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UŽIVATELSKÉ ROZHRANÍ

î”one-stop shop” - možnost provést celou analýzu v jednom rozhraní
îpřehledné a plně interaktivní
îvyužívá pouze nativní webové technologie

HotSpot Wizard je interaktivní webový portál určený pro automatickou 
identifikaci aminokyselinových reziduí (tzv. hot spotů) vhodných pro 
mutagenezi za účelem zlepšení katalytických vlastností nebo termostability 
proteinů se zaměřením na uživatele bez bioinformatických znalostí. Cílem 
práce bylo vyvinout novou verzi tohoto nástroje, která pro identifikaci 
vhodných pozic bude kombinovat strukturní, funkční a evoluční informace  
a umožní výsledky analyzovat s využitím čtyř populárních strategií 
proteinového inženýrství s možností návrhu chytré knihovny.

1. Vstup 2. Výpočet 3. Analýza výsledků 4. Knihovna

î jediný povinný vstup: struktura proteinu (z databáze nebo jako uživatelský 
soubor)

înení nutná znalost studovaného systému
îvýchozí hodnoty vstupních parametrů zvolené na základě rozsáhlých 

bioinformatických analýz
îvýběr hot spotů na základě kombinace dat ze 3 bioinformatických databází 

a 18 výpočetních nástrojů
îanalýza výsledků s využitím čtyř populárních a ověřených strategií 

proteinového inženýrství
îmožnost návrhu chytrých knihoven pro experimentální validaci
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