Tato prace se zabyva modernizaci webového pluginu MolArt, ktery slouZi ke znazornéni zavislosti
mezi anotovanou proteinovou sekvenci a experimentalni nebo predikovanou 3D strukturou
proteinu. Novy MolArt (MolArt 2.0) se sklada ze dvou komponent. Prvni zajiSt'uje vizualizaci
proteinové sekvence pomoci knihovny Nightingale. Druha ma na starosti vykresleni 3D struktury
proteinu, k tomu je vyuZzita knihovna Mol*. Propojeni téchto komponent spociva v grafickém
zvyraznéni (i vicenasobném) odpovidajicich si skupin aminokyselin v obou castech, coZz umoziuje
snazsi generovani biologickych hypotéz. Data jsou nacitana z nékolika externich databazi nebo je
mozZné vyuZzit data poskytnuta uZivatelem. MolArt 2.0 je implementovan v jazyce TypeScript.



