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１． 本課題の研究の背景、目的、関係するプロジェク

トとの関係 

次世代 DNA シーケンサー(NGS)は大量のデータを

出力するが、そのデータから知識を取り出すには

大規模な計算が必要となる。また NGS は生命現象

の様々な階層(RNA, DNA, クロマチン状態)の情

報を出力する。これらの情報をいかに統合し新規

知見に結びつけるかが課題となる。そこで我々は

深層学習を始めとする機械学習アルゴリズムを

用いて、エピゲノムデータの統合に挑む。また大

量の 1細胞 RNA-Seqのデータから細胞タイプを予

測するアルゴリズムの開発を行う。アルゴリズム

の高速な実行ために GPU を利用した開発を行う。 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

近年重要視されるようになった大規模な 1 細胞

RNA-seqデータの類似性検索アルゴリズムの開発

に取り組んだ。 

３． 結果 

(1) 大規模な１細胞発現データを高速に検索す

るためのデータ構造を開発した。またそれを

Julia 言語を用いて実装した。 (2) Locality 

sensitive hashing を用いた遺伝子発現類似性検

索ソフトウェア実装した。以上の 2 つのソフトウ

ェアにより、検索精度を下げることなく、従来法

の 100倍程度の検索速度を実現した。 

４． まとめ 

巨大な 1 細胞発現データを高速に検索するアル

ゴリズムとそのソフトウェアの実装に成功した。 

５． 今後の計画・展望 

現在は、数百万エントリのデータベースへの検索

であるが、今後、数億エントリーのデータに対す

る検索が実施できるアルゴリズムを開発する。

RNA-Seqデータの収集とデータ整形を進めている。 

 

 

６． 利用がなかった場合の理由 

今年度はアルゴリズムの開発に注力したため、HOKUSAI

での大規模な計算には至らなかった。 
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