Hodnoceni Skolitele magisterské prace Specification of the pheromone receptor repertoire
of the domestic dog (Canis familiaris) at DNA level, vypracované Bc. Petrem Prasilem

Cilem magisterské prace bylo identifikovat viechny geny pro receptory rodiny VIR v genomu
psa domaciho, a naklonovat je do expresniho vektoru. Prace je souasti dlouhodobgjsiho usili o
objasnéni zpiisobu rozpoznavani feromonii u savel. Pes doméci se k tomuto sili jevi jako
mimofadné piithodny modelovy organismus, jak diky zfejmému, robustnimu, a obecné zndmému
feromonové indukovanému chovani, tak diky malému po&tu chemoreceptorovych genii
pfitomnych v genomu. Tento maly po&et genti v principu umoziiuje kompletni funkéni
charakterizaci celého receptorového repertoaru, coz je kviili velkému poétu receptorovych genti
(stovky) prakticky nemozné u jinych b&Znych modelovych organismi, zejména hlodavci. Mezi
chemoreceptorovymi rodinami pfitomnymi u psa se receptory rodiny V1R jevi jako nejvhodné&;jsi
k funk¢ni charakterizaci, jednak diky jejich malému podtu, a druhak diky tomu, Ze tyto receptory
signalizuji prostfednictvim G proteinu Gai2. Aktivaci tohoto G proteinu je sice b&Zné téméf
nemozn€ pozorovat, aviak nase pracovi§té¢ disponuje svétové unikatnim dvoufotonovym
polariza¢nim mikroskopem, jehoZ pomoci je mj. aktivita G proteinu Gai2 velmi citlivé
pozorovatelna. Funkéni studie receptortit VIR tudiz dobie zapadaji do prace nasi laboratore, a
jsou logickou aplikaci zobrazovaci techniky dvoufotonové polarizaéni mikroskopie,
opublikované nasi laboratofi v roce 2011 v Casopise Nature Methods.

Cile magisterské prace bylo z velké ¢asti dosaZeno — v genomu psa bylo identifikovano 8
pravdépodobné funkénich gent rodiny V1R, shodnych s publikovanymi geny. Pfitomnost
dalsich VIR genii byla s velkou pravdépodobnosti vylou¢ena. Identifikované geny byly aspésné
amplifikovany pomoci PCR, coZ vyZadovalo dislednou optimalizaci reakénich podminek.
Klonovani identifikovanych gent se setkalo s ne¢ekanymi technickymi obtiZemi, které viak byly
nakonec do velké miry pfekonany. Vysledkem je sada konstruktl obsahujici viech 8 Zadanych
genl VIR v klonovacim vektoru umoziiujicim snadny pfesun gent do expresniho vektoru, a
jeden konstrukt obsahujici gen V1R v expresnim vektoru. V priib&hu prace bylo identifikovano
n€kolik neznamych odchylek (single nucleotide polymorphisms) od sekvence uvedené

v genomové databazi, které mohou mit vliv na funkéni vlastnosti identifikovanych receptorti.

Pfi praci na diplomovém projektu ziskal Petr Prasil zkuSenosti s fadou softwarovych nastroji
pouzivanych v praci s se sekvencemi proteint a DNA, a sezndmil se s riiznymi genomovymi
databazemi. Pfedevsim ale ziskal fadu praktickych laboratornich dovednosti, zejména spojenych
s praci s DNA. Pfi préci v laboratofi osv&d¢il Petr chvalyhodnou miru samostatnosti. Pritbéh
magisterské prace, zejména doba potiebna k jejimu dokongeni, byl negativné ovlivnén
technickymi obtiZemi pfi klonovani identifikovanych receptord, ale i Petrovymi dal§imi z4jmy a
aktivitami. Prospé&3na by byvala byla i lepsi priibéZna prace s dostupnou literaturou a porozuméni
genomové organizaci, struktufe a funkci zkoumanych proteind, ale i mechanismiim rozpoznavéni
a funkce sav¢ich feromonii. Magisterska prace je vypracovana v anglickém jazyce, coZ je
chvalyhodné. Zpracovana je piehledné a v dostate¢ném rozsahu (45 stran). Dle mého nazoru,
piedloZena prace plné spliluje poZadavky kladené na magisterské préace, a doporuduji ji proto ke
schvaleni.
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