Diilezitou tlohou v molekularni biologii je hledani novych proteinti a sta-
noveni jejich funkce. Prestoze experimentdlni vyzkum proteinii je stale ne-
nahraditelny, vypocetni techniky umoznuji ziskavat nové poznatky mnohem
rychleji. Proto se ¢im dal castéji k predikcim 3D struktur a biologickych
funkei vyuzivaji pocitacové metody.

V této praci jsou diskutovany rizné metody predikce funkénich anotaci,
véetné modernich metod vyuzivajicich hluboké strojové uceni. Zaroven je
predstaven novy program GOLizard, urceny k vizualizaci funkci podobnych
proteint, které jsou ziskany pomoci programi BLAST a FoldSeek. K vi-
zualizaci vyuziva hierarchické usporadani Gene Ontology termini pomoci
orientovaného grafu, ktery zobrazuje vztahy mezi jednotlivymi terminy.



