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,,lmproving and extending the mutliple sequence alignment suite
PRALINE"

Aligmnment - zarovnavanie biologickych sekvencii (DNA, RNA a proteinov) je jednou z kfucovych
uloh bioinformatiky. Pre zist'ovanie funkcie enzymov je nutne zarovnavat' viacej sekvencii naraz -
Izv. nasobne zarovnavanie (multiple alignment). PRALINE je jednym zo suborov programov
umoznujucich pocitat' nasobne zarovnavanie- Diplomant navrhol, implemcntoval a na prikladoch
overil rozsirenie suboru programov PRALINE o zarovnavanie uzivaleTom zadanych profilov
sekvencii a dve nove melody nasobneho zarovnavania sekvencii zalozene na skrytych Markovskych
modeloch (SMM).

Autor v praci vePmi strucne popisal problem zarovnavania a zakladne pristupy k jeho rieseniu spolu
s ich doslupnymi implemetaciami. Dalej popisal vyuzilie skrytych Markovskych modclov pri analyze
biologickych sekvencii. Vlaslnym vysledkom autora su dve vylepscnia systemu PRALINE:

A. Zarovnavanie dvoch alebo viacerych profilov sekvencii namiesto priameho zarovnavania
sekvencii, naviac s vyuzitim predikcie sekundarnej struktury. Jeden profil sekvencie
v skutocnosti poplsuje skupinu pribuznych sekvencii. Casto su to starostlivo rucne upravovane
profily, ktorych vyuzitie zlepsuje kvalitu vysledneho zarovnania.

B. Nova reprczentacia jadra zarovnania pomocou SMM, ktora zlepsuje citlivosf zarovnavania.
Jedna sa o dve melody. Jednoduchsia metoda HMMGUIDE vyuziva SMM na pocitanie
podobnosti sekvencii a riadenie postupneho pridavania sekvencii k vyslednemu nasobnemu
zarovnaniu. Zlozilcjsia metoda PRCAI.IGN navyse moze vyuzit' predikovanu sekundarnu
strukturu a vysledne zarovnanie buduje postupne porovnavanim skrytych Markovskych
modelov profilov namiesto tradicneho vyuzitia dynamickeho programovania..

Autor navrhnute melody implementoval a su dostupne cez webove rozhranie syslemu PRALINE. Pre
vyladenie navrhnutych melod bolo nulne pomocou serie experimenlov najsl' paramelre vyuzivanych
slatislickych metod. Vysledny program v roznych naslaveniach aulor porovna! s povodnym
programom PRALINE na benchmarkovych problemoch. Tielo vysledky potvrdili ocakavane zlepsenie
oproti povodnej vcrzii programu. Ukazalo sa vsak, ze pre niektore nasobne zarovnania, o ktorych sa
vie, ze su t'azke, meloda PRCALIGN zlyhava.

Diplomova praca Jana Hudecka vznikla pocas jeho studijneho pobylu na univerzite Vri je
v Amslerdame (Holandsko) pod odbornym vedcnim prof. Heringa, klory je spoluautorom systemu
PRALINE. Praca je napisana slusnou anglictinou a vel'mi fundovane s rozsiahlymi citaciami.
Miestami by si zasluzila podrobnejsi popis, co by vsak viedlo k ncumernemu predlzeniu textovej casti
prace. Pri jej vypracovani musel autor zvladnuf rozsiahlu oblast" z modernych metod bioinformatiky,
skombinovat' a upravit' rozsiahle kniznice programov. Takticz urobil rozsiahle experimenly na
benchmarkovych ulohach. Po doladeni parametrov metody PRCALIGN je veTka sanca, ze lalo meloda
nahradi slarsie metody implemenlovane v PRALINE ako kvalitnejsia nahrada.

Celkovo povazujem pracu pana Jana Hudecka za vybornu a doporucujem ju k publikacii. Myslim, ze
je lo dobry zaklad na pokracovanic vyskumu v lejlo oblasti. Preto doporucujem, aby praca pana Jana
Hudecka bola uznana, ako diplomova praca.
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