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Automatickd segmentace genomickych sekvenci je tradiéni tlohou. I kdyZ v ni bylo dosazeno
vyznamnych tspéchi, automatické oddéleni jednotlivych typu segmentt (napf. intergenomicka
oblast, exony, introny) stile nedosahuje dokonalosti, se kterou s DNA pracuje buiika sama.
V této diplomové praci se pan Zvara soustiedil na specifickou podilohu vySe zminéné obecné
tlohy, konkrétné detekci introni v genomech hub. Prace ma velky aplika¢ni potencial, po od-
stranéni intront z nezndmé DNA lze mnohem spolehlivéji rozhodnout o biologickém druhu, ze
kterého DNA pochéazi. Introny jsou totiz mnohem méné evoluéné konzervovany nez exony a po
jejich odstranéni lze dosdhnout nadprahové shody pii zarovnani sekvenci evolucné blizkych i
vzdalengjsich druhi. To je v pripadé hub velmi dilezité. Odhaduje se, Ze existuje vice nez milion
druht hub, sekvenovan pritom byl pouze zlomek z tohoto poctu.

Na tématu pracovali sou¢asné dva studenti, jejich prace byly rozdéleny podle typu pouzitych
metod ucéeni. V pripadé této prace slo o pravdépodobnostni metody. Diplomant v souladu se
zadanim provedl resersi literatury a na jejim zakladé se podle o¢ekavani rozhodl pro vyuziti zo-
becnénych skrytych markovskych modeli (GHMM). Vysel ze dvou popsanych a hojné citovanych
nastroji, jeden je nezavisly na typu organismu (Augustus), druhy se zaméfuje pfimo na houby
(CodingQuarry). Inspiroval se obecnymi postupy pouzitymi v téchto néstrojich, pozménil ale
jak strukturu modelt (mnozinu vnitinich stavii), tak i konfiguraci hyperparametra ovliviwjici
prichod sekvence modelem a rychlost tohoto priichodu. Ve svém feSeni totiz musel zohlednit i
otazky efektivity, kvadraticka slozitost Viterbiho algoritmu pro zobecnény HMM miize byt pro
dané délky vstupnich sekvenci pfili§ vysoké. Pro informaci, trénovaci data méla desitky GB, §lo
ale samoziejmé o velky pocet kontigti a hub. Pri pouziti ocekdvame soucasné pouziti nékolika
modelt na (meta)genomech v délce jednotek GB.

Diplomant teSil své téma dlouhodobé&. Pravidelné jsme se schéazeli priblizné po dobu jed-
noho akademického roku, za tu dobu nenastaly v feSeni zadné vétsi prodlevy. Nase komunikace
byla bezproblémova. I kdyz postup praci nebyl vyloZené rychly a obcas se diplomant zasekl na
drobnych implementacnich, ¢i logickych chybéch, vSechny zdsadni problémy se nakonec podafilo
vyTesit a cile uréené v zadéni byly dosazeny. Musim ocenit samostatnost s jakou si pan Zvara
doplnil nutné biologické védomosti. I kdyz pouzitelnost v cilové aplikaci zminéné v prvnim od-
stavci zatim nedokadzeme odhadnout, nemam k feSeni vécné vyhrady. Nékteré prekazky, jako je
napiiklad ¢asova slozitost, jsou objektivni a lze je minimalizovat pouze heuristickymi postupy.
O to se pan Zvara pokusil. Praci nehodnotim nejlepsi znamkou viceméné pro dil¢i nepresnosti,
at uz v implementaci, nebo v textu diplomové prace. Popis je vyborny pokud jde o obecnou
aroven, nenf ale pfili§ detailni, coz muze ztizit dalsi vyuziti vysledki préce.

Souhrnné lze ¥ici, ze prace spliiuje vSechny cile, které jsme si na pocatku vytkli. Byl vytvofen

a otestovan konkrétni pravdépodobnostni algoritmus detekce intront v genomech hub. Praci
doporucuji k obhajobé a hodnotim ji znamkou

B — velmi dobre.
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