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Ribonukleova kyselina (RNA) hraje kli¢ovou roli v syntéze bilkovin. Dlouhodobé je znamo, ze
je vyuzivana jako pasivni nosi¢ informace mezi DNA a bilkovinami. Novéji je studovéna i jeji
aktivné regula¢ni funkéni role v buice. U kazdého biopolymeru je funkce urcena predevsim
jeho strukturou, tim jak se zavine a jaké zaujme prostorové usporadani. Sekundéarni struktura
RNA toto zavinuti vyjadfuje zjednoduSené na trovni spojeni jednotlivych bazickych part a lze
ji vyuzit k posouzeni homologie mezi rtiznymi molekulami RNA. Stavajici pristupy k porov-
néni sekundérnich struktur RNA jsou relativné pomalé a v mnoha tlohach nepouzitelné. Cilem
diplomové prace je tedy navrhnout novou efektivni metodu vypocétu podobnosti sekundarnich
struktur RNA.

Metoda je zalozena na pfistupu struc2vec, ktery se inspiruje v dobfe zndmém pfistupu
doc2vec pouzivaném pro vytvareni numerickych reprezentaci textovych dokumentu. I zde autor
nejprve rozklada sekundarni strukturu RNA na slova. Reprezentace struktury pomoci slov je
posléze pomoci neuronovych siti prevedena na reprezentaci numerickou, sekundarni struktury
RNA jsou zanofeny do vysokodimenzionalniho vektorového prostoru. V ném je vypocet podob-
nosti mezi sekundérnimi strukturami trivalni. Cilem préce bylo upfesnit vySe popsany obecny
postup, implementovat jej, srovnat jej s postupy stavajicimi z pohledu efektivity a hodnoceni
podobnosti struktur. Na zavér bylo ikolem diplomanta pouzit metodu struc2vec v modelové
tloze vyhledani virovych strukturnich motiva v lidském genomu.

Diplomant teSil své téma dlouhodobé. Pravidelné jsme se schéazeli priblizné po dobu jed-
noho akademického roku, za tu dobu nenastaly v feSeni za&dné vétsi prodlevy. Rychlost postupu
praci byla ve srovnani s jinymi diplomanty standardni. Pan kolega Hrvol postupoval samostatné
a prokazal dostateéné schopnosti k tomu, aby dosihl vSech cili urcenych zadéanim. Cile jsou
nicméné splnény presné na urovni zadéni, diplomant neuvazoval o jejich aktivnim upfesiiovani
¢i prohlubovani. Text prace popisuje prubéh praci i vysledky dostatecné, obsahuje ale nékteré
nepiesnosti, vécné nedostatky i pomérné velky pocet preklept a jinych jazykovych chyb. Ani
po odevzdani prace neni zcela ziejmé nakolik jsou odchylky mezi struc2vec a edita¢ni vzdale-
nosti ve prospéch ¢i neprospéch strukturné homologickych para sekvenci. Autor totiz Castecné
vynucené zaméhnuje pojem podobnosti sekundarni struktury za shodu v hrubém taxonomickém
zafazeni ribonuklueovych kyselin. Nazorné piiklady porovnavanych struktur v piiloze B nazna-
¢uji, Ze relativné nizkéi shoda s editacni vzdalenosti nemusi byt prekézkou Sirsiho vyuziti metody
struc2vec.

Souhrnné lze Fici, Ze prace splituje vSechny cile, které jsme si na poc¢atku vytkli. Byl vytvoren
a otestovan konkrétni efektivni algoritmus pro rychlé porovnavani sekundarnich struktur RNA.
Praci doporucuji k obhajobé a hodnotim ji znamkou

B — velmi dobre.
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