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1 はじめに
近年，脳血流の変化を測定することにより非侵襲的に脳
機能マッピングを行う fNIRS(functional Near-Infrared
Spectroscopy)や fMRI(functional Magnetic Resonance
Imaging) が注目を集めている 1) ．これらの装置は，脳
機能の解明に役立ち，種々の病理の判定や生体信号によ
るコンピュータ操作などに利用されている 2) ．しかし，
これらの装置の性能が向上し出力される時系列データ量
が増大すると解析者が効率的にデータを解析できないと
いう問題も生じる．効率的にデータを処理するための課
題はいくつか存在するが，その 1 つに解析者がどのデー
タのどの部分に着目すれば良いのかという問題がある．
本研究ではこの問題を解決するために複数の時系列
データの中から特徴的な部分を抽出するアルゴリズムを
提案し，システムを構築することで解析者の負担を軽減
する．
具体的には，Smith Waterman 法 3) 4) を利用した

fNIRSデータの類似部分抽出アルゴリズムの提案し，そ
れを実装したシステムの評価を行う．Smith Waterman
法を利用した fNIRS データの類似部分抽出アルゴリズ
ムは，fNIRS の出力データする時系列データに対して，
時系列データの再量子化を行ない，Smith Waterman法
を適用することで，時系列データからの類似部分を抽出
する．fNIRSは出力データが大量であるため，解析に用
いられるアルゴリズムは高速である必要がある．そのた
め，時系列データからの類似部分の抽出については，バ
イオインフォマティクスの分野で盛んに扱われる Smith
Waterman法に注目した．Smith Waterman法は，アル
ゴリズムの並列性が高く，CPUマルチスレッドプログラ
ミングや GPUを用いた高速な探索を期待できる．

2 関連研究
脳機能イメージング装置の解析ソフトとしては，日立
メディコ社製の ETG-7100 における Wave Analysis ソ
フト 5) やスペクトラテック社製の Spectratech OEG-16
の解析ソフトなど装置に付属するソフトが挙げられる．
これらのソフトを用いることで生データのグラフ化や簡
単な処理は可能である．また，Matlabを用いた解析ソフ
ト「NIRS-SPM」6) や Source Signal Imaging社製の脳
波解析プログラム「EMSE」7) を用いることでより高度
な波形処理や脳の 3D モデリングが可能である．しかし
ながら，解析すべきデータのうち，どこに着目するべき
かを提示する事を目的としたソフトはほとんどないとい
える．
また，本論文では出力データを高速に処理するメソッ

ドとして Smith Waterman法を用いて，そのパラメータ
調整を行った．SW 法はアルゴリズムの並列性が高く，
GPU を用いた高速実行のための様々な実装が試みられ
ている 8) 9) 10) 11) ．

3 相同性検索と SW(Smith Waterman)法

相同性検索は，バイオインフォマティクスの分野で広
く用いられている文字列検索アルゴリズムであり，DNA
や塩基配列の類似度測定や類似部分の抽出が可能である．
SW 法は動的計画法の 1 種であり，全ての部分文字列の
比較を行うことで類似部分を最適化する．長さがmと n

の文字列から類似部分を抽出する場合，アルゴリズムの
オーダーは O(mn)である．

Fig.1 String sequence alignment using SW

4 SW法を用いた 2つの時系列データの類似
部分の抽出方法

本論文では時系列データの再量子化と相同性検索の
組み合わせによる，2 つの時系列データからの類似部分
の抽出手法を用いた 12) ．Fig.2 に抽出手法の流れを示
す．まず，時系列データを再量子化する．本論文では再
量子化は文字列化を意味する．例えば，Fig.2の上部の時
系列データは“BAABCCB”に，下部の時系列データは
“ABCCBAA”に変換される．再量子化の手法としては，
SAX(Symbolic Aggregation approXimation) や等間隔
領域分割がある 13) ．時系列データを文字列に変換する
ことによって，相同性検索を適用することが可能となる．
この手法により“BAABCCB”と“ABCCBAA”から類似
部分として“ABCCB”を取り出すことができる．このよ
うに時系列データの再量子化と相同性検索による部分文
字列の抽出によって時系列データの類似部分の抽出が可
能になる．本論文では，本手法を用いて抽出された部分
を類似部分として定義した．fNIRSの出力データに対し
て提案手法を適用した例を Fig.3(a)，Fig.4(b)に示す．
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convert  to string get  similar stringtime-series data

Fig.2 The outline of proposed method

Fig.3 Sample extracted data using the proposed al-
gorithm (Time phase shifts in the two data are the
same)

Fig.4 Sample extracted data using the proposed al-
gorithm (Time Phase shifts in the two data are the
different)

5 解析システムの提案
5.1 概要

このシステムの目的は，データ解析において従来は注
目されなかった脳部位データのどれに着目すべきかを提
示することで解析者に新たな知見を与えることである．
現在，fNIRSの解析者は注目した脳部位のデータに対し
てのみデータ処理を行っており，その方法では注目して
いる脳部位以外に重要な要素がある場合にそれを見落と
してしまう可能性がある．これを解決するためには，あ
る特徴的な波形に類似した波形が他の脳部位のどこにあ
るのかを特定することが有効なのではないかといえる．
これにより，解析者は低負担で着目するべき部位を見つ
けることが可能である．

5.2 機能

ここでは作成するシステムの機能について説明する．
システムに求められる機能は以下の 3つである．

機能 1：fNIRSのファイルを読み込み，CHデータ一覧
を表示
機能 2：CHを 1つ選択し，その CHデータに類似する
データを表示
機能 3：ある CH データの範囲を指定し，それと類似
するものを他の CHデータ群から表示

6 SW法の処理速度性能
6.1 概要

第 5 章で述べた解析システムの機能を実現するために
は，提案手法を何度も繰り返す必要がある．この手法に
おいて，特に処理に時間がかかるのは SW法の部分であ
ると予想される．そのため，システムを実現するための
処理時間を計測する必要があった．一般的によく用いら
れるシングル CPU，シングルスレッドのアルゴリズムで
は，処理の反応が返ってくるまでに十数秒の時間を要す
るという問題がある．解析者が快適に作業するためには，
クリックなどのアクションをしてから約 1～2秒以内で反
応が返ってくることが望ましいと考えている．そのため，
システムを実現するための処理時間を計測し，マルチコ
ア CPU，マルチスレッドを利用して SW 法を高速化す
ることを検討する．

6.2 実験目的

ここでは，マルチコア CPU環境においてマルチスレッ
ドを利用した SW法の速度計測を行った．マルチスレッ
ドの SW 法を実行するためには，スレッド数と部分ブ
ロックのサイズをパラメータとして指定する必要がある．
パラメータの設定によっては高速化がうまくいかない場
合も考えられるため，事前に最適なパラメータを把握す
る必要があった．また，解析システムにおいて実際に機
能 2，3 がどれくらいの処理時間になるかを計測し，高
速なレスポンスを実現できるかどうかを把握する必要が
あった．

6.3 実験結果
文字列の長さを 256，512，1024，2048，4096と変化さ
せ SW法の処理時間を計測した．それぞれの実行計測は
3回ずつ行い，実験結果にはその中央値を用いた．それぞ
れの文字列サイズにおける最適パラメータを Table.2 に
示す．使用したマシンの環境を Table.3 に示す．紙面の
都合上，Fig.8 のみ結果を示す．fNIRS のサンプリング
レートは 0.1秒であるため，1秒あたり 10文字となる計
算である．そのため，256～4096文字は，約 25秒～410
秒の実験時間に該当する．インターフェースの機能 1～3
に必要な SW法の繰り返し回数と，文字列の長さが 600
のときの処理時間を Table.1 示す．なお，文字列の内容
によって処理時間が変化することはない．

6.4 評価

実験の結果，パラメータの設定によっては処理時間が
数倍異なることが分かった．このことから処理の高速化
のためには，パラメータ調整も必要であるということが
いえる．しかし，Table.2にある最適パラメータはマシン
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Table1 The number of times of executing SW algo-
rithm for functions (1) - (3)

機能 SW法の繰り返し回数 処理時間 [sec]

機能 1 0 0

機能 2 24 0.165

機能 3 24 0.165

Table2 Optimum parameters for each table size

文字列サイズ スレッド数 サブブロックサイズ

256 4 32

512 4 32

1024 4 128

2048 8 32

4096 8 128

Table3 Operating environment

OS Ubuntu10.10 64bit

CPU Intel Core i7-2600 4cores 3.40GHz

RAM 8GB

Fig.8 Calculation time with along to the number of
threads (table size 1024× 1024)

環境により変化することが考えられる．また，Table.1よ
り，SW法の処理時間は機能 2，3を実行すると 0.165秒
となり，1 秒以内の高速なレスポンスが可能であること
が分かった．

7 構築したシステムによる fNIRS データの
解析

7.1 概要

解析システムを用いて，実際の fNIRS出力データを解
析した．用いた実験データは，タスクが「ストループ効果
に関するタスク」，実験時間は 60sec，サンプリングレー
トは 0.1secである．この場合，文字列の長さが 600にな
ることから，Table.2より，スレッド数を 4，サブブロッ
クサイズを 32にすることが適切だと考えた．SW法の処

理時間は，Table.1と同様となった．

7.2 ストループ効果

ストループ効果とは,色と語の意味が不一致な単語に対
して, 色命名反応がなされるとき, 反応が困難になり, 反
応時間が増大するという認知的葛藤現象である 14) 15) ．
先行研究により 16) ，ストループ効果において左半球の
下前頭回付近での反応が認められている．反応が確認さ
れている左半球におけるデータを特徴のあるデータと捉
え，それと類似するものを見つけられれば解析者の助け
になると考えられる．

7.3 結果

解析システムの処理結果を Fig.9に示す．Fig.9を見る
と，反応が確認されている左半球のある CHと類似した
波形が右半球，前頭部にも現れていることがわかる．こ
のように注目部位以外に観るべき点を示すことで解析に
役立つと考えられる．

8 まとめと今後の課題
本稿では，大量の実験データを出力する fNIRSのデー
タ解析のためのアルゴリズムとシステムの提案と評価を
行った．相同性検索を用いて fNIRSデータから類似部分
を抽出するアルゴリズムを紹介し，それを実現したシス
テムの機能とレスポンスについて述べた．その結果，現
在想定している機能についてシステムのレスポンスは十
分高速である事がわかった．また，実際の fNIRS の出
力データに対してシステムを適用し，類似部分がどのよ
うに表示され，解析者の負担軽減に繋がるかについて述
べた．
今回作成したインターフェースは，ユーザが基準とな
る CHを選択し，それに類似したデータを表示するとい
うものであった．今後は，基準となる CHの自動選択機
能も検討したい．
また，今回は提案手法を用いて抽出された部分を類似
部分として定義したが，今後は時系列データの変化の度
合い（山の数）を類似の定義として用いることを考えて
いる．そのため，時系列データの山の数を意識した前処
理が重要になってくると考えている．
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ファイルを選択する SW法に関するパラメータ

Fig.5 Reading fNIRS output data and showing all the CHs data

SW法に関するパラメータ 基準となるCH 基準CHと比較した際の類似部分(青い部分)，相関係数，
スコア.CH3-24も同様

Fig.6 Selecting a CH and then showing the related data
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類似範囲の選択
基準CH

CH3をクリックすると，CH12との
類似部分が緑で表示される
(クリックの対象はCH12以外のCH)ファイルを選択する SW法に関するパラメータ

Fig.7 Selecting a CH and its part and then showing the related data

Fig.9 Output data of fNIRS(CH1 of Probe2 and its similar parts)
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