Posudek diplomové prace

Bc. Vojtéch Tuma: Sumarizace genovych expresnich ¢€ipt z volné

zijicich druhu

Prace aplikuje znalosti informatiky a strojového u€eni na konkrétni problém sumarizace genovych
expresnich ¢ipi.

Prace uvadi ctenare do bioinformatiky, expresnich ¢ipd, jejich pouZiti a sumarizace. Autor
popisuje metody sumarizace, hypotézu rozdilnych vysledka pro volné zijici poddruhy mysi a pro
laboratorni poddruhy pro které byly ¢ipy vytvoreny. Navrhuje pouzit znalost o rozdilnosti poddruht
(SNP mutace), vynechat a)zasazené ¢asti genové informace b)ndhodné ¢asti a porovnat vysledky
sumarizace.

Nejvyznamngj$i vyhradou je méfeni vlivu jen na jediné sumarni hodnoté (4€inku v BEST).
Nepovazuji silu signalu za jediny a nejlepsi cil upravy sumarizace. Vliv Gpravy je tieba méfit na
hodnotach pouzitych pfi dalsim vyhodnoceni dat. Napfi. ¢astym pouzitim Cipu je zjiSténi exprese
xenou (genu, proby). Na Grovni prob by $lo o klasifikaci podle DABG<0.05. Pro konkrétni ptiklad
(core_snp/nosnp, M_KID ITER PLIER) mi vychazi pfes 5% rozdilu v klasifikaci.

Na vysledcich prezentovanych metodou BEST mé zarazi vliv odstranéni ndhodnych préb na
ucinek, nejspis 1 primérnou hodnotu signalu. Bez jasného vysvétleni budi podezieni o chybé
v postupu. Také mi neni jasny rozdilny pocet prob u vSech tii metod — snp, nosnp, random. Pro¢ se
u nosnp a random 1i§i? Jak byly voleny random?

Kod na CD sice dokumentuje préci studenta, ale neni pfipraven byt jen na testovaci
spusténi: nenasla jsem datové soubory CLF, PGF, musim pfepisovat jména adresaiti i soubort
(source('exon_assignment_new.R') v mcmc.R).

Chybi informace o vypocetnim Case, prostoru potiebném v MetaCentru.

Grafy jsou graficky p&kné zpracované, vétSinou srozumitelné, nékdy az ptili§ zaméfené na
ne-odborniky ve statistice/strojovém uceni (Obr. 4.1. vysvétleni odlehlych hodnot). U obrazki
6.1,6.2 bych uvitala zieteln€ji znazornény pomér zasazenych préb ku ne-zasazenym, uvedeni poctu
xeontl kde dojde k vyfazeni vSech prob, kde zbyde jen jedna proba. Na houslovych grafech (6.6,
6.7.) by bylo vhodnéjsi zobrazit 1 0 na y-ové ose, byl by zietelné;j$i pomér u€inku odstranéni
zasazenych a ndhodnych prob.

Student naprogramoval potiebné skripty k analyze vystupu expresnich ¢ipti v MetaCentru a navrhl
metodu Upravy sumarizace pro pouziti vzorkli z nemodelovych organizmii. Vzhledem ke slozitosti
vniknuti do problematiky bioinformatiky jsem ochotna pominout nedotazenost po strance
informatické.

Praci doporucuji uznat jako diplomovou.

Mgr. Marta Vomlelova PhD.
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