Interakce proteinti s riznymi molekulami jsou klicové pro jejich funkci a nasledné pro
celkové fungovani organismi. Studium téchto interakci je dilezité v mnoha védnich obo-
rech, véetné mediciny, kde ma zasadni vyznam pro vyvoj 1éki. Klicovym typem téchto
interakci je vazba mezi proteinem a ligandem a vyznamnym cilem bioinformatiky je vy-
vinout spolehlivé modely pro predikci téchto vazebnych mist. Nedavny nartst databazi
proteinovych struktur v kombinaci s vykonem modernich GPU umoznil vyvoj mnoha
modeltl strojového uceni. Zejména protein language modely, inspirované svymi protéjsky
ve zpracovani prirozeného jazyka, se uspésné uplatnuji v napri¢ bioinformatikou. V této
praci jsme pouzili model proteinového jazyka pro predikci vazebnych mist a snazili jsme
se zvysit jeho vykonnost zaclenénim ruznych trojrozmérnych vlastnosti proteini.



