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10.

Assignment complexity more demanding assignment
Cilem prace bylo rozsifit existujici nastroj pro predikci ancestralnich sekvenci v proteinech (FireProtASR)
o podporu vyhledavani sekvenci nasledovnik. K této aplikaci bylo nasledné potieba vytvorit webové rozhrani

Completeness of assignment requirements assignment fulfilled
Length of technical report in usual extent
Presentation level of technical report 90 p. (A)

Diplomova prace je napsana prehledné a kapitoly jsou uspofadany v logickém sledu. Rozsah teoretické
a praktické casti je vyvazeny. Samotny text je pro ¢tenare Citelny a snadno pochopitelny.
Formal aspects of technical report 95 p. (A)
PredloZzena prace byla napsana v angli¢tiné na velmi dobré trovni. Rovnéz typograficka stranka textu je na
vysoké urovni. Text je doplnén nazornymi obrazky a grafy.
Literature usage 95 p. (A)
Prace s literaturou je na velmi dobré trovni. Cerpano bylo z kvalitnich ¢asopiseckych publikaci z oblasti
molekularni biologie a predikce vlivu mutace na stabilitu proteinu. Pfevzaté ¢4sti textu a obrazky jsou fadné
oznaceny a oddéleny od vlastniho pfinosu.
Implementation results 95 p. (A)
Hlavni realizaéni vystupy prace tvofi jadro aplikace pro detekci ancestralnich sekvenci
proteinti vytvofené v jazyce java a kompletni webova aplikace s vyuzitim knihovny React.
Uvedené zdrojové koédy jsou piné funkeéni.
Utilizability of results
PfedloZzena prace rozSifuje existujici aplikaci FireProtASR o novy pfistup predikce sekvenci
nasledovniki v proteinech. Celou aplikaci navic implementuje do podoby nového webového rozhrani vhodného
pro pouziti ze strany biologl a védecké komunity.
Questions for defence

¢ Bylo by mozné oveéit stabilitu pfedchidcl resp. nasledovniki s pouzitim nastroj typu Rosetta nebo FoldX?

¢ Sekvence predchldcl i nasledovnikll se aktualné v nastroji predikuji po jednotlivych sloupcich MSA. Je

schopen se tento pfistup vyporadat napf. s korelovanymi pozicemi nebo mutacemi vedoucimi k naruseni
sekundarnich struktur proteinu?

Total assessment 90 p. excellent (A)
Pfedlozena diplomova prace je velmi kvalitni a student prokazal, Ze je schopen samostatné pochopit pomérné
naro¢nou problematiku a vyznamné rozSifit existujici aplikaci pro predikci ancestralnich sekvenci v proteinech
o podporu predikce nasledovnik(, véetné vhodného webového rozhrani. S ohledem na obtiznost zadani, kvalitu
zpracovani a text psany v anglickém jazyce hodnotim tuto praci stupném vyborné (A).
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