Posudek na magisterskou praci Bc. Daniely Kotalové; Sestaveni genomu cichlidy Crenicichla semifasciata
kombinaci sekvenci z rliznych sekvenacnich platforem.

Uvodni €ast diplomové prace Bc. Daniely Kotalové dobfe shrnuje pozadi vyzkumu a ddvody, pro¢ se
laboratof Dr. Pidlka v tomto kontextu zabyva pravé skladanim genomu. Cast je vénovana vyvoji
sekvenacnich technologii a rozdily mezi nimi stejné tak jako Gvodu do bioinformatickych nuanci
sestavovani genoma.

Cile prace jsou jasné a struc¢né definované, dosaZitelné a davaji smysl vzhledem k vyzkumnému zaméreni
laboratore. Ocenuji i to, Ze tato prace je prfimym pokracovanim predchozich projektd teamu.

Metody primarné popisuji skripty, pouZzité pti bioinformatické analyze. Popis je to velmi detailni a
usnadriuje pfipadnou reprodukovatelnost dosazenych vysledkd, coz oceriuji. Pokud bych mél potouchle
hledat co vytknout, tak bych snad poukazal na to, Ze kdd by se lépe Cetl, pokud by byl formatovan
neproporciondlnim pismem. Taktéz od stranky 22 (sekce 3.4.3. - Mapovani kratkych sekvenci na sestavu
Flye) se v kddu zacina objevovat proménna “assembly”, ktera neni v textu ani v poznamkach vysvétlena.
Oba tyto body vSak nepovaZzuji za pfiliS zavazné a pro reprodukovatelnost analyzy by jisté nebyly velkou
prekdzkou. Za nutné povazuji vyzdvihnout aktualnost pouzitého software a peclivé zvoleny pfistup

s jakym autorka pfihlizi k rozdilnosti vstupnich dat. Nékolik iteraci assembly a jejich nasledné srovnani je
velmi chvdlyhodné a dobfe ukazuje, Ze autorka vi co délad. Pouzité metodice tak vcelku neni co vytknout.

Vysledky a diskuse jsou velmi deskriptivni a jasné a z mého pohledu jim nic nechybi. Porovnani

s predchozi assembly ze stejnych vzorkd je skvélym prikladem toho, proc jako sekvenacni stfedisko
nutime své zdkazniky zalohovat surova data z Nanopore. S novéjsi verzi programd, které tato data
zpracovavaji mlzZete dostat vyrazné lepsi vysledky analyzy. Takto konkrétni dikaz osobné povaZzuji za
velmi pfinosny.

Celkové hodnoceni:

Diplomova prace Bc. Daniely Kotalové spojuje resSersni a praktickou ¢ast do vhodného celku. MnoZstvi
¢innosti bioinformatické i spisovatelské, dle mého ndzoru, dobre odpovida (nebo presahuje) to, co se od
magisterského studia ¢eka a nemam zde sebemensich vyhrad. Zavéry vyvozované z vysledk( nejsou
nikterak precenéné ani podcenéné, coz vitam. Osobné si téz vazim (stejné jako v predchozich pracich
stejné laboratofe) kvalitni dokumentace bioinformatickych skriptl. Na ¢em by se do budoucna
zapracovat dalo, je stylistickd Uprava a strukturni ucelenost prdace. Jako priklad bych uvedl jistou
redundanci v popisu basecallingu jak v Uvodu, metodach, tak ve vysledcich, kterou jsem pfi ¢teni
povazoval za redundantni. Nepochybuji vsak, Ze jde o ndvyky, které si studentka rychle osvoji s vetsi
praxi.

Stanovené cile prace se podafilo vice nez obstojné splnit. Vysledné assembly bezesporu budou velmi
daleZitym nastrojem nejen pro laborator Dr. Pidlka. Skladani genomu nemodelovych organism(
rozhodné nepatfi mezi lehké ukoly, a i s pokrokem a dostupnosti rozmanitych sekvenacénich metod a
pokrocilych informatickych postupt nejde o trividlni problém. Je tedy tfeba velmi ocenit, Ze se studentka
tohoto pocinu zhostila a dokdzala ho dotdhnout do Uspésného konce.

Praci jednoznacné doporucuji k obhajobé s hodnocenim “vyborné”.



Dotazy:

1) Pf¥i popisu Oxford Nanopore Technologies je nékolikrat zminéno, Ze ma vétsi chybovost nez
Illumina. MlZe, prosim, autorka zminit o jaky typ chyb se jedn3, jestli jsou ndhodné a jak se lisi
oproti chybam technologie Illumina?

2) Ptivyhodnoceni biologické kompletnosti assembly byl pouZit program BUSCO. Zajimalo by mé,
jak na tom byla kupfikladu sestava “Hybridni_3000_1“ s po¢tem duplikovanych BUSCO gen(i?

3) Bonusova otazka, mozna spiSe pro skolitele: Planujete zverejnéni slozeného genomu ¢i jeho dalsi
opracovavani? Pokud ano, myslite, Ze assembly jako takové jesté néco chybi?
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