V tejto praci d’alej rozvijame algoritmus homolognej predikcie terciarnej Struktiry RNA, ktory bol
navrhnuty a naimplementovany v ramci mojej bakalarskej prace.Venujeme sa vicSej automatizacii
implementécie algoritmu a jeho jednoduchSiemu pouzitiu tak, aby bol schopny predikovat RNA
Struktiru molekuly bez manudlnych zasahov, len na zaklade sekvencie cielovej Struktary.
Algoritmus d’alej rozSirujeme o homolognu predikciu sekundéarnej Struktiry a moznost’ pouZzitia
viacerych template Struktar, ¢o by malo viest’ k zmenseniu prehl'adavaného priestoru pri predikeii
nekonzervovanych tsekov predikovanej Struktiry, a tym zvysit’ celkovi presnost’ predikcie.



