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Aligmnment — zarovnavanie biologickych sekvencii (DNA, RNA a proteinov) je jednou z kl'icovych
iloh bioinformatiky. Pre zistovanie funkcie enzymov je nutné zarovnavat viacej sekvencii naraz —
tzv. nasobné zarovnavanie (multiple alignment). PRALINE je jednym zo siborov programov
umoziiujucich pocitat’ nasobné zarovnavanie. Diplomant navrhol, implementoval a na prikladoch
overil rozsirenie suboru programov PRALINE o zarovnavanie uzivatelom zadanych profilov
sekvencii a dve nové metddy nasobného zarovnavania sekvencii zaloZzené na skrytych Markovskych
modeloch (SMM).

Autor v praci vel'mi stru¢ne popisal problém zarovnavania a zakladné pristupy k jeho rieSeniu spolu
s ich dostupnymi implemetaciami. Dalej popisal vyuzitie skrytych Markovskych modelov pri analyze
biologickych sekvencii. Vlastnym vysledkom autora si dve vylep3enia systému PRALINE:

A. Zarovnavanie dvoch alebo viacerych profilov sekvencii namiesto priameho zarovnavania
sekvencii, naviac s vyuzitim predikcie sekundarnej Struktary. Jeden profil sekvencie
v skuto&nosti popisuje skupinu pribuznych sekvencii. Casto si to starostlivo ruéne upravované
profily, ktorych vyuzitie zlepsuje kvalitu vysledného zarovnania.

B. Nova reprezentacia jadra zarovnania pomocou SMM, ktora zlepSuje citlivost’ zarovnavania.
Jedna sa o dve metddy. Jednoduchsia metoda HMMGUIDE vyuziva SMM na pocitanie
podobnosti sekvencii a riadenie postupného pridavania sekvencii k vyslednému nasobnému
zarovnaniu. ZlozitejSia metoda PRCALIGN navySe moze vyuzit' predikovani sekundarnu
Struktaru a vysledné zarovnanie buduje postupne porovnavanim skrytych Markovskych
modelov profilov namiesto tradi¢ného vyuzitia dynamického programovania..

Autor navrhnuté metédy implementoval a s dostupné cez webové rozhranie systému PRALINE. Pre
vyladenie navrhnutych metéd bolo nutné pomocou série experimentov najst’ parametre vyuzivanych
Statistickych metod. Vysledny program v roznych nastaveniach autor porovnal s povodnym
programom PRALINE na benchmarkovych problémoch. Tieto vysledky potvrdili oakavané zlepSenie
oproti povodnej verzii programu. Ukazalo sa vsak, ze pre niektoré nasobné zarovnania, o ktorych sa
vie, ze st tazké, metoda PRCALIGN zlyhava.

Diplomova praca Jana Hudetka vznikla pocas jeho Studijného pobytu na univerzite Vrije
v Amsterdame (Holandsko) pod odbornym vedenim prof. Heringa, ktory je spoluautorom systému
PRALINE. Praca je napisana slusnou anglictinou a velmi fundovane s rozsiahlymi citaciami.
Miestami by si zaslazila podrobnejsi popis, ¢o by v3ak viedlo k neiimernému predizeniu textovej Gasti
prace. Pri jej vypracovani musel autor zvladnut' rozsiahlu oblast’ z modernych met6d bioinformatiky,
skombinovat' a upravit rozsiahle kniznice programov. Taktiez urobil rozsiahle experimenty na
benchmarkovych tlohach. Po doladeni parametrov metédy PRCALIGN je velka Sanca, Ze tato metoda
nahradi starSie metody implementované v PRALINE ako kvalitnejSia nahrada.

Celkovo povazujem pracu pana Jana Hudecka za vybornii a doporu¢ujem ju k publikacii. Myslim, ze
je to dobry zaklad na pokracovanie vyskumu v tejto oblasti. Preto doporucujem, aby praca pana Jana
Hudec¢ka bola uznana, ako diplomova praca.
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