Posudek bakalarské prace ,De novo sekvenovani genomu Crenicichla
semifasciata techonologii Oxford Nanopore®

Uvodni ¢ast mi, jakoZto oponentu nerybiho zaméteni, poskytla jasnou a dobie popsanou
motivaci pro praci samotnou. Obsahla kapitola o historii sekvenovani demonstruje autorcin dlkladny
vhled do problematiky. Vzhledem k hlavni pouZité technologii ONT ocenuji detailni popis celého
procesu. Pevné vérim, Ze i laické publikum by po doc¢teni ivodu dobfe chapalo kontext prace. Jako
takovy tedy hodnotim Gvod jako velice zdafily.

Cile prace byly jasné stanoveny a logicky vyplyvaji z potfeb nejen skolitelovy laboratofre, ale i Sirsi
védecké komunity.

Sekce ,Material a metody” je velmi kvalitné zpracovanym a logicky strukturovanym protokolem,
ktery by bez pochyby umoznil provedené experimenty jednoduse zopakovat. V bioinformatické ¢asti
velmi ocenuji detailni a transparentni popis software a pouzitych parametrQ. Za nutné povazuji zminit,
Ze takto poctivé vypracovany informaticky protokolu ¢asto chybi i v ¢lancich impaktovych ¢asopist a je
tedy velmi chvalyhodné, Ze se objevuje jiz v bakalarské praci. Po metodické strance zde neni co vyknout.
Autorka pouziva velmi aktualni postupy, které viditelné solidné zvlada.

Vysledky prace jsou opét logicky a pfehledné strukturovany. Pokud to z textu nevyplyne hned,
tak u prohlednuti tabulek ¢tenafi dojde, kolik prace a opakovani autorka absolvovala. Asemblaz genomu
bohuzel ze své podstaty trpi tim, Ze jeji vysledky nejdou moc atraktivné vizualizovat a tak ocenuiji
alespon demonstraci geneze pouZitého datasetu. Vysledky obsahuji vSe co maji.

Diskuze je dobym shrnutim celé prace. Vyzdvihl bych pfedevsim umirnénost a stfizlivost se
kterou autorka vyvozuje zavéry o kompletnosti vysledné asemblaze. Autorka tak prokazuje dobré
porozuméni zaludnosti problematiky sestavovani genomu. Az na jednu drobnost (adresovanou otazkou
¢.1) mi v diskuzi nic nechybi. Pokud bych si hodné vymyslel, tak bych uvital spojenou tabulku s vystupem
sekvenovani, dohromady se stavem flowcell, mohla by se hodit pro budouci experimenty.

Hodnoceni:

Adéla MikeSova béhem své bakalarské prace obsdhla Uctyhodné rozpéti velmi rozdilnych metod,
jak laboratornich tak bioinformatickych. Z prace je patrné, Ze rozumi dané problematice. Musim se
pfiznat, Ze bych se vlastné nepozastavil nad tim, kdyby prace obdobného rozsahu byla podana a Uspésné
obhdjena v magisterském stupni studia. Je nade vsi pochyby, Ze popsané vysledky zcela napliuji
stanovené cile prace a budou velice hodnotnym zdrojem pro budouci vyzkum. Srovndni hloubky
sekvenovani a jeho vliv na sloZzeny genom, by podle mého nazoru bylo vhodné publikovat, nebot muze
nabidnout velmi cenné voditko pro jiné tymy. Praci jednoznacné doporucuji k obhajobé s hodnocenim
“vyborné”.

Dotazy pro pripadnou diskuzi béhem obhajoby:
1) Ktera z iteraci assembly byla nakonec vybrana jako nejlepsi a na zakladé jakych kriterii?
2) Ve fiktivnim svété neomezenych finanénich prostredkd, jaké metody ¢i postupy (laboratorni ¢i
bioinformatické) by autorka vyuZila ke zlepSeni stavajici asemblaze?

V Heidelbegu dne 10.5.2022 RNDr. Jan Provaznik
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