Predpovéd protein-ligand vazebnych mist je dilezitym tkolem, dovolujicim nam po-
chopit interakce mezi proteinem a ligandem, jejichz pochopeni je nezbytné pri navrhu
1é¢iv a rozvoji nékterych oblasti biologie. Ackoliv jiz byly vytvoreny nastroje strojového
uceni pro predikci vazebnych mist, tak doposud se vytvorené metody zajimaly pouze o
predikci ze 3D struktury proteinu, kterd ale neni pro vétsinu proteinii znamé. Proto se
v nasi praci zajimame o predpovéd ze znalosti pouhé sekvence rezidui predstavujici pro-
tein. Srovnavame zde mozné pristupy k feseni tohoto problému. Srovnavame reprezentaci
rezidui pomoci jejich chemicko-fyzikalnich vlastnosti s reprezentaci pouzivajici metody
z rozpoznavani prirozeného jazyka. Déle porovnavame zvolené metody strojového uceni.
Na zavér porovname nase vysledky s P2Rank metodou, jakozto s nejmodernéjsi metodou
pouzivajici k predpovédi protein-ligand vazebnych mist 3D strukturu.



