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Bakalarska prace: Geneticka variabilita prirodnich populaci Diuraphis noxia
(autor prace: Michala Korandova)

Bakalafska prace Michaly Korandové se tyka evolu¢ni studie geografického rozsifeni
msice obilné. Cilem prace bylo optimalizovat reak¢ni podminky metody RAPD s vybranymi
primery pro rozliSeni ptivodu a pribuznosti jednotlivych populaci tohoto druhu msice. Dalsim
cilem bylo vybrat primer, ktery dava optimalni vysledky a sekven¢né charakterizovat reakéni
produkty, které tento primer poskytuje.Na zaklad€ sekvencnich dat bylo kone¢nym cilem
navrhnout specifické primery pro SCAR analyzu.

Na rozdil od alozymové elektroforézy, mikrosatelitd, analyzy endosymbiontt ¢&i
AFLP, metoda RAPD se v predchazejicich studiich ukazala jako jedinou dostupnou metodou,
ktera je schopna identifikovat genetickou variabilitu uvniti populaci msic. Nicméné metoda
RAPD ma nizkou reprodukovatelnost a velkou citlivost k nepatrnym zménam reak&nich
podminek, coz vedlo k vieobecné snaze najit vhodné primery a vhodné reakéni podminky,
které by pii evolu¢nim studiu mSic zajistily reprodukovatelnost této metody. Pro studium
populaci msic byla v minulosti pouzita série primert, nicméné jen malé mnoZzstvi z nich
detekovalo variabilitu (Shufran a Payton 2009; Puterka et al. 1993). A praveé ¢ast téchto
primeru byla pouzita v této bakalaiské praci pro studium populaci msice obilné. Autorka
optimalizovala reak¢éni podminky s vyuzitim péti primert. Jako optimalni, tzn. poskytujici
dostate¢né robustni a reprodukovatelné vysledky, vyhodnotila primer BAM. Reak¢ni
produkty, které byly poskytnuty na zaklad€ primeru BAM, byly zaklonovany a
osekvenovany. Analyza ziskanych sekvenci ukéazala, ze se jedna o sekvence z nekddujicich
oblasti. Pouzitim né€kolika statistickych metod autorka na zakladé vysledu metody RAPD
vyhodnotila miru pribuznosti ziskanych populaci. Z asovych divodu se autorce bohuzel
nepodarilo navrhnout specifické primery pro analyzu SCAR, které byly jednim z jejich cilt.

Az na nékteré drobnosti, textové zpracovani bakalarské prace je velmi kvalitni. Prace
je psana precizné, bez jakychkoliv pieklept, styl psani je na velmi dobré arovni. K Gvodu
prace, ktery poskytuje vSechny potiebné informace a je psan, tak jak by mél, nemam
jakychkoliv pripominek. Nékteré vytky mam ale k sekci Material a metody. Tato Cast, a¢
napsana precizné, obsahuje v nékterych pasazich informace tak detailni, Ze to piekracuje az
hranici optima. Rovnéz bych chtéla pfipomenout Ze pfi psani Ceského textu by se autorka
méla vyvarovat anglickych gramatickych spojeni jako je ,,RAPD metoda“ ¢i ,,RAPD reakce”,
protoze Cestinsky spravné je ,,metoda RAPD“ ¢i ,reakce RAPD“. Rovnéz existuji spravné
Ceské ekvivalenty k anglicko-Ceskému , yeast extrakt “ nebo pocestélému ,,smir“, jak je
pouzito v textu. Rovnéz bych chtéla autorce pfipomenout, ze ,.etidium bromid*“ je dvouslovny
nazev a ze pii uvadéni reakCniho slozeni PCR, je tfeba uvést koncentraci DNA a ne jen jeji
objem. K sekci Material a metody mam 1 nasledujici otazku. Bylo vyhodnocovano 12
populaci. Tabulka 1 uvadi pocet dostupnych vzorka pro kazdou populaci. Pojmem ,,vzorek*



je minén jedinec nebo soubor geneticky identickych jedinca? Jakym zptsobem probihal odbér
vzork® a rovnéz na kterych mistech v ramci CR odbér probihal?

K sekci Vysledky a Diskuze mam nékolik pfipominek a otazek:

Na stran€ 24 by autorka k druhu mSice A. pisum, ktery zde zmifiuje, méla uvést i jeho
rodové jméno. V tabulce 6 autorka uvadi procentuelni zastoupeni polymorfnich fragmentt. U
populaci ziskanych ve Francii, Moldavii, Chile a Mad'arsko je uvededeno 0% polymorfnich
fragmentd. Vzhledem k tomu, ze ve vSech téchto populacich byl ziskan pouze jeden vzorek,
povazuji uvedeni 0% za pon€kud zkreslujici. Nerozumim obrazku 6, ktery znazortiuje
variabilitu fragmentt. Je pocet variabilnich fragmentd celkovym poctem variabilnich
fragmenti? Pokud ano, pro¢€ je tento pocCet nizsi nez pocet fragmentti s danymi frekvencemi?
Byl jiz osekvenovan genom msice obilné?

Jako nejvetsi problém prace, ktery ale zjevné autorka nemohla ovlivnit, vidim v nizkém poctu
ziskanych vzorka. MSice obilna je obavanym skiidcem obili, ktera se vyskytuje celou
vegetaCni sezonu. Jaky je tedy diivod tak malého poctu vzorkd, ktery byl autorce k dispozici?
V diskuzi autorka uvadi, ze dle Neiho (1978) nizky pocet vzorkt miize byt kompenzovan
dostatecné velkym mnozstvim fragmentu. Je tedy mnozstvi fragmentu, se kterym autorka
pracovala, dostatecné?

Autorka uvadi, ze sekvence, které ziskala, mohou byt sekvencemi genomu endosymbionta
této mSice. Patrné méla na mysli n¢jakého sekundarniho symbionta a ne tedy baktérii
Buchnera aphidicola, jejiz genom je v soucasnosti jiz znam. Proto bych se chtéla zeptat, jaka
je pravdépodobnost vyskytu takovéhoto symbionta a jestli variabilita v genomové sekvenci
symbiotického organismu muze byt vyuzita k evolu¢nim studiim tohoto druhu msic.

Zavérem konstatuji, ze predlozena prace ma sice své metodické nedostatky, ale presto svym
rozsahem spliiuje pozadavky kladené na bakalaiskou praci. Vzhledem k tomu a vzhledem

k vyjimecné peclivému textovému zpracovani a fradé molekularné-biologickych technik, které
autorka zvladla, doporucuji tuto praci k obhajobé.
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