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Kvalita zpracovani softwarove casti

Stabilita aplikace

ex
ce

le
nt

ni
X

X

X

X

od
po

vi
da

jic
i

X

X

X

X

X

>&l
.a
— ne

vy
ho

vu
ji

ci



Nejvyznamnejsi klady:
• Praca jc motivovana problemami riesenymi v makromolekularnej biologii. Jc

zname, ze RNA ret'a/ce vytvaraju zlozite sekundarne struktury, ktore znacne
ovplyvnuju mozne genelicke zmeny pri vyvoji organizmov. Ak dva organizmy
majii podobnu sekundarnu strukturu RNA, tak mozu mat' aj podobne vlastnosti,
takze je mozne takuto informaciu vyuzit" na urcovanie pribuznosti organizmov
a odhadovanie vyvoja druhov organizmov.

• Autor riesi problem, ked' si biolog myslf, ze nejake sekvencie RNA su pribuzne
a zaujfma ho, ci obsahuju maju podobne sekundarne struktury. Autor riesi problem
tzv. mnohonasobneho strukturalneho aiigntnentu, ked' sa porovnava (spocitana)
sekundarna struktura niekofkych (casti) rctazcov RNA. lento probJem je
vypoctovo vel'mi narocny, preto autor vymysJel a implementoval heuristiku. ktora
zda sa dava vyborne vysledky pri unosnej casovej narocnosti. Jeho technika je
zalozena na mnohorozmernom dynamickom programovanf aplikovanom na
porovnavanie casti' sekundarnych struktur. Naviac autor impiementoval vlastne
zobrazovanie strukturaineho aJignmentu, ktore uzi'vaierovi (biologovi) umoznuje
interaktivne vybrat' cast' zarovnanej struktury (mnohonasobneho strukturalneho
konsenzu) a vyrezaf zodpovedajuce si casti zo vsetkych porovnavanych ret'azcov.
Takto vyrezane podpostupnosti je potom mozne ulozif a d'alej spracovavat' inymi
program ami.

• Aplikacia je stabilna a ma dobru uzivatel'sku dokumentaciu umoznujucu jej
v>oizitie biologmi.

Nejzavaznejsi nedostatky:
• Aplikacia nema zavaznejsic nedostatky. Asi by bolo vhodne urobit' analyzu (aspon

experimentalnu) casovej zlozito.sti autorom vyvinutcho syste'mu, ktora by zrejme
ukazala

Dalsi poznamky:

. Aplikacia bude vyuzivana v Ustave experimentalnej botaniky CS AV. Mysh'm, ze po
overeni funkcnosti a doplneni analyzy zlozitosti by autor mohol svoj algontmus
publikovat'. Doporucujcm pracu Jana Zimmermanna uznat1 ako bakalarsku pracu.
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