
Molekula RNA sa stáva predmetom mnohých štúdií, vďaka čomu rastie dopyt po nástrojoch
pomáhajúcich pri jej analýze. Prvým krokom je často rozbor obrázka jej sekundárnej štruktúry. Aby sme
molekulu rozvrhli čo najlepšie, potrebujeme poznať kritéria, ktoré by malo nakreslenie spĺňať. Tie nie sú
formalizované a sú skôr intuitívne. Tento nedostatok riešime návrhom nového algoritmu, ktorý
vizualizuje sekundárnu štruktúru pomocou už existujúcej vzorového obrázka. RNA prevedieme do
stromovej reprezentácie, algoritmom tree-edit-distance minimálny počet operácií, ktoré nám prevedú
jeden strom na druhý. Preto motívy spoločné pre obidva štruktúry ostanú nedotknuté a tie zvyšné
dokreslíme. Výsledky ukazujú, že náš algoritmus je schopný vizualizovať aj relatívne vzdialené
štruktúry. Využitie nájde najmä pri vizualizácií homologických štruktúr.
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