Abstrakt

Vyvinuli jsme softwarovy framework, ktery umoznuje analyzovat a porovnavat apo (bez ligandu)
a holo (s ligandem) strukturni formy proteint pfistupnych v PDB. Software stahne aktualni verzi
PDB, rozdéli struktury do skupin stejnych molekul a rozli§i zda se jedna o apo ¢&i holo strukturni
formu. Nakonec je mozné analyzovat dvojice apo a holo struktur s ohledem na jejich odlisné
strukturalni charakteristiky. Kromé samotné softwarové prace prezentujeme vysledky vybranych
analyz aktualni verze dat v PDB. Vysledky také ovéfujeme oproti vychozimu vyzkumu.



