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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 

現在の医学を推進するゲノム解析の最先端の方

法である，ゲノムワイド関連解析を当センターは

行っており，未知の疾患関連遺伝子の発見に続々

と成功しているが，さらに複数の遺伝子が疾患へ

のリスクを上昇させることが大変重要であると

考えられる．それらの遺伝子の組合せを探索する

場合，全染色体上の 50万マーカー間の組合せを，

数千人から数万人規模で調べる必要があり，また

マーカー間の関係を加味するために，データを大

量にサンプリングする必要があるが，それらは膨

大な計算量を必要とし，次世代計算機「京」での

実行が期待される．そこでそのようなプログラム

を開発し，並列性が得られることを検証するため

に，RICCを利用した． 

 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

ロジスティック回帰分析を，50 万×50 万組合せ

に行う方法と，importance サンプリングを用い

て疑似 permutation test を行い，より厳密な p

値を求める方法との２種類を MPI 並列で実装し，

シミュレーションでーたで計算を行った． 

 

３． 結果 

昨年度の 8,192 並列度達成に加え，MPI 通信の

受信側の待ち方の変更を 2 種類程度試し，MPI

通信以外で，想定外の待ちが発生していないかの

確認を行った．また WTCCC の実際の genotype

データを使って実行が可能になった． 

 

４． まとめ 

さらなる高速化を達成し，実際のデータを用いる

ことができたとともに、次世代計算機「京」での

実行への目安が得られ，RICC の能力の高さも実

感できた． 

５． 利用研究成果が無かった場合の理由 

上記の目的に使用したため，論文という形での成

果ではないが，実装と並列度達成，さらなる高速

化と実データでの実行という成果が得られた．  

 

 

 


