Zmalost struktury, kterou proteiny zaujimaji v prostoru, je klicovym faktorem
pfi studiu jejich funkce. Experimentélni zjisténi struktury je ale nakladné a casovée
narocné, proto jsou velmi popularni predik¢ni modely struktury. Nejvyraznéjsim
podproblémem predikce struktury proteini je predikce lokalniho usporadani sou-
sedicich aminokyselin urc¢eného vodikovymi vazbami, tzv. sekundarni struktury
proteini. Tato prace se zaméfuje na vyuziti hlubokych neuronovych siti v pre-
dikci sekundarni struktury. Na implementovaném predikénim modelu jsou v ramci
této prace testovany ruzné modifikace sité, predevsim je pak provedeno srovnani
LSTM a GRU pamétovych bunék. Déle jsou zkoumény nové metody predzpraco-
vani proteint, a to zrychleni klasické metody vypoctu PSSM a zahrnuti predikce
terciarni struktury mezi vstupy predikéniho modelu. V posledni c¢asti prace je
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mistavové rozdéleni sekundéarnich struktur.



