
ЗАЧЕМ:
У любого алгоритма машинного обучения есть свои 
ограничения и недостатки. И если при работе с текстом 
или изображениями эти проблемы видны 
невооружённым глазом, то с аминокислотным 
последовательностями все не так очевидно. Поэтому 
мы решили проверить, так ли хороша ESM - самая 
популярная большая языковая белковая модель на 
данный момент.
КАК:
Мы исследовали remote homology, используя случайно 
сгенерированные последовательности, также сравнили 
данные полученные с помощью ESM с 
существующими таблицами частотности 
аминокислотных замен.
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Обработка естественного языка (NLP) - это динамично 
развивающаяся область машинного обучения. Один из 
главных прорывов в этой области - изобретение моделей-
трансформеров. Из идеи применить трансформеры к 
белковым последовательностям и родилась ESM 
(evolutionary scale model). 
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