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[bookmark: _GoBack]Tunely a póry mají nezastupitelnou úlohu v různých životně důležitých procesech, jelikož umožňují enzymatickou aktivitu v mnoha proteinech s   aktivním místem umístěným hluboko pod povrchem proteinu. Jejich geometrické vlastnosti, jako délka nebo průměr, ale i chemické vlastnosti (polarita, hydropatie nebo potenciál) mají velký vliv na specificitu a selektivitu celé řady enzymatických reakcí. Nejen z těchto důvodů je identifikace a charakterizace tunelů předmětem zájmu pro mnoho různých oblastí – např. pro vývoj léků nebo proteinové inženýrství.
MOLE je nástroj pro snadnou, rychlou a intuitivní analýzu tunelů a pórů v biomakromolekulárních systémech. Díky svým vlastnostem jako jsou interaktivita, rychlost nebo propojení s externími systémy pro vizualizaci molekul nachází uplatnění např. při hloubkovém studiu jednotlivých biologických systémů od malých proteinů až po ribozomy. Navíc je schopen dávkově zpracovávat velké množství proteinů paralelně. Funkcionalita MOLE bude ukázána prostřednictvím analýzy tunelů v rámci více než 4000 proteinů s katalytickou aktivitou uvedenou v CSA databázi. 
MOLE je dostupný zdarma jako online služba (http://mole.upol.cz/) nebo jako samostatný softwarový balík s vestavěnou vizualizací (http://mole.chemi.muni.cz). 
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