Oponentsky posudek na bakalaFskou praci Radky Jungové "Nukleotidova
variabilita genu /dgf4 u Drosophila melanogaster

Predkladana bakalarska prace si klade za cil charakterizovat vybrany vzorek africkych, ¢eskych
a japonskych exemplari druhu Drosophila melanogaster pomoci sekvence genu pro Idgf4. 7 téchto
sekvenci, respektive nukleotidové variability, se pak pokusila autorka odhadnout faktory, které se
podilely na strukturovani rodicovskych populaci.

Hned na zacatku je tieba zdiraznit, Ze jde o praci bezpochyby kvalitni. Téma je z pohledu
soucasné populacni genetiky aktualni, bylo zvoleno velmi vhodné a je zasazeno do $irsiho kontextu,
takze vysledky maji predpoklad nezapadnout do knihovny Biologické fakulty, jak je tomu stéle
jesté ve vetsing bakalarskych i magisterskych praci zvykem. MnoZstvi ziskanych dat (nukleotidi),
alespon pokud je mi znamo a pokud jsem se spravné dovtipil, je naprosto ojedin&lé (i na ziskani
magisterského stupné u nas stale sta¢i mnohem mén¢). Prace ma jasnou a logickou strukturu, data
Jsou vyhodnocena pomoci standardni metodiky, prace s literarnimi prameny je uspokojiva, zaveéry
Jsou formulovany srozumitelné a logicky. vyty¢ené cile se v nich az na vyjimky povedlo splnit.
Tolik k hlavnim pozitiviim, které podle mého nazoru nad negativy jednoznaéné pievazuii.

Nyni k nedostatkiim. Po formalni strance jich je vzhledem k predpokladanym zkusenostem
autorky az prekvapivé malo, i kdyz néjaké preklepy ¢i gramatické chyby se samoziejmé najdou
vzdycky. Chybéla mi zejména informace o délce osekvenované ¢asti genu. Pokud jsem spravne
odhadl z grafti obsazenych v prilohach a sekvence byly cca 2,5 kb dlouhé, jedna se o
nepochopitelné opomenuti, nebot jesté vice by tak vynikla autor¢ina pile. Jazyk prace je vécny a
stru¢ny, spiSe nadpriimérny. Obcas se v3ak autorka nevyhnula doslovnym piekladim ¢i
neuvedenym citovanim magisterské prace M. Novakové (s niZ sdili mozna vice nez je zdravo) a
formulacnim nepfesnostem (napf. pieklad anglického terminu alignment jako srovnani neni piilis
presny). I kdyZ sekvenc¢ni variabilita byla vyhodnocena v zasadé spravnou metodikou, nemohu se
ubranit dojmu. Ze po teoretické strance neni autorka piili§ "pevnd v kramflecich". Pro srovnani
sekvenci bych z klasickych fylogenetickych metod doporu¢il misto dnes jiz piekonané (i kdyz
mnoha autory stale pouzivané) metody Neighbour joining bud’ maximalni parsimonii ¢i maximalni
verohodnost (maximum likelihood), ptipadné jednu z metod vychazejicich z koalescen¢niho
teorému (napfiklad statistickou parsimonii). Rovnéz program DnaSP je zde vyuZit mozna az piilis
beze zbytku. Nekteré parametry, které nejsou v praci dostate¢né vysvétleny a oddiskutovany je
zbytecné uvadét. Uvédomuji si ovSem, Ze posiedni vytky rozhodné piesahuji ramec bakalaiského
stupné a jsou tak trochu "unfair". Zde bych vidél prostor doporu¢il aktivitu k pipadnému ristu pro
magisterskou praci.

I pres uvedené vytky rad zduraziuji, ze predkladana prace rozhodné spliiuje viechny
pozadavky pro jeji uspésné obhdjeni. S jejim ohodnocenim znamkou bych viak pockal az po
shlédnuti samotné obhajoby.




