Sekvence RNA na rozdil od DNA mohou vytvaret slozité sekundarni struktury. V predloZené praci
stanovujeme postupy pro automatické hledani podobnosti mezi sekvencemi RNA. Podobnosti chapeme
nejen na zakladé sekvence bazi tvofici RNA, ale téZ na zakladé jejich sekundarnich struktur. Cilem
prace je vymyslet a implementovat metody pro zkracovani rliznorodych sekvenci, které jsou nacteny z
rlznych zdrojd. Definujeme pojmy strukturalni alignment, strukturalni profil a strukturalni konsenzus,
které jsou odpovidajicim rozsifenim pojmi alignment sekvenci, profil sekvenci a konsenzus sekvenci.
Soucésti préace je aplikace RNAcut. Umi davkové ofezat sekvence RNA na zéakladé jejich primarni a
sekundarni struktury a tim by méla usnadnit praci biologim. V aplikaci RNAcut implementujeme
vétsinu algoritmd, které popisujeme v této praci.



