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Il. HODNOCENiI BAKALARSKE PRACE
-

s — Pocet

Kritéria hodnoceni prace bodd

1.  Splnéni cile a vhodnost struktury obsahu bakalarské prace z hlediska zadaného tématu (spinéni 25
zadani). (0 - 30)*

Kazda ¢ast ¢i véta ze zaddni musi mit jasny odraz ve zpracované praci. Excelentné spinéné zadani mlize byt ohodnoceno
maximalnim po¢tem bod{. V poméru rozsahu ¢asti v zadani, kterd neni zcela vhodné ¢i Gplné zpracovéna, se hodnocenf
odpovidajicim zplsobem snizuje.

2.  Teoretickd Uroven a vyuziti dostupné literatury v bakalarské praci. (0 - 30)* 20

Oponent posuzuje relevantnost teoretické ¢asti k zadani, rozsah resersi a systematické usporadani zjisténych poznatkad.
Pokud prevazuje doslovné prevzeti text(, snizuje oponent hodnoceni az o 15 bod{ (pfirozené za predpokladu dodrzeni
autorskych prav). DGvodem pro snizeni celkového hodnoceni je dale nedostate¢ny vybér teoretickych poznatkd, literatury

a zdrojd.

3. Rozsah realizaCnich praci (SW, HW), aplikovanych védomosti a znalosti, Urovef metodologického 20
zpracovani a zaveérl prace. (0 - 30)*

Maximalni polet bodd Ize udélit préaci, kterd je vhodna k publikovani. Tento aspekt se posuzuje zejména z hlediska
vyznamu pro obohaceni teoretickych poznatkl a mé prakticky vyznam. Obzvlasté pozitivné je hodnoceno vytvoreni
modelu, SW produktu a téz technickéa realizace. Za drobné metodologické nedostatky se hodnoceni snizuje az o 5 bod(.
Nekonzistentnost zpracovani s teoretickymi vychodisky a nejasny ¢i ne zcela odborny metodologicky pristup vede ke
snizeni minimalné o 15 bodd. Dalsi snizeni hodnoceni Ize udélit za nedostate¢nou diskusi k zavérim. Celkem 30 bod{ za
velmi komplexni a bezchybnou préci v¢etné dalSich aktivit jako je Ucast na védecko-vyzkumném projektu ¢i grantu, aktivni
Gcast na tvorbé publikaci, patent( ¢i uzitnych vzord.

4, Formalni ndlezitosti a Uprava bakalarské prace (Uroven psani, oznaceni struktury textu, grafy, 5
tabulky, citace v textu, seznam pouzité literatury apod.). (0 - 10)*

Oponent hodnoti formalni naleZitosti z pohledu dodrzeni pravidel o psani, atributl zavére¢nych praci, tj. formatovani textu,
struktury préce, seznamu pouzité literatury, vybavenosti bakalafské prace grafy a tabulkami, zplisobu citovani. Za
nedodrzeni jednotlivych pravidel snizuje maximalni hodnoceni o 2 body za kazdy nerespektovany atribut. Rovnéz za
vyskyt gramatickych chyb, preklepl a nevhodné stylistiky a terminologie se snizuje hodnoceni o 2-4 body. V praci by se
méla objevovat pouze standardni odborna terminologie a to zejména v ceském jazyce (je tfeba hodnotit schopnost
vyjadrovat se technickym jazykem - 2 body), grafy jsou tvoreny podle zésad (viz tolerance a vliv statistického zpracovani -
2 body), u grafdl a tabulek jsou patfi¢né legendy a vse je Citelné (2 body), jsou dodrzena cita¢ni pravidla podle 1ISO690 a
1S0690-2 (2 body).

5.  Celkovy poéet bodi 70

* Slovni hodnoceni uvedte v komentari.
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I1l. NAVRH OTAZEK K OBHAJOBE

-

1. MlzZete prosim u obhajoby vysvétlit odstavec uvedeny niZze a dodat néjaky zdroj pokud existuje? Co v tomto
odstavci rozumite pod pojmy nizka kvalita genomu a proc je frekvence vyskytu variant nachazejicich se ve funkéné
vyznamnych ¢astech genomu v databdzich populaci velmi nizka? Spravné nastavenym filtrem se eliminuji varianty s
nizkou kvalitou genotypu, ready pokryvajici oblast dané varianty, pripadné i predpoklddané modely dédi¢nosti na
zdkladé rodinné anamnézy. Zajimavé jsou také varianty nachdzejici se ve funk¢né vyznamnych ¢astech genomu,
protoze jejich frekvence vyskytu je v databazich populaci velmi nizka.

2.V praci je uvedena nasledujici véta "K provedeni analyzy byl vybran dataset z volné dostupné online databaze
obsahujici ¢tyfi vzorky, kdy kazdy z nich obsahoval nékolik jiz dfive klinicky ovéfenych faznich gend, které byly
pfitomny u pacientek s karcinomem prsu." Ve které databazi se tyto vzorky nachazi? Kde miZzeme tyto vzorky pfimo
najit ¢i stahnout?

3.
\_
IV. CELKOVE HODNOCENi UROVNE VYPRACOVANI BAKALARSKE PRACE
p
Hodnoceni**: A (vyborné) B (velmi dobre) C (dobre) D (uspokojive) E (dostatecné) F (nedostatecné)
Pocet bodd: 100 -90 89 - 80 79-70 69 - 60 59 -50 <50

\_

a a X a a a

** v pripadé hodnoceni F (nedostatecné) uvedte podrobny komentar

Bakalarskou praci hodnotim vySe uvedenym klasifika¢nim stupném a doporucuji/redeperucuji k obhajobé.

V.

KOMENTAR

-

Bioinformaticka analyza RNA-seq dat véetné Glohy detekce fiznich genl je dlleZitym tématem, jak ve vyzkumu, tak
i pro klinickou praxi. Rovnéz je také pravdou, Ze aktudlni ¢i neddvno publikované rozli¢cné metody detekce fuznich
gend vedou k odlisnym vysledkim a i z tohoto d@ivodu povazuji téma prace za aktualni.

Prace stavi spiSe na obecnych literdrnich zdrojich. Povazuji to za adekvatni pfistupu rfeSeni bakalarské prace. Na
zdakladé reSerSe a komunikace s klinickym pracovistém byly pro praktickou ¢ast a analyzu zvoleny dva néstroje.
Myslim, Ze vzhledem k povaze Ulohy, by bylo u vybérl nastrojd v rdmci reSerse patfi¢né uvést vice zdrojl, které by
porovnaly jednotlivé nastroje podle rlznych kritérii. V praci je uvedena citace na ¢lanek [23], ktery se takovou
analyzou zabyva. Byl jsem rychle schopny nalézt fadu dalSich praci z poslednich let, které se zabyvaji timto
tématem a dlkladné porovnavaji referované nastroje, coz mlize pfinést lepsi nahled na vybér nastrojl. Pro referenci
zde prikladam par prikladd identifikatord takovych ¢lanka:

10.1101/2020.09.17.302307
10.1186/513059-020-02043-x
10.1007/s00401-020-02167-1
10.1186/s13059-019-1842-9

Technicka realizace, implementace a provedeni RNA-seq analyzy dat v této praci je stru¢né a nejde do hloubky a
jelikoz vyuziva verejné dostupnd data (kterd jsem nedokazal lokalizovat a zjistit zda se jimi jiz nékterd prace
zabyvala, tudiz vysledky pro dany dataset mohou byt komunitou zndmy), nevede podle mého ndzoru k unikatni
aplikaci, ale slouzi spiSe jako realizace praktické Glohy, osvojeni si metod autorkou prace a aplikace na data. Mlze to
rovnéz slouzit jako priprava pro nasazeni na klinickad data, coZ ocenuji. Pro moznosti spusténi a reprodukce vysledkd
by bylo dobré dodat i dockerfile s popisem prostredi a dalo by se pro Ucely demonstrace docker run prikaz pripravit
Iépe. Napr. pfi definovani cest
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byla zdokumentovana cesta pravdépodobné do adresare autorky a navic jsem v praci nenasel ptimy zpdsob, jak se
dostat k pouzitym vzork&m (tj. k soubor&im ve formatu FASTQ). Na druhou stranu, podobny typ Glohy by se mohl stat
vhodnou inovacni Glohou pro zarazeni do predmétu Bioinformatika bakalarského programu.

Co se tykd formalini stranky, chdpu, Ze urcité terminy v daném oboru nemaji v ¢estiné odpovidajici termin, pfipadné
se tak pfimo jmenuje dand metoda (viz termin RNA-seq v tomto posudku i v ndzvu prace). Avsak vzhledem k tomu,
Ze prace byla vypracovana v Cestiné, nékteré terminy by podle mého nazoru mély byt prelozeny a jejich adekvatni
termin existuje:

best practices, RT-PCR (real time polymer chain reaction), zarovnat ready kolem inserci a deleci (indely)
zkoumaného vzorku

Podobné&, obrazky by mély byt modifikovany do jazyka prace a vSechny zkratky by mély byt (pokud vibec)
vysvétleny hned pfi prvnim vyskytu, napf. HPO, SGS/TGS.

Nasel jsem dale nékolik preklepl, které vsak nevedou k zadsadnimu zhorseni ¢itelnosti, napr.:

na fizni gen pted vybrat, interpretacevysledkd, détsti pacienta jsou, jedno vldknova

-
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