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Doplnéni hodnoceni, pfipominky, dotazy:

Tématem prace byla identifikace fidkych haplotypii s vyuzitim vefejn& dostupnych dat. Prace je z
Jjazykového hlediska velmi nesrozumiteln4, chybi jakykoliv Givod, vyskytuji se v ni nepochopitelné a
nepfesné formulace, pouzivand terminologie je neujednocena, coZ evokuje neporozuméni zpracovavané
problematice a velice komplikuje pochopeni vlastni prace. Ukazkovym ptikladem muize byt Tab. 7, jejiz
nazev neodpovida vySe popsanému textu, ktery neni liplny (pfesny), a &isla v ni uvedena timto ned4vaji
smysl, naopak jsou spiSe zavadgjici. Na néco jako jednotu citatni normy zde viibec neni bran ohled,
nemluve o tom, Ze nékteré citace se v seznamu literatury vyskytuji nékolikrat (napt. citace [2], [7] a [14]).

Ve vlastni praci je nejasné propojeni teoretické a praktické &asti. Na&itani a aktualizace dat neni vhodné
feSena (ani programove) - je vyuZito riiznych definic populaci, coz dale ovliviiuje samotnou identifikaci.
NavrZeny algoritmus obsahuje zbyte¢né velké mnozstvi parametrd a funkci, jejichZ vyuziti, nastaveni a
pfinos neni vzdy pochopitelny &i dostatetné zdiivodnény. Co se tyce zavéri tykajicich se odlisnosti
expertniho a navrzeného algoritmu, nesouhlasim s nékterymi uvedenymi zavéry. V uvedenych 24%
neshody pfi verifikaci Ize v 7% piedpokladané expertni i algoritmické feSeni povazovat za rovnogenné. V
ostatnich pfipadech je odli¥ny vysledek dan rozdilnou definici populaci, rozdilnym p¥istupem k zachazeni
s polymorfismy a studentem uvadénym "vyrovnan&j$im" feSenim.

Otézky:

1. V tab. 13 a 14 jsou definovany vahy pro vypo&et hodnot polymorfismi pro jednotlivé geny. Jaklym
zpusobem jsou tyto vahy ziskany a jaka je jejich souvislost s informacemi o mife polymorfismu gent?

2. Myslite si, Ze je vhodné poutziti verifikagnich dat pro nastaveni parametrd algoritmu?

3. Co pfesn€ znamena "vyrovnangj§i" feSeni, resp. vyrovnané&jii kombinace?

Splnéni bodd zadani X Gplng []¢asteéng | [] nesplnéno
Doporuceni prace k obhajobé X ano [1] ne
Celkové hodnoceni price [] vyborné [ ] velmi dobre |Zl dobre (] nevyhovél

Jméno, piijmeni, titul vedouciho DP: Ing.Lucie Houdova, Ph.D.

Pracovisté vedouciho DP: NTIS




SOUHLASI
S ORIGINALEM

7.9.2017
Datum




