Oponentsky posudek na bakalafskou praci Martiny Jedli¢kové

Fylogeneze améb Celedi Flabellulidae

Predlozena bakalarska prace se zabyva problematikou flabellulidnich améb a jejich
fylogenetickymi vztahy.

Bakalafska prace je zpracovana pomémé detailné a bez zbyteCnych pasazi. Ocenuji jeji
prehlednost a Upravu, pékné se ¢te. Obsahuje pouze malé mnozstvi gramatickych chyb a
preklept. Zacina ponékud netradi¢né kapitolou Cile prace, coz neni vibec na Skodu, jelikoz je
hned od zacatku jasné, co ma cCtenaf ocekavat. Cile jsou jasné formulovany a splnény.
Dosazené vysledky jsou zfejmé. Ve studii Martina vyuzila nékolik molekularnich markert
(SSU rDNA, COXI1, aktin, a-tubulin, Hsp90, elongacni faktor-la) a dokazala vérohodné
rekonstruovat fylogenezi. Pred velice zdafilou diskusi na tdctyhodnych sedmi stranach (!)
smekdm. Diskuse je dobfe strukturovdana a opira se o vlastni vysledky. Seznam pouzité
literatury ¢ita 8 stran ptivodnich i zcela recentnich publikaci, vSechny jsou citovany v textu.

K praci samotné si neodpustim nékolik poznamek, které by mohly poslouzit spiSe jako
voditko/informace do budoucna:

* Néektera pouzita slovni spojeni jsou spise usmévna, nebo ne zcela bézna; napiiklad:
,»noveé ziskané sekvence by mohly vnést vice jasnosti do problému...*

,,v programu ClustalX byly sekvence slazeny dohromady a vytvofen alignment.*
»sekvence vytvareji v pfedstavach o fylogenezi nejasnosti.*

».mnou ziskané sekvence spadaji do celedi...”; ,,vzorek spada do skupiny, linie*; ,,zapada do
linie...*

»fylogenetické analyzy spoléhaly na sekvence...”

,»,Skupina se nezda byt monofyleticka z divodu obsazeni rodu Saccamoeba...*
»plovouci formy maji kulovity sféricky tvar*

»studované vzorky tvofi dvé linie, které nejsou sesterské, ale blizko u sebe.*

,,do skupiny Flabellulidae jsou také zapleteny sekvence...*

,flabellula sedici mimo puvodni postaveni.*

»analyza aktinu utvafi velmi vysokou podporu...

,»tato prace obohatila nynéjsi sbirku genovych sekvenci...

* Mozna by stalo za to zaménit sled kapitol 3.2.2.2. Morfotyp a 3.2.2.3. Morfologie
Flabellulidae, jelikoz kapitola Morfologie vysvétluje vzhled a funkci veskerych struktur
v burice améby, a kapitola Morfotyp by poté Iépe a srozumitelnéji navazovala.

* Pokud uz je uveden obrazek jadra déliciho se mesosomaticky, pro nazornost bych obdobné
uvitala 1 obrazky uroidu a mitochondrie.

Na str. 19 je uvedeno, ze dle Bovee a Sawyer, 1979 se u druhu Flabellula patuxent vyskytuji
trojvrstevné cysty, na obrazku je vsak cysta dvojvrstevna.




* Nepfesné terminy:

wtrofozoit druhu Flabellula sp.” (Flabellula je oznaena jako ,,sp.”, tim piadem druh neni
znam)

»agarovy gel® (jedna se o agarézovy gel)

+ Kapitola 4.3.1. ,,Amplifikace vybranych proteini pomoci PCR* by se méla nazyvat
»~Amplifikace vybranych genti pomoci PCR*, jelikoZ zde autorka hovoii i o SSU rRNA.

* Zatimco podstata PCR a gelové elektroforézy je v Metodice pékné a podrobné popsana, uz
tomu tak neni u ligace, transformace a PCR screeningu. Nékolik vét o tom, k ¢emu v téchto
krocich dochézi, by nebylo na skodu. Rovnéz by u transformace (nebo v kapitole Klonovéni)
stdlo za to struéné zminit, Ze jste pouzila tzv. modro-bilou selekci, a na jakém principu je
zalozena. Pokud vim, tak bilé kolonie neobsahuji PCR produkt, nybrz plasmid s vloZenou cizi
DNA.

* Ve fylogenetickych stromech na obr. 21 a 22 by bylo vhodné pro nazornost vyznacit (napf.
barevnymi obdélniky) celou skupinu Leptomyxida i Tubulinida, na obr. 23 pak i dalsi skupiny
améb, nejen Leptomyxida.

» Kapitola 5.1. Pouzité primery nepatii do Diskuse, obsahuje pouze vysledky.

K praci mam nasledujici dotazy:

1. Na strané 15 v kapitole 3.2.2.4. tvrdite, Ze ,,Flabellulidae jsou pravdépodobni patogeni
az komenzalové ryb a bezobratlych. Pokud by se tato patogenita potvrdila, nebyla by
tak drasticka jako u jinych parazitickych druhG. Na zakladé c¢eho se tak domnivate?

2. Na strandch 17-20 uvadite vycet a stru¢nou charakteristiku nékolika druhii rodu
Flabellula, Paraflabellula a Flamella. Podle ¢eho jste dané druhy vybirala? Existuje i
vice popsanych druhd nez je tento vycet? Maji jednotlivé rody také svoje ,typové
druhy* (,,type species®)?

3. 'V tabulce I na strané 23 mi neni jasné, co mate na mysli sloupeckem s nazvem ,,druh®.
Co v daném pfipadé tento sloupec znaci? Determinaci na zakladé morfologie? Co
znamenaji pomlcky? Nebylo mozné urcit? Pivod nékterych vzorki neni téZ znam?
Proc¢?

4. Daéle mam nékolik otazek k Metodice, tyto informace v jinak podrobném textu chybi.
Ethidium bromidem jste barvila jednotlivé vzorky, nebo gel? Kolik PCR produktu jste
nanadela na gel? U kterych genii jste pfistupovala ke klonovani? Sly vsechny
zaklonovat stejné dobte? V jaké koncentraci jste pouzivala ampicilin pfi klonovani?
Jaky graficky program jste pouzila pro upravu fylogenetickych stromi?

5. Jak dlouhé byly tuseky jednotlivych gent, které se vam podatilo osekvenovat? Jak
dlouhé byly vysledné alignmenty pouzité pro analyzy?

6. Podle ¢eho jste vybirala vzorky pro konkatenat? Pro¢ byl vybran napi. vzorek
RODA4G, kdyz podle tabulky I na strané 23 nevime, o jaky organismus se jedna?

V praci se sice nedozvim, jak vypadal dataset pro gen COXI1, avSak dle taxoni v
datasetech pro SSU rRNA a aktin lze usuzovat, ze do konkatenatu by bylo mozné
zaradit i dalsi vzorky, napt. NETC3, S3M27, R1TT nebo RODS5G.

7. Byl pouhy 1 milion generaci v BI analyze dostacujici? Pokud ano, na zdkladé ¢eho tak
muzete usuzovat?




8. Kdyz jste pouzila aminokyselinovy model v ML analyze, nezkousela jste ho (nebo
model kodonovy) pouzit i v analyze BI?

9. V diskusi na str. 46 uvadite, ze ,,V prubéhu prace byla také provedena fylogeneticka
analyza zalozena na sekvencich genu pro COX1. Tato analyza sice vznikla, ale nevede
k dobfe rozliSenému stromu: bootstrapova podpora vétvi je nizka.”
Fylogeneticky strom COX1 vsak neni uveden ve vysledcich, rovnéz se nedozvime,
zda byla provedena i BI analyza (hovofite jen o bootstrapové podpote). Piestoze
podpora vétveni byla nizka, jedna se o bakalafskou praci a ne o publikaci, takze by
bylo vhodné prezentovat i tento strom. Rovnéz tim padem nevime, jaké a kolik taxoni
COX1 dataset obsahoval, a zda by nebylo mozné vybrat pro konkatenat i dalsi
taxony/vzorky celedi Flabellulidae.

I pfes uvedené pfipominky praci povazuji za velice kvalitni a jednozna¢né ji doporucuji

k obhajobé.
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