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Naroc¢nost zadani obtiznéjsi zadani
Obtize spocivaji v rozsahlé studijni etapé a slozitém navrhu experimentd, kdy bylo nutné vymyslet vlastni
evaluaéni kritéria. Z implementa¢niho hlediska praci povazuji za primérné naro¢nou.

Splnéni pozadavki zadani zadani spinéno
Zadani bylo splnéno v celém rozsahu.

Rozsah technické zpravy je v obvyklém rozmezi
Diplomova prace je v obvyklém rozsahu.

Prezentacni Uroven predlozené prace 85 b. (B)

Technicka zprava ma logickou strukturu a pomeér teoretického Uvodu, rozboru zadani a prezentace vlastniho
fedeni je vyvazeny. MenS8i nedostatky spatfuji v teoretickém Uvodu, v némz diplomantka dostate¢né nevysvétlila
nékteré, pro praci zasadni, pojmy - napf. sekvencni profil.
Formalni uprava technické zpravy 75 b. (C)
Prace byla psana ve slovenském jazyce, zhodnoceni gramatické spravnosti proto nedokazi provést. Z
typografického hlediska praci chybi jednotna Uprava a vyskytuje se v ni fada drobnych chyb.
Prace s literaturou 75 b. (C)
Vybeér literatury celkem dobre pokryva feSenou problematiku a je tvofen zejména ¢lanky z kvalitnich odbornych
¢asopistl v kombinaci s u¢ebnicemi a lokalnimi studijnimi materialy. Nékteré zdroje jsou vSak Spatné citované.
Realizac¢ni vystup 95 b. (A)
Realiza¢ni vystup ma podobu aplikace s grafickym rozhranim. K implementaci byl pouzit jazyk Java, rozsah
zdrojového kdédu presahuje 6000 radkud. Kéd obsahuje pouze malé mnozstvi komentar(, coz by znesnadnilo jeho
potencialni budouci pouziti €i rozSifeni. Na druhou stranu oceriuji zpfistupnéni hotové platformy v podobé
virtualniho stroje s veSkerym nainstalovanym software a také existenci manualu k pouziti.
Vyuzitelnost vysledku
V soucasné podobé spatfuji hlavni vyznam prace v komplexnim porovnani vykonnosti testovanych metod pfi
jejich rizném nastaveni. Takova studie méa zna¢nou hodnotu, jelikoZ fada bioinformatik( pouziva ve svych
analyzach pouze zdkladni BLAST a jinému FeSeni se vyhybaiji - i proto, ze vérohodné srovnani s alternativami
dosud chybélo. Jako nastroj je pouziti virtualniho stroje ponékud tézkopadné a vhodné;si by byla implementace
ve formé webové sluzby.
Otazky k obhajobé
» Soucasna evaluaéni metrika odvozena od shody strukturniho foldu se zda byti dimysiné navrzena.
Zvazovali jste pouziti alternativnich metrik? Dovedete odhadnout, jak by pak takové srovnani vypadalo?
* Na zakladé jakych parametr(l vybéru byl pro strukturni zarovnani zvolen program TM-align?

Souhrnné hodnoceni 85 b. velmi dobfe (B)
Diplomantka navrhla a implementovala nastroj zodpovédny za vybér a aplikaci optimalni metody hledani
homologU k uzivatelem definované proteinové sekvenci a sadé vstupnich parametr(. Prace méla zna¢né
inovativni charakter, jelikoz rozsahem podobnd studie dosud neexistovala. Implementace je na vysoké Urovni,
technicka zprava vsak jen lehce nadpriimérna s fadou drobnych typografickych chyb.
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