にある．プロキシ証明書とはオリジナルの電子証明書の有

効期間に制限 (通常は 12時間程度) をかけた電子証明書である．もちろん認証局の署

名も継承され，GSI認証にはプロキシ証明書を利用することとなる．プロキシ証明書

の発行には，オリジナルの電子証明書にかけられたパスフレーズの入力が求められる．

その後，GSI認証を行う上でユーザはパスフレーズの入力は求められず，計算機への

ログインが可能となる．またプロキシ証明書はユーザがログインした計算機へコピー

される．コピーは PKIによって暗号化された通信で送付される．送付されたプロキシ

証明書を利用して別の計算機へログインが可能となり，シングルサインオンを実現し

ている．

GSI–SFSでは GSI認証を利用することによって，ユーザはサーバごとに個別に認

証作業をすることなしにGSIによるプロキシ証明書でマウントポイントにアクセスす

ることが可能となる．GSI–SFSでは SFSと同様に，クライアントはNFSサーバと連

携し，NFSクライアントからは/sfsをマウントしているように見せている．SFSクラ

イアント内部で，秘密鍵とマウントポイントをユーザ単位で管理しており，そのため

他のユーザからは/sfs以下には自身が利用しているマウントポイントしか表示されな

いようにしている．またマウントしているホスト名をハッシュ値にて隠蔽化し，他の

ユーザはどこのホストにアクセスしているかもわからない．

また GSI–SFSではクライアント内，サーバ内でそれぞれプロセス間通信は行うが，

クライアントとサーバの 1対 1の通信である．また機密性を確保するために必要な処理

としては，暗号化復号とマウントポイントの制御のみであり，計算機間での通信を最小

限で抑えている．更にGSI–SFSとはNFSと同様の特性も備えているため，POSIX互

換のAPIからのファイルの読み書きが可能となる．つまりほとんどのツールはプログ

ラムを変更することなく GSI–SFS上のファイルを読み書きでき，GSI–SFSサーバの

計算機上のファイルもローカル上のファイルと同様に扱う事が可能となる．GSI–SFS

では SFSの特性をそのままに，認証部分をGSIで行う事により，シングルサインオン

をデータアクセス時も実現している．つまり複数のホストへのデータアクセスに対し

ても，ユーザはプロキシ証明書を利用したアクセスが可能となり，ユーザの利便性を
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損なわない．また秘密鍵を共同利用施設に置くことなくストレージノードへのマウン

トが可能となり，秘密鍵を他のユーザに奪取される可能性もなくなる．

図 2.4: 提案する共同研究基盤システムの概要図

図 2.4は共同研究基盤システムにGSI–SFSを適用した概要図である．以下，実際に

解析を実行するときの手順を示す．

1. 証明書からプロキシ証明書の生成．このときにパスフレーズを入力する．また

GSIによりプロキシ証明書は Secure Socket Layer (SSL) [16]によって計算ノー

ドに転送される．

2. GSI–SFSによってマウントを行う．このときも 1.と同様にGSIによる認証を行

うが，ユーザはパスフレーズを入力することなく認証が完了する．

3. ユーザプログラムの実行要求を行う．
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4. ユーザプログラムは既にマウントしているマウントポイントに対し，ファイルア

クセスを行う．

共同利用施設の計算機にGSI–SFSクライアントを設定し，ユーザはGSI–SFSを利

用して他の計算機にマウントを行い，共同利用施設でユーザプログラムを実行すること

ができる．データファイルは分散したユーザ側のストレージノードに配置し，GSI–SFS

経由で共同利用施設の計算ノードが利用することとなる．ユーザプログラムなどの実

行プロセスはGSI–SFS経由で直接ファイルにアクセスすることができ，共同利用施設

の計算機上にはデータファイルを残さない．また GSI–SFSを利用することによって，

解析に利用しているデータなどのファイルパス名を他人に知られることなく，解析を

行うことができる．また通信経路も暗号化されているため，インターネットを経由し

た計算機間でのデータ通信が可能となる．

2.4 機密性の評価と考察
機密性を確保するためには様々なオーバヘッドが発生する．ライフサイエンス研究

で用いるデータファイルは更新頻度が高いことから，ファイル更新時のオーバヘッド

について着目し，ファイルへのアクセス時間のオーバヘッドを計測した．評価指標と

してはメタデータを利用した分散ファイルシステム，具体的にはGfarmとの比較実験

を行った．GSI–SFSとGfarmのそれぞれ 1000ファイル，2000ファイル，3000ファイ

ルへのアクセスを行った場合の時間を計測し，図 2.5に結果をまとめている．それぞれ

の実験ではサーバにファイルを置き，クライアントから上書き更新を行ったもの (ファ

イル更新)と，サーバ側のファイルに対し読込みを行うだけのもの (アクセスのみ)に

分けて計測した．GSI–SFSではサーバに配置済みのファイルに対し cpコマンドで上

書き更新を行い．サーバ側のファイルへのアクセスのみの実験では同じく cpコマンド

にてクライアントの/dev/nullに対して行った．Gfarmも同様の実験を行った．ただし

Gfarmの場合は cpコマンドと同等の機能を持つGfarm用のコマンドである gfcpを利

用した．Gfarmではファイルアクセスの標準APIである POSIX互換APIに対応した

動的リンクライブラリを用意しており，cpコマンドなどの標準的なコマンドからも操

作が可能である．しかし POSIX互換 APIから呼び出すための動的リンクライブラリ
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のリンクによるオーバヘッドを避けるために Gfarm付属のコマンドを利用している．

また表 2.1と表 2.2は実験に利用した計算機のスペックである．それぞれ 100Mbpsの

ネットワーク環境で行った．計測に利用したファイルは 0バイトである．実験の目的

は機密性確保のオーバヘッドの計測であることから，データ通信によるオーバヘッド

や，ディスク I/Oなど影響を極力避けるために 0バイトのファイルを利用した．

図 2.5: ファイルアクセス時間の比較

表 2.1: GSI–SFS実験環境計算機スペック一覧
GSI–SFSサーバ GSI–SFSクライアント

CPU Intel Celeron Intel Core 2 Duo

周波数 (GHz) 1.40 1.40

主記憶容量 (MByte) 512 2048

Gfarmではファイル数が増加するごとにファイルアクセスにかかる時間が増加して

いるのが判る．GSI–SFSもまたファイルアクセスにかかる時間が増加するが，Gfarm

よりも増加率が低いことがわかる．GSI–SFSの場合は，ファイル更新時とファイルア

クセスのみでは，ほぼ同等の時間で終えている．一方，Gfarmではファイルアクセス
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表 2.2: Gfarm実験環境計算機スペック一覧
Gfarmサーバ Gfarmメタデータ Gfarmクライアント

CPU Intel Celeron Intel Celeron Intel Core 2 Duo

周波数 (GHz) 1.40 1.40 1.40

主記憶容量 (MByte) 512 2048 2048

のみの時間に対し，ファイル更新時の方が明らかに時間がかかっていることが判る．そ

の理由としては，Gfarmではサーバに配置されたファイルに対し更新が発生すると，

更新日時やファイル容量など，ファイルに対するメタ情報をメタデータへと更新を行っ

ていることが挙げられる．そのためGfarmでの更新時とアクセスのみの計測では，メ

タデータへの更新時間の差が計測時間に現れている．一方，GSI–SFSではサーバとク

ライアント間で完結しており，またファイルを管理するためのデータベースが存在し

ないため，物理的なファイル更新のみのオーバヘッドである．よって GSI–SFSを利

用した場合，更新ファイル数が増加した場合のアクセス時間のオーバヘッドが抑えら

れている結果となった．ファイルを多く利用するライフサイエンス研究，特にゲノム

データを取り扱う上では更新も頻繁に発生しうる．そのためライフサイエンス研究環

境で利用するには，Gfarmよりも GSI–SFSを適用した環境でファイルパス名を隠蔽

化を実現する方がファイルアクセス時間のオーバヘッド，特にファイル更新時のオー

バヘッドを抑えられると言える．

2.4.1 今後の課題

ファイルパス名の隠蔽化については課題が残る．それは計算機上の実行プロセスを

表示する psコマンドなどによるものが挙げられる．psコマンドでは不特定多数の実

行プロセスのコメンド名やオプションなどが表示できる．このため BLASTなどのオ

プションにデータファイル名を渡すツールなどの実行時に他のユーザが psコマンドを

実行した場合，ファイルパス名が露呈する恐れがある．こうした機密性の確保を阻害

するコマンドについては，ユーザごとの実行制限などによる計算機上の設定で制限す

ることも可能である．
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2.5 おわりに
本研究では共同利用施設における他の利用ユーザからデータの機密性を保持するた

めGSI–SFSを利用し，機密性の確保，ファイルパス名の隠蔽化の実現を目指した．ラ

イフサイエンス研究で取り扱うデータファイルの特徴としては更新が多いことから，更

新時のファイルアクセスのオーバヘッドを重要視し，更新ファイルが増加した場合に

おけるファイルアクセスのオーバヘッドを計測した．その結果，Gfarmを用いたファ

イルパス名の隠蔽化手法よりも，提案手法であるGSI–SFSを用いたファイルパス隠蔽

化が，ファイル更新時のオーバヘッドが抑えられることを確認した．またGSIを用い

たシングルサインオンを実現したシステムを提案することで，利便性を損なうこと無

くファイルパス名の隠蔽化を実現することを示せた．
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第3章 データステージングを用いたバ
イオインフォマティクス実行支
援システム

2章では，機密性の確保に重点を置いたライフサイエンス研究共同基盤システムに

ついて取り組んだ．次に増加しつつあるライフサイエンス関連データの取得方法につ

いての報告を行う．

3.1 はじめに
ライフサイエンス研究で利用するデータは年々増加の一途をたどり，研究で利用す

るデータ量も増加している．バイオインフォマティクスでは様々なデータを扱う解析

ツールが増えており，研究者らは多様化するデータと解析ツールを利用して研究を進

める必要がある．例えば創薬のプロセスでは，疾患，ゲノム，タンパク質立体構造，化

合物といったデータベースからデータを取得し，ドッキングシミュレーション，モデ

リングを行い，薬物候補の化合物を絞り込むスクリーニングが行われる．このように

ライフサイエンス研究では様々な種類のデータベースが利用されており，公共のデー

タベースサイトもライフサイエンス関連研究のデータ公開に取り組んでいる．ゲノム

データベースでは EMBL [17], NCBI GenBank [1],DDBJ [18]などが，タンパク質立

体構造ではPDB [19]，化合物ではChEBI [20]やPubChem [21]，疾患関連データベー

スでは OMIM [22]，発現プロファイルの GEO (Gene Expression Omnibus) [23]，代

謝パスウェイのネットワークではKEGG [24]など様々なデータベースが公共のデータ

ベースサイトより公開されている．またライフサイエンス研究の文献データベースで

ある PubMed [25]，MEDLINE [26]などもテキストデータマイニングにより利用され
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ている．データ量の増加はバイオインフォマティクスツールの利用方法の複雑化を意

味する．データによって検索方法や解析方法，アルゴリズムの変更を強いられるため，

バイオインフォマティクスによるデータの解析が複雑化，多様化している．

本章では，データ量の増加に起因するバイオインフォマティクスの問題点を明らか

にするため，まず 3.2節ではタンパク質–タンパク質相互作用ネットワークの研究を例

として背景を述べる．そしてライフサイエンス研究関連データを取得するための技術

要素の課題について述べる．3.3節では，増加しつづけるデータ量や技術要素の課題に

対し，解析の実行時にデータを取得するデータステージングを提案し，その詳細を述

べる．3.4節では，データステージングを用いたバイオインフォマティクスツール実行

支援システムの構築について詳細を述べ，3.5節にて提案手法の評価と課題について述

べる．最後に 3.6節にてまとめについて述べる．

3.2 背景と技術課題
複雑化，多様化するバイオ研究に対応するため主要なデータベースサイトでは，複数

のデータベースを統合し横断的な検索システムの研究・開発が進められている．NCBIで

は Entrez [27]というデータベース統合検索ツールを用意しており，Webインタフェー

スを通じてユーザが検索キーワードを入力する事で，DNAやアミノ酸配列，タンパ

ク質立体構造，文献データベースなどに対し，網羅的に一括全文検索を行うことがで

きる．Entrezは複数種データの横断的，網羅的検索によって，研究者らは一回の検索

でキーワードに関連する情報の一覧を取得でき，研究活動に多大な貢献している．し

かしながら研究者らが制限無くカスタマイズした解析を行いたい場合 (例えば検索対

象の配列データをデータベース全体ではなく特定のものに限定して DNA配列の類似

性検索など)，データベースサイトが提供する機能やデータだけでは不十分である．な

ぜなら，研究者らは自身が持っているデータやツールと組合せて利用する場合もあり，

独自のデータと公共データベースを組合せて行う解析手段，パラメータを細部まで調

整した解析手段を公共データベースサイトで提供することは難しいと言える．次の小

節では，公共のデータベースサイトでデータ解析を行うことが困難な研究例について

述べる．
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3.2.1 バイオ研究におけるデータ解析の特徴

バイオ研究者らは今までよりも多くの生物種への有用性を示す必要性が出てきてい

る．特定の生物種の遺伝子機能に対し，同様の遺伝子もしくは類縁の遺伝子が他の生

物種にあるかどうかを調査する過程では，調査する遺伝子の配列を，他の生物種配列

データと相同性検索をする必要がある．その顕著な例として大腸菌のタンパク質–タン

パク質相互作用ネットワークを解析する研究 [28]が挙げられる．この論文では，推定

したネットワークのハブと関係する大腸菌タンパク質配列を，多数の生物種完全ゲノ

ムに対し相同性検索を BLAST [2]で行っている．この解析の結果は，ネットワークの

ハブになっているタンパク質が 148種の生物種完全ゲノムにて保存されていることが

確認され，またネットワークの結合度と一致したゲノムの数との関連性が明らかにあ

ることを証明している．つまりこの研究では，大腸菌ゲノムの配列に対し 148種以上

の生物種完全ゲノムに対して BLASTを行っているが，他の生物種と検索結果を混在

させないために生物種毎に BLASTを実行している．

もう一つの例としては，2種類の生物種ゲノムを互いに双方向から相同性検索を行

い，スコア最高値を取ることでオーソロガス遺伝子もしくはパラロガス遺伝子候補を

探索する研究が挙げられる [29]．オーソロガス遺伝子が生物種の進化の過程における

種分化によって生じた相同性であるのに対し，パラロガス遺伝子は同一種での遺伝子

重複によって生じた相同性である．オーソロガス遺伝子やパラロガス遺伝子を探索す

ることは，未知の生物種や遺伝子に対して機能解明をする重要な要素となる．この研

究においては対象となる 2種の生物種ゲノムを双方向から相同性検索を行う必要があ

るが，1回の検索で複数の生物種ゲノムを相同性検索した場合，複数の生物種の遺伝

子配列がスコアリングされ，閾値に引っかかり結果を取りこぼす事となる．つまり多

生物間での重要な共通点を見落とすことを防ぐために，複数の生物種を混在して相同

性検索を行うのではなく，生物種１つに対して１回以上の相同性検索を行う必要があ

る．つまり解析の実行単位では，生物種データベース全体が必要ではなく，生物種毎

の個別データが必要となる．個別データとはデータベース内にあるデータのサブセッ

トであり，例えばゲノムデータベースにおける生物種毎のデータのことを指す．

これら 2つの例でこのような複数種間での探索を行う場合，BLASTの実行回数が増
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加し，データベースサイトの負荷増加につながるため，ゲノムの大規模解析はデータ

ベースサイトによって提供されるサービスでは困難である．また研究者らが検索したい

データに対して細やかなパラメータ設定やフィルタリングなどや，利用したいデータ

が限定的である場合，データベースサイトが提供しているインタフェース以上の細か

な設定が必要である．さらに研究者らは上述した複雑かつ高負荷である研究方法に対

応できる解析環境を求めている．よってこれらの要求を満たすために研究者らは独自

に解析環境を構築する必要がある．解析環境を構築する場合，一般的に分散コンピュー

ティング技術を用いた分散環境が適用される．BLASTに代表されるバイオインフォ

マティクスのツールは複数台の計算機を用い，分散並列に実行することで効率的に結

果を得る事ができる．しかし分散した解析環境はデータの配置やデータの取得方法に

ついて課題が残されている．そこで次に，データベースサイトから供給されるデータ

の取得方法について検討するため，以下の節では各技術要素について述べる．

3.2.2 バイオインフォマティクスにおけるWebサービス

NCBI GenBank，DDBJやKEGGといったデータベースサイトは，Webサーバを

公開しており，誰でも自由にデータの検索に利用できる．また File Transfer Proto-

col (FTP)にて加工しない状態のデータファイルと，Webサービス [30]によるプログ

ラマブルなAPIを用意している．Webサービスとは分散コンピューティング分野の技

術の１つであり，Remote Procedure Call (RPC)をサービス指向に発展させた技術で

ある．APIの定義をWeb Services Description Language (WSDL)，通信プロトコル

を Simple Object Access Protocol (SOAP)とし，クライアントはWebサービスを公

開しているホストに対し APIを呼び出す事ができる．それによりWSDLで規定して

いる処理の実行をサービスプロバイダ側に要求し，クライアントは処理結果を得るこ

とができる．処理やデータの加工を可能にする技術であるが，データの取得方法とい

う意味でも要件を満たす事ができる．

しかしながら，サービスプロバイダはWSDLにてインタフェースを定義しなければ

ならず，予め定義された処理や，生物種配列を予め集合して定義したデータセットのみ

を扱うこととなる．つまり扱う生物種が増加した場合，増加する毎に定義する必要があ
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り，その都度インタフェースを更新する必要がある．つまりサービスプロバイダ，デー

タベースサイトに運用負荷がかかる．また定義されたデータセットのサブセットのみ，

言い換えればデータの一部のみを利用したい場合，利用するデータ毎にインタフェー

スを定義する必要がある．研究者らはサービスプロバイダが定義するインタフェース

に沿ったデータ取得しかできないので，全ての研究者らの要求を包括するWebサー

ビスを提供するのは困難である．つまり多様な個別データ毎にインタフェースを用意

することは現実的ではない．したがってカスタマイズ可能な解析を行いたい研究者は，

Webサービスに依存しない独自の解析環境を構築する必要がある．

バイオインフォマティクスにおけるWebサービスは主に公共データベースサイトな

どで解析や検索を行い，その結果をユーザに返すサービスであり，非常に多くのユー

ザの利用を想定されている．Web技術をベースにしているため，HTTPにおけるリク

エストに対し，解析，検索を実行し，結果をレスポンスで返す仕組みが多い．そのた

め解析，検索は計算量が軽量である必要があり，サーバ側に負荷がかかるようなクエ

リーを要求できないようなインタフェースのみの公開が多い．またWebサービスの

特徴としては，リクエストに対するレスポンスが常に同期処理にて行われる点にある．

つまり解析のリクエストの応答としては，解析結果をレスポンスとして返すこととな

り解析結果の送信を制御できない．言い換えると，解析の実行と解析結果の送信が常

にシーケンシャルに行われることとなり，解析の実行と解析結果の送信を非同期，も

しくは並列して行うことができず，効率的でない．また解析結果の送信を独立するこ

とができないことによって，送信プロトコルを選択できず，リクエストに利用された

プロトコルを使用することを強いられる．つまり並列化や効率的な転送プロトコルな

どを使用できないこととなる．

3.2.3 バイオインフォマティクスにおけるミラーリング

カスタマイズ可能な解析環境を構築する上で，データの取得方法としてミラーリング

が挙げられる．通常，ミラーリングはストレージ間でリアルタイムにデータを同期し，

データの保存先を 2 つ以上に設ける技術である．Redundant Arrays of Inexpensive

Disks (RAID)などのストレージに関連する技術や，rsync [31]などによるWEBサー
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バもしくは大規模ファイルの二重化技術などがある．rsyncはデータの差分のみの送信

によりネットワークトラフィックの軽減も考慮にいれ，大規模ファイルのミラーリング

に適したプロトコルである．高稼働率もしくは負荷分散のための技術であるが，ゲノ

ムデータベースやタンパク質データベースをミラーリングによって共有するプロジェ

クトもある [32]．Bio-mirrorプロジェクトでは NCBI GenBank, EMBL, DDBJなど

といった主要なデータベースサイトからデータベースをミラーリングし，主要なサイ

トの負荷集中を分散することを目的としている．利用するプロトコルは FTPや rsync

や Hyper Text Transfer Protocol (HTTP)といった主要プロトコルが利用できる．

ミラーリングによって独自の解析環境にデータベースを複製し解析を行うことでユー

ザはカスタマイズ可能な解析環境を構築することができる．しかしがならミラーリン

グにおいてはデータの増加による問題点が挙げられる．3.2.1節で述べたように，タン

パク質–タンパク質相互作用の研究においては，ゲノムデータベース全てはなく，特定

の生物種の完全ゲノムが必要となる．GenBankなどの公共データベースでは，多くの

ゲノム解析プロジェクトが遺伝子の登録を行っており，機能未知な配列も多く登録さ

れている．それによりデータベースの総量は完全ゲノムの総量を遥かに上回り，全て

のゲノムデータベースをコピーするミラーリングでは無駄が多い．図 3.1と図 3.2は，

ゲノムデータベースの総塩基対数の伸び率と完全ゲノムの総塩基対の伸び率を表した

対数グラフである．縦軸が塩基対の対数メモリに対し，横軸は 1を 1年とした軸であ

る．図 3.1では横軸の 0は 1995年，図 3.2の横軸の 0は 1994年を表している．図 3.1

は 588種の原核生物の完全ゲノムの総塩基対数を KEGG [24]から取得し，GenBank

のゲノムデータベースの総塩基対数を比較している．このグラフでは指数近似の直線

を書き，データ量増加の伸び率を示している．また図 3.2は 11種のほ乳類の完全ゲ

ノムと，GenBankのゲノムデータベースを比較している．このグラフではいづれの生

物カテゴリの完全ゲノムはゲノムデータベースの伸び率にくらべ，下回っていること

がわかる．つまりゲノムデータベース全体をミラーリングする場合，増加するデータ

を更新し続けなければならないが，伸び率が完全ゲノムのデータ量より上回っており，

将来的にゲノムデータベースの差分を取得するよりも完全ゲノムのデータのみを転送

した方が転送量が少なくなる可能性が高い．
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図 3.1: 原核生物の完全ゲノムとゲノムデータベースの増加指数

図 3.2: ほ乳類の完全ゲノムとゲノムデータベースの増加指数
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3.3 データステージングの提案
3.2.2節では，Webサービスの問題点について述べ，3.2.3節では，ミラーリングの

問題点について述べた．しかしながらWebサービスによる解析では，データ量が膨大

になった場合，データベースサイトに解析を委託するためデータ量の増加の影響を受

けないなどの有用な点もある．またミラーリングに関しては複数台の計算ノードを利

用した効率的な解析環境が実現できるため，有用である．つまり両手法とも極端であ

り，一方はデータベースは全く転送しない手法，もう一方はデータベースを全て取得

する手法である．そこで本研究では必要なデータのみを転送する手法，データステー

ジングによる解析手法を提案し，ミラーリングにおけるデータ量問題と，Webサービ

スにおける効率的な処理問題の折衷点を探る．

データステージングとは，ファイルを必要なときに必要とする場所に転送する分散

コンピューティングの技術であり，データベースサイトから直接データを取得するこ

とから，常に最新のデータを利用するための管理が不必要となる．またユーザが必要

な個別のデータを解析時に指定することによって，不必要なデータを取得することな

く解析を行う事が可能となる．分散コンピューティングでは，実行環境とデータソース

が異なる場合が多い事からデータステージングを利用する研究が進められている [33]．

データステージングを利用することによって，ツールの実行単位であるジョブの実行

時に入力データを転送，ジョブの終了時に出力データを任意の計算ノードに転送する．

ジョブ実行の前に行う転送をステージイン，そしてジョブ実行の後に行う転送をステー

ジアウトと呼ぶ．ステージインは，他の計算ノードからジョブ実行する計算ノードに

必要なファイルを転送し，ステージアウトはジョブ実行した計算ノードから他の計算

ノードへファイル (例えば，結果ファイルなど)を転送する．またステージイン，ス

テージアウトしたファイルはジョブ実行した計算ノードからジョブ実行の終了と同時

に削除される．データステージングでは，いつ転送するのかが重要な点である．デー

タステージングを利用することによって研究者がジョブを実行する計算ノードを意識

せずに済み，予めデータを配置する必要がなくなる．データステージングは，ジョブ

実行を管理するスケジューラが行うことが多く，スケジューラがジョブ実行の要求を

行うと同時にデータステージングを他の計算ノードに対して行うことができる．その
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ためジョブの実行とデータステージングを並列に行うことにより，効率的に解析を行

うことが可能となる．必要なデータのみ，個別データのみを転送することでミラーリ

ングよりも転送量を抑えることができると考えられ，また複数の計算ノードが利用可

能なことから効率的な解析も実現可能と考えられる．

そこで本研究は分散コンピューティング技術による複数の計算ノードを統合し，バ

イオインフォマティクスツール実行支援システムをデータステージングを用い構築し

た．3.4節で詳細を述べる．

3.4 データステージングを用いた実行支援システムの設計
と実装

3.2.1節で述べたような多数の個別データに対する解析を行うためのバイオインフォ

マティクスツール実行支援システムを，分散コンピューティング技術であるグリッドコ

ンピューティング [9]を用いてプロトタイプの設計を行った．グリッドコンピューティ

ングは広域分散のためのアーキテクチャであり，グリッドコンピューティングの実装で

ある Globus Toolkit [10]がデファクトスタンダードになりつつある．Globus Toolkit

にはGRAM [34]といったツールのリモート実行を行うミドルウェアや，GridFTP [35]

という高効率転送を可能にした FTPをベースにしたプロトコルの実装も含まれてい

る．また暗号化した通信経路を確保したリモートコンソールや簡易ファイル転送な

どに利用され広く普及している SSH [36]の実装である OpenSSH [37]のサブセット，

GSI–Enabled OpenSSH (GSI–SSH) [38]も含まれている．GSI–SSHは OpenSSHの

認証を GSIで行うことができ，OpenSSHと同様にリモートコンソールの提供や，リ

モートの計算機からのコマンド実行機能を提供している．

バイオインフォマティクスツール実行支援システムのプロトタイプは，動作を軽量

にすることを考慮しGSI–SSHをジョブ実行のミドルウェア，データステージングに利

用するプロトコルを GridFTPとした．設計したアーキテクチャを図 3.3に示す．プ

ロトタイプシステムは 3種類のノードから構成される．スケジューラノードとデータ

ベースノードと計算ノードからなる．スケジューラノードはユーザからの要求を解釈

し，ジョブのスケジューリングやデータステージングの機能を持つ．スケジューラノー
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ドはユーザからのジョブ要求を解釈し，計算ノードにジョブの割り振りを行う．デー

タベースノードは公共データベースを想定しているがプロトタイプシステムではデー

タベースファイルを保持する役割である．計算ノードはジョブの実行要求を受け付け

るためにGSI–SSHを，データステージングの要求を受け付けるためにGridFTPを設

定する．

図 3.3: システムの概要

図 3.4はシステムアーキテクチャの詳細と挙動を示す．図中の網掛けの箇所が実装

を行った箇所である．以下，箇条書きにてシステムの動作について説明する．また以

下の番号は図 3.4中の番号に該当する．またジョブとはコマンドラインの実行単位で

あり，複数のジョブの組合せをジョブセットと呼ぶ．

1. ユーザは解析対象となる複数の個別データ名と解析ツールのコマンドラインを，

リクエストジョブセット記述ファイルに記述する．リクエストジョブセット記述

ファイル (図 3.5参照)をジョブスケジューラに送付しジョブセットの実行を要

求する．

2. ジョブスケジューラはジョブセットを受け付けたのち，使用する計算ノードを解
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析する個別データ毎にジョブを割当てていく．

3. 計算ノードに解析対象となる個別データファイルをステージインする．また計算

ノードに個別データファイルが存在する場合，この処理は行わない．

4. ステージインが終わった後，ジョブスケジューラは計算ノードにジョブの実行を

要求する．

5. ジョブが終了したのち，ジョブスケジューラは計算ノードから解析結果ファイル

をステージアウトし，スケジューラノードに保持する．また複数の計算ノード

が利用できる場合，並列して複数の計算ノードに対して要求 (ステージイン，ス

テージアウト，ジョブ実行)することが可能．

6. すべてのジョブが終了したのち，スケジューラノードにある解析結果ファイル全

てをユーザに返却する．

図 3.4: システムアーキテクチャの詳細

次にリクエストジョブセット記述ファイルのサンプルを図 3.5に示す．図 3.5は，細
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菌ゲノム配列の個別データ (Helicobacter pylori 26695 )に対して BLASTを実行する

ために記述したサンプルである．リクエストジョブセットファイルは複数のジョブを

記述でき，ジョブスケジューラで解釈されジョブ単位で実行される．そのため実行結

果は記述したジョブの数だけ発生する．ユーザはリクエストジョブセットファイルに，

ジョブの詳細について記述しなければならない．しかしデータステージングを指定す

るタグ <database>は，データベースを構成する複数のファイルを個別データの指定

のみでデータステージングを行うことを指示する．これによるユーザは興味のある個

別データ名を記述するだけでジョブが実行できる．

<jobset>

<job>

<executable>/opt/blast-2.2.16/bin/blastall</executable>

<directory>{$GLOBUS USER HOME}</directory>

<database>Helicobacter pylori 26695</database>

<inputfile>/opt/blastdb/test1.aa.txt</inputfile>

<argument>-p</argument>

<argument>blastp</argument>

</executable>

</job>

<job>…</job>

…

</jobset>

図 3.5: リクエストジョブセット記述ファイルのサンプル

3.4.1 ノード間の処理手順

データステージングを利用した解析におけるノード間の処理手順を図 3.6に示す．ま

た比較する上でWebサービス，ローカル (ミラーリング)についても同様を図 3.7に
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示す．図 3.6では，ノード間で発生するデータ送受信の処理手順を時系列で示してお

り，上から順番に解析の流れとして表現している．ジョブの要求と個別データの転送

はジョブスケジューラが要求を行う．計算ノードでは，ジョブ実行の要求があった場

合，個別データの転送完了を待ちジョブの実行を行う．またジョブスケジューラは計算

ノードがジョブを実行中に並列して次のジョブに必要な個別データの転送を指示する．

結果の転送についてはジョブが終了すると同時に計算ノードからジョブスケジューラ

に転送される．変数はそれぞれ，treqi を転送やジョブ実行の要求にかかる時間，trespi

を要求に対する応答に掛かる時間とし，texei をジョブの実行時間，touti を結果の転送

時間，tini を個別データの転送時間とする．

ジョブ 1の実行時間 : tin1 , texe1 , tout1

ジョブ 2の実行時間 : tin2 , texe2 , tout2

ジョブ 3の実行時間 : tin3 , texe3 , tout3

.

.

において，tin2 と texe1，tin3 と texe2 と tout1，一般には tini，texe(i−1)，tout(i−2) の処

理を重ねる事ができる．従って treqi や trespi が 0であると仮定し，ジョブ数を kとし

た場合，全てのジョブが終了する合計時間は式 (3.1)となる．

Tstagingtotal

= tin1 + max(tin2 , texe1)

+
k∑

i=3

max(tini , texe(i−1) , tout(i−2))

+ max(texek , tout(k−1)) + toutk (3.1)

またノード数 nが 2以上では，texe(i−1) と texei も重ねることができるので，さらに複

雑になるが，そのときは近似的に texeの値がノード数に応じて短縮するような形で扱

うことができる．

図 3.7でも同様にノード間で発生するデータ送受信の処理手順を時系列で示してい

る．WebサービスではWebサービスクライアントとWebサービス間，ミラーリング
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では既にデータファイルを計算ノードに配置済みであるのでローカルと記述している．

ローカルで解析を行う場合の処理手順は，ジョブスケジューラと計算ノード間につい

て示している．Webサービスでは，ジョブの実行 (リクエスト)から結果の転送 (レス

ポンス)まで直列に動作することとなる．つまりWebサービスで全てのジョブを終了

する合計時間は式 (3.2)となる．

Twebservicetotal =
k∑

i=1

(texei + touti) (3.2)

またローカル (ミラーリング)では，既に利用するデータベースファイルはあるもの

として解析を行う．よって全てのジョブを終了する合計時間は式 (3.3)となる．

Tlocaltotal =
k∑

i=1

texei (3.3)

3.5 評価実験と課題
3.4節で述べたプロトタイプシステムを実装し，実際に環境を構築した．図 3.8に環

境を示す．計算ノードには 5台の計算機を用意し，スケジューラノード，データベー

スノードと計算機ノードを結ぶネットワークは LANで構築した．LANのスループッ

トはいづれも 100Mbpsとなる．計算ノードのうち，計算ノード 1から計算ノード 5ま

で同等のスペックである．計算ノードの仕様について詳細を表 3.1に示す．

実際に行った解析は 3.2節で述べたタンパク質–タンパク質相互作用の研究を例に

とり，527の原核生物種ゲノム配列と大腸菌ゲノム配列の相同性検索を BLASTを用

いて行った．原核生物種ゲノム配列は個別データとして BLASTのデータベース形式

ファイルとしてデータベースノードに配置し，実行時に計算ノードへ転送した．原核

生物種ゲノムのデータファイルの容量の総量は 917MByteである．大腸菌ゲノム配列

には 897配列のマルチ FASTフォーマットデータを利用した．また計算ノードを増加

させたときの解析時間短縮の効果を評価基準とするため，1ノードで行った場合から，

5ノード全てを利用した場合の解析時間を計測した．
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図 3.6: データステージングのノード間の処理手順
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図 3.7: Webサービス，ミラーリングにおけるノード間の処理手順
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またデータステージングだけでなくミラーリングとWebサービスについても同様の

環境を構築し，同様の解析を行った．その結果について図 3.9にまとめた．縦軸が解析

にかかった時間，横軸が計算ノードの数を示している．また具体的な数字は表 3.2に

まとめた．図 3.9にミラーリングとは記述していない．それは評価実験を行う際，ミ

ラーリングの転送を行っておらず，各計算ノードに対し既にミラーリングが完了して

いることを想定している．そのため計算ノードのローカルにデータベースファイルを

配置した状態で実験を行った．よって表記はローカルとしている．

図 3.8: 試験環境の概要

表 3.1: 計算ノードのスペック一覧

計算ノード#1– #5 クライアント
CPU Intel Xeon Intel Pentium 4

周波数 (GHz) 2.00 2.53

主記憶容量 (MByte) 4096 1024

表 3.2: 比較実験の解析時間

計算ノード数 1 2 3 4 5

ステージング 11,751.7s 6,011.2s 3,933.4s 2,921.8s 2,328.9s

ローカル 11,580.2s 5,714.4s 3,830.4s 2,869.4s 2300.0s

Webサービス 11,870.8s 7,346.7s 5,825.3s 4,967.0s 4,084.3s
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図 3.9: 従来手法との比較実験結果

3.5.1 解析時間に関する考察

Webサービスについては，1つのWebサービスインタフェースに対し計算ノードを

増加させ，計測している．Webサービスは他の手法に比べると計算ノード増加による

時間短縮は少ない．これは解析を行う際，WebサービスクライアントがWebサービ

スを呼び出しジョブの実行を行うが，Webサービスからの結果を受け取るまで，Web

サービスクライアントは次のジョブの実行を行うことができない (図 3.7参照)．つま

りWebサービスは実行要求から結果の取得までサーバ側とクライアント側で同期して

動くこととなる．一方，データステージングやローカルに配置しての解析では，ジョ

ブスケジューラがジョブ実行，結果転送を制御し，1つのジョブが終わると同時に，次

のジョブの実行要求を行うことができる．それはジョブスケジューラ (クライアント)

と計算ノード (サーバ)間は，相互に通信を行うことができるが，一方のWebサービ

スではWebサービス側からWebサービスクライアントへの能動的な通信ができない．

そのためデータステージングやローカルではジョブの実行と同時に結果の転送を行う

ため，効率的となり，図 3.9での結果ではWebサービスのみ差が大きく生じている．

またローカルにデータベースファイルを配置した実験と，データステージングの実
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験での比較では，ローカルに配置した解析の方が若干速い．データステージングでは

もちろん個別データファイルの転送時間も含まれているため，計算ノードを増やした

場合も変わらずローカルの方が速い．しかし計算ノード数が増加するごとにデータス

テージングによるオーバヘッドも短縮していることもわかる．これもジョブ実行とデー

タベースファイル転送が同時に行われることによる影響だと考えられる．図 3.6に示

すようにデータステージングでは，計算ノードでジョブを実行しているときに，ジョ

ブスケジューラでは次のジョブに必要な個別データを転送している．つまりデータス

テージングにおけるステージインとジョブ実行を並列して行っている．

図 3.6と図 3.7に示す変数を利用し，データステージング，ローカル，Webサービ

スについて理想的な総処理時間を式 (3.4)に示す．nはノード数であり，また計算ノー

ドへのジョブの割り当てにかかる時間を Overhead(T )としている．

Tdist =
(Ttotal − Overhead(Ttotal))

n
+ Overhead(Ttotal) (3.4)

図 3.12の外挿の曲線が交わらないことを述べるために，実験で使用した 527種の原

核生物種のそれぞれのデータに対する解析実行時間 (texe)，結果転送時間 (tout)，個別

データ転送時間 (tin)を図 3.10と図 3.11に示す．図 3.11では，図 3.10に示した tout

と tinのみを抽出したグラフである．それぞれ縦軸は時間であり，横軸は個別データの

データ量を示している．解析時間である texeは個別データのデータ量に比例している．

また結果転送時間である toutは，個別データのデータ量にほぼ無関係に分布している．

それは実験で利用したプログラムが BLASTであり，BLASTでは相同性が確認され

た DNA配列をスコア順に列挙し，付加情報も併せて結果としている．そのため個別

データのデータ量とは無関係に解析結果の量が変化するため，この様な結果となった．

また個別データの転送時間は，データ量に比例して線形に変化している．texe，tout，

tin のそれぞれの平均と，個別データのデータ量について表 3.3にまとめた．

式 (3.1)と式 (3.2)にそれぞれ表 3.3の値を適用し，データステージングもWebサー

ビスも nノード数の時の総処理時間を式 (3.4)とすると，外挿したグラフ図 3.12を示

すことができる．データステージングとWebサービスはそれぞれ反比例のグラフとな

るので，データステージングが 1ノードから 5ノードで低い値を示せば，ノードを増
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図 3.10: texe，tout，tin の実測値

表 3.3: texe，tout，tin の実測値とデータ量の平均

データ量 (Byte) 1,823,296

解析時間 (texe)の平均 (秒) 42.7

結果転送時間 (tout)の平均 (秒) 2.0

個別データ転送時間 (tin)の平均 (秒) 0.9
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図 3.11: tout，tin の実測値
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加させても交わることはない．ただし，max(texe, tout, tin) > texe + tout となる場合

は，Webサービスとデータステージングが逆転することとなる．つまりデータ転送時

間 tin が極端に大きくなる tin > texe + tout の場合，Webサービスの方が有利となる

が，個別データ転送時間 (tin)が少ない場合は，データステージングが有利である．ま

た実験で得られた texe，tout，tin は常に tin < texe + tout を示しており，Webサービ

スと比較する場合，総処理時間においてデータステージングが有用であると言える．

図 3.12: 解析時間の外挿グラフ

3.5.2 データ量に関する考察

3.2.3節ではゲノムデータベースと完全ゲノムの増加について述べたが，データ量

の変化に関して考察を述べる．データステージングでは，個別データ量に対して計算

ノードが増加しても，データの転送量の総和に変化はない．なぜなら利用する個別デー

タをジョブスケジューラが計算ノードに割り当てて転送を行うためである．しかし計

算ノードすべてにデータベースのミラーリングを保持する場合，データベースの更新

データ量がそれぞれの計算ノードに転送され，転送量の総和はノードの増加に比例し
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て増加することとなる．図 3.13はデータの転送量を縦軸に，ノード数を横軸に取った

グラフである．データベースの更新量を Sdailyupdate とし，nをノード数とした場合，

ミラーリングの転送量の総和は式 (3.5)となり，また n > n0の範囲でデータステージ

ングの方がデータ転送の総量が小さくて済む．

Smirroring = Sdailyupdate・n (3.5)

ゲノムデータベースの更新量については GenBankの Daily Update [39]を参照し

た．ゲノムデータベースの更新は毎日行われており，DNA配列の更新量は１日平均約

52.1MByte (2008年 2月 13日から 2008年 3月 24日までの期間)となった．またデータ

ステージングで必要なデータ量として，完全ゲノムのデータ量をKEGG Organisms [40]

を参照し，原核生物 588種について登録された年および完全ゲノムの塩基対数を取得

した．1995年から 2008年 2月までに約 2,157.0Mbpが登録されており，１日平均約

449kbpの塩基数が登録されていることとなる．単純に 1kbp = 1kByteとすると，１

日当り 449kByteの更新となる．これらの数値からミラーリングでは 52.1MByte・n

の転送量，データステージングでは 2, 157.0MByteの転送量となり，n > 41の時に

データステージングよりミラーリングの転送量の合計が上回ることとなる．

3.5.3 今後の課題

今後の課題としては，ジョブスケジューラの最適化が挙げられる．今回の実験で使

用したジョブスケジューラは計算ノードの行列に対して順に割り当てて行くラウンド・

ロビン方式であり，最適化がなされていない．スケジューリング方式としては，ジョ

ブ割当て主体に負荷分散を最適化するマスタワーカスケジューリングと，データ配置

主体に最適化するデータアフィニティスケジューリングが挙げられる．マスタワーカ

スケジューリングでは，ジョブの実行の終わった計算ノードがその都度スケジューラ

に対し，ジョブの割当てを要求し，それに応じてスケジューラは動的にジョブを割当

てていく．つまり割当て要求の送受信のオーバヘッドが発生する．データアフィニティ

スケジューリングでは，入力データサイズが全ての計算ノードで均等になるようにジョ

ブを割当てる方式であり，計算ノードは割当て要求を行わない．つまりデータアフィ
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図 3.13: データ転送量の外挿グラフ
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ニティスケジューリングでは入力データサイズとジョブの処理時間が比例すると仮定

しており，その仮定が成り立つのであれば，ジョブ割当てのオーバヘッドがない分，全

体の処理時間を短縮できるものと思われる．しかし前述の仮定が一部で成り立たずに，

入力データサイズと処理時間の相関がない場合は，計算ノードの負荷バランスが崩れ

ることで，マスタワーカスケジューリング以上に全体の処理時間がかかる恐れがある．

このようにデータ配置主体でのスケジューリングか，ジョブ割当て主体のスケジュー

リングを選択するかという研究課題が残されている．

3.6 おわりに
本章ではデータの取得方法を検討し，データステージングを用いたバイオインフォ

マティクスツールの実行支援するシステムを実装，構築した．これにより研究者は制

限無くカスタマイズした解析ができる環境，最新の個別データが利用できる環境，そ

して高効率な分散環境を同時に実現できる．また本研究ではこのシステムの評価とし

て，897の大腸菌遺伝子配列と 527の原核生物ゲノム配列との相同性検索をBLASTで

行い，計算ノードを増加させた場合の比較実験を行った．計算ノードが増加した場合，

データステージングはWebサービスよりも解析時間を短縮することができ，またデー

タステージングのオーバヘッドは，計算ノードが増加することによって減少すること

が確認できた．本章で述べたシステムでは課題が残されているが，データステージン

グを利用した分散環境のツール実行支援がバイオ研究に役立つとものと考えられる．
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第4章 結論

4.1 本論文のまとめ
本論文では分散した計算機を統合的に利用するグリッド環境下での，共同利用施設

における機密性を確保する方法と，増加するバイオ研究データに対応するためのデー

タステージングを用いた解析環境に関する研究の成果をまとめた．

本研究の 1つ目の成果として，ライフサイエンス研究共同研究基盤システムを構築

し，共同利用施設の利用時における機密性を確保する方法について提案を行った．ライ

フサイエンス研究では共同利用施設での大型計算機の利用や，生成した生物種データ

の共有といった観点から，共同研究に期待されている一方で，創薬や医療情報など機

密に関わるデータを扱う事が多いことから，通常とは異なる機密性の確保を要求され

る．ユーザはデータの種類や具体的な疾患名などをファイルパス名に含め管理してい

るため，ファイルパス名が他のユーザに知られることで，研究対象としている疾患や

化合物，遺伝子などが特定される恐れがある．一方，機密性を確保しなければいけない

データも更新頻度が高いという特徴があるため，機密性を確保する上でファイル更新

時のオーバヘッドについても考慮する必要がある．ファイルパス名を隠蔽化する既存

の手法としては，ファイルパス名の論理名と物理名を写像をメタデータに保持させる

ことによってファイルパス名を隠蔽化する手法が挙げられる．しかしながらメタデー

タを利用する方法では，ファイル更新時にメタデータへの更新も行われるためオーバ

ヘッドが増加する恐れがある．また既存手法としてはファイルパス名を隠蔽化する方

法としてユーザごとに個別にマウントポイントを与える方法もある．しかし個別にマ

ウントポイントを与える手法においては複数のストレージノードを利用する場合，ス

トレージノード１台１台に対し認証を行わなければならず利便性が損なう恐れがある．

そこで共同利用施設の他のユーザからファイルパス名を隠蔽化するために，GSI–SFS
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を用いユーザごとに個別のマウントポイントを与える手法を提案した．GSI–SFSを利

用することによってGSI認証によるシングルサインオンが実現され，複数のストレー

ジノード，複数の計算ノードに対しユーザは１度のパスフレーズ入力にて認証を行う

事が可能となり，また GSI–SFSによってユーザごとにマウントポイントが与えられ，

他のユーザはファイルの存在やファイルパス名を知る事ができない．またメタデータ

を用いたファイルパス名を隠蔽化する方法として分散ファイルシステムであるGfarm

と比較し，更新ファイル数が増加した場合において，更新時のオーバヘッドが抑えら

れることが実験結果として得られた．

2つ目の成果として，増加するバイオ関連データに対応するためのデータ取得方法に

関する研究について成果をまとめた．バイオ研究で利用するデータは年々増加の一途

をたどり，また研究が複雑化，多様化している．タンパク質–タンパク質相互作用ネッ

トワークの研究においては，推定した大腸菌タンパク質–タンパク質相互作用ネット

ワークが他の生物種との関連性を示すために，148種以上の生物種完全ゲノムに対し

相同性検索を行っている．この相同性検索は検索結果を生物種間で混在させないため

に生物種ごとに解析を実行している．この様な生物種完全ゲノムごとの解析を公共の

Webサービスで行うには，サービス提供側が対象データの限定などを行っているため，

ユーザの個別のパラメータ設定が不十分にしか行えない．また解析の実行と解析結果

の送信が直列で行われるため，解析結果の送信を制御することができず，非効率であ

る．一方，ミラーリングを用いてデータベースをユーザ独自の環境に複製を置くこと

で，個別のパラメータ設定可能な解析環境を得ることができる．しかしゲノムデータ

ベースは年々増加の一途をたどり，１日の更新量も増加し続けている．そこで本研究

では，解析を実行するときに必要な個別データを取得するデータステージングを適用

した解析環境を提案した．データステージングを用い，解析実行とデータ転送を並列

に行う工夫をジョブスケジューラに組み込む事で，効率的にデータ転送と解析の実行

を行うことを示した．また計算ノードを増加させることによって解析時間の短縮につ

ながることを示し，解析時間の点でWebサービスよりも全体の処理時間が短縮する

ことを示した．またデータ転送量の総和に関しては，ミラーリングと比較した．各計

算ノードにデータベースの更新が発生するミラーリングでは，計算ノード数に比例し

てデータ転送量の総和が増加する．それに対しデータステージングでは計算ノードが
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増加した場合においても，データ転送量の総和は変わらないことを示した．そのため

データ転送量の総和は，ミラーリングよりもデータステージングが少なくなることを

示した．

4.2 今後の課題
機密性を確保するライフサイエンス共同研究基盤における課題としては，ファイル

パス名の隠蔽化に関して課題が残されている．それはプロセス監視ツールなどによる

ファイルパス名の露呈が挙げられる．プロセス監視ツール，例えば psコマンドなどに

よって他のユーザの実行ツール名と引数が一覧で得られることとなる．このときに解

析ツールなどの引数としてファイルパス名を渡している場合，他のユーザに研究デー

タのファイルパス名が露呈してしまい，機密性を保てない．こうしたプロセス監視ツー

ルの実行権限を制御することで，抑止は可能である．

データステージングを適用したシステムにおける課題としては，ジョブスケジュー

ラの最適化が挙げられる．ジョブ割当てを主体とした最適化手法としてはマスタワー

カスケジューラが挙げられる．マスタワーカスケジューラでは，ジョブの終了した計

算ノードがジョブスケジューラに対しジョブの割当てを要求し，その都度ジョブの割

当てを行うため，割当て要求の送受信によるオーバヘッドが生じる．一方，データ配

置を主体とした最適化，データアフィニティスケジューラでは，入力データサイズが

均等になるように計算ノードにジョブを割当てる．入力データサイズと処理時間が比

例する場合，ジョブ割当てによるオーバヘッドがないため，マスタワーカスケジュー

ラよりも全体の処理時間は短縮できる．しかしながら入力データサイズと処理時間が

比例しない場合，計算ノードの負荷バランスが崩れ，マスタワーカスケジューラ以上

に全体の処理時間がかかる可能性がある．つまり全体の処理時間を短縮するためには

解析の性質によってスケジューリング方式を選択する必要がある．今後，OGFなどで

行われているグリッド環境におけるスケジューラに関する研究の動向を参考にしなが

ら，スケジューラの最適化を取り入れていくことが必要である．

バイオインフォマティクスツールの実行支援という一見地味な研究であるが，増加

し多様化するバイオ関連データや，グリッド環境の普及による複数計算機での実行な
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ど，ライフサイエンス研究への補佐的な役割は重要性を増していくと考えられる．バ

イオインフォマティクスツールを中心とした実行支援を充実させることにより，研究

者らは研究に集中でき，ライフサイエンス研究の発展に貢献できると考えられる．
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