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Ber t语言模型的输入输出介绍

DNA modernBERT的预训练微调实现

第六章 遮蔽掩码大模型
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作业布置 & 参考资料

● 作业：

● 1. 实践作业：使用Transformers库训练DNA-ModernBERT模型，实现遮蔽
掩码策略（随机遮蔽50% token，其中80%用MASK）。微调模型完成增强子
分类任务，并报告测试集准确率。

● 2. 思考题：解释为何在DNA序列处理中需要调整分词器的词汇表（如添加N碱
基或特殊符号）。

● 参考资料：

● 1. Hugging Face Transformers文档：

● 2. 论文《BERT: Pre-training of Deep Bidirectional Transformers for 
Language Understanding》（BERT原始论文）

https://hugging-face.cn/docs/transformers/index
https://aclanthology.org/N19-1423/
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基本原理
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具体实现_分词器

● 目标

● 将每一个 单词，或者字母 编码为数字

[cls] I like eat apple, monkey likes banana! [sep]

编号 内容

0 [UNK]

1 [CLS]

2 [SEP]

3 [PAD]

4 [MASK]

5 apple

6 I

7 banana

8 monkey

9 like

10 ,

11 !

12 eat

13 likes

[1, 6, 9, 12, 5, 10, 8, 13, 7, 11, 2]

每一个数字就是一个token

如果我指定长度是15，那么对于长度不足15的样本，可以在后面补上[pad]

[1, 6, 9, 12, 5, 10, 8, 13, 7, 11, 2, 3, 3, 3, 3]
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具体实现_对token进行embedding

编号 d_1 d_2 d_3 d_4 d_5 d_6 d_7 d_8

0 0.55 0.78 0.99 0.84 0.51 0.55 0.11 0.23 

1 0.83 0.84 0.01 0.50 0.67 0.31 0.51 0.98 

2 0.91 0.33 0.58 0.15 0.99 0.75 0.53 0.79 

3 0.62 0.42 0.86 0.23 0.14 0.83 0.36 0.65 

4 0.48 0.99 0.53 0.61 0.98 0.42 0.79 0.91 

5 0.46 0.27 0.81 0.65 0.63 0.59 0.41 0.32 

6 0.31 0.89 0.75 0.99 0.63 0.66 0.10 0.61 

7 0.66 0.28 0.37 0.50 0.71 0.99 0.92 0.93 

8 0.10 0.88 0.68 0.73 0.75 0.18 0.62 0.95 

9 0.74 0.90 0.03 0.97 0.48 0.47 0.60 0.99 

10 0.12 0.39 0.24 0.18 0.17 0.39 0.28 0.68 

11 0.89 0.40 0.94 0.88 0.75 0.94 0.05 0.70 

12 0.30 0.77 0.65 0.03 0.99 0.93 0.26 0.55 

13 0.15 0.94 0.71 0.83 0.78 0.73 0.53 0.12 

这一个embedding矩阵是可以学习的，
梯度更新的时候，对每一个token的d

维编码会更新
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具体实现_对token进行embedding

segment embedding 用于区分一个样
本里面的两句话
EA = 0

EB = 1

DNA语言模型一般就只有一句话，所
以编码为0
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具体实现_对token进行embedding

位置编码
让模型能够区分每一个 token的位置
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具体实现_模型的输入输出

● 训练模型的输入

● 输入

● input_idx

● attention_mask [1,1,1,1,1,1,1,1,1,1,1,0,0,0,0]

● 输出

● 对每一个token的 768维的编码

● [batch_size, seq_len, 768]

● 这一个编码综合考虑了 序列的上下文信息，其中cls token的编码代表整条序列的信息，每一个

token的编码代表对应token的信息

● 就是说 模型输出的 长度为 768的向量是 整合了这条序列上下文交互的结果

[1, 6, 4, 12, 5, 4, 8, 13, 7, 11, 2, 3, 3, 3, 3]

label [-100, -100, 9, -100, -100, 10, -100, -100, -100, -100, -100, -100, -100, -100, -100]

模型用每一个token的 768维向量，解码出这个token到底是什么。然后用label 和 模型预测的计
算交叉熵损失
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关于模型的微调

cls I like apple !

pretrein

Bert

768

简单的神经网络

病句

不是病句
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Transformers库介绍和
使用示例
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Transformers 库的基本介绍

● 来自 Hugging Face

● 一个很方便的包，很方便地帮我们完成以下事情

● 根据标准化的配置文件(标准化的意思是有特定的参数)，帮我们自动化地定义模型很分词器

● 通过一行代码，帮我们自动下载别人的模型结构 和 权重，然后帮我们载入预训练好的模型(会存在科学

上网问题)

● 少数几行代码(官方定义的接口)，完成模型的训练(预训练+微调)

● 集成程度高，直接载入别人预训练好的模型来用很简单，但是自己用transformers的接口训练

微调模型难度大一些，主要表现为，需要通过不断查文档知道每一个类有什么用，输入规范是什

么，输出规范是什么。
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使用Hugging Face 载入别人的预训练模型

在国外的话，这两行代码就能够很方便地帮
我们完成以下工作
自动下载模型权重和分词器到
~/.cache/huggingface/hub/ 这一个默认路径

然后导入模型的时候，就会默认去这个路径
看看有无下载使用该模型需要的文件，包括
分词器，模型权重，模型配置
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transformers自动pull下来的示例

如果不解决科学上网问题，那么就会因为下载不下来直接报错
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transformers的科学上网问题简单解决方案

● 使用 hf-mirror.com 镜像，git clone 到本地，然后通过本地绝对路径导入

假如 我 git clone 到 /data12T/evo-1-8k-base目录
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DNA-ModernBERT的
预训练实现
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如何使用Transformers训练DNA-ModernBERT

● 目标

● 使用DNA Bert2 的分词器 和 预训练数据集，基于transformers 训练一个ModernBERT 模型，然

后使用增强子数据集进行二分类微调

● 数据集

● /data12T/data_zyd/deeplearning_lab/data/dna_modern_bert/pretrain_data/dev.txt

● txt文本文件，每一行是 1000 bp的基因组序列，一共有 100,000 条序列 (从DNABert2训练数据集

中分出来的)
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如何使用Transformers训练DNA-ModernBERT
● 分词器

● 直接使用DNABert2 的BPE编码的分词器

包括5个special token在内，一共有 4096个 token
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关于分词器的使用

第几句话
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如何进行遮蔽掩码

遮蔽掩码前的

随机遮蔽50%，对于该
遮蔽的50%，80%使用
【MASK】token遮蔽，
10%使用其他词元替代
遮蔽，剩下的就是不替
换
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如何进行遮蔽掩码

遮蔽掩码前的

比较
随机遮蔽50%，对于该
遮蔽的50%，10%使用
【MASK】token遮蔽，
90%使用其他词元替代
遮蔽
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关于Dataset对象的定义



生物大模型综合实践，2025

对Dataset对象进行 分词(tokenize)
● 本质上就是对 Dataset中的每一条序列进行 分词

为了便于学习理解，我展示的是 max_length为10的
结果。超过10的直接阶段，第一个token必须是
【cls】，最后一个token必须是【sep】

max_length设置为 250比较合适，因为DNA Bert2

的tokenizer编码后的长度会减少，设置最长为 250，
能够确保后面的【padding】不会有太多
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max_length设置不合理的示例

pad太多了，有效信息太少



生物大模型综合实践，2025

对训练过程进行评估的验证集数据设置

因为这是一个教学示例，用
的GPU显存也比较小，在训
练过程中，对所有的验证集
序列进行一个评估，会导致
验证评估消耗太多的时间，
因此对验证集进行采样(这
里是简单取出前面256个样
本)

这样子大家就能比较快速地
运行完示例，看到效果
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对模型的定义--ModernBERT

● ModertBERT 在

Transformers == 

4.51.3 中有标准化实现接

口，我们只需要通过

config.json配置文件，就

能够实现ModernBERT模

型的定义

模型调小，5G显存就能预训练

主要关注红色框框中的参数设置
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ModernBERT的定义

该目录只有 config.json这个文件
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print(model)

就可以打印出 定义好的模型的结构，
方便我们动手推每一层的输入输出维
度，定位网络设计问题
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Trainer对象的定义
● 有了Dataset，有了Model，就可以用

transformers的Trainer对象开始预训练

● 前面的鸢尾花分类器，snp预测模型都是在一个

epoch以后就评估一次的

● 然而，大模型的预训练数据很大，大语言模型预

训练可能也就训练1个epoch，因此训练过程的

验证集评估要在step水平进行评估，比如每每

10k个step就用验证集评估一次

● 该简单示例只训练了 50个step，每每10个step

验证集评估一次，然后保存记录模型
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预训练之前的验证集评估
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开始预训练

预训练输出结果
模型结构，模型权重，分词器
配置，训练过程的指标
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使用预训练模型进行embedding

● 关于模型的载入，必须使用 AutoModel 类，而不是 AutoModelForMaskedLM 类

● 见下一页模型结构分析
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左边是AutoModelForMaskedLM 

右边是AutoModel 

AutoModelForMaskedLM  多了head 和 decoder

而我们只需要 final_norm 的 768维度的embedding
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使用预训练模型进行embedding

seq_tokenized的格式 【cls】标签



生物大模型综合实践，2025

使用预训练模型进行embedding

seq_tokenized[“input_ids”]             【batch_size, seq_len=20】
seq_tokenized[“attention_mask”]   【batch_size, seq_len=20】

取出 代表这一整条序列信息
的 [cls]标签的embedding

【batch_size, embdding_dim】
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DNA-ModernBERT微调
增强子分类器
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微调数据集介绍

● /data12T/data_zyd/deeplearning_lab/data/dna_modern_bert/finetune_data_en

hancer_classifier

● tsv表格 两列，分别是seq和label

● seq 是200bp 的序列

● label是 0或者1，1说明是增强子
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使用前面预训练模型进行微调

传入 刚刚预训练模型的输出目录 ，用于生成文本分类模型和分词器

因为是增强子序列分类问题，所以是二分类，num_labels设置为2
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Dataset的定义
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Dataset的定义

为什么设置max_seq_length为50?

增强子序列的数据集长度是 200bp，200/4＝50，这样
子pad就不会很多
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关于模型结构和
参数冻结

多了两个全连接层，也只有这两层的参数需要学习

注意: 传入head这一个块的，只有cls的embedding, 维度
是[batch_size, 768]

这里输出了
ModernBERT模型的embedding

维度[batch_size, seq_length ,768]
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模型微调

1

2

3
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微调结果输出目录

通过AutoModel，传入 微调输出目
录，就能够载入模型
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使用微调后的模型进行推理

logits的输出维度 【batch_size, 2】
最后的分类结果

完全正确
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总结

● 1. 了解到了遮蔽掩码模型的训练原理，输入输出都有什么，是什么格式(维度)，如何进行微调

● 2. 只需要将预训练数据集稍微改一下，处理一下分词器tokenizer，就能够完成遮蔽掩码大语言

模型的训练

● 3. Transformers这个包帮我们定义了遮蔽掩码训练的接口实现和模型微调的接口实现，我们弄

清楚每一个接口的意义，输入和输出格式，就能够很方便地通过这些接口完成语言模型的预训练

和微调

● 4. Transformers的集成程度很高，平时如果我们直接用别人的预训练模型和微调模型的话，那

么就是两行代码的事情。如果我们需要自定义地预训练和微调，就需要细读Transformers的文

档，搞清楚每一个对象，每一个接口都有啥用，都怎么用，输入是什么，输出是什么，不然的话，

Transformers是很难用于预训练和微调的。


