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科研人员开发出RNA基础语言模型
。在真核生物中，RNA转录、剪接、翻译和降解等生物学过程受到顺式调控元件、RNA结构和
反式作用因子的调控。解析RNA多层次调控，对研究基因表达分子机制和设计RNA药物具有重
要意义。但是，由于调控复杂和数据量不足，构建RNA调控的预测模型面临挑战。

近日，中国科学院上海营养与健康研究所研究员张国庆联合南方科技大学讲席教授王泽峰团队，
构建出基于深度神经网络的预训练模型，可微调预测pre-mRNA剪接位点、mRNA翻译效率、mR
NA降解率和内部核糖体进入位点（IRES）等RNA调控相关的下游任务，揭示了RNA中调控元件
的序列特征，鉴定出新型翻译调控元件，为探讨RNA调控机制和优化RNA生物医学应用提供了
新工具和新思路。

研究团队设计并训练了基于多层transformer编码器架构的RNA语言模型LAMAR。研究下载处理
约1500万条哺乳动物和病毒的基因和转录本序列，通过掩码学习进行无监督预训练，预先提取R
NA序列特征；同时使用含有标签的数据集微调模型，实现RNA调控高效预测。

该研究测试了LAMAR模型在多个下游任务中的性能。在mRNA翻译效率和降解率预测任务中，L
AMAR模型分别取得0.66和0.65的Spearman相关系数指标，相比最优基线模型提升7%和8%。在剪
接位点预测任务中，LAMAR模型取得0.96的PR-AUC指标，与最优基线模型SpliceAI性能相当。

进一步，团队使用公开数据集微调模型预测病毒和真核IRES，取得0.985的AUROC指标。研究预
测RNA病毒基因组中潜在的新IRES，并在多个细胞系中测试其中305条序列驱动环形RNA翻译的
效率。研究发现序列的预测概率与翻译活性呈正相关，提示模型具有模拟筛选新型调控元件的能
力。

9月24日，相关研究成果在线发表在《基因组生物学》（Genome
Biology
）上。研究工作得到国家重点研发计划、国家自然科学基金、中国科学院战略性先导科技专项（
B类）等的支持。

目前，LAMAR模型已上传至Github（https://github.com/rnasys/LAMAR）供研究人员使用。
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https://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-025-03752-x


 
LAMAR模型架构及研究流程图

 

研究团队单位：上海营养与健康研究所 
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