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Doplnéni hodnoceni, ptipominky, dotazy:

Diplomova prace fesi problematiku identifikace ¥idkych haplotypt. Navrzeny algoritmus je tvofen dvéma
¢astmi - nacitanim dat identifikovanych haplotypii v populacich a vlastnim identifikaénim algoritmem.

Formalni Grovefi prace je velmi nizka. V praci zcela chybi @ivod. Text je ¢asto nesrozumitelny, nepiesné
formulovany, autor €asto méni terminologii, fada véci je nedostateéné vysvétlena. Reference uvedené v
seznamu pouZité literatury jsou riizn€ formatované a ve dvou pfipadech se stejna reference vyskytuje

v seznamu vicekrat. PfedloZen4 prace vyrazné piekraduje rozsah stanoveny zadanim. Nékteré &4sti napt.
piikady vysledki identifikace by bylo vhodnéjsi zafadit do piiloh.

Algoritmus pro na¢itani popula¢nich dat z webu http://allelefrequencies.net vytvafi tfi textové soubory pro
nejvzdalenéj$i mimoevropské. Algoritmus obsahuje chybné vicenasobné nagitani n&kterych populaci
(USA NMDP Caucasian 2x, North Afrika 3x). Nevhodné& zvolenym nastavenim filtrti navic zafadi celou
populaci P1 také do P2 a &ast P2 i do P3. Ze stejného diivodu jsou do populace P2 chybné zatazeny
populace, kter€ mezi evropské nepatii (napf. Germany DKMS - China minority, Russia Sibéria Chukotka
Peninsula Eskimo, ...). Dal$im problémem tohoto algoritmu je nagitani populaci (fadové stovky) s daty

s low resolution, ktera nejsou pro identifikaci fidkych haplotypt vyuZitelna. Autorovo tvrzeni, e je vzdy
vyhodnéjsi nadist cely soubor nez aktualizovat stavajici, je spise ismévné a doklada, Ze algoritmu nagiténi
neni vhodn¢ navrzen.

Algoritmus identifikace fidkych haplotypd je velmi komplikovany. Vyuziva celou fadu funkei, z nichz
nékteré nejsou dobie popséany a nemaji zadné teoretické nebo jinak podloZené zdiivodnéni a velky podet
parametrd, které jsou nastaveny experimentalné na zakladg verifika¢nich dat. Algoritmus vychazi spise
nez z v teoretické Casti prace uvedenych znalosti (vazebni nerovnovéha, sila vazby, polymorfizmus genti,
.-.) z principu hledani co nejvétsi shody na jednotlivych genech haplotypt a zatazenim dalSich prepoéti a
korekei se snazi co nejvice piibliZit verifika¢nimu feseni. Z vySe uvedenych divodii je prakticky
vylouceno lepsi parametrizaci tento algoritmus optimalizovat.

Autor v préci uvadi, Ze identifikace 100 haplotypopvych pard ve viech tfech populacich trva cca 12 minut.
Z diivodu nevhodné zvoleného fedeni (textové soubory) a navrhu algoritmu trva v podstaté stejnou dobu i
identifikace pro jeden haplotypovy par.

V kapitole Moznosti vylepSeni a roz3ifeni algoritmu autor na vice neZ dvou stranach textu navrhuje riizna
vylepSeni a apravy. Jejich realizace by viak znamenala kompletni prepracovani stavajictho fedeni od
zakladu.




SOUHLASI
g|G|NALEM

s$0

Celkovy ptinos predlozené diplomové préce je prakticky nulovy.
Otazky:

- Pro¢ do populagnich dat nagitate i data populaci s low resolution?
- Pro¢ jste pfi navrhu zafazeni populaci do Jednotlivych kategorii (P1, P2, ...) nevychazel z v praci
uvedené genetické mapy Evropy (Obrazek 3, str. 27)?

- Pro¢ jste nepouZil n&kterou z volné dostupnych databazi (mySQL, PostgreSQL, ...)?

- Proc jste disledné neaplikoval a piipadné hloubgji nerozpracoval znalosti uvedené v teoretické &4sti
prace?
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