Posudek oponenta bakalarské prace

Jméno a pfijmeni uchazece/ky : Michal Vosyka

Nazev prace: Vyuziti sekvenaénich metod pro studium mikrobialnich komunit:
(meta)genomové assembly a populaé¢ni genomika u bakterii

A. Bodové hodnoceni jednotlivych aspekti prace (oznacte pravé jednu z moznosti)

1. Rozsah BP a jeji ¢lenéni

X

A - pfiméiené, odpovidaji charakteru BP a vyznamu jednotlivych ¢asti

B - nevyrovnané, clenéni neni logické n. rozsah jednotlivych ¢asti nekoresponduje s jejich vyznamem

C - uspokojivé, rozsah nékterych ¢asti nedostacuje

N - nedostate¢né

2. Odborna spravnost

X

wew s

B - velmi dobra, s ojedinélymi drobnymi zdvadami (nejasnost vykladu, chyby ve vzorcich nebo chemickych
nazvech, nedokonaly popis metod nebo vysledkil)

C - uspokojiva, s ¢etnéjsimi drobnymi zavadami

N - nevyhovujici, s hrubymi chybami

3. Uvedeni pouzitych literarnich a j. zdroja

X

A - bez pripominek, vSechny prevzaté udaje s citaci zdroje, celkovy pocet citaci odpovida charakteru
prace

B - uspokojivé, s obCasnymi neobratnostmi zejm. v umisténi odkazii, nebo s celkové niz§im poctem citaci

C - s vazng&jSimi zavadami, napft. prevazuji "nestandardni" odkazy na ucebnice, prednasky, webové stranky,
nebo se ojedinéle vyskytuje opominuti odkazu na zdroj pievzatych dat

N - nevyhovujici, velmi malo citaci, ev. rysy plagiatu (¢asté opomijeni odkazu na zdroj pievzatych dat,

popt. opsani velkych casti textu)

4. Jazyk prace

X

chyb

B - velmi dobry, ojedinél¢ stylistické neobratnosti, gramatické n. pravopisné chyby

C - upokojivy, Cetnéjsi slohové neobratnosti, gramatické n. pravopisné chyby, ojedinéle se vyskytuji
obtizné srozumitelné n. nejednoznacné formulace

N - nevyhovujici, s ¢etnymi hrubymi chybami

5. Formalni a graficka uroven prace

X

A - vyborna, bez pieklepii a chyb ve formatovani
B - velmi dobra, ojedinélé chyby formatu citaci, pfeklepy, chybéjici zkratky apod.

C - uspokojiva, s ojedinélymi véts§imi (napt. vynechani stranky) nebo cetnéjSimi drobnymi chybami

N - nevyhovujici, s ¢etnymi hrubymi chybami




Ptipadny slovni komentaf k bodiim 1. az 5.:

Autor v predkladané praci shrnuje soucasné sekvena¢ni metody pouzivané pro studium
(meta)genomiky mikrobialnich komunit, nastroje pro (meta)genomické assembly a statistické
parametry pro zhodnoceni jejich kvality a v hlavni ¢asti pak predklada velmi detailni reSersi
nastroji pro analyzu vnitropopula¢ni variability mikrobialnich komunit. Rozsah prace
odpovida charakteru bakalarské prace, s dobie ¢lenénou logickou strukturou. Jedinou vytkou
je z mého pohledu chybéjici sekce, ktera by se vénovala nastrojum pro prirazovani kontigi v
metagenomu do jednotlivych MAGu (metagenome-assembled genomes) v piripadé, Ze nemame
k dispozici referen¢ni genomy pro danou populaci (vice v sekci “Dotazy k obhajobé”). Citace i
odborna spravnost jsou v poradku. Autor velmi dobie zvladl pouZzit a vysvétlit ustalenou
terminologii, ktera vychazi z anglickych nazvi a zazitych anglickych zkratek, prestoze

chyb. Zde bych jen vytkl, Ze nékteré pasaze jsou prilis popisné a bez obrazki mohou byt pro
¢tenai‘e mimo obor obtizné piedstavitelné (napi. u sekvenaénich metod v kapitole 1, nebo u
vysvétleni postupu software MaryGold, str. 21-22). Formalni a graficka tirovei prace je v
poradku.

Obsahuje-li prace i vlastni vysledky uchazeée/ky (nejsou povinnou soucasti prace), pak prosime o
Vase stanovisko k nésledujicimu:

Jsou tadné stanoveny a vysvétleny cile experiment?

Je mnozstvi experiment adekvatni k cilim?

Je dokumentace vysledka dostacujici?

Jsou vysledky diskutovany a zasasezeny do kontextu existujici literatury?

Ptipadny dalsi slovni komentat k vysledkiim autora:

Prace neobsahuje vlastni vysledky uchazece.

Dotazy k obhajobé (povinnd Cdst posudku)

1. V obrazku 3.1 jsou zminény MAGy, ale produktem sestaveni jsou podle kapitoly 2
kontigy. Jak se tedy vytvori MAGy pro jednotlivé druhy na ziakladé ziskanych
kontigii z assembly, pokud nemame referen¢ni genomy? Jaké programy se pouZivaji
pro tvorbu MAGii z metagenomickych dat?

2. 'V tomtéZ obrazku je zminéna také ,,paralelni kultivace®“. Mohl by autor priblizit, jak
by se takovy postup realizoval v konkrétnim experimentu?

3. Na strané 16 autor popisuje sigmoidalni zavislost rekonstruovaného procenta genomu
s rostouci hloubkou pokryti. V souvislosti s procesem sestavovani (meta)genomi a
hloubkou pokryti se autor miiZe setkat s procesem nazvanym ,,digitalni normalizace*
(digital normalization), ktery je obsaZen napriklad v balicku khmer. Védél by autor, k
¢emu tento nastroj slouZzi a jaké jsou prinosy a tskali jeho pouziti?

4. Jakou sekvenacni metodu by autor doporudil pro studium mikrobialnich komunit
pomoci metagenomického pristupu jako nejefektivnéjsi z hlediska poméru
»cena/vykon“?




C. Celkovy navrh

Praci doporuduji k ptijeti k dalsimu fizeni: ANO

Navrhovani celkova klasifikace VYBORNE

Datum vypracovani posudku:

Jméno a pfijmeni, podpis oponenta (SIS): Tomas Vétrovsky
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Instrukce pro vypracovani a odevzdani posudku:

Pro vypracovani posudku bakalarské prace pouzijte tento formulaf.

Posudek muzete sami vlozit do SIS, anebo s pfedstihem zaslat v elektronické podobé na
adresu: marian@natur.cuni.cz, a dale zajistit dodani podepsaného originalu (v 1 vytisku,
jako soucast protokolu o obhajob&) na sekretariat Katedry bunééné biologie PiF UK (p.
Razickova), Vinicnd 7, 128 44 Praha 2. Podepsany original posudku musi byt doddn pred
vlastni obhajobou, bez né¢ho nesmi byt obhajoba zahéjena!

Student by mél byt s posudkem seznamem nejméné ti'i dny pied obhajobou — posudek mu
muzete poslat Vy nebo Vas pieposleme.




