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Il. HODNOCENI JEDNOTLIVYCH KRITERIi

Zadani narocné;jsi

Hodnoceni ndroc¢nosti zaddni zdvérecné prdce.

Pfedem musim zminit, Ze nejsem informatik. Moji odbornosti je molekularni biologie a zamérim se vice na hodnoceni prace
z hlediska jejiho vyufZiti v biologickém vyzkumu. Cilem bylo analyzovat stavajici neuronovou sit navrzenou pro detekci mRNA
intront v metagenomech hub a pokusit se najit minimalni pocet modell potifebnych pro hledani intronl v druhoveé
rozmanité fisi hub.

Spinéni zadani spinéno

Posudte, zda predloZend zdvérecnd prdce splriuje zaddni. V komentdri pfipadné uvedte body zaddni, které nebyly zcela
splnény, nebo zda je prdce oproti zaddni rozsifena. Nebylo-li zaddni zcela spInéno, pokuste se posoudit zdvaznost, dopady a
pfipadné i priciny jednotlivych nedostatkd.

Podle mého soudu studentka zadani splnila. BEhem své prace vsak zjistila, Ze zvolena metoda nevede k vytvoreni
univerzalniho modelu pro vSechny houby. Nakonec v ramci této diplomové prace zvolila jako optimalni 4 modely pro 5°
konce intron(i a 5 modell pro 3" konce intrond. Sama vsak podtrhuje v zavéru, Ze prace zejména ukazuje cestu a nabizi
potencidl k dalSimu vyzkumu vcetné pripadné pripravy univerzalnéjsich modell pro detekci intron v houbovych genomech.

Zvoleny postup fesSeni spravny

Posudte, zda student zvolil spravny postup nebo metody reseni.

Pokud jsem byl schopen posoudit, jevi se mi zvoleny postup jako spravny. Jednotlivé Gseky prace jsou dobre a logicky

vysvétleny véetné provazani informatické ¢asti a biologickych vychodisek. Prace vyZaduje od studenta kromé znalosti

informatiky a statistiky téz urcitou orientaci v taxonomii hub a jistou Groven pochopeni slozitého procesu vystfihovani
intronll z eukaryotni pre-mRNA.

Odborna uroven B - velmi dobie

Posudte troven odbornosti zavérecné prdce, vyuZiti znalosti ziskanych studiem a z odborné literatury, vyuZiti podkladi a dat
ziskanych z praxe.

Vzhledem k mé odbornosti bylo pro mne ¢teni predlozené price ponékud narocné, nicméné ocenuji, jakym zptsobem
autorka vysvétlila informatickou Cast prace i jeji relativné Gspésnou snahu vyrovnat se s popisem biologické ¢asti. Jak pisi
vyse, prace do urcité miry zavisi na pochopeni taxonomie hub a vhodném roztfidéni genomui do jednotlivych taxonomickych
kategorii. Z téchto dlivodi bych doporudil pouziti moderné;jsi taxonomie hub neZ té, ktera byla pouZzita v praci. Naptiklad dle
Miguel A. Naranjo-Ortiz, Toni Gabalddn et al., Fungal evolution: diverzity, taxonomy and phylogeny of the Fungi. 2019.
Biological Reviews, https://doi.org/10.1111/brv.12550.

Formalni a jazykova troven, rozsah prace C - dobte

Posudte sprdvnost pouZivani formdlnich zdpist obsaZenych v prdci. Posudte typografickou a jazykovou stranku.

Préace je napsana anglicky, je Upravna a graficky pfehlednd. PFi orientaci v praci mi schazeli legendy u obrazk( a tabulek.
Orientace Ctendre v grafické ¢asti prace vcetné ptiloh je tedy narocnéjsi. Vysledkova cast je napsana velmi Usporné. Védecka
diskuse autorcinych vysledkl a jejich konfrontace s odbornou literaturou véetné SirSiho formulovani dalsiho mozného vyvoje
tohoto vyzkumu a pfipadnych hypotéz vyplyvajicich ze ziskanych vysledk( v podstaté chybi. Pfitomna diskuse je svym
obsahem spiSe pokracovanim vysledkové ¢asti. To je zfejmé i z toho, Ze diskuse neobsahuje Zadné odkazy na odbornou
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Vybér zdrojt, korektnost citaci C - dobie

Vyjddrete se k aktivité studenta pri ziskavdni a vyuZivdni studijnich materidl k reseni zdvérecné prdce. Charakterizujte vybér
pramend. Posudte, zda student vyuZil vsechny relevantni zdroje. Ovérte, zda jsou vSechny prevzaté prvky radné odliseny od
vlastnich vysledkui a uvah, zda nedoslo k poruseni citacni etiky a zda jsou bibliografické citace upiné a v souladu s citacnimi
zvyklostmi a normami.

Prace obsahuje 57 citaci. Presto si myslim, Ze vzhledem k tomu, Ze prace kombinuje vzdalené obory jako je informatika,
taxonomie hub a molekularni biologie, mohlo by byt citaci vice. Autorka s citacemi Setfi. Napfiklad v diskusi se Zadné
nevyskytuji. Vzhledem k tomu, Ze fazeni jednotlivych genomi do taxonomickych jednotek nasledné ovliviiuje trénovani
modelu a ziskané vysledky, doporucil bych zabyvat se timto tématem hloubéji a vyuzit modernéjsi zdroje, nez jaké byly

v prdci pouZity. Autorka pouZziva Ciselné odkazy na literaturu v textu prace, které vSak nejsou vhodné, pokud jsou citace

v seznamu literatury fazeny abecedné. Pfi abecednim fazeni seznamu literatury je nutné zacinat odkaz pfijmenim, dle
kterého je seznam fazen, a nikoliv kiestnim jménem. Nékteré zdroje nejsou dostatecné citovany, napf. [7] Suzanne Clancy,
2008.

Dalsi komentare a hodnoceni

Vyjddrete se k urovni dosaZenych hlavnich vysledki zdvérecné prdce, napr. k urovni teoretickych vysledkd, nebo k trovni a
funkcnosti technického nebo programového vytvoreného reseni, publikacnim vystupim, experimentdlIni zrucnosti apod.
Ptfes drobné vytky povaZuji praci za zdafilou a jeji vysledky za zajimavé. DalSi komentare uvadim nize.

IIl. CELKOVE HODNOCENI, OTAZKY K OBHAJOBE, NAVRH KLASIFIKACE

Shrrite aspekty zdvérecné prdce, které nejvice ovlivnily Vase celkové hodnoceni. Uvedte pfipadné otdzky, které by
mél student zodpovédét pri obhajobé zdvérecné prdce pred komisi.

PredloZenou praci studentky Barbory Maskové povaZuji za zdafilou a vysledky za zajimavé.

Doporucil bych se vice vénovat taxonomickému zatfidéni pouZitych genomd, protoze muze vyrazné ovlivnit
ziskané vysledky a jejich interpretaci. Rad bych se zeptal, vem byl problém pfi vytvareni datové sady pro
Cryptomycota? Jedna se o pomérné obskurni a spiSe ,,sbérnou” taxonomickou jednotku. Jeji vyfazeni z divodu
malého poctu vzorkll mozna nebylo tfeba, protoZe néktefi autofi radi Cryptomycota spolu s dalsi heterogenni
skupinou Microsporidia do (nad)kmene Opisthosporidia. Mozna stacilo pouze pfrifadit jednu analyzovanou
kryptomycetu ke skupiné 8 analyzovanych mikrosporidii.

Velmi se mi libi pouZiti log pro analyzu sekvenci. Bohuzel ne vidy se mi podafilo se v nich vyznat. Nemyslim si, ze
by tento pfistup byl néjak pfinosny pro vylepseni detekce intrond, ale mlzZe pfinést zajimavé poznatky o stavbé
intronli a sestfihového aparatu v jednotlivych taxonech hub a ztohoto hlediska bych doporucil v této praci
v budoucnu v rozsifené formé pokracovat. Bylo by mozné ukazat loga pro vsechny zastupce jednotlivych modelt
s grafickym vyznacenim 5’ a 3’ sestfihového mista? Bylo by mozZné filtrovat vystfizené introny tak, aby pro tvorbu
loga byly vyuZity je ty, které poskytuji v pfilehlém exonu dostate¢né dlouhou kddujici oblast neprerusenou STOP
kodénem? Pokud by to bylo mozné, myslite si, Ze by tato Uprava vedla k vyraznéjsi zméné log u nékterych
zastupcu pouzitych modeld?

PredloZenou zavérecnou praci hodnotim klasifikaénim stupném B - velmi dobfre.
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