Oponentsky posudok na dizertacnu pracu Ing. Jifiho Hona na tému
Mining of soluble enzymes from genomic databases

Jadrom dizertacnej prace su dva nové bioinformatické softvérové néstroje.
Webovy ndstroj EnzymeMiner umoznuje pouzivatelom interaktivne vyberat
proteiny na dalsi vyskum, pricom o nich zobrazuje Udaje ziskané z velkého
mnozstva zdrojov. Nastroj SoluProt vyuziva techniky strojového ucenia na
urcenie, Ci dany protein bude produkovatelny v baktérii E.coli. Téma dizertacnej
prace teda spada do odboru Vypocetni technika a informatika a je tiez vel'mi
aktudlna, nakolko pokroky v biotechnolégiach umoznuju ziskavat sekvencie
velkého mnozstva proteinov a nastroje ako tieto st nevyhnutné na prioritizaciu
ich dalSieho skimania.

V obidvoch hlavnych Castiach prace autor preukazal originalny prinos vyvinutim
novych informatickych metdd. V nastroji EnzymeMiner je originalny celkovy
pristup k hladaniu viacerych vhodnych kandidatskych proteinov na zaklade
velkého mnozstva Udajov zhromazdenych k proteinom ziskanym z databaz.

V nastroji SoluProt bol originalnym prinosom hlavne déraz na lepSie spracovanie
trénovacej a testovacej mnoziny nez tomu bolo v predchadzajucich pracach na
td istd tému. To autorom umoznilo mierne zlepsit dosiahnutd presnost a tiez
lepsSie vyhodnotit presnost aj predchadzajlcich nastrojov.

Jadro dizertanej prace bolo publikované na potrebnej Grovni, ¢lanky o
spominanych néstrojoch boli publikované v ¢asopisoch Nucleic Acids Research a
Bioinformatics, ktoré patria medzi popredné Casopisy v tejto oblasti.
EnzymeMiner bol uz viackrat citovany a obidva nastroje sd vyuzivané vedeckou
komunitou. Okrem toho je Jifi Hon spoluautorom aj dalSich Styroch publikacii v
oblasti bioinformatiky. Autor vyznamnou mierou prispel k uvedenym
publikaciam, ¢im preukdzal vedecku erudiciu a je pripraveny na samostatnu
vyzkumnu cinnost.

Hlavny text dizertaCcnej prace ma 40 stran a tvori ju Uvod do problematiky a
prehlad dosiahnutych vysledkov. Prilohou prace su tri z autorovych ¢lankov,

v ktorych je mozné ndjst dalSie detaily. Hlavny text prace je pisany prehladne,
ocenujem Specifikovanie prinosu autora k jednotlivym publikaciam. K textu mam
len mensie pripomienky, ktoré spolu s otazkami k obhajobe prikladdm v prilohe k
posudku.

Celkovo konstatujem, Ze dizerta¢na praca spifa poziadavky na udelenie
akademického titulu PhD.
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Priloha 1: pripomienky k textu prace

« V niektorych Castiach prace, napriklad v Uvode Casti 2.3, by sa hodilo
uvedené tvrdenia podporit citaciami.

« V prehlade databaz by bolo okrem databdzy BRENDA spomenut napriklad
aj databazy KEGG a GO, ktoré sa tiez tykaju funkcie proteinov.

¢V Uvode Casti 4.1 sa solubility definuje Cisto chemicky, ale neskor sa za
nerozpustné oznacuju napriklad aj proteiny toxické pre hostitel'sky
organizmus, ktoré ale z chemického hladiska mé6zu byt dokonale
rozpustné. Viac sa mi paci definicia z ¢lanku o SoluProt: "Specifically, by
solubility, we mean the probability of soluble protein (over)expression in
Escherichia coli cells." Skoda, ze nebola podobna definicia uvedena aj v
praci.

Priloha 2: otadzky k obhajobe:

. Ak tomu dobre rozumiem, EnzymeMiner zobrazuje identitu iba k
proteinom, ktoré boli sicastou dotazu. Ak vSak pouzivatel vybera vacsiu skupinu
kandidatov, nebolo by vhodné zobrazovat aj identitu k uz zvolenym proteinom?
Viete si predstavit ako by sa takyto typ interaktivity zakomponoval do vasho
systému?

. V budlcej praci navrhujete v softvéri EnzymeMiner vyuzit predikované
Struktdry vsetkych zobrazenych proteinov. Ako by sa informacia z velkého
mnozstva Struktir dala prehladne sumarizovat a prezentovat pouzivatelovi?

. V softvéri SoluProt dosahujete vyssiu presnost na trénovacej ¢asti nez na
validac¢nej Casti trénovacich dat, ¢o naznacuje urcitd mieru preucenia
(overfitting). Viete navrhnut nejaké techniky ako tento jav redukovat?



