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Tavalyi feladat lezaraso

» Proteinek kristalyosoddasi hdmersekletet josoltuk
» Két modell teljesitmenyét vetettuk dssze

» Az XGBoost nem multa felUl a Random Forest
teljesitményét

> A tanitasok tébbszori megismetiésevel
megnéztuk az mse atlagat és szorasat

» Ez alapjan ugy tUnt, a ket modell nagyjabdl
ugyanolyan jol teljesit

» Uj, nehezebb feladatot kerestiink



Uj feladat ismertetése

» A fehéerjek sejten beluli helyenek vizsgdlata

» Az input az aminosavak sorrendje, az output
egy cimke

» Rekurrens halo alkalmazdsa, LSTM



Long Short Term Memory
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» C: cellstate
» X:input
» h:output



Adatok elokeszitése

» ElSzO félevi mddszerek tovabb javitasa
» EzUttal meghagytuk a rovid szekvencidkat is

» Az 1500 aminosavndl hosszabbakat dobtuk ki

» Egy szotar segitsegével minden
aminosavat egy szammal kddoltunk

» Az input vektorok kUlonb6zd méretlek
lettek

» A rekurrens halo elejen alkalmaztunk egy
embedding réeteget



A halo felepitése

» Egyszerre egy batchméretnyi szekvencidaval
dolgoztunk

» Az inputot egy tenzorban taroltuk, aminek
meérete batchsizexszekvencia-hosszxembedding
dimension

» Egy fully connected réteggel klasszifikaltunk
» Loss fuggvénynek kereszt-entropidat haszndaltunk



Hiperparaméterek allitasa

» A lassu futasidd miatt nem volt hatékony o
gridsearch

» Kevesebb meéerésbdl kellett [0 paraméterezést
talalni

» Mas feladatokbol szerzett tapasztalatok
szolgaltak iranymutatasul, példdaul a learning
rate és a batchsize dllitasakor



Eredmények kiseblb adathalmazon

Acouracy after each epoch

Bverage loas of each epach

Acoaracy after each epoch

Everage loas of each epach
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Hiperparaméterek allitasa

» Parameéterek és vegso értekuk:
» Learning rate: 0.005
» Batchsize: 100
» Embedding dimension: 50
» Hidden dimension: 100
» Number of layers: 4
» Dropout: 0.6
» Bidirectional: False



Legjobb eredmeény




Tovabbi megfigyelesek

» A cimkeék eloszldsa egyenletes volt az
adathalmazbban

» Az aminosavak sorrendbe tevése nem
befolydsolta az eredményt

» MAs optimizert is ki lehetett volna probdini,
pelddul SGD-1



JOvObeli feladatok

» Kovetkezo féleviben unsupervised tanulds
kiprobdldsa BERT modell segitségéevel

» Természetes nyelvfeldolgozo technikdak
alkalmazdsa a fehérjeszekvencidakro






