Rapidni vyvoj celogenomovych sekvenacnich metod a jejich snizujici se cena za-
metod pro anotaci rychle rostouctho poc¢tu osekvenovanych genomii predstavuje vyzvu
pro moderni biologii. V praci predstavujeme zptisob predikce funkce proteinii, zalozeny
na aplikaci teorie grafi v protein-protein interakcnich sitich a identifikujeme jeho silné
a slabé stranky. Tento pTistup poté ilustrujeme na vybranych algoritmech zalozenych
na ruznych myslenkach. Predstavené algoritmy porovnavame a vyhodnocujeme jejich
spolehlivost.



