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ゲノム言語モデル関連の最近の研究
Slackで日々、開発メンバーのみなさまが積極的に出版論文・プレプリントの情報交換をしてくれているので、
その中からいくつかピックアップ。

・ファージ生成

・モデル・配列評価（ヌクレオチド依存性マップ）

・安全性・バイオセキュリティ研究
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ファージゲノムのAIデザインと実験的合成・機能検証
Evo1/Evo2を利用して、CRISPRやTnのような単一・少数の遺伝子の組み合わせではなく、
より多くの相互作用の完全性を維持しながら新規配列を合成できるか、という検証。 => Generative Genomics

Microviridaeデータ（～15,000ゲノム）によるEvo1/Evo2のSFT（GPU: 32 × H100）
ΦX174の開始コンセンサス配列（5~10bp程度）をプロンプトとすることで、ΦX様ゲノムが生成できる
プロンプト、推論パラメータの調整によって「創造性」と「機能的制約」をバランス
基本的な遺伝子配列品質で情報的にスクリーニング => 302個候補ゲノム
プラークアッセイやODで実験的にスクリーニング => 16個候補ゲノムが増殖阻害
（うち、ロングリードで検証し、9ゲノムはデザインした配列と完全一致）
ΦX174を上回る適応度（溶菌効率）のゲノムも。

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2025.09.12.675911v1
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モデル評価・配列評価の手法：ヌクレオチド依存性解析
gLMの予測を利用して、塩基間の相互依存性を評価する。
ある位置 iの塩基を別の塩基に変えたときに、離れた位置 j のATGC予測分布の変化を定量。

依存性マップはRNA二次構造も反映。
ヒトtRNAの依存性予測は、ヒトのみのデータで学習するよりも複数種で学習した方
がより依存性の予測精度が高い。
Evoなどの自己回帰モデルは双方向文脈を考慮しないのでちょっと無理があるか。
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ゲノム生成の安全性・バイオセキュリティ
Evo2のジェイルブレイク
Evo2はそもそも訓練データからヒト感染ウイルス配列を除外しているが、
それらのパターンを汎化・再構築する能力を持ってしまっているので、
うまい方法で誘導することでヒト感染ウイルス配列を生成できてしまう
出力時のガードレール機能（有害性フィルタリング）が必要ではないか。

AI生成ゲノム配列にウォーターマーク（「透かし」）を入れる技術
天然の配列か、特定のモデルが生成した配列かを追跡可能になる？

https://arxiv.org/abs/2505.23839
https://arxiv.org/abs/2509.18207
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ゲノム言語モデル開発進捗状況
遺伝研スパコンB200ノード
（ノードあたりBlackwell B200 GPU x 8, 4ノード合計32枚）を利用して
Evo2（StripedHyena2） 7B相当モデルのフルスクラッチ学習に取り組み中。
（1ノード8枚は推論計算に占有。3ノードを学習に利用）

データセットの構成は完了。
GlobDB由来高品質MAG（Metagenome-assembled genomes）データセット
約15万ゲノム、合計約500B tokens

8,192bpチャンク分割、tokenization計算済み。
データリークしないようにゲノム単位で train/val/test 分割。
test/valやバッチに系統が偏らないように、
ANI距離に基づいてゲノムの並びを制御。

7Bモデル学習には分散並列学習基盤が必須だが、環境構築に失敗し続けている
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自己回帰型ゲノム言語モデル

StripedHyena2 MambaなどSSM系アテンション

もともとのHyena論文ではフィルタは学習可能だが、
StripedHyena2（Evo2のアーキ）の一部フィルタは固定

現在時点の予測において、過去系列を「どのように参照するか」で戦略の違い

過去情報への参照を
明示的に計算

固定畳み込みフィルタ
（FFTconv）による
情報集約
＋
データ依存gating

逐次的な情報圧縮
（状態ベクトルの
更新とgating）
により固定長ベクトル
で過去系列情報を表現
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StripedHyena2アーキテクチャ
https://arxiv.org/abs/2503.01868

※SE, MRのカーネルサイズは
ハイパーパラメータ

たとえば1レイヤのフィルタ
カーネルサイズは、
7Bモデルの場合、
以下のように設定されている

•hyena_se: 7
•hyena_mr: 16
•hyena: L（global）
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Striped Hyena2分散並列学習基盤: Savanna

LLM分散並列学習におけるMegatron-LMに対応するもの。
Striped Hyena2アーキテクチャの分散並列学習に特化。

Data Parallel, Pipeline Parallel, Tensor Parallel
DeepSpeed ZeRO stage1/2/3対応
NVIDIA TransformerEngineによるFP8対応

★マルチハイブリッドモデル（複数種類の演算ブロック）に対応
★Context Parallel
文脈方向でHyena畳み込み演算を並列化。
all-to-all, point-to-pointのGPU間通信を独自に実装して効率化。 https://arxiv.org/abs/2503.01868
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Savanna分散学習基盤の環境構築
権限制約のあるHPC上で、まだエコシステムが追いついていない最新GPU（Blackwell）＋PyTorch/DeepSpeed/Flash-attention/Savanna系
を、Apptainerコンテナスタックで統合する

コンテナ内のパッケージ導入：
いずれも --no-build-isolation必須
ホスト側のCUDAドライバ、コンテナ内部のCUDA Toolkitに対応したtorch、DeepSpeed等関連パッケージのバージョン整合性を確認
sm_100対応はPytorch cu128 wheel必須, DeepSpeed, Flash-attentionもこれを前提にビルド

Savannaまわり：
・依存が明示されないまま import されて落ちる
・公式ドキュメント不足、 API仕様の説明なし→「中身を読んで仕様を逆算する」必要がある
・「トークナイズ済み split をロードする」前提だが、その前処理ツールはリポジトリに同梱されていない

→ GPT-NeoXを参考に自前で実装
・そもそも PyTorch 2.6.0 前提で設計されているが、PyTorch 2.6.0 はBlackwellに対応していない

Flash-attention（Blackwell未対応）切って、FP8やめて全部BF16計算、でなんとかまわせそうな雰囲気がある

https://github.com/Zymrael/savanna
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モデル評価（性能計測、応用）チームの取り組み
Evo2 40B推論APIを開発し、評価チームで運用中。
遺伝研スパコンにログインせず配列生成と、
任意レイヤーを指定した内部表現の取得が可能。

forward推論は比較的簡単に8xB200で計算できる。
開発メンバーの廣田さん、鈴木さんによる検証で、
B200x8 Vortex推論で
80kbp くらいのコンテキストの演算ができそう、という試算。

抽出ブロック例：

blocks.0.pre_norm
blocks.0.post_norm
blocks.0.filter
blocks.0.projections
blocks.0.out_filter_dense
blocks.0.mlp
...
blocks.3.inner_mha_cls
blocks.3.inner_mha_cls.Wqkv
blocks.3.inner_mha_cls.inner_attn
...
blocks.49.mlp.act
blocks.49.mlp.l1
blocks.49.mlp.l2
blocks.49.mlp.l3



GenAI Bioにおける取り組みの例
担当：廣田 佳亮 (東京科学大学 生命理工 山田研究室 博士1年)
興味・関心：GLMのベンチマーク設計、ゲノムコンテキストの理解と活用

researchmap

下流タスクに役立つ埋め込み表現とは？

Input Output

Tasks

Layers

GTGA

GTGACCGAGC...

sequence likelihood Generative GLM

Validity?
Fitness?
Function?

Input Output

Tasks

Layers

GTGA

GTGACCGAGC...

sequence likelihood Generative GLM

Validity?
Fitness?
Function?

🤔

GLMの生成能力をどのように評価するか？
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ゲノム言語モデルの解釈性研究と進化的情報の活用 (筑波大学 鈴木)

解釈性: Sparse Auto-Encoder (SAE) 進化的情報:MSA, WGA

本タスクで明らかにしたいこと・取り組み

・gLMは何を学習できて何を学習できないのか、ゲノムにおける良いモデル・学習とは具体的に何か？

・進化的に保存されてきた機能的な制約情報の活用により、効率的な学習(ロスの設計など)や正確な変異影響予測の実現

Ye, Benegas et al., bioRxiv (2025)Brixi et al., bioRxiv (2025)
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現在の開発メンバー
遺伝研 中村保一研究室のみなさま
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