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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 

次世代 DNA シーケンサー(NGS)は大量のデータを

出力するが、そのデータから知識を取り出すには

大規模な計算が必要となる。また NGS は生命現象

の様々な階層(RNA, DNA, クロマチン状態)の情

報を出力する。これらの情報をいかに統合し新規

知見に結びつけるかが課題となる。そこで我々は

深層学習を始めとする機械学習アルゴリズムを

用いて、エピゲノムデータの統合に挑む。また大

量の 1細胞 RNA-Seqのデータから細胞タイプを予

測するアルゴリズムの開発を行う。アルゴリズム

の高速な実行ために GPU を利用した開発を行う。 

 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

ATAC-seq データおよびエンハンサーRNA のデー

タを含むエピゲノムデータの収集と整形する。こ

のデータセットを用いて ATAC-seq データおよび

エンハンサーRNAのデータを含むエピゲノムデー

タの統合するアルゴリズムの開発を進める。 

  これらの計算パイプラインを docker とジョブ

スケジューラーを利用して構成する。これらのシ

ステムは、DevOps 技術を利用して自動的に構成

できるようにする。 

 

３． 結果 

ローカルのコンピュータを利用し、データの収集

と整形を進めた。エンハンサーRNAの定量法、可

視化法を開発し、プログラミング言語 Juliaで実

装した。 

  計算パイプラインで利用される計算機やソフ

トウェア設定を Chef を用いてコード化した。こ

れらのソフトウェアが正しく構成されることを

ローカルの PC クラスタとパブリッククラウドを

用いて確かめた。 

４． まとめ 

・データの収集、整形、アルゴリズム開発を進め

た。 

・計算環境の自動構成については完成し、ローカ

ル環境やクラウド環境でのテストが終了した。 

５． 今後の計画・展望 

ATAC-seq データおよびエンハンサーRNA のデー

タを含むエピゲノムデータの統合アルゴリズム

の開発を進める。同様に、深層学習を用いた 1細

胞 RNA-Seq のデータから細胞タイプを予測する

アルゴリズムの開発に関しては、公共データベー

スにある RNA-Seq データの収集とデータ整形を

進めている。さらに、HOKUSAIのシステムで自動

構成が可能をテストする。 

６． 利用がなかった場合の理由 

研究室内のローカルのクラスタやクラウドでの

テストを先行させたため。 
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【その他】 

• 研究開発クラウドの衝撃 - 1 クリックでビッグデータ解析環境を展開できるクラウドでオープンイノ

ベーションを加速 - 日経ビジネスオンライン. 2017/08/22. 

• 国際競争の激しいゲノム研究に新たな活力を。オープンソース × Microsoft Azure 活用で、先進のデ

ータ解析環境をより多くの大学・研究機関へ提供. Microsoft for Business. 2017/05/12. 
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