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1. まえがき
バイオインフォマティクスにおいて重要な解析の一つ

に相同性検索がある．データベースに蓄積されたDNA配
列やアミノ酸配列から，ある配列に類似した部分を検索す
るものである．相同性検索には一般にBLAST法 [1][2][3]
が用いられるが，類似配列を見落す可能性があるという
欠点がある．これに対し，Smith-Waterman法 [4]は完
全に類似配列を検索することが可能であるが，BLAST
法に対して計算量が非常に大きい．２つの配列間におけ
る Smith-Waterman 法を用いた相同性検索では配列長
をN とすると，計算量はO(N2)となる．例えばヒトの
DNAは約 30億の塩基から構成されていることを考慮す
ると，その検索時間は非現実的になる．
これまでに，我々は Smith-Waterman 法を用いた相

同性検索専用計算機 Bioler[5][6]を開発してきた．特に
Bioler-2では Pentium4 3.2GHzに対して 90倍の高速化
に成功した．ここで，専用計算機とはある特定の回路で構
成された計算機であり，汎用的な演算は一切行えない．し
かし，その効果は絶大であり，これまでに重力多体問題専
用計算機GRAPE[7]，ホログラフィ専用計算機HORN[8]
などが開発されている．これらの専用計算機は論理ゲー
トで構成されていたり，ASIC(Application Specific In-
tegrated Circuit)を用いていたりするが，FPGA(Field
Programmable Gate Array)を使用しているものもある．
我々の相同性検索専用計算機でも採用しているFPGAは，
ユーザが内部回路を自由に構成することができ，また，複
数の回路を再構成することができる．一般に，回路を構成
するデータは PROM(Programmable Read Only Mem-
ory)に格納されているため，再構成するには PROMの
データを交換しなければならない．本論文ではこの問題
を回避することで，利便性と高速化を実現した Bioler-3
について報告する．

2. ハードウェアデザイン
ASICよりも柔軟性に優れているFPGAに注目してみ

ると，一般に回路の再構成は可能であるがPROMデータ
の交換が必要であるという特徴を持つ．ここで，FPGA
の回路構成に必要なデータを PROMに蓄えておくので
はなく，ホストコンピュータからそのデータを直接通信
することにより FPGAの回路を再構成することを考え
る．このときの通信路には PCI(Peripheral Component
Interconnect)バスを用いることにする．
ホストコンピュータからデータの通信を行うために，

Bioler-3 は PCI デバイスとして動作している必要があ
る．つまり，常にホスト側からの要求に応答しなければ
ならないため，回路の動的再構成を禁止した FPGAや
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図 1: Bioler-3システム図.

図 2: Bioler-3概観図.

ASICなどのデバイスを使用しなければならない．我々
はこのデバイスのために，PROMからコンフィギュレー
ションデータを読み込む静的な FPGAを 1つ用意した．
図 1に示すBioler-3チップセットがそれである．続いて，
Bioler-3チップセットに演算用の FPGAであるBioler-3
プロセッサを図 1のように 4つ配置する．Bioler-3プロ
セッサは動的再構成可能なFPGAであり，各々にPROM
は接続されていない．Bioler-3チップセットは PCIバス
から送られてきたコンフィギュレーションデータを用い
て，適切なBioler-3プロセッサをコンフィギュレーション
する．以上のような構成にすることで，Bioler-3プロセッ
サが動作，非動作にかかわらずホストコンピュータに対
してBioler-3は動作し続けられる．したがって，Bioler-3
プロセッサは任意の時に任意の回路に変更することが可
能である．
図 2 は開発した Bioler-3 の概観図である．冷却フ

ァンが取り付けられた Bioler-3 プロセッサを 4 つ搭
載しており，それぞれに DDR-SDRAM(Double Data
Rate-Synchronous Dynamic Random Access Mem-
ory)256Mbyteが接続されている．Bioler-3プロセッサ
には Xilinx 社製 XC2VP70-5FF1517C(700 万ゲート相
当)を使用している．隣接する Bioler-3プロセッサ間は
最大 144bit/133MHz の LVTTL(Low Voltage Transis-
tor Transistor Logic)信号で接続されている．Bioler-3
チップセットにはXilinx社製XC2V1000-5FG456C(100
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万ゲート相当)を使用している．Bioler-3チップセットか
ら各々の Bioler-3プロセッサのコンフィギュレーション
ポートに配線されており，Bioler-3チップセットからコ
ンフィギュレーションデータを直接転送するようになっ
ている．Bioler-3プロセッサと Bioler-3チップセット間
は 64bit/133MHz バスで接続されている．外部とのイ
ンターフェイスは 32/64bit,33/66MHz PCIバス接続と
LVDS(Low Voltage Differential Signaling)信号による
18bitバスがある．

3. アプリケーション
我々はバイオインフォマティクスにおける相同性検索専

用計算機を開発してきた．Bioler-1ではアミノ酸配列の
類似度検索を行うことができる．Bioler-2では配列デー
タを核酸データで扱うことで，アミノ酸配列と核酸配列
の両配列の類似度検索に対応している．ところがBioler-
2では演算回路はアミノ酸配列と核酸配列のどちらも同
一の回路を用いている．20種類あるアミノ酸が計算可能
であれば 4種類の核酸も計算可能だからである．ここで，
各々の回路を用意することができ，FPGA 内部の回路
を動的に変更できれば，より高いパフォーマンスを期待
できる．また，演算に使用するレジスタの語長を変更す
ることで，低精度で高速演算したり，より高精度で演算
したりすることも可能である．例えば，EDA(Electronic
Design Automation)ツールに ISE6.2i sp3を用いて，以
下の結果が得られた．アミノ酸配列における類似度得点
に 16bitを用いた場合，1チップにパイプラインを 100
段配置でき，133MHzで動作する．一方，アミノ酸配列
における類似度得点に 24bitを用いた場合，1チップに
パイプラインを 64段配置でき，100MHzで動作する．こ
のようにレジスタの語長を 8bit拡張することで精度が向
上するが，演算性能は半減する．このように要求される
問題に対して最適な回路を選択することが可能である．
また，遺伝子情報処理は相同性検索以外の解析も必要で
あることから，他の解析回路に変更することも有効な手
段の 1つである．
コンフィギュレーション用の PROMが不要であるた

め，固定パラメータ等の変更によるアップデートも容易
である．これは非常に重要なことで，バグフィックスに
も柔軟に対応できることを示唆する．ASICなどでは開
発のミスが許されず，開発期間，コストともに非常に大
きくなり，回路変更の場合にはチップ自体の交換に陥る．
一般のFPGAが塔載されたシステムにおいても，PROM
を書き換えなければならず，Bioler-3は保守性，利便性
の点で非常に優れている．以上のように，演算能力を維
持しながら，アプリケーションの自由度を大幅に広げる
ことが可能である．

4. まとめ
Bioler-3はLinux-2.4またはLinux-2.6がインストール
されたホストコンピュータ上で動作する．演算可能な最大
配列長は 15,000程度であり，基本動作周波数は 133MHz
である．10,000配列長を持つ生物配列のGlobal-Global
における類似度計算に 2msを要した．これに対して汎用
計算機である Pentium4 3.2GHzでは Linux-2.4.26, gcc-
3.4.1を用いて 810msを要した．したがって，約 400倍

の高速化を達成することができた．
今後は動的再構成可能システムであるBioler-3の特徴
を有効に活用し，演算の高速化に活かせる技術を模索し
ていきたい．
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