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研究成果の概要 

深層学習によるデータ補完について、近年ではテキストデータを入力とする深層学習 Transformer を

用いた「大規模言語モデル」が未知のモダリティ予測に有効であることが示されている。代表者はこれ

まで、Enformerや Borzoiといった DNA言語モデルによる DNA配列からのエピゲノム・遺伝子発現予測

がエピゲノムデータ分析に有効であることを我々の ChIP-seq データを用いて確認した（中戸、分子細

胞生物学会年会 2024, EMBO meeting 2025、口頭発表）。また、国際ヒトエピゲノムコンソーシアム

（IHEC）にて収集された 2000 を超えるヒト細胞種のエピゲノム情報をもとに学習され、エピゲノムパ

ターンの推定を行う新規深層学習手法 ChromBERT を構築した（Lee et al, bioRxiv, 2024）。この

ChromBERT はヒストン修飾情報をベースに遺伝子発現など他のモダリティの予測を行うエピゲノム言

語モデルと呼べるものであり、今後はゲノム３次元構造の予測に取り組む。 

RNA pol2 の数理モデリングに関して、北海道大学の田崎創平先生との共同研究のもと、非対称単純排

他過程（ASEP）を用いた Pol2 伸長のモデル化にも現在取り組んだ。その中で、正確なモデリングのた

めには RNA pol2 時系列データに特化した ChIP-seq データ正規化手法が必要であることが判明したた

め、各時点の ChIP-seqデータにおける技術的要因による S/N比のばらつきを補正する正規化手法を新

たに構築した。同時に、各遺伝子について、刺激後どの時点で RNA pol2伸長を開始・終了したかを同

定する手法を併せて構築し、現在様々なデータセットについて本手法を適用し、調査を行っている。 
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