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第七章 HyenaDNA模型训练
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作业布置 & 参考资料

• 作业：
• 1. 实践作业：使用Hydra配置文件自定义Hyena-DNA模型结构（如调整d_model为

256、n_layer为4），并训练处理长序列DNA数据。

• 2. 思考题：解释为何Hyena-DNA在长序列处理中参数量更低、速度更快，其核心创
新点是什么？

• 参考资料：
• 1. HyenaDNA原始论文：https://arxiv.org/abs/2306.15794

• 2. HyenaDNA 项目常见问题解决方案（CSDN博客）

https://blog.csdn.net/gitblog_00268/article/details/144823815
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Hyena-dna

Hyena-dna是decoder-only，用于下一个词元预测 单碱基分辨率、长序列
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Transformer block

本质是Hyena Operator  替代Multi-Head Attention 好处就是在长序列上，处理速度快很多，且参数量大大降低

Hyena-dna
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从GPT到o3：Next-token Prediction 的核心奥秘（上）_人工智能_JustYan_InfoQ写作社区

Next-token prediction

从原理到代码理解语言模型训练和推理 - 知乎

https://xie.infoq.cn/article/5a7ab38eb7a68037ec2b2ab76
https://zhuanlan.zhihu.com/p/656758138
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【深度学习】李宏毅2021/2022春深度学习课程笔记 - Self-supervised Learning（自监督式学习）_李宏毅机器学习
2022self-supervised learning笔记-CSDN博客

input_ids = [A, C, G, T]    

# 假设对应的 token ID 是 [7, 8, 9, 10]

每个位置的 logits 代表的是下一个 token 的预测结果，而不是当前 token 本身

Next-token prediction

https://blog.csdn.net/weixin_51545953/article/details/128469678
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python -m train wandb=null 

experiment=hg38/hg38_hyena 

model.d_model=128 model.n_layer=2 

dataset.batch_size=256 

train.global_batch_size=256 

dataset.max_length=1024 optimizer.lr=6e-4 

trainer.devices=1

Pretraining on Human Reference Genome

Hyena-dna https://github.com/HazyResearch/hyena-dna Hydra的参数传递

hg38/hg38_hyena.yaml

75行配置参数
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传入config，train函数会完成处理

train.py

如何实现给hg38/hg38_hyena.yaml

完成如此多的参数初始化？
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python hydra_test.py experiment=hg38/hg38_hyena

会生成一个hydra_hg38_config.yaml，中间包含151行配置参数

从75到151行的参数变化，是config间的调用关系

新增的参数怎么来的？

hg38/hg38_hyena.yaml hydra_hg38_config.yaml

train.py
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dataset/hg38.yaml callbacks/base.yaml callbacks/checkpoint.yaml
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定义trainer

定义model

模型训练
调用pytorch-lightning框架

train.py
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Trainer的组成部分：
1. config.trainer里的参数配置
2. callbacks里的参数配置
3. logger的设置

Trainer
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registry = {

"model": "models.MyModel", 

"optimizer": torch.optim.Adam

}

config = {

"_name_": "model",

"hidden_size": 128,

"dropout": 0.1

}

model = instantiate(registry, config)

model = 

models.MyModel(hidden_size=128, 

dropout=0.1)

等价于

Trainer
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Model SequenceDataset的基类定义

定义数据加载

pl.LightningModule基类的继承，

其中内容与之前介绍的一致

• Model的定义

• Epoch的训练

• Epoch的评估指标
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Model

根据dataset._name_确定所
使用的类

类中对数据载入进行定义
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Model
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Model

模型结构最基本的定义
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Model

默认MHA模块，即
transformer里的多头注意力

改为自定义的计算层
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BaseTask为基类，定义损失函数、评估指标和前向传播

不同任务类型，对应不同类的使用

Model
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基于config文件自己实现类的初始化

Input [batchsize, seqlen-1]

Output [batchsize, seqlen-1, vacab_size]

Rearrange [batchsize* (seqlen – 1), vacab_size]
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Task

loss, accuracy定义

Training_step里定义了_shared_step，这个是用来作为辅助函
数，计算一堆指标等东西，这里是定义loss

x: [batchsize* (seqlen – 1), vacab_size

这里的loss和准确度计算是整个batch里的所有碱基
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Dataset

构建自回归训练对

序列分词



生物大模型综合实践，2025

{'[CLS]': 0, '[SEP]': 1, '[BOS]': 2, '[MASK]': 3, '[PAD]': 4, '[RESERVED]': 5, '[UNK]': 6, 'A': 7, 'C': 8, 'G': 9, 'T': 10, 

''N’: 11}

AATAATAAAGTGCCTT

Raw input: 

tensor([ 7,  7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10, 10])

Autoregressive input:

tensor([ 7,  7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10]),

tensor([ 7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10, 10])

AATAATAAAGTGCCTT

Raw input: 

tensor([ 7,  7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10,  1])

Autoregressive input: 

tensor([ 7,  7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10]), 

tensor([ 7, 10,  7,  7, 10,  7,  7,  7,  9, 10,  9,  8,  8, 10,  1])

add_eos: true

add_eos: false

Dataset
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基于config文件自己实现模型初始化

Hyena-dna如果理解配置文件的逻辑，直接使用其集成好的代码也没问题

但是要自定义的时候，还是建议把相应的组件给拆分出来，或者说基于配置文件生成出来

Config处理

Trainer初始化

Model 初始化

举例：基于hyena-dna训练序列
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基于config文件自己模型的初始化

分词器

加载数据，写入缓存

模型初始化与训练



生物大模型综合实践，2025

模型推理

正确率46.67%

Forward获取logits

argmax将logits转为prediction ids

token预测，给input的token给与logits

导入预训练的权重文件，并初始化model
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模型推理

通过 forward hook 截取

显式调用 backbone 的 forward

获取序列的embedding信息，可用于可视化和下游分类

相当于在前向传播过程中设置一个路障，
等到了设定的地方，就输出

需要明白model的框架，在正确的层后面取前向传播即可
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模型推理
获取序列的embedding信息，可用于可视化和下游分类

t-sne降维

取隐空间

https://huggingface.co/datasets/InstaDeepAI/nucleotide_transformer_downstream_tasks_revised/tree/main/enhancers

数据来源：nucleotide transformer enhancer dataset

前100个序列的t-sne降维可视化
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总结

• Hyena-dna是decoder-only，用于下一个词元预测。下一个词元预测的时候，每个token的输出是下一个

token的预测值

• Hyena-dna是基于hydra的高度封装结果，想要自定义，需要自己拆分调用逻辑和函数类初始化

• Hyena-dna计算的loss和accuracy是基于batch的所有token计算的，算的是batch-level


