Strana 1

Posudek na bakala fskou praci

[ ] 3kolitelsky posudek Jméno posuzovatele: Vojt  &ch Zarsky
<] oponentsky posudek

Datum: 5.6.2014

Autor: Monika Blahova

Nazev prace: Analyza genové exprese metodami sekven ace nové generace

D Préace je literarni resersi ve smyslu zvefejnénych pozadavki (pravidel).
[ ] Prace obsahuje navic i vlastni vysledky.

Cile prace (p redmét reSerSe, pracovni hypotéza...)

Po kratkém historickém Uvodu do vyvoje technik sekvenace nukleovych kyselin
podava prace prehled modernich sekvenaénich metod které se v souc¢asnosti
pouZzivaji pro analyzu genové exprese, véetné exprese na urovni jedné bunky.
Srovnavany jsou specifika a vyhody popf. nevyhody danych metod.

Struktura (Clenéni) prace:

Prace je ¢lenéna prehledné.

Jsou pouZzité literarni zdroje dostate¢né a jsou v praci spravné citovany?
Pouzil(a) autor(ka) v reSerSi relevantni Udaje z literarnich zdroja?

Vzhledem k charakteru prace je pouzita fada elektronickych zdroji. Zdroje jsou v
praci spravné citovany.

Pokud prace obsahuje (nadstandardné) i vlastni vysledky, jsou tyto vysledky
adekvatnim zplasobem ziskany, zhodnoceny a diskutovany?

Prace neobsahuje vlastni vysledky.

Formalni aroven prace (obrazova dokumentace, grafika, text, jazykova uroven):

Celkova uroven textu neni zcela dobra. V textu jsem nalezl fadu gramatickych chyb
(vCetné ily). Nékteré obrazky (napf. Obrazek 7) maji pfilis nizké rozliSeni. Je
nevhodné zvoleny format citaci - citace v textu obsahuji az pét jmen. Text byva
neprehledny a zvIl4sté popisy sekvenacnich metod je narocné sledovat. (Napf. na
str. 17 u popisu SOLID metody je pominut krok pfipojeni fragmenttd DNA na
magnetické kulicky.)

Spln éni cil & prace a celkové hodnoceni:

Cile prace byly spinény, avSak z ddvodu formélnich i drobnych faktickych chyb
hodnotim praci pouze jako velmi dobrou.

Otéazky a pfipominky oponenta:

V poslednim odstavci kap. 2.1 piSete o analyze dat z llluminy a myslim, Ze jste
zameénila pojmy "read" a "kontig". Jaky je v téchto pojmech rozdil?
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PFi popisu SOLID metody zminujete dva odliSné zpUlsoby pfipravy cDNA knihoven.
Jaky je v nich rozdil a pro jaké aplikace se ktera z nich hodi?

V zaveéru vyzdvihujete Illuminu jako nejlepSi sou¢asnou platformu pro sekvenaci
transkriptomu. Pfi de-novo assembly transkriptom( se vSak ¢asto pouziva illumina
spolu s 454 platformou. Pro¢ tomu tak je?

Navrh hodnoceni Skolitele nebo oponenta  (bude zvefejnén)
[ 1vyborné [X] velmi dobfe [ |dobfe [ |nevyhovél(a)

Podpis Skolitele/oponenta:




