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HABILITACNI RiZENI{

Navrh na jmenovani RNDr. Davida Hokszy, Ph.D., docentem pro obor Informatika —
softwarové systémy.

Vzhledem k tGc¢asti zahrani¢nich hostl, prob&hlo habilita¢ni fizeni dr. Hokszy v anglickém
jazyce.

K habilitaci uchaze¢ piedlozil praci nazvanou Similarity-based approaches to molecular
function discovery. Habilita¢ni komise pracovala ve slozeni — predseda: prof. Ing. Pavel
Tvrdik, CSc., (FIT CVUT v Praze), Clenové: prof. RNDr. MUDr. Petr Marsalek, Ph.D., (1. LF
UK), prof. RNDr. Tomas Bures, Ph.D., (MFF UK, Praha), doc. RNDr. Karel Berka, Ph.D.,
(P¥F UP v Olomouci) a doc. RNDr. Vlastislav Dohnal, Ph.D., (FI MUNI, Brno).

Tato komise jmenovala tfi oponenty. Stali se jimi: prof. Mgr. Jifi Damborsky, Dr.,
Ptirodovédecka fakulta Masarykovy univerzity, Brno; prof. Alex de Brevern, French National
Institute of Health and Medical Research (INSERM), Université Paris Diderot, Sorbonne
Paris Cite, Francie, a prof. Michael Schroeder, Biotechnologisches Zentrum, Technische
Universitit Dresden, Némecko.

Po zhodnoceni vysledkli védecké a pedagogické Cinnosti uchazece a po obdrzeni kladnych
posudkll na habilita¢ni praci se komise tajnym hlasovanim jednomysIné usnesla na navrhu,
aby RNDr. David Hoksza, Ph.D., byl jmenovan docentem. Vsechny podklady - udaje o
uchazeci, stanovisko habilitacni komise, CV uchazece, prehled jeho pedagogické Cinnosti,
vyCet publikaci, citaci a zahrani¢nich pobytl, aktudlni vypis z databdzi WoS, Scopus,
posudky oponentl - dostala védecka rada pfedem k dispozici, habilitacni prace je k nahlédnuti
na ulozisti dokumentti védecké rady.

Svoji habilita¢ni prednasku uchaze¢ nazval Computer-based molecular function discovery.

Uchaze¢ pozdravil vSechny piitomné a sdilel se vSemi svou prezentaci, doplnénou
piehlednymi ilustracemi. V piednasce predstavil dva nejvyznamnéjsi z vyzkumnych projekta,
na kterych se podilel, zabyvajici se molekularnimi funkcemi. Na zacatku vysvétlil, jak
jednotlivé procesy probihaji na molekuldrni trovni. Poté mluvil o objevu molekularnich
funkci a jeho pouziti. Do oboru pfispél novym pfistupem k: vizualizaci sekundarniho znaku
RNA a zpusobu interakce kryptickych vazebnych mist proteinu. V centru jeho vyzkumu jsou
tyto tfi makromolekuly: DNA, nukleové kyseliny a RNA. Tyto makromolekuly formuji
bunky, tkané, ukladaji informace, ptfenaSeji signaly do soustavy, chrani soustavu. Do
budoucna by rad ziistal aktivni v oboru pocitatové analyzy aktivnich mist proteinu a v oboru
vizualizace by rad aplikoval Sablonu na razné typy siti. Dale chce pokraovat ve vyvoji
nastroju pro integracni vizualizaci molekularnich dat.



Prod. Dolezal piednesl citace vynatki z posudkti oponentti. VSichni tii oponenti se vyjadiili
velmi pozitivné ve prospéch uchazece.

prof. Mgr. Jifi Damborsky, Dr.:

Velmi ocenuji, Ze softwarova reSeni jsou dotazena do nastroju, které slouzi Siroké
uzivatelské komunite. Nastroje lze pouzivat jako samostatné programy, APl a webové
aplikace. Zdavérem konstatuji, ze habilitacni prace Dr. Davida Hokszy kvalitou i rozsahem
spliiuje kritéria pro udéleni akademické hodnosti docent a rad ji doporucuji k obhajobe.

prof. Alex de Brevern:

The candidate had showed his abilities to adapt to new scientific areas and new
methodologies with great efficiency. He is obviously an international recognized expert; his
excellent papers in top Bioinformatics and Cheminformatics journals undoubtedly underlined
it. To conclude, | have the highest opinion on the works presented by Dr Hoksza, showing
clearly all the quality of researcher needed for an Associate Professor in a world class
University.

prof. Michael Schroeder:

Overall, it is interesting that Dr. Hoskza publishes in two closely connected, but separate,
communities: bioinformatics and chemoinformatics. An achievement. Dr. Hoksza’s work
combines software engineering and development with state-of-the art algorithms in two
important areas of bio- and chemoinformatics. He has contributed steadily and with some
impact in his area. In summary, | accept his habilitation thesis. He has very clearly shown
independent and creative scientific thinking meriting a habilitation.

Nasledovala vefejna rozprava, ve které dotazy vznesl prof. Matas, prof. Jungwirth a prof.
Malek. VSichni komentovali, Ze prednéaska pro né€ byla zajimava a vznesli uptesiiujici dotazy
k vykladu kandidata. Prof. Malka zajimal pocet studentt, které kandidat vyucuje a vede. Prof.
Matase také zajimalo pusobeni kandidata na univerzit¢ v Lucemburku. S odpovéd'mi
kandidéta byli vSichni spokojeni.

Na zavér vetejné rozpravy vystoupil pfedseda habilitacni komise prof. Ing. Pavel Tvrdik,
CSc.

Shrnul nejdualezitéjsi udaje o uchazeci. Jeho pedagogickou cCinnost, vyzkumnou c¢innost,
publikacni ¢innost a dalsi aktivity. Dr. David Hoksza je odbornym asistentem na Katedie
softwarového inzenyrstvi MFF UK od r. 2012. Zamé&fuje se na vyuku témat souvisejicich s
databazemi, s vizualizaci dat a ptredevSim s bioinformatikou. Pravidelné pfednasi a vede
cviceni v bakalafském predmétu Bioinformatické algoritmy, databaze a nastroje, ktery na
MFF zavedl. Nad ramec standardni pedagogické ¢innosti byl hlavnim aktérem vytvoteni
mezifakultniho bakalafského studijniho programu Bioinformatika (mezi MFF a PfF UK).
Hodnoceni v studentské anketé jsou pravidelné kladna. Dr. Hoksza mé vyborné vysledky i pfi
vedeni kvalifikaCnich praci a softwarovych projektt. Dr. Hoksza zamé&fuje svoji védeckou
¢innost na strukturni bioinformatiku. VSichni tfi oponenti habilitaéni prace, mezinarodné
uznéavani odbornici v bio- a chemoinformatice, shodn¢ konstatuji, ze dr. Hoksza publikuje v
pfednich oborovych Casopisech. Za poslednich 10 let je i spoluautorem 30 pfispévkl v
sbornicich oborovych konferenci. Kromé standardnich ukazateld kvality védecké prace
vynika uchaze¢ jesté v tvorbé SW bioinformatickych néstroji, které spolu se svymi studenty
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nasledujici. SW ndstroj Traveler zabudoval Evropsky bioinformaticky institut do
vizualiza¢niho rozhrani systému RNAcentral, coz je jeho centralni databaze 7 miliond 1/3
sekundarnich struktur RNA. SW nastroj P2Rank, ktery pomoci metod strojového uceni
dokdze predikovat v struktufe proteinu vazebni mista ligandl, je soucasti kolaborativniho
nastroje Evropského bioinformatického institutu, v rdmci kterého je momentalné tento néstroj
druhym nejvétsim prispévatelem funkénich anotaci proteinovych struktur. Mnoha aplikacim
se t€8i 1 nastroj MolArt, ktery dokdze anotovat a vizualizovat strukturu proteinti. Zahranicni
pfesah jeho Cinnosti se projevuje napiiklad i tim, Zze mé spolecné publikace se sedmi
zahrani¢nimi spoluautory. Jeho zahrani¢ni ¢innost tedy komise hodnoti velmi pozitivné. Na
zékladé vyse uvedenych zjisténi a skuteCnosti dosla habilitani komise k zavéru, ze dr.
Hoksza je mezinarodné viditelnym mladym vyzkumnikem, ktery dosahuje uznani a
rostouciho citacniho ohlasu nejen diky svym publikacim, ale i diky schopnosti vytvaret
netrivialni uZitecné SW nastroje, které vyznamné pomahaji bioinformatické komunité ve 2/3
vyzkumu slozitych makromolekularnich struktur. Na zaklad¢ kladnych posudkl habilita¢ni
prace a vSech informaci, které méla komise k dispozici, se komise shodla, ze Dr. Hoksza
splituje kritéria UK 1 V R MFF pro udéleni védecko-pedagogického titulu docent.

Nasledovala nevefejnd ¢ast jednani zakoncend hlasovanim o navrhu.

Z celkového poctu 27 ¢lenti védecké rady bylo na zasedani pritomno 26 ¢lenti a ti odevzdali
26 kladnych hlast, 0 hlast zapornych a 0 hlast neplatnych, 0 se zdrzelo hlasovani.

Védecka rada se usnesla na navrhu, aby RNDr. David Hoksza, Ph.D., byl jmenovan
docentem pro obor Informatika — softwarové systémy. Navrh bude postoupen rektorovi
Univerzity Karlovy.

Za spravnost:

Dominika Brozkova



