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Doplnéni hodnoceni, pfipominky:
BP se zabyva definici metrik pro porovnani NGS (Next-Generation Sequencing) zarovnavacich nastroja,
implementaci nastroje pro automatické hodnoceni definovanych metrik a zhodnocenim vybranych
nastrojii. V uvodni ¢asti prace se autor vénuje popisu DNA dat a metodam jejich ziskavani. Jsou zde
popsany pristupy pro ziskavani DNA dat 1. generace a primarné pfistupy pro ziskavani NGS dat. Déle je
zde seznameni s formaty dat slouzicich k ulozeni DNA dat a obecny postup zpracovani dat. Dalsi Cast je
vénovana zarovnavani NGS dat. Je zde popsan problém zarovnani dat na referencni sekvenci a jednotlivé
zarovnavaci nastroje. V nasledujici ¢asti se autor zabyva vybérem metrik pro hodnoceni zarovnavacich
nastroju. Jsou zde popsany jednotlivé metriky a zdlivodnéni jejich vybéru. Nasleduje ¢ast navrhu nastroje
pro automatické hodnoceni. Autor pro implementaci zvolil programovaci jazyk Python. Popisuje zde
generovani syntetickych dat, knihovny pouzité pro praci s DNA daty a nastroj pro predzpracovani
vstupnich dat. Dale je zde popsan postup méieni metrik a vizualizace vysledkl. Zavér prace je vénovan
zhodnoceni vybranych nastroji. V této ¢asti autor zdivodnuje vybér zarovnavacich nastrojii, volbu
testovacich dat a provedené experimenty pro ucely zhodnoceni nastroji. K praci mam nékolik pfipominek:

1. V préaci se vyskytuji obrazky, které nikde nejsou z textu odkazovany ani vysvétleny — napt.:
obrazek 2 a 3 v sekci 2.2 nebo obrazek 8 v sekei 3.3.1.

2. Dale jsou v praci pouzité pojmy, které nejsou v textu vysvétleny — napft.: ,,read”, ,,seedy*, ,,full-
text minute index“.

3. Nckteré sekce postradaji zdiivodnéni / zavér, napt.: sekce 4.1 Hammingova vzdalenost, kde je
napsano: ,,Tato metrika neni pfili§ vhodna pro ucely porovnavani genomickych sekvenci, coz
lze demonstrovat na nasledujicim ptikladu porovnani dvou sekvenci®, je zde uveden ptiklad, ale
nikde neni vysvétleno, co je Spatn¢ a pro¢ metrika neni vhodna.

4. Kazdy experiment byl proveden pouze dvakrat a byl hodnocen jako samostatna iterace. Chybi
zde statistické zhodnoceni pfes vice iteraci.

5. Vysledny nastroj pro automatické hodnoceni spousti kazdy zarovnavaci néstroj s jinym poctem
vypocetnich vldken (Bowtie: 2, BWA: 1, Gem3: vSechna dostupnd, Kart: 4). Vysledné casové
naroc¢nosti tak neodpovidaji skute¢nosti.



Dotazy

1. Z jakého diivodu nebyl v testovanych nastrojich zahrnut BWA-MEM2, ale pouze jeho starsi
verze?

2. Pro€ byly nastroje spousténé s riznym poctem vypocetnich vldken? Jak by vysledky ovlivnilo
spusténi se stejnym poctem vldken?
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