Posudek oponenta bakalarské prace

Jméno a pfijmeni uchazece/ky : Magdaléna Turinska

Nazev prace: Vizualizace funkci podobnych proteinu

A. Bodové hodnoceni jednotlivych aspekti prace (oznacte pravé jednu z moznosti)

1. Rozsah BP a jeji ¢lenéni

X

A - pfiméfené, odpovidaji charakteru BP a vyznamu jednotlivych ¢asti

B - nevyrovnané, ¢lenéni neni logické n. rozsah jednotlivych ¢asti nekoresponduje s jejich vyznamem

C - uspokojivé, rozsah nékterych ¢asti nedostacuje

N - nedostate¢né

2. Odborna spravnost

vevr

B - velmi dobrd, s ojedinélymi drobnymi zavadami (nejasnost vykladu, chyby ve vzorcich nebo chemickych
nazvech, nedokonaly popis metod nebo vysledki)

C - uspokojiva, s CetnéjSimi drobnymi zavadami

N - nevyhovujici, s hrubymi chybami

3. Uvedeni pouZzitych literarnich a j. zdroju

A - bez pripominek, v§echny ptevzaté udaje s citaci zdroje, celkovy pocet citaci odpovida charakteru prace

B - uspokojivé, s obasnymi neobratnostmi zejm. v umisténi odkazl, nebo s celkové niz§im poctem citaci

vvvvvv

nebo se ojedinéle vyskytuje opominuti odkazu na zdroj prevzatych dat

N - nevyhovujici, velmi malo citaci, ev. rysy plagiatu (¢asté opomijeni odkazu na zdroj pi‘evzatych
dat, popf. opsani velkych ¢asti textu)

4. Jazyk prace

vevr

B - velmi dobry, ojedinélé stylistické neobratnosti, gramatické n. pravopisné chyby

C - upokojivy, ¢etné&jsi slohové neobratnosti, gramatické n. pravopisné chyby, ojedinéle se vyskytuji
obtizné srozumitelné n. nejednoznacné formulace

N - nevyhovujici, s ¢etnymi hrubymi chybami

5. Formalni a graficka urovei prace

A - vyborna, bez pteklepti a chyb ve formatovani

B - velmi dobra, ojedin€lé chyby formatu citaci, pteklepy, chybéjici zkratky apod.

C - uspokojiva, s ojedinélymi vétsimi (napf. vynechani stranky) nebo CetnéjSimi drobnymi chybami

N - nevyhovujici, s ¢etnymi hrubymi chybami




Ptipadny slovni komentai k bodiim 1. az 5.:

Magdaléna Turinska predklada obsahlou bakalaiskou préaci na velmi aktudlni téma predikce funkce
protein. Prace se vyznacujeme podrobnymi teoretickymi tvody k problematice (v€etné seznamu 20
zakladnich amnokyselin) a nékdy az banalnimi komentat, ze 30 hodin je vice nez jeden, aniz by
vSak zdlraznila ze Needlman-Wunsch algoritmus narozdil od heuristickych metod zarucuje
nalezeni optimalniho alignment. Libilo se m vSak, Ze z textu je znat, Ze autorka poctivé premyslela
o zakladnich ptedpokladech a principech pouzivanych metod. Naopak bych vice ocenil pokud by
napf. v oblasti metod pro predikci funkce $la do vétSiho detailu a a tieba zminila silné a slabé
stranky jednotlivych pfistupti, kdyZ uz ne metod — jako ¢tenar jsem pochopil, ze metod je hodné, ale
ne moc vice. Chybéla mi tam jakakoliv zminka o kvalit¢ danych nastrojl a ptipadného srovnani
jejich kvality, z které by tfeba vyplyvala potieba vzniku nového nastroje. V teté oblasti funguje uz
dlouho iniciativa CAFA, kterou vede Iddo Friedberg, a ktera je inspirovana soutézi CASP, kterou
autorka zminuje. Domnivam se take, ze obsahlé tabulky s webovymi adresami jsou extrémné
uzitecné a ocenuji, Ze autorka zkontrolovala souc¢asnou dostupnost vS§ech metod — webové adresy
vSak mohly byt spiSe v ptilohach. Misto nich se mohl v hlavnim textu objevit alespon jeden piiklad
vystupu autor¢ina programu, ktery je ted’ skryty v ptilohdch. Citovanych praci je velké mnozstvi, I
kdyz v konkrétnich ptikladech jsem byl pfekvapen na jakou préci text odkazuje — napt. véta:
Prohledavame databazi D neredundantnich sekvenci, které v dubnu 2024 obsahovala 722 278 205
sekvenci* vede k citaci o programu Blast. Format citaci neni 100 % konzistentni — v seznamu se
objevuje Bionformatics i BIOINFORMATICS apod. Neobvyklé je, Ze uz pfi vice nez tfech
autorech neni uveden plny seznam autort, i kdyZ to neni chyba. Autorka ptidava rozsahly
poznamkovy aparat poznamek pod €arou s riznymi funkcem, ktery by vSak Sel nékdy dobie vytesit
klasickou citaci a pro lidi se slabSim zrakem jako jsem ja bylo snadné odkaz na poznamku pod
carou v textu identifikovat, a pak jsem je musel dohledévat. Jazyk prace je velmi dobry ale nékteré
pasaze jsem nepovazoval za podstatné pro prezentované téma (tfeba specifika PDB formatu nebo
ptiklad FASTA formatu sekvence). Libili se mi tabulky a obrazek 1.2. Chybélo mi také néjaké
ucelené shrnuti kvality a limitd dosud znamych metod ve vSech oblastech, které autorka
ptredstavuje.

Obsahuje-li prace i vlastni vysledky uchazece/ky (nejsou povinnou soucasti prace), pak prosime o
Vase stanovisko k nésledujicimu:

Jsou fadné stanoveny a vysvétleny cile experiment? ano

Je mnozstvi experiment adekvatni k cilim? ano

Je dokumentace vysledkt dostacujici? S vyhradami

Jsou vysledky diskutovany a zasasezeny do kontextu existujici literatury?
ne

Ptipadny dalsi slovni komentat k vysledkiim autora:

Moc se mi libil samostatny védecky project autarky — prace integruje nékolik riiznych typi dat a
poskytuje zajimavou vizualizaci vysledkii. Mdm par komentari - Zdé se mi, ze k praci
existuje minimalné tato relevantni citace od Martina Steineggera a Pedra Beltra, ktera
systematicky mapuje vysledky klastrovani Foldseek hledani na GO anotace
(https://www.nature.com/articles/s41586-023-06510-w). Ocenil bych kdyby autorka uvedla
vice detailti k metodice a na zavér blize predstavila svou ptedstavu, jak by bylo spravnée
nalozit s vystupy z jejiho programu a interpretovat tyto vysledky. Osobné bych se pokusil
ukdzat program na sekvenci, kterou mohu zvefejnit. Chybi mi diskuse k praktické ¢asti.



B. Obhajoba

Dotazy k obhajobé (povinnd cast posudku)

Je jiz program k dispozic na Githubu ¢i jako webovy server?

Jaké je nastaveni program BLAST ? O jakou verzi se jedna, jak4 skérovaci tabulka je pouzita, jaké
gap penalties?

Neni 90% sekvencni identita pfili§ vysokd — nebudou mit velmi podobné anotace i sekvence s 80%
sekvencni identitou? Zkouseli jste jinou hranici sekvencni identity? Zkouseli jste pouZit vice nez
10 sekvenci?

Jak ma uZzivatel ¢ist vystup z VaSich vizualizaci ?

3Lo by automatizovat analyzu téchto vizualizaci, aby §lo délat predikce napft. pro cely genom?

C. Celkovy navrh
Praci doporucuji k piijeti k dalSimu fizeni: ANO mimo v§i pochybnost a s radosti.
Navrhovana celkové klasifikace: velmi dobte
Datum vypracovani posudku: 6.9. 2024
Jméno a piijmeni, podpis oponenta (SIS):
Marian Novotny

Instrukce pro vypracovani a odevzdani posudku:
e Pro vypracovani posudku bakalarské prace pouzijte tento formulaf.

e Posudek mulzete sami vlozit do SIS, anebo s piedstihem zaslat v elektronické podobé na
adresu: marian@natur.cuni.cz, a dale zajistit dodani podepsaného originalu (v 1 vytisku,
jako soucast protokolu o obhajob¢) na sekretariat Katedry bunééné biologie PF UK (p.
Riazickova), Vinicnad 7, 128 44 Praha 2. Podepsany original posudku musi byt dodan pted
vlastni obhajobou, bez n¢ho nesmi byt obhajoba zahéjena!

e Student by mél byt s posudkem seznamem nejméné tfi dny pfed obhajobou — posudek mu
muzete poslat Vy nebo Vas pieposleme.




