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Прогнозирования уровня белков в бактериях имеет большое значение для 

биотехнологии и оптимизации процессов биосинтеза, в частности для 

компьютерного дизайна штаммов-продуцентов с повышенной экспрессией 

целевых наборов белков. Использование современных подходов машинного 

обучения улучшает понимание количественной динамики белков и ускоряет 

разработку новых биотехнологических приложений. И существующие 

современные методы глубокого обучения, такие как нейросетевые модели 

обработки естественного языка с архитектурой Transformer, обученные на 

больших массивах данных, позволяют анализировать биологические 

последовательности без «ручного» извлечения признаков последовательности, 

что значительно повышает точность предсказаний моделей машинного обучения.  

В рамках данной работы был разработан метод предсказаний количества белка в 

Saccharomyces cerevisiae S288C, названный yeastProtPred, включающий в себя 

совместное использованеи аминокислотных и геномных трансформеров для 

получения векторных представлений последовательностей гена, а также 

последовательностей кодируемого белка. 

Информация о полном геноме дрожжей Saccharomyces cerevisae S288C и 

аннотация этого генома были взяты из базы данных The Saccharomyces Genome 

Database (SGD). Количественные данные по уровням представленности белков в 

клетках Saccharomyces cerevisiae S288C были взяты из Protein Abundance Database 

(PaxDb). Для получения векторных представлений последовательностей генов и 

белков использовались предобученные BERT-образные трансформеры GENA-LM 

и ESM-2 соответственно. Векторные представления используются, как входные 

параметры для обучения модели градиентного бустинга для предсказания 

количества белка. 
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Protein abundance prediction in bacteria is crucial for biotechnology and optimizing 

biosynthesis processes, particularly for computer-aided producing strains design with 

enhanced target gene expressions. Modern machine learning approaches enhance our 

understanding of protein quantitative dynamics and accelerate the development of new 

biotechnological applications. Existing deep learning methods, such as natural language 

processing neural network models with Transformer architecture trained on large 

datasets, allow to analyze biological sequences without manual feature extraction, 

significantly improving the accuracy of machine learning model predictions. 

In this study, a method named yeastProtPred was developed for predicting protein 

abundance in Saccharomyces cerevisiae S288C. It incorporates the joint use of amino 

acid and genomic transformers to obtain vector representations of gene sequences and 

encoded protein sequences. 

Information about the complete genome of Saccharomyces cerevisiae S288C and its 

annotation were obtained from The Saccharomyces Genome Database (SGD). 

Quantitative data on protein abundance levels in Saccharomyces cerevisiae S288C cells 

were taken from the Protein Abundance Database (PaxDb). Pre-trained BERT-like 

transformers GENA-LM and ESM-2 were used to obtain embeddings of gene and 

protein sequences, respectively. These embeddings are used as input vectors for training 

a gradient boosting model to predict protein abundance. 
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