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論文審査の要旨（2000字程度）

　本博士論文は、環境全般の動態を理解および制御することを最終的な目的として、環境中の微生物叢につい
ての知見をより容易に得られるようにするために、メタゲノム解析とメタ 16S解析における大規模な配列相同性検
索と配列クラスタリングを、感度や精度を維持したまま高速化する手法についての研究をまとめたものである。本
博士論文は、序論と総括を含む次の 4つの章によって構成されている。
　第一章では、序論として研究の背景について述べている。第一に生物学における問題の計算可能性が計算
機環境とアルゴリズムにより左右されることに言及し、生物学研究を推進する上での計算機環境の適切な活用と
アルゴリズムの適切な設計の意義を明記している。第二に環境中の微生物叢は代謝活動を通じて環境と相互に
作用を及ぼしていることに言及し、環境中の微生物叢について知見を得る意義を明記している。第三に環境中
の微生物叢についての知見を得る手段としてのメタゲノム解析とメタ 16S解析について説明したうえで、メタゲノ
ム解析とメタ 16S解析においては配列相同性検索の計算量の増大が解析を困難にする要因となっていることを
提起している。第四に配列相同性検索の計算量を削減する手段として、科学技術計算用途での GPUの適用と
配列クラスタリングの現状について概説している。これらより論文提出者は GPUの活用と新しい配列クラスタリン
グアルゴリズムの開発により、メタゲノム解析とメタ 16S解析での配列相同性検索と配列クラスタリングの高速化が
達成されれば、環境中の微生物叢についての知見がより容易に得られるようになると説明している。
　第二章では、論文提出者が開発したGPUを用いた超高速な配列相同性検索ツール CLASTについて説明
および検討している。CLASTの設計の特徴として、第一に一度に複数のデータベース配列と複数のクエリ配列
の間で同時に配列相同性検索を行うことで GPUの性能を引き出せるという点、第二にデータベースの事前のイ
ンデックス化を行わないため、大規模なデータベースの頻繁な更新に即応できるという点、第三にアライメントを
行う際にクエリ配列の端から端までデータベース配列と比較するモード（Globalモード）と最もビットスコアが高く
なる範囲を計算するモード（Localモード）を持つことで、モチーフ解析用途にも系統推定用途にも使用できると
いう点について説明している。CLASTの性能評価試験の結果として、第一に CLASTの速度は Bowtie 2 と同等
であったという点、第二に CLASTの感度は BLASTおよび BLATの感度と同等であったという点を確認してい
る。以上の結果から、GPUを使用することで配列相同性検索は感度を維持したまま高速化できるということを示し
ている。
　第三章では、論文提出者が開発した高速な配列クラスタリングツール Saturnについて説明および検討している。
Saturnは高速なクラスタリングを行うためにグリーディ・アルゴリズムを用いてクラスタリングを行う。Saturnの設計
上の特徴として、第一に同一長かつ完全に一致している配列  (重複配列)の本数を数え、その本数が多い順に
配列を真のクラスタ中心と推定し、その配列に対してユーザーが指定するよりも高い相同性が認められた配列を
クラスタリングしていく点、第二にクエリ配列の集合から仮想的なクラスタ重心配列を推定し、そのクラスタ重心配
列からの距離を基準にしてクラスタリングを行う点について説明している。Saturnの性能評価試験における結果と
して、第一に Saturnの速度は UCLUSTの速度の最大で 1.39倍高速であったという点と、第二に Saturnの精度
はUCLUST、DNACLUST、CD-HITそれぞれの精度よりも高かったという点を確認している。以上の結果から、
重複配列の本数を用いることで精度を維持したまま高速な配列クラスタリングが可能になるということを示してい
る。
　第四章では、以上の結果を統合し、生物学研究のための計算機環境とアルゴリズムについての研究という観点
から、CLAST と Saturnが達成した革新の意義について説明している。
　以上を要するに、本博士論文は環境中の微生物叢を大規模に解析するための計算手法について新たなアル
ゴリズムを提案し実装したものであって、工学上貢献するところ大である。よって、本論文は博士（工学）の学位論
文として十分な価値があるものと認められる。
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