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DNAデータベースに対する効率的な相関問合せ手法の提案
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あらまし DNAデータベースに対する相関問合せとは，クエリとしてDNAシーケンスが与えられたときクエリと共

起して出現する部分シーケンスを検出する問題であり，生命情報科学分野で広く応用されている．この問題において

DNAデータベース内の全てのシーケンスの部分シーケンスが候補となるため，大量のDNAシーケンスからなる大規

模 DNAデータベースに対する相関問合せでは計算コストが大きくなる．本論文ではクエリとの相関値が閾値以上と

なる部分シーケンスを得ることを目的とする．本論文ではそのためのナイーブな手法ならびにその高速化手法を提案

し，実データを用いた評価実験により提案手法の有効性を検証した．
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1 序 論

近年文字列に関する様々な研究が多くされている．文字列の

類似度や相関に関する研究は，データベース分野や生命情報科

学分野等において基本的な問題であり，データクリーニングや

ゲノムシーケンスアセンブリングなどに数多く採用されている．

例えば，地球上のいかなる生物の DNAも A，C，G，T の 4

文字で構成される文字列として表すことができ，生物学的に近

い種は似たような DNAシーケンスとなる可能性がある.その

ため DNAシーケンスの類似度や相関に関する問題は文字列処

理と同等の問題として考えることができる [4]．また，膨大な

情報量から目的に合わせた有用な情報を得るためのデータマイ

ニング等でも文字列処理に関する技術は欠かせないものとなっ

ている. 本論文の目的は DNAデータベースに対する相関問合

せ手法を提案することである．複数の文字列系列から構成され

た DNAデータベースにおいて，クエリとして DNAシーケン

スを与える場合を考える．このとき，クエリと共起して出現す

る DNAの部分系列構造を列挙することを目指す．

相関問合せにおける課題は，DNAデータベース内の全ての

部分系列構造が解候補となる点にある．ある DNA シーケン

ス sの長さをmとしたとき，sは m(m+1)
2

= O(m2)個の部分

系列構造を持つ．すなわち，DNAデータベースに登録された

DNAシーケンスの数を N としたとき，相関問合せは (Nm2)

個の解候補の中からクエリと共起して出現する部分系列構造を

探索する必要がある．近年，次世代シーケンサーの登場により，

DNAシーケンスの長さは長くなるとともに，DNAデータベー

スに登録される DNAシーケンスの数も膨大となっている．ゆ

えに，DNAデータベースに対する相関問合せは膨大な計算コ

ストを必要とする．

相関問合せの高速化は，これまでグラフデータベースに関す

る研究が中心となって進められてきた [1–3]．例えば，文献 [1]

ではクエリとの相関値が閾値より大きくなる部分グラフをデー

タベースから列挙する手法を提案している．また，文献 [2]で

はクエリとの相関値が最も高くなる k個の部分グラフを検出す

る手法が提案されている．しかしながら，本研究の対象とする

DNAデータベースにおいては相関問合せの高速化に関する議

論が十分にされいない．

そこで本論文では DNAデータベースにおける相関問合せの

高速化手法を提案する．具体的には，クエリとなる DNAシー

ケンスとある閾値を与えたとき，クエリに対する相関値が閾値

よりも大きくなる部分系列構造を DNAデータベースから効率

的に全列挙する手法を考える．前述したグラフデータベースに

対する相関問合せの高速化手法では，問合せ処理を効率化する

ために，解候補となる部分グラフを高速に絞り込むための枝

刈り手法を活用している．本論文ではこのアプローチを DNA

データベースにおける相関問合せの効率化に応用する．具体的

には，提案手法では DNAデータベースにおいて部分系列構造

の出現頻度に着眼し，この出現頻度からクエリと部分系列構造

の出現頻度の下限値を推定する．その後，この下限値を活用し

て，閾値を満たさない部分系列構造を解候補から貪欲的に除外

していく．本論文では実際の DNAデータベースを用いて部分

系列構造をすべて計算するナイーブな手法と提案手法の比較を

行った．その結果として，提案手法はナイーブな手法と比較し

て 6.21倍高速に解を列挙できることを確認した．

2 基 本 事 項

2. 1 前 提 知 識

本研究で対象とする文字列は A, C, G, Tの 4文字で構成さ

れる DNAシーケンスである．本論文では DNAシーケンスを

sとし，DNAシーケンス sの長さ（sに含まれる文字の数）を

msとする．ただし，表現を簡潔にするため，文脈上明らかな場

合はms をmと表記する．本論文では DNAシーケンス sの任

意の部分文字列を sの部分系列構造と呼ぶ．sの取り得る全ての

部分系列構造からなる集合を B(s)とする．2つの DNAシーケ



ンス sと s′が与えられたとき，s ∈ B(s′)であるならば，s ⊆ s′

と表記する．N 個の DNAシーケンスで構成される DNAデー

タベースを D = {s1, s2, . . . , sN}とし，Dに含まれるシーケン
スの数を |D| と表す．すなわち |D| = N である．また，D に
おいてシーケンス sを含むシーケンスの集合を sの射影データ

ベースと呼び，Ds と表す．すなわち，Ds = {s′ ∈ D | s ⊆ s′}
である．

本論文では D におけるシーケンス s の出現頻度の指標とし

て支持度 supp(s;D) = |Ds|
|D| を用いる．本論文では特に断りが

ない限り，supp(s;D)を supp(s)と表す．また，2つのシーケ

ンス s1, s2 が同時に出現する頻度の指標である結合支持度を

supp(s1, s2) =
|Ds1∩Ds2 |

|D| と表す．支持度には逆単調性があり，

s1 ⊆ s2 であるとき，supp(s2) <= supp(s1)である．さらに，結

合支持度の定義から supp(s1, s2) <= supp(s1)が明らかに成り立

つため，supp(s1, s2) <= supp(s2)となることに注意されたい．

本研究では 2つのシーケンスの相関値の指標としてピアソン

相関係数 [11]を採用する．定義を以下に示す．

定義 1. （ピアソン相関係数）

ϕ(s1, s2) =
supp(s1, s2)− supp(s1)supp(s2)√

supp(s1)supp(s2)(1− supp(s1))(1− supp(s2))

ϕ(s1, s2)は [−1, 1]の範囲の値をとる．ϕ(s1, s2)が正の値に

なるとき s1 と s2 は正の相関があり，負の値になるときは負の

相関がある．また，supp(s1), supp(s2)が 0または 1となると

き，ϕ(s1, s2) = 0と定義する．

2. 2 問 題 定 義

本研究では DNAデータベースにおける相関問合せについて

考える．この相関問合せではクエリとして DNAシーケンスと

任意の閾値を与え，DNAデータベースから閾値以上の相関値

を示す部分系列構造を全て列挙する．より詳細な問題定義を以

下に示す．

定義 2. （DNAデータベースに対する相関問合せ）

DNA データベース D = {s1, s2, . . . , sN}，クエリシーケンス
q，閾値 θ ∈ [−1, 1]が与えらたとき，相関問合せは部分系列構

造集合 Tθ(q)を検出する問題である．ただし，Tθ(q)は以下の

ように定義する．

Tθ(q) =

{
s ∈

∪
s′∈D

B(s′) | ϕ(q, s) >= θ

}
.

1節で述べたように，定義 2に示す問題の計算量はO(Nm2)

である．しかしながら，これまでこの問題を効率的に解くため

の手法は我々の知る限り提案されていない．

3 提 案 手 法

本節では定義 2で示した相関問合せ問題を高速に計算する提

案手法を説明する．提案手法の基本的なアイデアは部分系列構

造の出現頻度に着眼することで解になり得ないものを枝刈りす

ることである．本節ではまず 3. 1節において提案手法の用いる

枝刈り手法の詳細を説明する．その後，3. 2節において提案手

法のアルゴリズムの全体像を示す．

3. 1 部分系列構造の枝刈り

本節では提案手法が採用する部分系列構造の枝刈り手法につ

いてその詳細を説明する．

クエリの射影データベースの構築：クエリ q とある部分系列構

造 sについて考える．提案手法では ϕ(q, s) >= θ を効率的に見

つけるために，q と sが正の相関を持つ必要があることは自明

である．このことから，q と sは DNAデータベース Dにおい
て少なくとも 1回以上は共起して出現する必要があることは明

らかである．したがって，提案手法ではまず，解候補の探索を

D から Dq へと限定する．|Dq| <= |D|であるため，DNAデー

タベース全体から探索を行う場合と比較して，効率的な探索が

行える可能性が高い．

DqをDから構築するためには，データベース内の各DNAシー

ケンス s′ に対して，q ⊆ s′ であるかどうかを判定する必要があ

る．この判定処理は単純には O(m2)の計算時間を必要とする

ため，本研究では文字列の部分系列包含判定手法 [7]を採用す

る．この判定手法は O(m)での包含判定を可能とするものであ

る．この包含判定処理については他の手法に代替することも可

能であり，例えば文献 [8]で提案されている部分系列構造のパ

ターン列挙手法などを利用することもできる．

出現頻度下限値に基づく枝刈り：上述した射影データベースDq

は，クエリ q が DNAデータベース内において普遍的に包含さ

れる場合，データベースのサイズを削減できないため，処理の

十分な効率化ができない．そこで，提案手法はクエリ q と部分

系列構造 sが正の相関値を持つ場合の，出現頻度の下限値を推

定することで，探索対象となる DNAシーケンスの数をさらに

削減する．本研究ではまず以下の定理を示す．ただし，紙面の

都合により定理の証明は省略する．

定理 1. （出現頻度の下限値）

クエリ q，相関値の閾値 θ が与えられているものとする．この

とき，ある部分系列構造 sが ϕ(q, s) >= θ となるための必要条

件は以下の不等式が成立することである．

supp(s;Dq) >=
lower(q, s)

supp(q)
.

ただし，lower(q, s)は以下のように定義される関数である．

lower(q, s) =
supp(q)

θ−2(1− supp(q)) + supp(q)
.

定理 1は，Dqから解を列挙する際に sの出現頻度が lower(q,s)
supp(q)

より大きなもののみ計算すれば良いことを示している．これに

より，提案手法は Dq に含まれる全ての部分系列構造に対して

相関値を計算する必要がなくなり，計算の効率化が可能となる．

規則に基づく枝刈り：提案手法では探索をさらに効率化するた

めに，以下の定理に基づくヒューリスティックな枝刈り規則を

設ける．各定理の証明は紙面の都合により省略する．

定理 2. （枝刈り規則 1）

クエリ q と部分系列構造 s，ならびに相関値の閾値 θ が与えら

れたとき，q ⊆ sであるならば，ϕ(q, s) >= θ である．



定理 3. （枝刈り規則 2）

クエリ q と相関値の閾値 θが与えられたとき，２つの部分系列

構造 s と s′ が s ⊆ s′ であり，supp(q, s) = supp(q, s′) を満た

すとする．このとき，ϕ(q, s) < θ であるならば ϕ(q, s′) < θ が

成立する．

定理 4. （枝刈り規則 3）

クエリ q と相関値の閾値 θ が与えられたとき，２つの部

分系列構造 s と s′ が s ⊆ s′ であるとする．このとき，

supp(q, s′) < f(q, s) ならば，ϕ(q, s′) < θ が成立する．た

だし，f(q, s)は以下のように定義される関数である．

f(q, s) =θ
√

supp(q)(1− supp(q))supp(g)(1− supp(g))

+ supp(q)supp(g)

3. 2 アルゴリズム

提案手法のアルゴリズムについて説明する．提案手法ではク

エリ q が与えられたとき，クエリ q の射影データベース Dq を

構築する．その後，定理 1に示した下限値に基づいて，解候補

となる部分系列構造を列挙して，定理 2, 3, 4の枝刈り規則を

適用しながら効率的に閾値以上の相関値を持つ部分系列構造を

検出する．

詳細なアルゴリズムを Algorithm 1 に示す．Algorithm 1

は DNA データベース D = {s1, s2, . . . , sN}，クエリ q，お

よび相関値の閾値 θ が与えられたとき，相関部分系列構造

Tθ(q) = {s ∈ D | ϕ(q, s) >= θ}を検出する．まず，クエリ q の

射影データベース Dq を取得する (1行目)．次に，Dq に対して

定理 1を適用して，部分系列構造集合 C を取得する (2行目)．

このとき，部分系列構造の出現頻度を効率的に計算するために，

文献 [5]で提案された頻出部分系列列挙手法を利用する．次に，

部分系列構造 s ∈ C に対して定理 2, 3, 4に基づく枝刈りを実

行する（3～12行目）．まず（4～6行目）では，sに対して定

理 2を適用する．sが定理 2の条件を満たした場合，sを Tθ(q)

に追加する．定理 2の条件を満たさない場合は，次の手順によ

り定理 3と定理 4を適用しながら解を探索する（6～12行目）．

まず，ϕ(q, s)を計算し，相関値が θ以上となる場合，sを Tθ(q)

に追加する（7～9行目）．次に，定理 3, 4を用いて，C 内の未
探索の部分系列構造 s′ の枝刈りを行う（10～12行目）．

4 評 価 実 験

本節では現実の DNAデータベースを用いて，提案手法の問

合せ処理時間と精度を評価する．

4. 1 実 験 設 定

評価実験では提案手法とナイーブなアルゴリズムの比較を行

う．ナイーブなアルゴリズムの詳細は次のとおりである．

(1) DNAシーケンス s ∈ Dに対して部分系列構造集合 B(s)を
取得する．

(2) 各部分系列構造 s′ ∈ B(s) に対して相関値 ϕ(q, s′) を計算

し，ϕ(q, s′) >= θ であれば s′ を Tθ(q)に追加する．

(3) D内の全ての DNAシーケンスに対して (1)～(2)を繰り返

Algorithm 1 Threshold-based method

Input: A DNA database D，query q，threshold θ.

Output: Tθ(q) = {s ∈ D : ϕ(q, s) >= θ}.
1: Obtain Dq , Tθ(q) = ∅;
2: Obtain C by Theorem 1;

3: for each s ∈ C in length-descending order do

4: if s contains q then

5: Add s to Tθ(q);
6: else

7: Compute ϕ(q, s);

8: if ϕ(q, s) >= θ then

9: Add s to Tθ(q);
10: else

11: Remove s′ ∈ C by Theorem 3;

12: Remove s′ ∈ C by Theorem 4;

13: return Tθ(q);

表 1: データセットの詳細

データセット N 平均系列長 最小系列長 最大系列長

GEN20kS 20, 000 5, 000 4, 829 5, 109

GEN20kM 20, 000 10, 000 9, 843 10, 154

す．

提案手法およびナイーブなアルゴリズムは C++を用いて実

装し，-O3 の最適化オプションでコンパイルをした．実験は

DELL PowerEdge R740XD Intel Xeon Platinum 8280M 2.7

GHz CPU と 768GB RDIMM を搭載した Linux サーバー上

で実行した．

評価実験では文献 [12]で提供されている実際の DNAデータ

ベースを用いる．本実験では平均系列長の異なる 2つのデータ

ベースを採用し，系列長に対する性能の変化を観察する．デー

タセットの詳細は表 1に示す．

4. 2 問合せ処理時間の評価

提案手法の問合せ処理時間の評価を行う．本実験で計測した

問合せ処理時間は Dq の生成，候補部分系列構造の検出，諸定

理とルールを利用した候補部分系列構造から解の検出にかかる

時間の総計である．本実験では 10 種類のクエリを用意し，1

つのクエリに対して相関問合せにかかる平均時間を報告する．

図 1, 2に結果を示す．

実験結果より閾値 θ の値が大きくなるほど問合せ処理時間

が短くなっていることがわかる．これは閾値の増加とともに

Algorithm 1の 2行目で生成される解候補の数が少なくなるた

めであると考えられる．また，ナイーブな手法は閾値の値に関

わらず全ての部分系列構造とクエリとの相関値を求めるため，

問合せ処理時間は一定である．その値は図 1 において 24,402

秒，図 2において 41,483秒であり，いずれの場合も提案手法

がナイーブな手法に比べて問合せ処理時間の観点で優れている

ことが明らかである．今回計測した閾値において，最も問合せ

処理時間がかかっている θ = 0.3のときでもナイーブな手法に

対して提案手法は約 6.21倍の処理時間である．

さらに定理 3, 4 により多くの解候補 s ∈ C が除外されてい



図 1: GEN20kS に対する問合せ処理時間

図 2: GEN20kM に対する問合せ処理時間

表 2: 問合せ処理精度：racall

θ = 0.3 θ = 0.5 θ = 0.7 θ = 0.9

GEN20kS 1.0 1.0 1.0 1.0

GEN20kM 1.0 1.0 1.0 1.0

ることが確認できた．Algorithm 1 の 7 行目における相関値

ϕ(q, s)の計算では，supp(s)を求める必要がありコストがかか

る．そのため定理 3, 4により解候補を効率的に減らすことで，

提案手法の問合せ処理時間を大幅に短くしている．

4. 3 問合せ処理精度の評価

ナイーブな手法に対し，提案手法はいくつかの諸定理により

相関値の計算を行う部分系列構造の数を減らしている．そこで

提案手法によって得た解とナイーブな手法によって得た解を比

較することで，提案手法の問合せ処理精度の評価を行った．提

案手法が ϕ(q, s) >= θと判定し，実際に成り立つ部分系列構造の

数を TPとし，ϕ(q, s) < θと判定したが，実際には ϕ(q, s) >= θ

であった部分系列構造の数を FNとする．このとき，

recall =
TP

TP+ FN

を求める．表 2にその結果を示す．

表 2より提案手法はナイーブな手法と同様の解を得ることが

確認できた．

5 結 論

本研究では DNA データベースに対する相関問合せ手法の

提案を行った．本論文では枝刈りに基づく手法をを示した．実

データを用いた評価実験により，提案手法はナイーブなアルゴ

リズムに比べて実行時間の観点において優位性があることを実

験的に確認するとともに，DNAデータベースへの応用ができ

ることを確認した．
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