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Přístupy k predikci terciární struktury makromolekul lze rozdělit na de novo metody a metody homologního modelování. Zatímco pro predikci 3D struktury proteinů je homologní modelování využíváno běžně, v případě RNA struktur je tento přístup aplikován zřídka. Proto zde představujeme metodologii pro predikci 3D struktury RNA molekuly (cíle) využívající znalost příbuzné struktury (šablona). V prvním kroku je proveden sekvenční zarovnání cíle a vzoru. Následně jsou identifikovány příbuzné úseky obou molekul a příslušné podstruktury jsou pak přeneseny ze šablony na cíl. Části struktury, které nejsou společné, jsou následně dopredikovány externím nástrojem. Součástí této fáze je ošetření indelů a správné napojení predikovaných a přenesených částí struktury.  Experimenty ukázaly, že kvalita predikce je především závislá na sekvenční podobnosti šablony a cíle a na délce a počtu mezer. Pro struktury o velikostech stovek nukleotidů se sekvenční podobností nad 50% a poměrem mezer do 50% je metoda schopná generovat predikce typicky do deseti jednotek RMSD vzhledem k referenční struktuře. 
