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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 

 本研究課題は、現在開発中の次世代スーパーコ

ンピュータを利活用するためのプログラム「次世

代計算科学研究開発プログラム」において、デー

タ解析融合チーム研究開発課題の一つとして掲

げている大規模遺伝子ネットワーク推定ソフト

ウェアを開発することを目的とする。特に、L1

正則化法に基づく遺伝子ネットワーク推定ソフ

トウェア SiGN-L1 の研究開発を行う。これにより、

全遺伝子を対象とした網羅的なネットワークを

「地図」として用い、薬の被影響遺伝子の同定、

作用点の推定、副作用の予測・回避、創薬ターゲ

ット・毒性関与パスウェイ探索などへの応用を目

指す。 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

 これまで開発を行ってきた Weighted Lasso、

Recursive Elastic Net 、 Relevance-Weighted 

Recursive Elastic Net と呼ばれる L1 正則化ア

ルゴリズムを用いて、遺伝子発現データからグラ

フィカルガウシアンモデル、またはベクトル自己

回帰モデルのパラメータを推定することにより、

全遺伝子（約２万）を対象とした大規模遺伝子ネ

ットワークを推定する。 

３． 結果 

 本年度は、これまで開発を行ってきた R言語に

よるプログラム、およびバッチ処理による高並列

プログラムが RICC システム上で使用可能である

ことを確認した。また、各アルゴリズムのさらな

る高速化、完全 MPI 化に向けて、一部のプログラ

ムの FORTRAN 言語によるコードの改変を行い、そ

のプログラムが RICC システム上でコンパイルが

可能であることを確認した。 

４． まとめ 

 RICC 上で L1 正則化法に基づく遺伝子ネットワ

ークソフトウェア SiGN-L1（R 言語によるプログ

ラム）が利用可能であることを確認した。また、

さらなる高速化・完全 MPI 化に向けて、プログラ

ムコードの一部を FORTRAN 言語でコーディング

し、RICC 上でコンパイルが可能であることを確

認した。 

５． 今後の計画・展望 

 来年度はプログラムの高速化、および完全 MPI

化に向けて、全プログラムの FORTRAN 言語による

コードの改変を進める。また、これまで本チーム

で開発を行ってきた SiGN-BN、SiGN-SSM、SiGN-L1

を一つのソフトウェア SiGN として、統合的に開

発を進める。 
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