Molekula RNA sa stava predmetom mnohych $tadii, vdaka comu rastie dopyt po nastrojoch
pomahajucich pri jej analyze. Prvym krokom je ¢asto rozbor obrazka jej sekundarnej Struktiury. Aby sme
molekulu rozvrhli ¢o najlepsie, potrebujeme poznat’ kritéria, ktoré by malo nakreslenie spliat’. Tie nie su
formalizované a su skor intuitivne. Tento nedostatok rieSime navrhom nového algoritmu, ktory
vizualizuje sekundarnu Struktiru pomocou uz existujucej vzorového obrazka. RNA prevedieme do
stromovej reprezentacie, algoritmom tree-edit-distance minimalny pocet operacii, ktoré nam prevedu
jeden strom na druhy. Preto motivy spolocné pre obidva Struktiry ostani nedotknuté a tie zvySné
dokreslime. Vysledky ukazuju, ze nd$ algoritmus je schopny vizualizovat' aj relativne vzdialené
Struktary. Vyuzitie ndjde najma pri vizualizacii homologickych Struktur.
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