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jh210018-NWH 

ハイブリッドクラウド構築とゲノム情報解析の効率的な運用に関した研究 

 

長﨑 正朗（京都大学学際融合教育研究推進センター） 
 

概要  

 

ヒトゲノム情報についてシークエンス技術の開発により爆発的に出力される情報が

増えてきている。これらの情報について、情報量の増加とともに適切な計算環境に

おいて計算を行うこと、また、それらの計算結果を複数拠点にバックアップを持つ

などの運用が必要となる。そこで、当研究においては、複数拠点間にわたる計算資

源、ストレージを効率的に運用する過程で出てくる課題を整理しつつ、円滑に上の

一部の情報について試験的に解析を行うことを目的とし研究を進めた。 

昨年度は、有償で追加利用を行った東京大学および京都大学の計算資源も含め、

約 5,000 検体の全ゲノムリファレンスパネルの構築を進めた。その中で、各拠点で

の計算機資源の特徴を考慮し、解析パイプラインの各ステップを試行錯誤しつつ実

行を進めた。本年度は、そこで得られた知見に基づき、有償で追加資源を確保する

ことを並行することで、2021 年度に当初目的としてた総計約 10,000 検体の全ゲノ

ムリファレンスパネルの構築を達成した。 

 
 

1. 共同研究に関する情報 

(1) 共同研究を実施した拠点名 

東京大学 京都大学 九州大学  

 

(2) 共同研究分野 

超大容量ネットワーク技術分野 

 

(3) 参加研究者の役割分担 

 

京都大学・学際融合教育研究推進センタ

ーおよび医学系研究科 

 

長﨑 正朗 (代表者) ハイブリッドクラウ 

ド構築統括 

山田 亮 (副代表者) ゲノムデータ解析

助言 

松田 文彦 ゲノムデータ解析助言 

Gervais Olivier ゲノムデータ解析助言 

山口 泉 ゲノムデータ解析環境構築設計 

川口 喬久 ゲノムデータ解析環境構築設

計 

稲富 雄一 ゲノムデータ解析環境構築設

計 

浅倉 章宏   ゲノムデータ解析環境基盤

構築 

橋本 洋希 ゲノムデータ解析環境基盤構

築 

関谷 弥生 ゲノムデータ解析支援 

男澤 良子 ゲノムデータ解析支援 

Wang Yen Yen (王 妍雁)  ゲノムデータ

解析支援 

寺岡 凌 ゲノムデータ解析支援 

 

京都大学・学術情報メディアセンター  

 

深沢 圭一郎 各大学間連携・データ伝送

（京都大学拠点） 

 

東京大学・東京大学情報基盤センター 

 

関谷 勇司 クラウド運用および設計アド

バイス 

塙 敏博 各大学間連携・データ伝送（東

京大学拠点） 
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九州大学・生体防御医学研究所 

 

大川 恭行 シークエンス情報関係アドバ

イス 

前原 一満 データ転送（九州大学拠点） 

九州大学・情報基盤研究開発センター 

南里 豪志 大学間連携（九州大学拠点） 

 

情報通信研究機構・総合テストベッド研

究開発推進センター  

 

村田 健史 拠点間データ転送ソフトウェ

ア提供・設定アドバイス 

 

2. 研究の目的と意義 

 

ヒトゲノム情報についてシークエンス技術

の開発により爆発的に出力される情報が増

えてきている。これらの情報について、情報

量の増加とともに適切な計算環境において

計算を行うこと、また、計算結果を複数拠点

にバックアップを持つなどの運用が必要と

なる。 

１つの拠点では、上の目的を達成すること

が困難な状況となっており、オンプレ、国内

のスーパーコンピュータシステム、また、商

用のクラウド環境の各々において、転送のコ

スト、費用、セキュリティなど総合的に勘案

をして運用を行う必要がある。 

一方、京都大学のゲノム医学センターには、

2020 年度には約 5,000 検体、2021 年度には

１万検体以上の全ゲノムシークエンスが集

積されており、それらの情報のバックアップ

（１検体当たり 100GB～200GB）、ヒトゲノム

リファレンス配列の更新に伴う再解析（１検

体当たり、32-48Core 搭載 CPU で 1 日から 1

週間）、また、下流解析（計算時間は解析の内

容によって異なる）が必要となっている。他

に、最新のシークエンサによって取得された

情報の転送、データシェアリング等によって

利用可能になった国内外のシークエンス配

列との統合解析の実装が求められている。  

そこで、当研究においては、複数拠点間に

わたる計算資源、ストレージを効率的に運用

するにおいて出てくる課題を整理しつつ、円

滑に上の一部の情報について試験的に解析

を行うことを目的として研究を進めた。 

2020年度は、有償で追加利用を行った東京

大学および京都大学の計算資源も含め、約 

5,000 検体の全ゲノムリファレンスパネルの

構築を進めた。その中で、各拠点での計算機

資源の特徴を考慮し、解析パイプラインの各

ステップを試行錯誤しつつ実行を進めるこ

とで知見を得てきた。 

 

そこで、本年度は、2020年度に得られた知

見に基づき、有償で想定される追加資源を確

保することを並行しつつ、2021年度に利用可

能となる合計約 10,000 検体に対する全ゲノ

ムリファレンスパネルの構築を目標に進め

た。 

本計画で扱う情報は、疾患をもつゲノム情

報を含んでおり、今回の設計で扱う情報から

得られた解析結果は、疾患の原因やマーカー

を含むことが十分に考えられ意義があると

考えている。 また、数年後の全ゲノム情報の

大規模解析のための設計を視野に入れて課

題を洗い出すことは意義があると考える。特

に、データ転送や複数拠点での効率的な解析

は重要である。 

 そのため「ハイブリッドクラウド構築とゲ

ノム情報解析の効率的に運用に関連した研

究」の課題を設定具体的に以下の２つの副課

題を設定し解決することを目的とする。 

 

課題１）複数拠点間を効率的に運用できるハ

イブリッドクラウドシステムの設計と運用 

 

課題２）シークエンサから取得された情報お
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よび解析パイプラインの各ステップの入出

力データの拠点間通信の最適化検討 

 

3. 当拠点公募型研究として実施した意義 

申請時には、当センターには約 5,000検体の

全ゲノム情報が集積されており、今後は海外

の事例にあるように数万以上の規模での集

積が想定されていた。 

実際、当初想定していた通り 2021年度半ば

で 10,000 検体以上の全ゲノム情報が当セン

ターに集積される状況となった。規模感が大

きくなるにつれ、特に全体を統合する解析に

おいて各バッチ単位の計算時間がかかるこ

と、メモリサイズの設定の変更、拠点間の転

送の時間の増加などさまざまな課題がでて

きた。 

これらの各課題については、昨年度に得ら

れていた知見に基づき、ハイブリッドクラウ

ドとして複数拠点を安全に接続しつつ、拠点

毎の特徴を活かした解析を柔軟にできる仕

組みを活用し、複数の解析ステップから構成

される１万人の全ゲノム解析を期間内に達

成することができた。 

当該研究期間終了後も、さらに継続して人

数規模が拡大し、数万以上の規模となること

が想定されており、今回は１万検体であった

がさらに情報量が拡大した場合に向けた解

析環境の原案を作成できた点についても大

変意義がある。 

 

4. 前年度までに得られた研究成果の概要 

課題１）複数拠点間を効率的に運用できる

ハイブリッドクラウドシステムの設計と運

用 

 

図２、図３で示すように各拠点の構成及

び役割を整理するとともに 5,000人規模の

解析を進めた。また、この成果と得られた

課題を元に 2021年度においては、現在の配

列情報も含め合計１万人規模の新たなシー

クエンス配列が取得されることから、１万

人程度に解析対象人数が増えた場合のハイ

ブリッドクラウド上の運用の解析フローに

ついて解析を進めることとした。 

特に、2020年度において、ヒト全ゲノムを

複数拠点間の各計算リソース、ストレージを

用いて解析を完了することを実際に試験的

に行ったが、構成がヘテロな環境であること

からいくつかの課題が得られた。特に、計算

が 一 部 指 定 時 間 内 に 完 了 し な い 

(Oakbridge-CX は 48 時間が最長) ためにそ

のサイトでの実行は断念し他のサイトで実

行を行うこととした（京都大学の Cray XC40

はジョブの実行時間の制限が 2週間となって

いる）。 

並行して、当課題に対応するため、制限時

間内で解析された染色体上の領域から再実

行できるようにするなどのレジューム機能

を試験実装することで解析フローの一部に

ついて解決を試みた。2021年度は、同試験結

果を取り込むことでより半自動的にレジュ

ーム実行できるように実装することや、対象

の染色体上の領域をさらに分割することで

対象時間内に完了できるようにするなどの

改良を進めることとした。 

また、2021 年度に向けてオンプレミスに

FPGA によって高速に定型解析を行うことが

できる DRAGENを 2021年 3月に試験的に導入

したことから、ハイブリッドクラウド上であ

わせて効率よく利用するための方策につい

て検討を進めていくこととした。 

拠点間の転送について 100TiB 以上のデー

タ転送が定期的に発生することが考えられ

ることから、これらの転送をより効率的にで

きるように高速転送のツールの評価と拠点

間実装を優先して行うこととした。 

上記を総合的に進めることで、2020年度に

出た課題の確認、また、改善を進め 2021 年

度は、１万人規模の解析を達成していくこと

とした。 



学際大規模情報基盤共同利用・共同研究拠点 2021年度共同研究 最終報告書 

4 

 

課題２）シークエンサから取得された情報

および解析パイプラインの各ステップの入

出力データの拠点間通信の最適化検討 

2021年 1月から、開発者の村田（分担研究

者の一人）から提供される HCPTools を用い

た課題１におけるデータ転送準備を進めて

きた。同成果を活用して 2021 年後半に得ら

れるシークエンス情報の転送を課題２にお

いても並行して進めていくこととした。 

 

今年度の研究成果の詳細 

 

課題１）複数拠点間を効率的に運用できる

ハイブリッドクラウドシステムの設計と運

用（長﨑 正朗、山田 亮、松田 文彦、

Gervais Olivier、山口 泉、川口 喬久、稲

富 雄一、浅倉 章宏、橋本 洋希、関谷 弥

生、男澤 良子、Wang Yen Yen、寺岡 凌、

深沢 圭一郎、関谷 勇司、塙 敏博） 

 

概要は図１参照、成果は図２，３参照 

2022年度は昨年度の 5,000検体の解析実

績に基づき、10,000検体の解析を進めた。

具体的には、個別の検体の解析について

は、京都大学のオンプレから、京都大学の

メディアセンターのサーバにデータの展開

を行った後、これらの情報を、専用ゲート

ウェイサーバを通じて東京大学の電算シス

テムに展開し情報解析を行うことを進め

た。また、それらの結果について、京都大

学のメディアセンターのサーバとオンプレ

に情報を書き戻すことで計算を進めた。 

また、昨年度 singularity v3を整備した

ことから、各電算機資源のバッチジョブシ

ステムの違いのみを更新することで同一の

パイプラインが実行できるように改良をし

て解析を進めた。なお、2020 年度後半に、

東京大学の電算機システムにおいてデータ

転送用に固定ノードの提供を受けることが

できたため、2021年度は、拠点間のデータ

転送を専用ゲートウェイ経由で行える体制

としている。また、当初計画していた

DRAGENについてもオンプレ内で利用ができ

るように整備を進めた。 

さらに、昨年度に試験的に構築をしてい

た SINET5の L2VPN経由でオンプレサーバ区

画のみから商用クラウドに接続できるシス

テム構築を完了したことから、京大、東大

拠点に加え、統合解析の一部を商用クラウ

ド上においても同一の Singularity v3とバ

ッチジョブによるパイプラインを用いて並

行して実施することで 2022年 3月末までに

統合解析を完了できた（図２、３参照）。 

2021年度、5,000検体の段階において全

体解析の約 4,000並列実行のジョブの３割

において、計算が一部指定時間内に完了し

なかったが、2022年度は、特に 1万人規模

以上の検体となったことから実行上限の課

題は特に顕著となり７割以上が時間内に１

度のジョブでは計算完了しなかったが、昨

年度に試験実装していたレジューム機能を

改良することで運用を行った。最大、同シ

ステム上で 5回レジュームを実行すること

で対象とした領域の計算を完了することが

できた。 

上記ハイブリッドクラウドの設計や解析

フローの内容の一部について、2021年 10月

開催の日本人類遺伝学会年会、2021年 11月

の医療情報学連合大会年会、2021年 12月の

日本分子生物学会年会において発表を行い

広く周知をおこなった。 

なお、京都大学ゲノム医学センターのオ

ンプレミスに加え、同センターで別途契約

をおこなった京都大学および東京大学の大

規模電算機資源、商用クラウドの計算資源

を有償で契約・活用することで当センター

に集積している 10,000検体の全ゲノム情報

解析を 2021年度内に達成したことを補足す

る。 
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課題２）シークエンサから取得された情報お

よび解析パイプラインの各ステップの入出

力データの拠点間通信の最適化検討（大川 

恭行、前原 一満、南里 豪志、深沢 圭一郎、

村田 健史） 

 

概要及び成果は図４参照 

 

シークエンサから得られる情報、特に希少

な疾患については、これらの検体について

は、DNAサンプルが少ないことも多々あり、

得られた情報自身が貴重であることも多

い。また、すべての大学において最先端の

シークエンサが導入されていることはまれ

である。 

そこで、本研究課題においては、最新の

シークエンサが導入されている九州大学と

主に京都大学の間でシークエンサによって

得られた情報を効率よく転送するための設

計や性能試験を進めた。 

特に本年度は、高速転送ソフトウェア

HCPToolsを重点的に拠点間通信で活用し

rsyncとの特徴の差異、ファイル数が大量で

あるときに転送効率が良い点などを考慮し

研究分担者の村田と連携しつつ評価を進め

た。本年度は、138万ファイル総量 487TiB

を京大と東大間の拠点で転送を行った（別

途 rsyncで 7.7TiBを転送） 

特に統合解析において、約 4,000並列ジ

ョブの１つ１つの解析ジョブが約１万個以

上の細かく分割されたファイルを転送する

必要がありこれらのファイルの効率的な転

送が必要となる。特に HCPToolsはこのよう

に細かく分割されたファイルについて性能

がでることが開発者の村田の試験結果から

得られており、同ソフトウェアの恩恵を受

けることができた。 

さらに、海外（カナダ）との HCPToolsを

用いた転送を 3,781ファイル、総量 30.1TiB

の転送を２回に分けて 524 時間かけて実施

し実際に海外との連携においても運用でき

ることを示した。 

 

5. 今年度の進捗状況と今後の展望 

 

課題１）複数拠点間を効率的に運用できる

ハイブリッドクラウドシステムの設計と運

用 

当初予定していた、10,000検体の解析に

ついていくつかの課題は出たものの、昨年

度に経験していた課題点とその対応策を検

討していたこと、例えば、統合解析におい

て一時的に大量の並列計算が必要になるこ

とから複数拠点から構成されるハイブリッ

ドクラウドの構成としていたことから、期

間内に目標を達成することができた。な

お、オンプレのみ、京大拠点のみ、東大拠

点のみ等、各々、１拠点のみでの構成では

期間内の統合解析の計算は困難であったと

考えられる。 

特にシークエンス情報については日々算

出されていることから、個々の独立した検

体の解析については、オンタイムで可能で

あるが、後段の全体の検体の情報を必要と

する統合解析においては、一部の検体のも

れがあるとすべて再解析をし直しになるた

めに、検体セットの確定（データフリー

ズ）が遅延しがちである。実際、本研究課

題においても、個別の要望がでたために、

２月半ばまで完了をすることができなかっ

た。 

 

課題２）シークエンサから取得された情報を

他の拠点に効率良く展開するための設計検

討 

当初予定していた rsync以外の高速転送ソフ

トウェアの評価を行うという目的を達成す

ることができた。 

特に、2022年度は、開発者の村田から提供

された HCPTools を用いて拠点間の転送を行
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うことで rsyncよりも大量のファイルがある

場合に高速に転送をすることができたこと

から、より効率的に拠点間の運用を行うこと

ができた。今後、京都大学の基幹システムで

HCPToolsが導入され、本格的に利用できるよ

うになる予定であることから、得られた知見

を提供するとともに、今後、当センターにお

いてもより効率的な運用ができると考えて

いる。 

6. 研究業績一覧 

（発表予定も含む．投稿中・投稿予定は含まない） 

(1) 学術論文 （査読あり） 

[1] T. Tanjo, Y. Kawai, K. Tokunaga, O. 

Ogasawara, M. Nagasaki, ‘Practical guide 

for managing large-scale human genome 

data in research’, Journal of Human Genetics, 

2021. 

 

(2) 国際会議プロシーディングス （査読あ

り） 

該当なし 

 

(3) 国際会議発表 （査読なし）  

[2] Accelerating the pace of research in 

Kyoto University, 長﨑 正朗, AWS Public 

Sector Summit Online, 2021/4/15-16. 

 

(4) 国内会議発表 （査読なし） 

[3]ヒトゲノム情報統合解析に向けた京

都大学ゲノム医学センターのハイブリ

ッドクラウドシステム構築について, 長

﨑 正朗, AWS Summit Online Japan 2020 

(2020/9/8-2020/9/30). 

 

[4]ゲノム医科学における国内外のヒト

ゲノム解析の状況およびハイブリッド

クラウド計算環境の構築と活用 , 長﨑 

正朗, 山口 泉, 川口 喬久, 寺岡 凌, 稲

富 雄一, 深沢 圭一郎, 関谷 勇司, 塙 

敏博 , 大川  恭行 , 王  妍雁 , Gervais 

Olivier, Khor Seik-Soon, 植野 和子, 浅倉 

章宏, 関谷 弥生, 人見 祐基, 小野 彰, 

男澤 良子, 河合 洋介, 前原 一満, 南里 

豪志, 村田 健史, 橋本 洋希, 丹生 智也, 

小笠原 理, 山田 亮, 松田 文彦, 徳永 

勝士, 第 44 回日本分子生物学会年会, 

2021/12/1-3. 

 

[5] クラウドサーバとオンプレミスサー

バを組み合わせたハイブリッドシステ

ムの構築と活用, 山口 泉, 川口 喬久, 

寺岡 凌, 稲富 雄一, 深沢 圭一郎, 関谷 

勇司 , 塙  敏博 , 大川  恭行 , 王  妍雁 , 

Olivier Gervais, Seik-Soon Khor, 植野 和

子, 浅倉 章宏, 関谷 弥生, 人見 祐基, 

小野 彰, 男澤 良子, 河合 洋介, 前原 

一満, 南里 豪志, 村田 健史, 橋本 洋希, 

徳永 勝士, 松田 文彦, 山田 亮, 長﨑 

正朗, 日本人類遺伝学会第 66 回大会, 

2021/10/13-16. 

 

[6] クラウドサーバとオンプレミ

スサーバを組み合わせたハイブリ

ッドシステムの構築と活用, 山口 

泉, 川口 喬久, 寺岡 凌, 稲富 雄

一 , 深沢  圭一郎 , 関谷  勇司 , 塙 

敏博, 大川 恭行, 前原 一満, 南里 

豪志, 村田 健史, 橋本 洋希, 松田 

文彦, 山田 亮, 長﨑 正朗, 第 41回

医療情報学連合大会, 2021/11/20. 

(5) 公開したライブラリなど 

該当なし 

 

(6) その他（特許，プレスリリース，著書等） 

長﨑  正朗 , AWS SUMMIT ONLINE 

JAPAN Report 

https://special.nikkeibp.co.jp/atcl/NXT/20/a

ws1030_01/ ※記事内で共同研究者、関

谷勇司の記載含む、また、本研究課題の

謝辞含む 
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図１ 課題１の概要とチーム構成と得られた成果１（特に赤字部分） 

図２ システム構成概要と得られた成果２（特に赤字部分） 

京都大学
・ゲノム医学センター
・オンプレサーバ
・DRAGEN

SINET5 L2VPN
(Direct Connect)

SINET5

東京大学仮想環境

(Fennel)

京都大学大規模電算機
(Cray XC40通年(タイプA1):34,560
ノード時間積)

・ゲノム医学センター
FPGAによる専用計算機 SINET5

東京大学大規模電算機

(Oakbridge-CX: 146,880
ノード時間積)

SINET5

パブリッククラウド

ヒトゲノム情報解析でより汎用的な解析が求められる解析パイプラインの実装

ヒトゲノム情報解析で超高速な解析が求められる解析パイプラインの実装

課題１）複数拠点間を効率的に運用できるハイブリッドクラウドシステムの設計
と運用

高速転送

高速転送

NICT・村田

NICT・村田

京大・深沢

東大・関谷京大・長﨑

京大・長﨑

京大・長﨑

システム全体構成と役割担当

高速転送

NICT・村田

（重点目標）
・拠点間の解析フローの運用の安定化
・FPGA機器の運用フローの統合
・１万人規模の全ゲノム解析の達成

成果1

SINET5        L2VPN (Direct Connect) 10G

京都大学 東京大学

情報基盤センター スパコン
高速ストレージ: DDN ExaScaler
- 12ペタバイト
計算ノード: PRIMERGY CX2550 M5  
- 56 cores x 1240ノード (Xeon Platium 8280 

/ 192 Gb memory)
の一部を利用

情報環境機構 スパコン
高速ストレージ: DDN ExaScaler
- 24ペタバイト
計算ノード: Cray CS400 2820XT
- 36 cores x 850 ノード (Xeon Broadwell / 

128 Gb memory)
の一部を利用

ゲノム医学センター (CGM) オンプレ
高速ストレージ: 数ペタ (GPFS)
計算ノード 512 Gb memory /72～120 
cores x 数ノードの全体を利用

情報基盤センター
仮想環境: Fennel
を利用SINET5

AWS
CGM security Amazon VPC

Slurm + Singularity v3の800並列上限での運用

ハイブリッドクラウドシステムに向けたインフラの設計と実装
ーシステム構成概要ー成果2

専用GW
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図３ 各解析拠点のゲノム情報解析のおける役割と得られた成果３（特に赤字部分） 

図４ 課題２の概要、チームメンバ、および得られた成果４と成果５（特に赤字部分） 

SINET5        

京都大学 東京大学

情報基盤センター情報環境機構

ゲノム医学センター (CGM)オンプレ 情報基盤センター(VM)

SINET5

【環境１】一度作成した解析パイプライン
はどこでも実行可能

【環境２】計算ジョブの実装コストはか
かるがパイプライン内の各実行コンポー
ネントは【環境１】をそのまま利用可能

Amazon Parallel Cluster

Amazon FSx for Lustre

AWS CGM security Amazon VPC

ハイブリッドクラウドシステムに向けたインフラの設計と実装
ー解析パイプラインの対象技術の適用ー成果3

#Singularity3の環境構
築の依頼・導入・活用

#Singularity3の環境構
築の依頼・導入・活用

#Slurm / Singularity3の
環境依頼・導入・活用

4

課題2）シークエンサから取得された情報および解析パイプラインの各ステップの入出力
データの拠点間通信の最適化検討

システム全体構成と役割担当

京都大学大規模電算機
(Cray XC40通年(タイプ
A1):34,560ノード時間積
・ゲノム医学センター
FPGAによる専用計算機

SINET5 東京大学大規模電算機

(Oakbridge-CX: 146,880
ノード時間積)

ヒトゲノム情報解析で超高速な解析が求められる解析パイプラインの実装

高速転送

NICT・村田
京大・深沢

京大・長﨑

京大・長﨑

【課題1】との連携

全ゲノムシークエン機器

九州大学大規模電算機
ITOサブシステムA:3,750ノー
ド計算積
ストレージ 10TB

九大・大川/前原

SINET5
高速転送 hcptoolsの活用

NICT・村田

Illumina社NovaSeq6000

九州大学
生体防御研究所

Hcptools
の活用

海外（カナダ)との
転送の実施

（重点目標）
・拠点間の転送の安定化・高速化
・海外拠点との転送試験

成果4

成果5

Hcptools
138万ファイル
487TiB転送
（参考: Rsync 7.7TiB転送）

Hcptools合計30TiB 転送
701ファイル 5.5TiB 88時間
3080ファイル 24.6TiB 436時間


