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Il. HODNOCENI JEDNOTLIVYCH KRITERIi

Zadani mimofadné narocné

Hodnoceni ndrocnosti zaddni zavérecné prace.

Hlavnim cilem préce bylo otestovat hypotézu, zda lidsky genom muzZe kédovat ribonukleové kyseliny (RNA), které
se skladaji do sekunddrnich struktur podobnych internimu vazebném mistu pro ribozom viru Zloutenky typu C
(HCV IRES) nebo jeho ¢&asti. Pro vlastni provedeni bylo nutné provést dlkladnou resersi a testovani dostupnych
softwarovych nastrojd, navrhnout novou proceduru ("pipeline"), otestovat a navrhnout jednotlivé c¢asti této
procedury a nasledné se pokusit o vlastni hledani strukturniho homologu HCV IRES uvnitf lidského
transkriptomu. Kromé technickych dovednosti byl student pro Uspésné zvladnuti projektu nucen se do znacné
miry seznamit téZ se zdkonitostmi stavby nukleovych kyselin, zejména RNA, ziskat detailni prehled o
bioinformatickych nastrojich v soucasnosti pouZivanych pro analyzu a predikci sekundarnich struktur RNA a
seznamit se s postupy a nastroji pouzivanymi pro hledani strukturnich motivi v souborech/databazich
obsahujicich primarni a sekundarni struktury RNA.

SpInéni zadani spinéno

Posudte, zda predloZend zdvérecnd prdce splriuje zaddni. V komentdri pfipadné uvedte body zaddni, které nebyly zcela
splnény, nebo zda je prdce oproti zaddni rozsifena. Nebylo-li zaddni zcela spInéno, pokuste se posoudit zdvaZnost, dopady a
pripadné i priciny jednotlivych nedostatkd.

Zadani student splnil a jako bonus ziskal vysledky, které mohou byt rovnou pfedany do biologické laboratore k
otestovani. Jak je zfejmé z popisu FeSeni projektu, cesta ke splnéni zadani nebyla jednoducha a student musel v
prabéhu reseni projektu nékolikrat zménit své plany na to, jak bude "pipeline" pro hledani ¢asti HCV IRES v
lidském genomu nakonec sestavena.

Zvoleny postup reSeni vynikajici

Posudte, zda student zvolil spravny postup nebo metody reseni.

Zvoleny postup feseni je originalni a ve svém celku nekopiruje Zadny ze znamych a zavedenych postup(. Autor se
rozhodl zcela zaméfit na sekundarni strukturu hledané ¢asti HCV IRES a potlacit informace o sekvenci nukleotid(.
Podle dosazenych vysledk( se zda, Ze tento postup byl spravny a vedl k lepsim vysledkiim neZ dosud publikované
pokusy cilici téZ na hledani struktur virovych IRES v hostitelskych genomech. Precizni ptistup studenta k reseni
problému je vidét i z toho, Ze v postupu jedné z téchto praci publikované v roce 2013 v prestiznim ¢asopise RNA
Biology nasel chybu, ktera mozna vysvétluje slabé vysledky tehdy publikované procedury.

Odborna uroven A - vyborné

Posudte uroven odbornosti zdvérecné prdce, vyuZiti znalosti ziskanych studiem a z odborné literatury, vyuZiti podkladi a dat
ziskanych z praxe.

Prace je na vysoké odborné urovni. Zejména ocenuji propojeni znalosti algoritm( a programovani se znalostmi v
oblasti struktury nukleovych kyselin a jejich analyzy, coz nebyva obvyklé.

Formalni a jazykova Uroven, rozsah prace A - vyborné
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Posudte spravnost pouZivani formdlnich zdpisi obsaZenych v prdci. Posudte typografickou a jazykovou stranku.

Diplomova prace je napsana v angli¢tiné a obsahuje jen minimum chyb a preklep(. Grafickd Uprava prace je
vyborna. Praci musim pochvélit nejen za odborné fedeni problému, ale téz za zpQsob, jakym je napsana. Casto se
stane, Ze prace s vybornymi vysledky jsou napsany nezajimavym a tézkym stylem. Zde to tak neni. Text je velmi
Ctivy @ mozna i z davodu, Ze problematika fesend v ramci projektu mne velmi zajima, cetl jsem praci s
opravdovym potésenim a jednim dechem, témér jako detektivku.

Vybér zdroju, korektnost citaci A - vyborné

Vyjddrete se k aktivité studenta pri ziskavani a vyuZivani studijnich materidlt k feseni zavérecné prdce. Charakterizujte vybér
pramend. Posudte, zda student vyuZil vSechny relevantni zdroje. Ovérte, zda jsou vSechny prevzaté prvky rddné odliseny od
vlastnich vysledku a uvah, zda nedoslo k poruseni citacni etiky a zda jsou bibliografické citace uplné a v souladu s citacnimi
zvyklostmi a normami.

Student pouzil relevantni zdroje, které jsou i fadné citovany. Pouze bych doporucil ¢islovat citace postupné podle
jejich prvniho uvedeni v textu. Celkové se prace odkazuje na 86 prament.

Dalsi komentafre a hodnoceni

Vyjddrete se k urovni dosaZenych hlavnich vysledki zdvérecné prdce, napr. k urovni teoretickych vysledkd, nebo k trovni a
funkcnosti technického nebo programového vytvoreného reseni, publikacnim vystupm, experimentdlni zru¢nosti apod.
Redeni projektu i jeho presentaci v diplomové praci povazuji za velmi zdafilé. Dal$i komentaie uvadim v celkovém
hodnoceni nize.

I1l. CELKOVE HODNOCENI, OTAZKY K OBHAJOBE, NAVRH KLASIFIKACE

Shrrite aspekty zdvérecné prdce, které nejvice ovlivnily Vase celkové hodnoceni. Uvedte pfipadné otdzky, které by
mél student zodpovédét pri obhajobé zdvérecné prdce pred komisi.

Praci povaZzuji za velmi zdafilou. Rozhodné oceniuji studentlv pohyb na rozhrani dvou velmi nepfibuznych obor( a
vysledky, které v prlbéhu reSeni projektu ziskal. S velkym zajmem jsem si pro sebe narychlo analyzoval
nejperspektivnéjsi RNA strukturu nalezenou v priibéhu feseni diplomové prace. Jednd se o strukturu v oblasti
5'UTR mRNA prepisované z genu DRC3. 5' UTR genu DRC3 je dlouhd a obsahuje nékolik dalSich kratkych
otevienych ctecich ramctl, z nichZz nékteré se vzajemné prekryvaji. Takovato 5'UTR brani normalni translaci v
eukaryontni burice a splfiuje vSechny ucebnicové predpoklady pro pfitomnost néjakého translacniho reguldtoru,
napfiklad IRES. Potvrzeni pfipadné biologické aktivity struktury nalezené v 5' UTR DRC3, pfipadné dalSich
nalezenych struktur, musi byt provedeno v laboratofi, ale jiz nyni je zfejmé, Ze postup a vysledky predlozené v
diplomové praci maji velky potencial k publikaci v kvalitnim védeckém casopise. Z téchto dlivodl si dovoluji
doporudit pozdrzeni zverejnéni prace. V souladu s ndzorem studenta si myslim, Ze budoucim vysledkem by méla
byt vefejnd webova aplikace / server, které by umozriovaly uZivateldm vyhledavat v genomech a transkriptomech
hlavnich modelovych organism( oblasti kédujici RNA o poZzadované sekundarni strukture.

K praci mam nésledujici dotazy:

e P¥i prohledavani databaze lidského genomu nebyly nalezeny stejné struktury jako pfi prohledavani databaze
MRNA RefSeq. Predpokladam, Ze je to tim, Ze bylo testovano pouze 6,5 % inverznich sekvenci. Mate néjaky
odhad, jak dlouho by trvalo prohledat cely lidsky genom s pouzZitim stejného poctu inverznich sekvenci, ktery
jste poufil pro lidsky transkriptom (mRNA RefSeq). Bylo by mozné tuto praci néjakym zplsobem urychlit,
napfiklad pouzitim vétsi vypocetni kapacity, paralelizaci vypoctu atd?
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e Libil se mi Vas zplsob otestovani programi pro inverzni skladani struktur RNA ("inverse folding"), ve kterém
jste ukazal, Ze program RNAIFOLD poskytuje artefakty. Neplanujete podobnym zplsobem otestovat vice

téchto programi? Myslim, Ze by stalo za to podobny test dostupnych softwarovych feseni provést a
publikovat.

PredloZenou zavérecnou praci hodnotim klasifikaénim stupném A - vyborné.

Datum: 13.6.2019 Podpis:
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