Oponentsky posudek na bakalafFskou praci: "Distribuce a fylogeneze bakterie rodu

Arsenophonus u hostitelskych skupin Hippoboscidae a Nycteribiidae (Hippoboscoidea,
Diptera)" autorky Evy Noviakové

Bakalafské prace Evy Novakové je sepsana na 30 stranach a je klasicky ¢lenéna. V této praci
je referovano 21 nové ziskanych sekvenci 16S rRNA genu bakteridlnich endosymbionti z
hostitelu ¢eledi Hippoboscidae a Nycteribiidae. Délka u kazdé sekvence piesahuje 1 kb, 17
nové ziskanych sekvenci bylo identifikovano jako 16 S rRNA z bakterialniho rodu
Arsenophonus, 3 sekvence pak pochazi z rodu Sodalis, jedna z rodu Wolbachia. Ziskané
sekvence byly sefazeny do mnohocetného pfifazeni a byla provedena fylogeneticka analyza.
Diskuse je velmi pékna, cile prace byly zcela jisté splnény. Prace svym rozsahem i Grovni
prekracuje standard pozadovany pro bakalaiské prace na BF a dle mého nazoru by naplnila i

pozadavky pro praci magisterskou. Pfesto mam néekolik otazek:

1. Opravdu nejsem specialista na kloSe a jejich hostitele, nicméné: v tabulce 1 je jako hostitel
Hippobosca camelina uveden druh Apus apus, tedy rorys obecny. Vzhledem k tomu, Ze rod
Hippobosca je referovan jako hmyz sajici na savcich, a vezmu-li v ivahu, Ze anglicky nazev
pro H. camelina je camel-fly, upfimné pochybuji, Ze by se tento klo§ preorientoval z

velblouda na roryse, ale rad se pou¢im.

2. Ve vysledcich je uvedeno, Ze soubor pouzity pro analyzu rodu Arsenophonus obsahoval
1162 7naku. To je dosti vysoké ¢islo uvazim-li, ze délka ziskanych sekvenci se pohybuje mezi
1055 a 1193 nukleotidy. To by totiz znamenalo, ze vysledna matice obsahuj pomérné hodné
gapt, konkrétné minimalné 107 gapii za pfedpokladu, Ze vSechny sekvence o délce 1055
nukleotidi tvofi gapy ve stejné ¢asti alignmentu. Predpokladam tedy, Ze se jedna o primarni
alignment, ze kterého byla jesté ¢ast, jako nejednoznacné pfifazené ¢i extrémné variabilni
useky, vyfazena. V praci, bohuzel, neni zcela ziejmé, z kolika znakl byly konkrétni stromy
pocitany. V souvislosti s tim pokladam nésledujici otazku:

vysvétlete, jak jste postupovala pfi analyze pomoci LogDet/paralinear distances, a to krok za

krokem. Jaké jsou dal$i moZznosti odstranéni vlivu LBA ?

3. Zadny z uvedenych stromii neobsahuje ani naznak jakékoli analyzy robustnosti
fylogenetické analyzy. Nikde nejsou uvedeny vysledky bootstrapové ¢i podobné analyzy a ani

neni zdiivodnéno pro¢. Muzete to vysveétlit?



4. Autorka uvadi sekvenovani gent pro Spa. Jedna se o S-layer surface protein antigen ?

Nikde jsem nenaSel vysvétleni. Praci chybi seznam zkratek.

5. Popisy nékterych obrazka (napf. obr. ¢.8, str.25) jsou nedostate¢né, coz vyrazné zhorsuje

jejich srozumitelnost.

6. Navrhnéte metodicky postup pro analyzu poctu paralogi rRNA gent tak, aby

pravdépodobnost nalezeni VSECH paralogt byla co nejvatsi..
Zavérem mohu jen konstatovat, ze pfedlozena bakalaiska prace splituje poZzadavky BF a mohu

jijen viele doporucit k obhajobé. Mé hodnoceni se pak pohybuje mezi vyborné a velmi dobre,

proto ponechavam kone¢né hodnoceni prace az po shlédnuti jeji obhajoby.
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