
秘密計算による複数機関が保有する
ゲノム情報の安全統合解析の実証

背景

実証の概要

①高速性
◆実証内容
分析・可視化ツールに秘密計算を適用し，性別，
年代（4パターン），Alleleタイプ（3パターン）
および疾患あり/なしを秘匿したままの状態で
クロス集計処理を実行し，
処理時間を計測

◆結果
8,000人分のデータ
のクロス集計を
6秒以下で実現

秘密計算技術とは

まとめと今後の展開

実証実験の詳細
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複数機関が保有するゲノム情報や診療情報を統合
して解析することで医学研究の促進が期待できるが，
これらは機微情報であるため機関外への開示は困難

安全で実用的なデータ統合解析の手法として
秘密計算への期待が高まっている
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データを秘匿したまま統計解析等の処理ができる
技術であり，異なる機関のデータをお互いに一切，
開示せずに統合した解析を実現できる．

実証に用いた秘密計算[1]の特徴：
①高速性：秘密計算の課題である性能を改善し，
世界トップレベルを達成

②開発容易性：“開発支援ツール”によって，
Pythonライクなスクリプトから秘密計算用
コードを生成することが可能

②開発容易性
◆実証内容
相関する変異パタンが連続する染色体領域を，
カイ二乗検定を用いてブロック化する，
大阪大学独自のゲノム解析手法である“連鎖不平衡
ブロック生成処理”に対して，変異情報を秘匿した
まま処理可能な秘密計算コードを生成する

◆結果
専門家が１か月程度かかる秘密計算用コード生成を，
開発支援ツールを用いることで一般のエンジニアが
数日間で完了

秘密計算を用いたゲノム解析の実証を行い，高速性と開発容易性の面で十分実用可能であることを示した．
今後は様々な医療解析や，ヘルスケア等のデータを用いた解析などへの適用を検討している．

秘密計算技術による「複数機関が保有するゲノム情報の安全な統合解析」が，
①実行速度の高速性，②開発容易性の両面で実用レベルにあり，
秘密計算技術が医学研究の促進に貢献可能なことを実証
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