Oponentsky posudek bakalaiské prace Kateriny Zizkové: Diverzita a populaéni
struktura bakterialnich symbiontt vsi rodu Polyplax.

PiedloZena prace se zabyva tématem druhové proménlivosti mikrobiomt vsi
v kontextu geografické a hostitelské diverzity populaci v§i P. serrata parazitujicich
evropské druhy mySic. Prace tak zajimavym zplUsobem navazuje na témata
dlouhodobé feSend na katedie parazitologie. Pfi¢emz diive nalezené¢ schéma
hostitelsky a geograficky podminéné genetické struktury P. serrata je posunuto na
dalsi ekologickou troven. Prace se opira jak o analyzu dat ziskanych ze sekvenace
amplikonti servisnim zptsobem, tak o vlastni laboratorni ¢ast zabyvajici se designem
specifickych primera pro zachyt nové objevenych linii symbiontl. Naro¢nosti analyz,
objemem prace a zpracovanych dat je obhajovana prace spi§ na urovni magisterské
diplomky. Price je psdna srozumitelnym jazykem, analyzy byly provedeny
odpovidajicim zpisobem a pfindSeji zajimavé vysledky. Pro mé nejzajimaveé;si
zjisténi se tykaji predevsim vlivu geografie na strukturu mikrobiomi sekundarnich
symbiontt.

Ptes nesporné klady vSak lze v praci najit i n€kolik nedostatkl. Prace sice obsahuje
minimum pieklepd a formula¢nich nejasnosti nebo chybéjicich udaji typu ,.to
doplnim pozdé&ji®, nicméné pieklepy, které se oblas vyskytly, mély vesmés zajimavy
charakter. Neodolal jsem a vybral dva pteklepy, které mé pii ¢teni pobavily. Na str. 6
autorka piSe o preméné vsi na dospélce jako o ,,nedokonavé™. Dokonavy je slovesny
vid, nikoli pfeména hmyzu, ktera je dokonald nebo nedokonalda © Jiny zajimavy
pieklep se tykal po¢tu mikrobidlnich bunék v lidském téle. Téch neni 1014 jak uvadi
text na str. 2, spi§ byva v literatufe uvadéno fadové 10'*. A tedy pomér lidskych
bun€k vic¢i symbiontim se predpoklada asi 1:10. V souvislosti s timto je zajimavé, ze
nejnovejsi vyzkum naznacuje, ze pocet mikrobt v lidském téle neni vyrazné vySsi nez
pocet bun€k hostitele a je spise srovnatelny (Sender et al, 2016; Plos Biol).

Uvod prace je rozsahem spiSe skromnéjsi a (hlavné na zaGatku) az zbytednd
zkratkovity, ale i tak je uvod dostacujici pro pochopeni tématu prace. Zavér uvodu
naznac¢uje moznost formulace konkrétnich hypotéz — zejména vzhledem ke vztahu
popula¢ni struktury hostitelt (v$i) a jejich mikrobiomu. Cile prace si ale stanovuji spis
deskriptivni ukoly a naslednou interpretaci zjisténych dat. To je trochu Skoda, protoze
i diskuze vysledkl ukazuje na zajimavé fenomény (napt. horizontalni vs. vertikalni
slozka mikrobiomu), které mohly byt formulovéany uz v cilech prace.

V metodice jsem postradal informaci o sekvenaéni platformé a délce pair-end readd.
Piedpokladam, ze vzhledem k délce PCR produkt 291 bp a min. ptekryvu readt 20
bp muselo jit o MiSeq PE 200 nebo 250? Také bych uvital podrobng;si vysvétleni
nékterych analyz, zejména u analyz v balicich programu R (str. 15), kdy bylo spi$ az
z vysledkl jasnéjsi, co a pro€ bylo regresni analyzou porovnavano.

Prezentace vysledkl byla az na n€kolik vyjimek v popiscich tabulek jasna a dobre
strukturovana. V diskuzi v8ak preci jen autorce trochu dochazel dech. Vysledky jsou
sice az na vyjimky interpretovany odpovidajicim zpisobem, ale na n¢kterych mistech
poznatkli, tedy Ze charakter mikrobiomt je formovan predev§im geografickou
rozmanitosti horizontalni slozky (S symbionty), neni jasné zda jde o anekdoticky
poznatek, nebo jestli zapada do n¢jaké obecné piedstavy.




Mnou nalezené (a mozna subjektivni nedostatky) nijak nesnizuji vysokou kvalitu
ptedloZené prace, ktera ur¢ité odpovida standardim Pfirodovédecké fakulty JU. Praci
doporucuji k obhajob& a navrhuji hodnotit stupném 1 az 2 v zavislosti na pribéhu
samotné obhajoby.

Zavérem mam nékolik dotazl k pouzitym metodam a interpretacim vysledku:

1) Posouzeni vlivu geografického pozadi na slozeni mikrobiomu (str.16). Nebylo by
ucelné analyzu zaloZenou na ponékud ,,nebiologickém® rozdéleni geografie podle
statd doplnit i analyzou typu Mantelova testu — tedy porovnanim s geografickymi
vzdalenostmi? M¢lo by to byt pomérné¢ snadno proveditelné, vzhledem k
pouzitelnému vstupu v podobé Bray-Curtisovych matic pro mikrobiomy.

2) Fylogeneze pomoci Maximum Likelihood byla pouzita jen jako ,kostra®“. Presto,
maji jednotlivé vétve, zejména ty, které jsou podstatné z hlediska zaméteni prace,
néjakou statistickou podporu? V diskuzi autorka uvadi, ze fylogeneze symbiontl jsou
rozporuplné vzhledem k rychle se ménicimu GC obsahu v evoluci mikrobd a
problémim s dlouhymi vétvemi. Nakolik se tedy tato fylogenetickd kostra prolina
s n¢jakym status quo, pokud né&jaky existuje?

3) Na str. 22 autorka interpretuje zjisténé symbionty na zdkladé¢ GC obsahu jako
recentné ziskané sekundarni (OTU 13, GC 53.7%) a primarni symbionty (OTU 18,
GC 49.4%). Zajimalo by mé&, na kolik je rozdil 4% GC obsahu v sekvenci o piiblizné
250 bp spolehlivym méfitkem.

4) Analyza genealogie jako determinant mikrobiomového profilu (str. 33) sice
poskytla signifikantni vysledek, ale ten ma nejspi§ minimalni vliv (hodnoty R? blizici
se nule). Ma skute¢né genealogie, tedy popula¢ni historie hostitele, realny vliv na
mikrobiom? Obzvlast’ v pfipadé geograficky strukturovanych linii Vychod/Zapad.
Diskuze k tomuto vysledku je velmi strohd a nenabizi Zadnou interpretaci.
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