Posudek na bakalégzkau préci Evy Sochové Intraceluldrni symbionti krevsajicich
dvoukiidlych skupiny Hippoboscoidea.

Predklddana bakalaiska prace ma celkem 39 stran textu, nasledovanych pfilohami a
uctyhodnymi 20 stranami literdrnich prameni! Prace se skldd4 ze dvou &asti, z nichZ
kazda by sama o sobé v zdsadé (a po Gpravach) vydala za plnohodnotnou praci.
Prvni je reSerSe pfedstavujicf problematiku symbiotickych bakterii u hmyzu a
podrobnéji pak modelovou skupinu Hippoboscoidea a jeji hlavni bakteridln{
symbionty. Druhou tvoff experimentéln{ ¢ast, ve které se autorka snaZila vytvoFit
robustni fylogeneze hostiteld a jejich symbiontd, které by poslouzily jako zéklad pro
rekonstrukci evoluce symbiézy u Hippoboscoidea.

PFizndm se, Ze nejsem expertem na tuto problematiku, takZe jen téZko mohu
posoudit Uplnost a relevantnost uvedenych udaji. Nicméné, reSerse je psana
pomérné slu$nou ¢estinou, s minimalnim mnoZstvim pravopisnych chyb a preklept
(z&sadnéjsi vytky jsou uvedeny niZe). Je také pomérné obséhla a bohatd na
informace a jak jsem jiz uvedl vy$e, po mirném roziifen{ by, dle mého nézoru, mohla
byt obhajena jako samostatnd préce.

Druhd, experimentalnf, &ast je mi tematicky ptece jen bliZ§i, proto bude i mij
komentaf a pfipominky detailngj3f. Hned na zatatek je tfeba Fici, Ze vyty&ené cile se
nepovedlo zcela splnit. Myslim si ale, Ze to ani nebylo v moZnostech autorky a nijak
to nesniZuje kvalitu prace. Po metodické strance tuto ¢ast autorka bezesporu
zvladla. A to jak zédkladni metodiku izolace DNA, PCR a sekvenace, véetné
nésledného skladanf kontigf, tvorby alignmentu, tak i ,vy3${ divé{” v podobé
jednoduché fylogenetické analyzy ¢i anotace mitochondridlniho genomu. Autorka se
béhem Feden{ prace rozhodné nenudila, je vidét Ze odvedla kvantum préce a hlavné,
Ze jej odvedla dobfe, bez zasadnéjsich chyb. Popis metodiky je sice tradi¢né nafoukly
o nékteré zbyteéné detaily, které jsou uvedeny v manualech piisludnych produkti a
metodikach neséetnych bakaldfskych praci, ale v tomto pfipadé to nékde dava i
smysl (podminky PCR u obtfZné amplifikovatelnych sekvensf symbionti). Na
druhou stranu, nékde ob3frnéjsi vysvétleni vyloZené chybi (napfiklad motivace a
detaily pouziti Gblocks). Skoda jen, Ze autorka nevénovala stejnou pozornost i
prezentaci vysledkd, kterd mi pfijde vyloZené odfldknutd (viz niZe) a které sniZuje
moznost kontroly autordiny intepretace (kterou ale nezpochybnuji). Diskuze je
rozhodné nadstandardnfi, detailni a obsahl4, ale pouze v rdmci dané skupiny
Hippoboscoidea. Chyb{ mi obecné&jsi porovnani s ostatnimi skupinami hmyzu,
pfipadné jinych organismi obsahujfcich symbiotické bakterie.

Nisleduje vycet nékterych nejasnostf & drobnych pochybeni. Tam, kde to bude
mozné, prosim o jejich vysvétlen{ &i komentar:

Nékteré kostrbaté formulace: napf. (strana) 2. Také je pro né béZné zastoupen{
nukleotidd bohaté na adenin a thymin.
39. Bylo hypotézovéno...

4, zkracené nazvy organismi bez pfedchozfho uvedeni v nezkracené podobé...
viibec, celd préce se hemZi (zkrdcenymi) latinskymi nazvy taxont a oblas je tézké se
orientovat co je hostitel, co hmyzi parazit a co symbiont. Uréité by to $lo vyTesit 1épe.




T Magg

22. mohla by autorka bliZe objasnit vyznam véty: Alignmenty byly pouZity bez Gprav
a potom byly ovéieny v programu Gblocks (Castresana, 2002).

23. nadpis: MLST Wolbachie, prvn{ véta: Nukleotidové sekvence pro pét genii M.
ovinus, predpokladam, Ze jde opét o pieklep?

23. moZna by stdlo zato objasnit, jak byly aminokyselinové alignmenty pievedeny
zpatky do pivodnich nukleotidovych sekvenci, protoZe to nenf dplné trividlni
operace a umi ji jen nékolik programi.

23. jakym zplisobem byly sekvenovany mitochondridlni genomy? A pro¢?

24. autorka mluvi o amplifikaci gent klo3d a jako jeden z nich uvadf 16S rDNA, coZ je
oznaten{ bakteridlni malé podjednotky rDNA, jedna se o pteklep?

28. Obr 1 vysledny strom je v prezentované podobé nepfehledny, urcité by stalo za
to redukovat sampling, nebot’ se zde nachazi velké mnoZstvf redundantnf informace
(platfi pro Obr. 4)

obecné plati, Ze viechny prezentované stromy by mély byt graficky upraveny.
Pouzity font je (alespofi ve verzi, kterou jsem mél k dispozici) Spatné Citelny a diky
zkratkdm se v nich velmi $patné orientuje.

32. pro¢ je ve fylogenetickém stromu Wolbachif pouze jeden plivodn{ vstup (tzn. ten,
jehoZ sekvence vznikly rukou autoréinou), pfipadné, je tomu skutetné tak? Jak si
vysvétluje pozici Wolbachia ex Melophaga ovina v kontextu evoluce rodu?

V mych otich je viak vétlina téchto pFipominek pouze drobnostmi, které jen
nepatrné snizuji kvalitu celku. Autorka prokdzala schopnost prace s védeckou
literaturou, ziskdni{ sekvenénich dat z biologického materidly, jejich spravné analyzy,
interpretace a uvedeni do kontextu s vysledky ostatnich. Pro mé tak jednozna¢né
tak splnila podminky pro Gspé&$né obhéjeni bakalafské prace a doufdm, Ze mij nézor
budou sdilet i ostatni ¢lenové komise. Praci hodnotim stupném Vyborné.

V Bor$ové nad Vitavou, 16.5. 2014 -&ieé H?rék /




