Proteiny jsou nezbytné pro zivot, protoze hraji zédsadni roli v . mnoha biologickych
procesech. Navrhovani novych proteinti s pozadovanou funkei je dilezitym problémem ve
vyvoji lékti a biologickém vyzkumu. Velké databaze proteinovych sekvenci lze pouzit k
trénovani velkych jazykovych modeli prevzatych ze zpracovani prirozeného jazyka na reci
proteint zapsané v abecedé aminokyselin. V této praci demonstrujeme, jak lze velké jazy-
kové modely zalozené na predtrénovanych hlubokych neuronovych sitich efektivné vyladit
pro kontrolovatelné generovani proteinovych sekvenci z nékolika odlisnych proteinovych
rodin. Pomoci bioinformatickych metod a metod zaloZenych na hlubokém uceni ukazu-
jeme, ze model je schopen generovat vysoce kvalitni proteinové sekvence, které vykazuji
nizkou podobnost s existujicimi proteiny.



