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1. はじめに
InterProScan は，EBI[1]（European Bioinformatics

Institute）が開発したゲノムアプリケーションである．
InterProScanは，複数の解析処理を同時におこなうの
で，単一の解析処理では得られない解析結果が得られる
ことが多く，有用なゲノムアプリケーションとして広く
利用されている．しかし，複数の解析処理を同時に実行
するため，単一の解析処理に比べ非常に多くの処理能力
が必要とされる．Grid環境のような大規模な処理環境
で InterProScanを実行した場合，多数の計算機の処理
能力を十分に利用できないため，応答時間の大幅な増加
が予想される．
しかし，Grid環境で InterProScanを効率良く実行す

ることができれば，応答時間を短縮することができると
考えられる．Grid環境で InterProScanを効率良く実行
するには，アプリケーションや計算機の情報を考慮し，
適切に解析処理を割り当てるスケジューリング機能が重
要である．我々はこれまで，InterProScanがGrid環境
の多数の計算機を有効に利用できるスケジューリング機
能を実装し，実 Grid環境における有効性を評価してき
た．これまでの評価結果から，我々の実装したスケジュー
リング機能は，環境内の負荷などの状況によって有効な
方式が異なることが分かった．
本研究では，我々がこれまで実装してきたスケジュー

リング機能を，Grid環境の状況に応じて有効な方式に
切り替える環境適応型スケジューリングの検討をおこ
なう．本稿では，我々が実装してきたスケジューリング
機能の概要と，環境適応型スケジューリング実現のため
の方策について検討する．環境適応型スケジューリング
の実現により，実 Grid 環境である OBIGrid[2]（Open
BioInformatics Grid）での効率の良い InterProScanの
実行を目指す．

2. InterProScan

InteProScanは，既存の解析ツールやデータベースを
複数組み合わせて解析をおこなう統合ゲノムアプリケー
ションである．InterProScanはたんぱく質シーケンスの
解析を，解析ツールとデータベース・解析命令を記述し
たスクリプトなどで実行する．InterProScanの各解析処
理はそれぞれ独立しており，全ての解析処理が終了する
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と解析結果は 1つにまとめられ TXT形式・XML形式・
HTML形式などで出力される．図 1に InterProScanの
構成を示す．
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図 1: InterProScanの構成

以後，本稿では InterProScanを構成するアプリケー
ションを解析処理と呼ぶ．InterProScanは複数の解析処
理をおこなうことで，複数の解析結果を出力し，解析結
果を比較することができる．
既存の InterProScanには，各解析処理を同時に実行

するためのスケジューリング機能が実装されている．こ
のスケジューリング機能による解析処理の割り当ては，
インストール時に，1つの解析処理に対して 1台の計算
機を固定的に指定し，以後変更しない．
つまり，InterProScanは 10種類の解析処理から構成

されており，1つの解析処理を 1台の計算機に割り当て
ても最大 10台の計算機しか利用できないため，多数の計
算機があっても有効に利用できないという問題点がある．

3. スケジューリング機能
我々は，これまで Fixed方式,Random方式，Load方

式，Adaptive方式のスケジューリング機能 [3]，ジョブ
マネージャ[4]を実装した．各スケジューリング機能の概
要について述べる．

Fixed方式は，InterProScanに実装されている既存の
スケジューリング機能である．Fixed方式は，インストー
ル時に解析処理を実行する計算機を指定する．Grid環
境の状況がどんなに変化しても，Fixed方式では,特定
の計算機に固定的に解析処理を割り当てる．Random方
式は，Grid環境全ての計算機を対象に各解析処理をラ
ンダムに割り当てる．

Load方式は，予め各計算機での InterProScanの実行
時間を調べ，計算機の実行時間と CPU使用率をもとに
計算機の処理能力を調べる．計算機の処理能力から各計
算機の予想応答時間を算出し，最も予想応答時間が短い
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計算機に解析処理を割り当てる．
Adaptive方式は，計算機の処理能力に加え，解析処理

の負荷も考慮してスケジューリングをおこなう．Adaptive
方式は，各計算機の実行時間と CPU使用率をもとに各
計算機の予想応答時間を算出し解析処理を割り当てる点
は，Load方式と同じである．しかし，各解析処理の負
荷や計算機の処理能力によって．解析処理を割り当てる
計算機を優先的に決める点が Load方式と異なる．
ジョブマネージャは，たんぱく質シーケンスを分散実

行させず，1 つの計算機に割り当てて逐次実行させる．
ジョブマネージャにより，InterProScanの解析処理を 1
台の計算機で逐次実行させる場合，解析処理を分散実
行することによる応答時間の短縮は望めない．しかし，
オーバヘッドは解析処理を分散実行するより小さい．

4. 性能評価と環境適応型スケジューリング
前章で述べたスケジューリング機能をOBIGridで評価

した．各方式の有効性と検討すべき課題について述べる．
評価方法としては，ランダムに InterProScanを生成し，
Grid環境に投入し，応答時間を測定した．InterProScan
を 100個投入したときの平均応答時間と負荷率の関係を
図 2に示す．負荷率とは，Grid環境内の InterProScan
の混雑度を表す指標である．負荷率 100%は，もうそれ以
上 InterProScanを処理することができない状態を表す．
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図 2: 平均応答時間

評価結果から，負荷率が低いときは Adaptive方式の
スケジューリング機能が，負荷率が高いときはジョブマ
ネージャが，それぞれ最も短い応答時間となることを示
した．Grid環境内に処理が少ない低負荷時は，空いて
いる計算機が多いため InterProScanの分散実行が有効
であり，処理が多い高負荷時は不用意に分散せず 1つの
InterProScanを 1 台の計算機で逐次実行することが有
効である．つまり，Grid 環境内の負荷に応じて方式を
切り替える環境適応型スケジューリングが有効と考えら
れる．
しかし，実際に Grid環境内の負荷を正確に把握する

ことは難しく，何らかの指標を負荷の代替値として用い
る必要がある．環境適応型スケジューリングを検討する
場合，まず，何を指標にスケジューリング方式を切り替
えるか決める必要がある．
指標の一つとしてたんぱく質シーケンス数があげられ

る．InterProScanでは，一般的にたんぱく質シーケンス
数と必要な処理量は，ほぼ一定である．つまりシーケン
ス数が定まれば，ある程度実行時間が予測可能である．
これまでの評価結果より，ある一定数以上のたんぱく質
シーケンスを同時に解析する場合，全体としての分散実
行の効果は小さくなる.シーケンス数とGrid環境内の計
算機台数・処理能力が分かっていれば，どのスケジュー
リング機能を使うべきか判断することができると考えら
れる．
しかし，たんぱく質シーケンス数を指標にする場合，

解析中のシーケンス数と各方式の応答時間の関係につい
て予め評価する必要がある．同様の多数シーケンスセッ
トに対して，繰り返し解析をおこなうような場合に対し
ては，最も適切な方式を常に選択できることが期待され
る．他ユーザの処理や計算機構成が頻繁に変わるような
場合には，再び閾値を調査する必要がある．

5. まとめと今後の課題
ゲノムアプリケーション InterProScanを対象に，我々

がこれまで実装してきたスケジューリング機能を，Grid
環境の状況に応じて有効な方式に切り替える環境適応型
スケジューリングの実現方法について検討した．基本的
には，負荷状況に応じて方式切り替えることが有効であ
ると考えられるが，負荷状況を知る指標の 1つとしてた
んぱく質シーケンス数をあげ検討した．
今後の課題としては，たんぱく質シーケンスを指標に

用いる時の具体的な閾値の算出と，指標を取り入れ環
境に応じてスケジューリングを変更する環境適応型スケ
ジューリングの実現があげられる．
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