[bookmark: _GoBack]FASTPは、HaploXの共同創設者兼CTOであるShifu CHENによって開発された、ショートリードに特化したオープンソースツールです。FASTQデータの前処理、品質管理、および重複除去を超高速で実行することで、ゲノミクス分野に革新をもたらします。ショートリードに最適化されており、シーケンシングデータを単一パスで処理することで、処理時間とリソース消費を大幅に削減されます。
シーケンシング技術が急速に進化する中、研究者たちはデータの指数関数的な増加に対処する課題に直面しています。FASTPは、アダプターの除去、品質トリミング、リードフィルタリングなど、複数の前処理ステップを統合した包括的なソリューションを提供することで、この課題に対応しています。この効率性は、時間を節約するだけでなく、下流解析にとって重要なデータの正確性も保証されます。
図1に示すように、FASTPのペアエンドデータ処理ワークフローは、デコンプレッサ、前処理器、圧縮器に簡単に分けられます。入力されたペアFASTQファイルは個別に解凍され、リードパックに分けられ、各パックは固定されたリードレコードで構成されています。各ワーカースレッドは奇数または偶数のリードパックを1つずつ選び、リードを処理し、一部の統計を作成し、同じ順序で圧縮器にクリーンデータを出力します。
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図1

FASTPの注目すべき機能の一つは、強化された重複除去モジュールです。従来の方法がリファレンスゲノムへのリードのマッピングを必要とするのに対し、FASTPはブルームフィルターを使用した高速でメモリ効率の高いアプローチを採用しています。この革新により、シーケンスアラインメントを伴わないアプリケーションでも、研究者は迅速に冗長なリードを除去ことができます。
図2に示すように、複数のブルームフィルター配列（例：3つ）が使用され、各配列はLビットを持っています。各配列にはハッシュ関数が定義され、リードシーケンスを整数p（0からL）にマッピングします。リードRはp1、p2、p3にマッピングされ、Array1[p1]、Array2[p2]、Array3[p3]がすべて正ならRは重複としてマークされ、そうでなければこれらの配列が正に設定されます。ペアエンドリードの場合、リードペアを結合してシングルエンドリードと同様に扱います。
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図2

FASTPの性能は特筆すべきものであり、Trimmomatic-0.39の約9倍、以前のバージョンのFASTPの1.8倍の速度を誇っています。この速度はメモリ効率を犠牲にすることなく達成されており、リソースが限られるクラウドベースのアプリケーションにも適しています。
FASTPは、各ワーカースレッドがリードを処理し、統計データを作成し、クリーンなデータを出力することで、効率的なデータ処理を保証します。この保証により、図3のようなレポートが提供されます。ツールの使いやすさは、インタラクティブなHTMLおよびJSONレポートによってさらに強化されており、手動および自動の品質チェックが可能です。また、マルチスレッドアーキテクチャにより入力データと出力データの順序を維持することで、再現性が保証されています。
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図3
FASTPはOpenGeneプロジェクトの一環として、GitHubでソースコードおよびプリビルドバイナリと共にアクセス可能です。このアクセスのしやすさ、優れた性能、および豊富な機能により、FASTPはFASTQデータの前処理と品質管理のための信頼性の高いソリューションを求めるバイオインフォマティクスの科学者やエンジニアにとって、非常に貴重なリソースとなっています。

オープンソースのコードと手順：
https://github.com/OpenGene/FASTP
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Paired-end data processing workflow of fastp. The workflow can be simply divided into a decompressor, a preprocessor,
and a compressor. The input-paired FASTQ files are decompressed individually to read packs, and each pack consists of
fixed read records. Each worker thread picks the odd or even read packs one by one, processes the reads, makes some
statistics, and outputs the clean data to the compressor in the same order.
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As shown in figure, many bloom filter arrays (e.g., three) are used, and each has L bits. A hash
function is defined accordingly for each array. A hash function maps a read sequence into

an integer number p € [0, L]; therefore, a read R will be mapped to p1, p2, and p3. If Array1[p1],
Array2[p2], and Array3[p3] are all positive, then R is marked as duplicated; otherwise,
Array1[p1], Array2[p2], and Array3[p3] are set to be positive. For paired-end reads, the read
pairs are combined first and then treated as same as single-end reads.

Bloom filter array # 3
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Part of interactive statistical plots of fastp. (A) The per-cycle quality curves, and (B) the per-cycle base content curves.
(C) The distribution of evaluated insert size, with a small portion of reads remaining unknown due to their paired reads
that are not overlapped, which is usually due to the fragments being too long. (D) The statistics of overrepresented
sequences, including their per-cycle distribution.




