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Il. HODNOCENI JEDNOTLIVYCH KRITERIi

Zadani S Xrnd ndrosna
prumerne narocne
Hodnoceni ndrocnosti zaddni zavérecné prdce.

Zadani predpoklada vytvoreni dobie ovladatelného nastroje pro objevovani sekvenénich motivli v RNA-Seq datech. Jde
predevsim o efektivni souc¢asné vyuZziti existujicich detektor(i sekvenénich motiv( a prehlednou kompilaci jejich vystupt.
Soucasné prace sméfruje na RNA-Seq data. Vzhledem ke klasické tloze vyhledavani motivi v DNA sekvencich je zde tfeba
silnéji zohlednit otazku efektivity spojenou s potencidlné velkym poctem ¢teni a jejich chybovosti. Pfi zhodnoceni vyznamu
motiv( hraje roli také ¢etnost transkriptl. Motivy nalezené v ¢tenych transkriptech jsou pro uZivatele vyznamnéjsi.

Splneni zadani splnéno s mensimi
vyhradami

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

Splnéni zadani neni snadné presné zhodnotit. Dobfe se podafilo naplnit uzivatelské hledisko. Vytvoreny ndstroj je pfimocare
pouZitelny biologem, kompilace ve formé slou¢enych motivl zadani vyhovuje. Problematiku RNA-Seq dat ale autor v praci
reflektuje jen velmi zjednodusené a malo prehledné. Odrazi se pfedevsim v diskusi SAM/BAM vstupniho formatu a zavedeni
vlastniho rc-skore, které plvodni skére motivu nasobi poctem cteni. Otazka efektivity neni diskutovana, v praci
prezentovany test na RNA-Seq data necili, jeden z praktickych experiment( ale s BAM formatem pracuje.

Zvoleny postup feseni ¢asteéné VhOdny

Posudte, zda student zvolil spravny postup nebo metody reseni.

Jde o bioinformatickou praci se silnym dlirazem na software. Softwarové reseni je v mnoha ohledech robustni a integruje
vsechny zakladni kroky pro praci s motivy. Autor ale minimalné v textu rezignuje na védecké a analytické hledisko. Z pohledu
prezentace mohla préace lépe pracovat s literaturou, prehledné popsat stavajici pfistupy k extrakci motivi z RNA-Seq dat a
nabidnout srovnani s implementovanym postupem. Pfimo z textu prace se Ctendr a tim ani uzivatel pfimo nedozvi, Ze hlavni
pracovni tok pro RNA-Seq data pocitd se SAM/BAM vstupem, extrahuje z néj konsenzus sekvenci s nenulovym poc¢tem
pfifazenych ¢teni a v této sekvenci vyhleda prislusné motivy. Motivy pak Ize prioritizovat dle vyse uvedeného rc-skére. Pro
tento druh sekundérniho vstupu ale nejsou vhodné vsechny néstroje pro vyhledani motivd.

Odborna urover C - dobre

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

Prace ma dobrou uroven z pohledu softwarového. Z pohledu bioinformatického se ji dafi integrovat velky pocet relevantnich
externich nastroju pro vyhledavani, prezentaci, porovnavani a slucovani motiva. V souladu se zadanim umoznuje rizné
formaty vstupl véetné importu sekvecnich dat na zakladé identifikator( transkript( ¢i genl. Kroky dotykajici se RNA-Seq dat
ale autor neresi dostatecné transparentné a pravdépodobné ani metodicky.
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Formalni a jazykova uroven, rozsah prace D - USpOkOj iVé

Posudte sprdvnost pouZivani formdlnich zdpisi obsaZenych v prdci. Posudte typografickou a jazykovou strdnku.

Prace obsahuje zakladni Uvod do teorie sekvencnich motiv(, zbytek textu je ale prevazné dokumentaci k vytvorené aplikaci a
jejim praktickym srovnanim s paralelnimi frameworky. To by bylo zcela v poradku, kdyby zadani nespecifikovalo konkrétni
kroky, na které se ma diplomant v pracovnim toku zamérit. Zde bych ocekaval, Ze student bude tyto kroky jasnéji
specifikovat, odkazovat na stavajici pristupy k jejich vyreSeni v dostupné literature, srovnavat je a radné vyhodnocovat.
Pokud nebyla data pro komparativni vyhodnoceni implementace k dispozici, mélo by to byt v praci zminéno. Jazykové je text
v poradku.

Vybér zdrojt, korektnost citaci C _ dobf'e

Vyjddrete se k aktivité studenta pfi ziskdavani a vyuZivani studijnich materidl k feSeni zdvérecné prdce. Charakterizujte vybér
pramend. Posudte, zda student vyuZil vsechny relevantni zdroje. Ovérte, zda jsou vSechny prevzaté prvky radné odliseny od
vlastnich vysledki a uvah, zda nedoslo k poruseni citacni etiky a zda jsou bibliografické citace uplné a v souladu s citacnimi
zvyklostmi a normami.

Diplomant pracuje s 28 referencemi, coZ odpovidd charakteru textu uvedeného v odstavci vyse. Navrhoval bych aktivnéjsi
praci s literaturou, relevantnich zdrojua je zcela urcité mnohem vice.

Dalsi komentare a hodnoceni

Vyjddrete se k urovni dosaZenych hlavnich vysledku zdvérecné prdce, napr. k urovni teoretickych vysledku, nebo k trovni a
funkénosti technického nebo programového vytvoreného reseni, publikacnim vystup(m, experimentdlini zrucnosti apod.
Dalsi komentaf nemam.

Ill. CELKOVE HODNOCENI, OTAZKY K OBHAJOBE, NAVRH KLASIFIKACE

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

Diplomova prace plni zakladni cil zadani, implementuje a popisuje nastroj pro detekci sekvencnich motivi
pouZitelny molekuldrnim biologem. Nastroj splfiuje podle mého ndzoru vsechny zakladni funkéni pozadavky. Cile
smérujici na specifickd RNA-Seq data jsou adresovany spiSe okrajové. Nastroj vyhledani motivi v RNA-Seq datech
umozniuje, nenabizi ale jeho hlubsi diskusi. Jako soucast diskuse u obhajoby proto navrhuji kratké demo, kde by
diplomant demonstroval test spliujici posledni bod zadani, tj. demonstrovat efektivitu a pfehlednost vyhledani
motivl v RNA-Seq datech.

K obhajobé mam dvé otazky:

1) Jaka je casova narocnost obvyklych praktickych uloh vyhledani sekvencénich motiv(i? Jak Vas nastroj podporuje
uzivatele v navrhu pracovniho toku proveditelného v ocekavaném ¢ase? Mam na mysli pfedevsim velikost
vstupnich dat, resp. volbu Skaly pouZitych detekcnich a sumarizacnich nastroju.

2) Které typové ulohy nebyly resitelné nastrojem Jana Holcaka a jsou resitelné pomoci Vaseho Programmable
Motif Discovery Toolu?

PfedloZenou zavére¢nou praci hodnotim klasifikaénim stupném C - dobie.
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