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ABSTRACT

In this study, we compared the ESM2 (t6, t12, t30, t33) and Ankh (base and 
large) models on two tasks — GFP fluorescence and protein stability 
prediction — using embeddings from all hidden layers. Using linear 
regression and random forest regressor, we analyzed how representation 
depth and dataset characteristics influence downstream tasks 
performance. 
While performance on fluorescence dataset was better, bimodal data 
distribution likely led to superficial learning. In contrast, models trained for 
stability prediction showed deeper, more reliable representations.

В этом проекте мы сравнили модели ESM2 (t6, t12, t30, t33) и Ankh 
(base and large) для решения двух задач — предсказания 
флуоресценции и стабильности белков — с использованием 
информации из всех скрытых слоев. Используя линейную регрессию 
и random forest regressor, мы проанализировали, как количество 
слоёв и характеристики датасета влияют на последующую 
производительность. 
В то время как прогнозы по флуоресценции имели надежные 
показатели, бимодальное распределение данных, вероятно, 
приводило к поверхностному обучению. Напротив, модели 
предсказания стабильности демонстрировали более глубокие и 
надежные представления.

DATA DISTRIBUTION

Task: Predict how  mutations of a wild-type 
protein effect the thermostability of the protein.

Task: Predict how  mutations of a wild-type 
GFP effect the fluorescence of the protein.

METHODS

RESULTS

Linear Regression, comparing ESM2 models for fluorescence

Linear Regression, comparing ESM2 models for stability

Linear Regression, True vs. Predictions for fluorescence Linear Regression, True vs. Predictions for fluorescence

Linear Regression, True vs. Predictions for stability Linear Regression, True vs. Predictions for stability
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