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Webova aplikace pro detekci somatickych bodovych variant u pacientl s leukémii

II. HODNOCENi DIPLOMOVE PRACE

-

5.

Kritéria hodnoceni prace

Splnéni cile a vhodnost struktury obsahu diplomové prace z hlediska zadaného tématu (splnéni
zadani). (0 - 30)*

Kazdé Cast ¢i véta ze zadani musi mit jasny odraz ve zpracované praci. Excelentné spinéné zadani mlze byt ohodnoceno
maximalnim po¢tem bod{. V poméru rozsahu ¢asti v zadani, kterd neni zcela vhodné ¢i GplIné zpracovéna, se hodnocenf

odpovidajicim zplisobem snizuje.

Teoreticka Groven a vyuziti dostupné literatury v diplomové praci. (0 - 30)*

Oponent posuzuje relevantnost teoretické ¢asti k zadani, rozsah resersi a systematické usporadani zjisténych poznatkd.
Pokud pievazuje doslovné prevzeti text(, snizuje oponent hodnoceni az o 15 bod{ (pfirozené za predpokladu dodrzeni
autorskych prav). Davodem pro sniZeni celkového hodnoceni je dale nedostatecny vybér teoretickych poznatkd, literatury
a zdroj0.

Rozsah realiza¢nich praci (SW, HW), aplikovanych védomosti a znalosti, Grovert metodologického
zpracovani a zavér( prace. (0 - 30)*

Maximalni pocet bodd Ize udélit praci, kterad je vhodné 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 minimainé o 15 bodd. Dalsi sniZzeni hodnoceni Ize udélit za nedostate¢nou diskusi k zavérdim. Celkem 30 bodd za
velmi komplexni a bezchybnou préci véetné dalSich aktivit jako je Ucast na védecko-vyzkumném projektu ¢i grantu, aktivni
Ucast na tvorbé publikaci, patentd ¢i uzitnych vzord.

Formalni naleZitosti a Uprava diplomové prace (Uroven psani, oznaleni struktury textu, grafy, tabulky,
citace v textu, seznam pouzité literatury apod.). (0 - 10)*

Oponent hodnoti formalni naleZitosti z pohledu dodrzeni pravidel o psani, atributl zavérecnych praci, tj. formatovani textu,
struktury prace, seznamu pouzité literatury, vybavenosti diplomové prace grafy a tabulkami, zplsobu citovani. Za
nedodrzeni jednotlivych pravidel snizuje maximdini 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 ¢eském jazyce (je tfeba hodnotit schopnost
vyjadfovat 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

1IS0690-2 (2 body).

Celkovy poéet bodu

* Slovni hodnoceni uvedte v komentari.

Pocet
bodu

17

20

59
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I1l. NAVRH OTAZEK K OBHAJOBE
e N

1. Jakym zplsobem jsou vzorky a data zpracovavana predtim, nez se dostanou do formatu NextDom? Popiste cely
proces od pripravy vzorku po zplsob sekvenovani pres naslednou bioinformatickou analyzu.

2. Dil¢im Ukolem bylo sezndmeni se se zakladnimi formaty dat vyuzivanych v sekvenovani nové generace. Tuto
kapitolu jsem nikde v praci nenasla. MlzZete prosim popsat zdkladni formaty NGS dat?

3. V praci uvadite, ze pfi "hlubokém amplikonu sekvenci provedené pomoci NGS vznikaji zdmény a mutace na
urcitych pozicich v nukleotidech DNA sekvence". Uvedte prosim, jaké jsou mechanismy vzniku téchto mutaci/zdmén
a ve kterych vsech fazich zpracovani vzorku, sekvenovani a analyzy ziskanych dat vznikaji. Vznikaji mutace na
nékterych pozicich ¢astéji nez na jinych?

\_ J
IV. CELKOVE HODNOCENi UROVNE VYPRACOVANI DIPLOMOVE PRACE
e ™
Hodnoceni**: A (vyborné) B (velmi dobre) C (dobre) D (uspokojivé) E (dostatecné) F (nedostatecné)
Pocet bod(: 100 -90 89 - 80 79-70 69 - 60 59 -50 <50
d a d a X a

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

Diplomovou praci hodnotim vyse uvedenym klasifika¢nim stupném a doporucuji/redeperuéuii k obhajobé.

\_ J
V. KOMENTAR
e ™

Ad 1) Cile prace a dil¢i Ukoly jsou odliSné definované v zadani diplomové prace a v samotné diplomové praci (viz.
kapitola 3). Cile prace by mély byt definovany jednotné a neménné. Pokud vychazim z dil¢ich Gkol( definovanych v
zadani prace, nebyl spinén Ukol 1 - "Sezndmeni se se zdkladnimi formaty dat vyuzivanych v sekvenovani nové
generace (NGS)". Prace popisuje pouze format dat vygenerovanych aplikaci NextGENe (Partl a Part2) - nejedna se
tedy o zakladni formaty NGS dat. Ukol 2 - "Studium problematiky genetické podstaty leukémii prostfednictvim
metod NGS" byl splnén ¢astecné. Ocekdvala bych, Zze se dozvim o této problematice vice. Za velmi dobi'e splnéné
cile poklddam Gkol 3 - "Implementace statistické metody pro stanoveni individualnich prahl pro detekci bodovych
variant" a tkol 4 - "Navrh a implementace webové aplikace pro stanoveni individualnich prahl vcetné jednoduchého
grafického rozhrani". Ukol 5 - "Testovéani na simulovanych a realnych datech" byl dle informaci v diplomové préci
splnén pouze c¢astecné - testovani probéhlo pouze na realnych datech. Primarni cil, tedy "nadvrh a vyvoj webové
aplikace pro stanoveni individualni prahd pri detekci bodovych variant" byl spinén dobre.

Ad 2) Teoreticka Cast prace predstavuje zdklady genetiky, zdklady bioinformatiky, sekvenovani nové generace,
statistické zpracovani genomickych dat, stru¢né pfiblizuje problematiku leukémii a soucasny stav aplikace
NextDOM2. Témata teoretické ¢asti jsou vhodné zvolené, nicméné jejich obsah neni vzdy vhodné zvolen. Kapitola
"2.1.1 Zéakladni pojmy genetiky" je uvedena jako slovni¢ek jednotlivych pojmQ. Bylo by vyrazné lepsi jednotlivé
koncepty vysvétlit v celych vétach a vysvétlit jak spolu jednotlivé pojmy souviseji. Kapitola "2.2.1 Sekvenovani"
vysvétluje detailné Sangerovu metodu v jeji plvodni podobé, nicméné bych pokladala za vhodnéjsi vysvétlit detailné
soucasny princip zalozeny na PCR a kapilarni elektroforéze. Dale mi v praci chybi kapitola o bioinformatickém
zpracovani NGS dat a pfislusnych datovych forméatech. Kapitola "4 Metody", detailné a vhodné srovnava
programovaci jazyky MATLAB a Python. Kapitola "5 Navrh aplikace" rozebird funk¢ni a technické pozadavky na
aplikaci a predklada resersi technologickych feseni obdobnych projektd, které slouZi pro nasledny vybér vhodnych
technologii pro vlastni aplikaci.

Ad 3) Vysledkem prace je webova aplikace pro stanoveni individualni prah( pri detekci bodovych variant u pacient(
s leukémii. Pfedkladané feseni vyuzivd ndsledujici technologie: Python, Python Flask, HTML, CSS, Bootstrap,
JavaScript, Git a Docker. Aplikace je verejné dostupnd pres GitHub a DockerHub. Na zakladé instrukci dostupnych v
diplomové praci jsem byla schopnd aplikaci UspésSné spustit a otestovat. V kapitole "7.1.1 Prerekvizity nutné k
spravné funkci" odkazy pro instalaci WSL2 a Docker Desktopu vedou na neexistujici stranky. Pfi instalaci jsem déle
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musela ru¢né doinstalovat modul 'psutil'. Pfi testovani aplikace jsem narazila na chybu "FileNotFoundError" pfi
ukladani souboru vypoctenych prahovych hodnot (Download thresholds) a pfi nastavovani vypoctenych prahovych
hodnot jako vychozich (Set these thresholds as default). V obou pripadech se jednalo o tréninkova data.

Ad 4) Struktura prace odpovida pozadavkdm pro diplomovou praci, nicméné obsahuje velké mnozstvi gramatickych
chyb, preklepd a nevhodné stylistiky. Terminologie je nejednozna¢né pouZivana a misty nepresna (napf. cytosin ale i
cytozin, vliozenf ale i inzerce, "SNP array" pfeloZzeno jako "SNP pole" misto "SNP cip" ¢i "DNA ¢ip", "read mapping"
prelozeno jako "Cteci mapy" misto "mapovani/zarovnavani ¢teni", "base quality" pfelozeno jako "zakladni mapovani"
misto "kvalita baze". Nékterym Castem textu je tak velmi obtizné rozumét. V seznamu zkratek nékteré zkratky chybi
(Fj, Rj, NPN, CC, TIGR) a naopak jsou uvedeny jiné, které se v textu vlibec nevyskytuji (OOP). Prace obsahuje chyby a
nepresnosti v citacich. Napf. citaci [2] se mi nepodafilo viibec dohledat, odkaz vede na jiny ¢lanek, u citace [6] chybi
nazev ¢lanku, citace [10] - autofi jsou F. Sanger a A.R. Coulson, nikoliv SANDER, F a A R GOULSON. U citace [12]
chybi povinny Gdaj a to datum citace a pozadovanou stranku se mi nepodafilo dohledat - bylo by vhodné uvést pinou
URL adresu webové stranky. Popisky obrazkd a tabulek by bylo vhodné rozsifit a umistit u obou formatd stejné - tedy
bud nahofte, nebo dole.

| pfes vySe uvedené se jedna o velmi zajimavé téma a vysledné feSeni vyrazné usnadni rozsifeni aplikace NextDOM
mezi dalsi uzivatele.

Diplomovou praci Bc. Koudelky doporucuji k obhajobé.
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