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Az utóbbi időben ugrásszerűen megnőtt a biológiai és informatika határterü- lete – a biológiai problémák informatikai eszközökkel való kezelése – iránti ipari és tudományos érdeklődés.

Németh Andrea témaválasztását korábbi biológia tanulmányai motiválták. A diplomamunkájában kitűzött cél bioinformatikában használt algoritmusok gyűjtése, valamint analitikus és szimulációs elemzése volt.


A diplomamunka 65 oldal, a 7 fejezet mellett tartalomjegyzéket és 13  hivat- kozásból álló irodalomjegyzéket (bár ezt a tartalomjegyzék nem jelzi) tartalmaz.

Az első 3 fejezet (összesen 8 oldal) bevezető jellegű.


A diplomamunka legjobban kidolgozott része a 27 oldalas negyedik fejezet, amely mintaillesztő algoritmusokat tárgyal, mint a naiv, a Boyer–Moore, Apostolico– Giancarlo és a szuffix-fákon alapuló. Ezen algoritmusok feladata, hogy n hosszú- ságú szövegekben adott m hosszúságú minta összes előfordulását megtalálják. A tárgyalt algoritmusok legrosszabb esetben nm, illetve n lg n nagyságrendű futási idővel rendelkeznek. Célszerű lett volna a legrosszabb esetben ((n) futási idejű Knuth–Morris–Pratt algoritmust is tárgyalni és a többiekkel összehasonlítani.


Algoritmusonként szerepelnek a legrosszabb futási időre vonatkozó szakiro- dalmi eredmények, valamint a biológiában legfontosabb ábécé (4 nukleotid) feletti szövegekben való keresések szimulációs eredményei.  A 4 betűs szövegek a  GenBank nevű adatbázisból származnak. A SwissProt nevű, 20 betűs ábécé (20 aminosav van) feletti szövegek szimulációs eredményei a kapkodásban kimaradtak a dokumentációból – a védésig remélhetően az ezekre vonatkozó összefoglalás is elkészül.

A végzett szimulációs munka kevés, ezért az eredményekből megalapozott következtetéseket nem lehetett levonni – pedig érdekes lett volna a nagyságrendi becslések konstansainak és az átlagos futási időnek a vizsgálata. A 20. oldalon megadott táblázatból és a hozzáfűzött magyarázatból kimaradt, hogy a futási idők másodpercben vannak megadva.

A negyedik fejezet végén a naiv algoritmus párhuzamosítása a téma. A szimuláció a várható eredményt adja: a gyorsítás ennél az egyszerű feladatnál megközelíti a felhasznált processzorok számát. A 35. oldalon első táblázatában az adatok egy része biztos hibás, és mindkét táblázat időadatai legfeljebb mikromásod- percben reálisak.

Az ötödik fejezet a szekvenciaillesztésnek nevezett biológiai eredetű (de más területeken is jelentkező) problémával foglakozik: hogyan kezeljük azt a nehéz kérdést, hogy egy hibás minta hasonlít-e egy hibás szöveg valamely részéhez. A kérdéskör gazdag irodalmából a diplomamunka a Needleman–Wunsch és a Smith–Waterman algoritmust tárgyalja.


A rövid hatodik fejezet kettőnél több szekvencia együttes vizsgálatáról szól, az „Összefoglalás” című hetedik fejezet pedig felsorolja a diplomamunkában tárgyalt témákat.


A témabejelentő beadása óta eltelt másfél év nagy részében Németh Andrea önállóan dolgozott (az első évben minimális intenzitással). Az elkészült kézirat szak- mai és nyelvi hibáinak számát a javító menetek során sikerült lényegesen csökken- teni, de az algoritmuselemző tapasztalat, a helyesírás-ellenőrző és a nyelvtani ismeretek hiánya érződik a dolgozaton. Az irodalomjegyzék jól tükrözi a felhasznált irodalmat, de formailag gondatlan, a javítási javaslatok feldolgozására már nem jutott idő.

A végzett munka értékeléséhez hozzá kell tenni, hogy a bioinformatika fiatal, ezért szakirodalma most van kialakulóban, ami természetesen megnehezíti a kezdő szakember munkáját.


Összefoglalás. Németh Andrea diplomamunkája a biológus és informatikus olvasók számára is hasznos gyűjtő és elemző munka eredményeit összegzi. Az érdemeket és a  hiányosságokat is figyelembe véve közepes (3) érdemjegyet javaslok.
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