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最近提案されたモデル① https://arxiv.org/abs/2507.19229

進化史をトレースした学習で
学習効率・性能が上がる？
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最近提案されたモデル② https://www.arxiv.org/abs/2508.04739

基盤モデルというより、タスク適応のあり方に
ついてのアイディア。

mRNAの発現量や分解予測タスクについて、
生物学的知識（コドン）を明示的に構造化した
モデリング（帰納バイアス）が効果的。

CodonMoE: コドンの希少性、GC含量、翻訳速度などを
異なるExpertに分担して処理させる
CodonMoE-pro: Di-codon, Tri-codonの畳み込みを追加
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開発体制

モデリング側の実働部隊（敬称略）

開発環境：
遺伝研スパコン NVIDIA DGX B200 4台
（B200 1枚あたりVRAM 192GB, 4ノード合計32枚）

https://sc.ddbj.nig.ac.jp/guides/hardware/hardware2025/
国立遺伝学研究所黒川顕研究室

東 光一 （助教）
国立遺伝学研究所中村保一研究室

望月 孝子（特任研究員）
東京科学大学山田拓司研究室

廣田 佳亮（博士後期課程一年）
松本 淳弥（修士課程一年）
豊田 大樹（学部四年）
中居 風雅（学部四年）

東京科学大学佐藤健吾研究室
築山 翔（助教）

東京大学津田宏治研究室
張 一鳴（修士課程一年）

筑波大学天笠俊之研究室
鈴木 翔介（博士後期課程一年）

引き続き、ご興味ある方は東（ khigashi@nig.ac.jp）までご連絡ください。
特に、アプリケーションに近い領域に関心ある方お待ちしてます。
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開発メンバーSlack
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開発項目
データチーム
・データセット（DNA配列）収集、整理
・原核ゲノム、真核ゲノム、メタゲノム、プラスミド
・ウイルス配列使用の是非（バイオセキュリティ）
・リピート配列の影響調査（データセット冗長性）、マスキングあるいはダウンサンプリング
・配列多様性の影響（ANI、進化系統）
・学習スケジュール、進化史をトレースした学習で学習効率が上がる？

評価チーム
・計算（学習・推論）時間計測
・性能評価
・ベンチマーク収集
・現状、埋め込み（後段SFTタスク）の評価がほとんど
・「生成」を評価するベンチの収集・評価
・既存モデル（HyenaDNA, Evo2, Caduceus等）の推論実行・評価
・応用との接続

モデルチーム
・モデル構築
・要素技術検証
・実装
・学習・推論実行
・最新技術キャッチアップ
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進捗状況

• 環境構築

• 遺伝研スパコン個人ゲノム解析区画のアカウント申請
• 計算環境はすべてApptainer (Singularity)コンテナ上に構築
• 既存モデル（HyenaDNA, Evo1/Evo2）推論実行コンテナイメージの開発
• Slurmでジョブ管理
• DNA配列のロードと尤度計算をApptainerで実行するSlurmジョブ開発

• データセット構築（暫定的な性能評価データセット）

• 既存モデルの性能評価

• HyenaDNAトレーニングの実行と評価
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データセット構築
https://globdb.org

1. GlobDBのメタデータをもとに高品質MAG 
(90>completeness & contamination<5)を抽出
• 306,260ゲノムのうち、145,486ゲノムが
高品質MAG

2. 高品質MAGのANIをskaniで計算
3. ANI計算の結果をもとにFarthest-First 
Traversalでゲノムを順序づけ

4. ゲノムを固定長で区切る
• ここでは暫定的に1kに設定

5. Nが含まれるchunkを除去
6. 10,000ゲノムをtest、残り135,486ゲノムを
trainに分ける

MAG（Metagenome-assembled genomes）データの利用
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既存モデルのテストセット予測性能評価

テストセットのゲノム配列それぞれについて、1kbp コンテキストのPerplexityを計算。

※Evo1/Evo2については系統タグ（Greengenes-style lineages strings）未使用時の計算。
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HyenaDNAトレーニングの実行

HyenaDNAのアーキテクチャだけ拝借してランダム初期値からトレーニング。
100ゲノム学習するごとにチェックポイントを保存してテストデータを予測した。

観測ゲノム数 vs. Perplexity 観測トークン（塩基）数 vs. NLL

参考 ・学習データ総トークン数
Evo1: 300B
Evo2: 8.8T
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B200 計算速度評価

同一モデル、同一データ、同一バッチサイズで、HyenaDNAをトレーニング。
H100 GPUとB200 GPUの処理速度を比較した。
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今後の方針

• トレーニング、性能評価の土台はできた

• 小規模モデルの要素技術を検証して性能向上を目指す

• 学習データ（の冗長性）の検証

• ベンチマーク検討（テストセットは適切か？NULLSETSなど合成配列の利用）

• 応用タスクの設定と性能評価


