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1. Assignment complexity more demanding assignment
 Cílem práce bylo vytvořit prediktor funkčního profilu na základě 16S rRNA metagenomických dat. Zadání

považuji za obtížnější díky nutnosti pochopit množství biologických souvislostí.
2. Completeness of assignment requirements assignment fulfilled
 
3. Length of technical report in usual extent
 
4. Presentation level of technical report 80 p. (B)
 Předložená práce je celkově napsána přehledně a kapitoly jsou uspořádány v logickém sledu. Rozsah teoretické

a praktické části je vyvážený. Samotný text do značné míry předpokládá znalost dané oblasti. Čitelnost práce
zhoršují pojmy, které nejsou vysvětleny při první zmínce, ale až dále v textu (např. OTU picking nebo 16S rRNA).
Mírně matoucí je vlastní redefinice metriky AUC (Area Under Curve), stejně jako použití pojmu globální zarovnání
(global alignment) ve významu vícenásobného sekvenčního zarovnání (multiple sequence alignment).

5. Formal aspects of technical report 75 p. (C)
 Práce je psána anglicky na průměrné úrovni. Občas se objevují překlepy a stylisticky neobratná souvětí.

Typografická stránka je kvalitní. Text je doplněn názornými obrázky, schématy a grafy. Na druhou stranu, u grafů
systematicky chybí popis os. Dále bych u grafů doporučil vyhnout se duplicitním hodnotám na ose x, nahradit ji
jednou hodnotou a skupinu souvisejících prvků oddělit např. odlišnými rozestupy. Některé názvy a zkratky nejsou
psány konzistentně (PiCRUST vs. Picrust).

6. Literature usage 85 p. (B)
 Práce s literaturou je na dobré úrovni. Čerpáno bylo z kvalitních časopiseckých publikací z oblasti analýzy

metagenomických dat. Převzaté části textu a obrázky jsou řádně označeny a odděleny od vlastního přínosu.
Citační styl je mírně nekonzistentní. Někdy je citace uvedena před tečkou a někdy na konci odstavce, což vede
k pochybnosti, je-li citována předchozí věta/tvrzení nebo celý odstavec.

7. Implementation results 95 p. (A)
 Hlavním výstupem práce jsou zdrojové kódy v jazyce Python zveřejněné na serveru GitHub, které umožňují

zpracování datové sady, trénování různých variant modelu a následnou predikci. Dalším výstupem je množství
experimentů s různými variantami prediktorů a jejich zhodnocení. Práce byla prezentována na přehlídce
Excel@FIT 2019.

8. Utilizability of results
 Práce staví na publikovaných metagenomických datech a snaží se je využít k predikci funkčního profilu. Výsledný

prediktor vykazuje vyšší přesnost než aktuálně nejpoužívanější nástroj Picrust. Po dalších experimentech
a srovnání s dalšími existujícími přístupy by mohl být výsledný nástroj publikován v odborném časopise.

9. Questions for defence
 Při generování testovacích metagenomických vzorků používáte organismy se známým i neznámým

funkčním profilem. Co kdybyste generovala testovací vzorky tak, že by obsahovaly pouze organismy
s neznámým funkčním profilem? Jaký vliv by to mělo na vyhodnocení?
U metody založené na fylogenetickém stromu popisujete algoritmus hledání nejbližších organismů.
Využíváte v něm délky hran v daném fylogenetickém stromu?

10. Total assessment 85 p. very good (B)
 Studentka prokázala, že je schopna se orientovat v obtížnější problematice analýzy metagenomických dat.

Navrhla a implementovala řadu variant predikčních modelů, provedla mnoho experimentů, a podařilo se jí
dosáhnout lepších výsledků než nejpoužívanější existující nástroj. Prezentační a formální stránka práce je však
spíše na průměrné úrovni. Přes zmíněné nedostatky se ale jedná o nadprůměrně kvalitní práci a navrhuji
hodnocení stupněm velmi dobře (B).
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