Oponentsky posudek na bakalaiskou prici Filipa Husnika: Molecular phylogeny of
intracellular symbiotic Gammaproteobacteria in insects.

PredloZena prace je klasicky &lenéna, rozsahem i obsahem pak vyrazné presahuje
pozadavky JU na bakalaiské prace. Uvodni kapitola vy&erpavajicim zplisobem shrnuje
poznatky o bakteridlnich symbiontech hmyzu véetné charakteristik jejich redukovanych
genomi a jejich taxonomické distribuci. Velkou pozornost vénoval diplomant metodam
fylogenetické analyzy, pouziti fylogenomiky pfi studiu evoluénich vztahi mezi
symbiotickymi bakteriemi hmyzu, moZznym fylogenetickym artefaktiim a téZ zptisobim, jak
se s nimi vypofadat. V kapitole vénované HGT postradam definici HGT, autor zcela opomnél
¢tenafi fici, co to vlastné HGT je a jaké typy lze v pfirodé najit (endosymbioticky HGT, ne-
endosymbioticky HGT). V ptipadé nékterych bakteridlnich symbionti hmyzu, ktefi se
strukturou a velikosti genomu pfibliZuji organelam, by takovy piehled nebyl na $kodu.
V souvislosti s tim méam nasledujici otdzku: Vzhledem k minimalni velikosti genomu
nékterych bakteridlnich symbionti hmyzu se nabizi otazka, zda jiz nejde o organely.
Jak se lisi symbiont od organely? Zarovei mi v kapitole chybi obecny pohled na vliv HGT
na evoluci bakterii; podrobné se této problematice vénoval napi. James Mclnerney (napf.
MclInerney JO et al., The prokaryotic tree of life: past, recent and future? Trends in Ecology
and Evolution 23, 276-281.). Autor soudi, ze pouziti fylogenomickych piistupti, napiiklad
odvozeni evoluénich vztahi z pofadi genti v genomu, pomuiZe vyfesit fylogenezi bakteridlnich
symbionti. MuZze byt pofadi genii u vysoce redukovanych bakteridlnich genomu
ovlivnéno konvergenci? Podobna situace nastane pii pouziti katenovanych datasetd. Byl
bych trochu skepticky k navrhovanému postupu analyzovat bud’ katenované geny nebo
individualni geny. Analyza katenovanych genii bez soub&Zné analyzy jednotlivych genl mi
ptijde velmi rizikova. Pravé vzhledem k obecné vysoké mife HGT u bakterii by mél byt
nejdiive vylou¢en HGT pomoci separatnich analyz jednotlivych gend.

Metodika je v piedlozené praci zpracovana peclivé, ale nékteré ¢asti jsou trochu
matouci. Komplexni metodicky postup od bioinformatické analyzy (design primert) pres
PCR, TGGE, az po velmi solidné popsanou fylogenetickou analyzu ale mohu jen ocenit.

Z vlastni zkuSenosti s datasety s riiznym aminokyselinovym sloZenim bych jesté doporucil
pouziti programu PhyloBayes ¢i HN PhyloBayes s pokro¢ilymi modely, jako jsou napi. CAT
¢1 CATBP modely. Spolu s AsaturA s LG modelem mi daly nejlepsi vysledky. Popis
fylogenetické analyzy pomoci LogDet paralinear distances je nedostate¢ny. PopiSte piesné
krok po kroku, jak jste v pFipadé analyzy pomoci LogDet distanci postupoval. Postradam
téz informaci o sekvencich ziskanych z genové banky. Neni také zcela jasné, zda byly
datasety pro slow-fast ziskany pomoci programu Slowfaster nebo manualng. Zaroven bych

v ptipadé slow-fast vidél radé&ji stromy ze vSech datasett, zvlasté pak v diplomové préci, ktera
neni nikterak omezena rozsahem piipadnych pfiloh.

Vysledky jasné ukazuji, kolik Filip Husnik udélal prace. Z piedloZené prace ale neni
jasné, jestli se diplomant pokousel ziskat jmenované proteinové a rRNA geny ze symbiontt
ze vSech studovanych hmyzich druht, ¢i jen z té€ch, ze kterych je nakonec dostal. Pon€ékud
matouci je tabulka 7 sumarizujici pouZité alignmenty, protoZe obsahuje geny, které diplomant
nesekvenoval (FusA, GapA, GidA, GyrB, PurB, RpoB) a v metodice nezmiriuje, Ze by byly
sestaveny na zékladé sekvenci ziskanych z banky. V piipadé analyzy nukleotidového datasetu
(Figure 3, page 26) interpretuje diplomant vyslednou topologii jako ovlivnénou LBA.
Odhaleni artefaktu je vzdy oSemetna zaleZitost, protoze tato topologie miiZe byt i
pravdiva a extrémné odlisné sekvence mohou byt klidné spole¢ného pivodu. Jak
diplomant priSel na to, Ze se v tomto piipadé jedna o artefakt? Konkatenovany dataset




(Figure 5, page 29) zjevné LBA nevyfreSil, ale diplomant jej jako ovlivnény LBA
nekomentuje. Pro¢?

Diskuse je na bakalafského studenta solidni. Diplomant vSak diskutuje i vysledky,
které neukazal, jako napf. LogDet analyzu, ¢i pouziti nehomogenniho modelu u metody
Maximum likelihood (Galtier and Gouy, 1998). Je to $koda, protoze kdyZ hovoii o tom, Ze
LogDet LBA nevyfesil (to, ostatné ani nemiiZe, protoZe je designovan pro feseni
nukleotidového biasu), mohu si jen pfedstavovat, jakou topologii asi dostal. TotéZ se tyka
ostatnich utajenych stromii. Slow-fast analyza se ukazala jako nejlépe pouzitelna, a pokud
mohu dle stromt soudit, na ni postavena alternativni hypotéza k monofylii hmyzich
symbiontl se mi jevi jako opodstatnéna.

Ocenil bych dostupnost dataseti na CD. Jen tézko se hodnoti spravnost provedenych
analyz nemate-li k dispozici vychozi data. Zarovei postradam seznam analyzovanych
sekvenci a jejich accession numbers.

Shrnuti

Predlozena bakalafska prace jednoznacné prevySuje poZadavky na podobny typ praci
na JU. Je napsané srozumitelnou angli¢tinou s minimem pfeklepti a ictyhodnym seznamem
pouzité literatury. Pfes jisté nedostatky v metodice a v popisu vysledkil vSak musim tuto préci
jednozna¢né hodnotit jako vybornou a doporugit ji k obhajobé.
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