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Diplomova prace se zabyva dvéma hlavnimi tématy: vypoctem tuneli v proteinovych strukturdch a
testovanim pruchodnosti ligandi tunelem. Jednd se o velmi aktudlni problémy, jejichz feSeni muze pomoci
v celé fadé oblasti, napf. pfi vyzkumu léku. Cilem této prace bylo vyzkouSet detekci tunela s vyuzitim
algoritmu znamych z robotického planovani pohybu. Student se zaméfil na tzv. sampling-based metody.

Ptehled préce je uveden v prvni kapitole. V druhé kapitole je ¢tenai velmi pékné sezndmen se zdklady
biochemie. Zde student zhodnotil znalosti z predchoziho studia. Této ¢4sti si velmi vazim, nebot poslouzi
jako dobry startovni bod pro dalsi studenty. State-of-the-art metody pro vypocet tunelt jsou uvedeny ve
tfeti kapitole. Popis state-of-the-art metod je pfehledny a nechybi zde nejvyznamnéjsi prace.

Navrzené algoritmy jsou popsany ve ¢tvrté kapitole. Student navrhuje nékolik modifikaci RRT pro
detekci tunelu. Navrzené metody jsou podrobné popsany, uvedeny téz ve formé pseudokdédu a doplnény
vhodnymi obrazky. Jednou z dulezitych modifikaci je detekce povrchu proteinu, k ¢emuz je vyuzit vypocet
obalky proteinu metodou a-shape. Pro urychleni naslednych vypoc¢tu byl navrzen Algoritmus 2 (str. 45),
ktery filtruje body origindlniho a-shape. Myslim, ze bylo dobré doplnit jej obrdzkem s ukdzkou puvodnich
dat (tj. plného a-shape) a dat po filtraci, pfipadné jesté uvést mnozstvi odfiltrovanych bodu pro proteiny
pouzité v experimentech.

Déle byla navrzena a implementovdna metoda pro testovani pruchodnosti ligandu tunelem. Zde je
vyuzito principu tzv. guided sampling, kdy jsou ndhodné body generoviny s vétsi pravdépodobnosti
v koulich reprezentujicich tunel. Tato modifikace (Algoritmus 6, str. 52) je sice ndzorné popsédna, ale
¢tendri nemusi byt jasné pro¢ je lepsi generovat ndhodné body (konfigurace) v tunelu, nez
rovnomérné v celém prostoru proteinu? Algoritmus 6 generuje vzorky postupné v kazdé kouli
reprezentujici tunel. Pro¢ nejsou nadhodné vzorky generovany v celém tunelu najednou? Jak
by se to projevilo na ristu RRT stromu? Bylo by vhodné dat na konci ¢tvrté kapitoly kratkou
sekci se shrnutim navrzenych metod a jejich rozdilu oproti klasickému RRT.

Experimentalni vysledky a diskuze jsou uvedeny v paté, resp. Sesté kapitole. Detekce tunelu byla
porovnana s nastrojem CAVER 3.0, coz je jeden z nejpouzivangj§ich nédstroju pro detekci tuneli. Ex-
perimenty jsou podrobné popsany a vysledky detailné okomentovany. Diskuze nad dosazenymi vysledky
ukazuje, ze student velmi dobfe porozumnél jak problematice planovani pohybu, tak i jejimu pouziti pro
detekci tunelt. Navrzeny algoritmus byl schopen najit nejvyznamnéjsi tunely, coz je velmi dobry vysledek.
Piipady, kdy navrzend modifikace RRT nenalezna zadané tunely, jsou podrobné rozebrany a jsou uvedeny
mozné piiciny.

V sekci 5.4 je uvedena tabulky s ¢asovymi naroky navrzené metody, bohuzel zde chybi casy pro
CAVERI1 3.0. Kolik ¢asu potifebuje CAVER 3.0 pro detekci statickych tunela? Zahrnuji ¢asy
v Tabulce 5.7 i pfedzpracovani dat (napi. vypocet a-shape a jeho filtrovani)? Uvedené casy,
bez ohledu na to jestli zahrnuji pfedzpracovani dat, jsou velmi malé a prakticky zanedbatelné k celkové
dobé vypoctu molekuldrni dynamiky (tam se jedna rddové o tydny).

Téma DP povazuji za velmi naroéné, nebot vyZzaduje na jednu stranu velmi dobrou znalost robotickych
algoritmu planovani pohybu a schopnost navrhnout jejich modifikaci, na druhé strané také orientaci
v problematice detekce tuneli, schopnost pracovat s proteinovymi daty a nédstroji vypocetni biochemie.
Kromé implementace navrzenych algoritmu v C++ musel student Fesit fadu technickych detaila (napf.
priprava dat, programovéni skriptu pro visualizaci vysledku v systému PyMOL), déle bylo tFeba nastu-
dovat a pouzit fadu knihoven, coz jisté vyzadovalo mnoho ¢asu.

Spoluprace s Jindfichem Durédkem na tématu DP byla vynikajici. Na konzultace chodil vzdy perfektné
pripraven, téma zpracovaval samostatné. Diky svym znalostem biochemie sméfroval praci k pouzitelnym
vysledkim a kriticky se zamyslel — a ¢asto zavrhnul — moje napady na dalsi zpracovani tuneli, napf.
pokud by to z pohledu biochemie vyzadovalo pfilisné zjednodusSeni. Jeho prace neni pouhou modifikaci



sampling-based metod pro doménu proteinu, lze ji pouzit jako dobry zéklad pro dalsi vyzkumné préce.
Tomu napomdhd i prehlednd implementace v Python/C++ na pfilozeném disku.

Préce je psdana anglicky na velmi vysoké tdrovni, nasel jsem pouze par drobnych chybi¢ek (napf. obcas
je pouzit format ¢éisel 5000 a jindy 5 000, ale to jsou nepodstatné detaily). Text je logicky ¢lenén do
naimplementovat lze. Taktéz grafické zpracovani je velmi dobré. Zadané cile prace byly splnény a i pfes
uvedené drobné vytky povazuji praci za velmi povedenou a pfinosnou.

Ptedlozenou diplomovou praci hodnotim A — vyborné.
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