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Otazky a pfipominky doc. RNDr. Jana Repkova, CSc.

» V uvodu chybi nastinéni potencialu genomickych pristupli v rezistentnim Slechténi vedle
téch klasickych.

Nastinéni potencialu genomickych pfistupl bylo gastedné predmétem publikovaného Clanku a po
konzultaci se §kolitelem bylo usouzeno, Ze v této praci bude zajimavé;jsi orientace na menée
znamou problematiku rezistence

» V metodice chybi informace o rozdéleni testovanych genotyptl i podle obsahu glukosinolata a
kyseliny erukové, coZ je uvedeno ve vysledcich.

Nevhodna formulace ve vysledcich. V ramci kolekce jsou k dispozici pouze informace o tom, zda
odrtida obsahuje nizky obsah glukosinolat(i a kyseliny erukové ¢&i nikoli.

» Chybi dulezité metodické postupy pro zpracovani sekvenacnich dat transkriptomu a
programy pouZzité k jejich hodnoceni. Je odkéazano na 2 prace, coz je obvyklé v publikacich.

Dle cilCi je prace zaméfena na testovani genotyptl k nadorovitosti a vyuziti téchto dat k asociaénim
analyzam. Zpracovani a vysledky sekvenovani transkriptom( byly publikovany v jinych studiich na
které je odkazovano. Uvedenim kratkych Casti, které se timto zabyvaiji slouzi jako doplnéni
celkového pracovniho schématu.

Viz nasleduijici slide I\ y



»

Zpracovani RNAseq dat

— Sekvenovani transkriptomu

Pé&stovani a odbér RNA popsano v praci Harper
et al. (2012)

Extrakce RNA provedena dle postupu Lu et al.
(2014)

Sekvenovani pomoci lllumina mRNA-Seq
HiSeq2500

Kontrola kvality ziskanych dat podle Higgins et
al. (2012)

— Detekce jednonukleotidovych polymorfizmu
(SNP) a kvantifikace genove exprese

Referencéni sekvence genu B. napus
Alignment pomoci prog. MAQ a skriptli PERL
Bancroft et al. (2011)

Filtrace SNP vyuZitim programu PERL a skript
dle prace Higgins et al. (2012)

Program MAQ pouzit i pro kvantifikaci exprese
referenénich genli (RPKM)

Bancroft et al. 2011




> PFiprava knihoven byla provedena pomoci kitu lllumina mRNA-Seq, vyrobce neni uveden. Napf.
chybi informace, zda byly SNP generovany pro cely transkriptom, coz predpokladam. Jak byla
provedena kvantifikace exprese? Chybi postup, jakym byly asociované lokusy lokalizovany na

chromozomy fepky olejky.

Podobné jako u predchozi otazky, zpracovani RNAseq dat, detekce SNP a kvantifikace exprese nepatfilo
mezi cile prace. Tyto data byly publikovana v jinych studiich, na které je odkazovano. V textu jsou uvedeny
jen velmi stru¢né jako soucast komplexniho pracovniho postupu. Postup vymezeni asociovanych lokusu,
ve kterych byly hiedany kandidatni geny je popsan v ramci prvniho odstavce kapitoly 4.3.3 na stranach 43
a 44. V kratkosti, vymezeni probihalo na zaklade polohy krajnich SNP markerti s hodnotou -log10P > 4 s

pfidruZzenou oblasti 100 kb.

» GEM asociaéni analyza je popsana velmi struéné pouze na dvou stranach.

Nerovnomeérnost mezi vysledky SNP a GEM asociacni analyzy odrazi fakt, ze u prvni zminéné jsou
hodnoceny asociované oblasti a v nich obsazené velké mnozstvi potenciélnich kandidatnich gen.

V piipadé GEM asocia¢ni analyzy je vysledkem pouze 19 genu. Nasledné je v diskuzi popséano, ze
vysledky z této analyzy nesplnily piné o&ekavani a zdroje potencialniho problému



> K vysledkové &asti mam piipominky formalniho charakteru. Nadpisy tabulek a obrazku jsou velmi
jednoduché — neobsahuji véechny potfebné informace. U obr. 8 a 9 je nutné dopinéni legendy.
Neni ziejmé, pro¢ je kazda skupina uvedena ve dvou obrazcich. Ctenaf si to musi sam
vydedukovat.

Kazda skupina obsahuje dva diagramy, z nichz jeden zobrazuje poéty genotypl v jednotlivych
skupinach podle indexu napadeni a druhy uvadi podily. U kazdého diagramu je na vertikalni ose -
podet/podil. K pfidani druhého diagramu s podilem jsem se rozhodl z diivodu malého poctu zastupcl
v nékterych skupinach. Podil pak vhodné&ji zobrazuje zastoupeni nachylnych/tolerantnich genotypu.
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> Chybi vysvétleni barev v lokusech a tabulkach (zelena svétla a tmava, Seda tmavé Seda)

Vysledky ze SNP asocia¢ni analyzy obsahuji celkem 16 Manhatan plotll. Kazdy z téchto grafli zobrazuje
vysledky z téZe analyzy, kde na horizontalni ose jsou pozice SNP markerd v genomu a vertikalni osa
zobrazuje miru asociace. Jednotlivé grafy se lisi jen oblasti, kterou zahrnuji (cely genom, zajmovy
chromozom, asociovany lokus). V pfipadé prvniho stéZejniho Manhatan plotu, ktery zahrnuje cely genom,
je podrobné& popsano, co zobrazuje, véetné vysvétleni, co znamenaji svétlejsi a tmavsi SNP markery str.
50. V pfipadé, Ze SNP je zobrazen svétle, nelze s jistotou fici, zda za nachazi na chromozomech A1-A10
nebo C1-C9. Tento problém vychazi z alopolyploidniho charakteru genomu B. napus, ktery vznikl jako
mezidruhovy kfizenec B. rapa a B. oleracea. Vzhledem k tomu, Ze k odlieni druhti B. rapa a B. oleracea
doslo z pohledu evoluce relativné nedavno, obsahuji v mnoha pfipadech velmi podobné geny, a ne vzZdy lze
s jistotou Fict, zda se SNP marker vyskytuje v konkrétnim genu nebo v homoelognim genu. Dale je pak tato
problematika uvedena v praci v pfipadé popisu homoelognich SNP a diskuze o mozném stinovém
asociovaném lokusu. Vzhledem ke komplexnosti je tento popis uveden v prvnim odstavci vysledkd SNP
analyzy pfi odkazu na prvnim Manhatan plot, ostatni Manhatan ploty pak obsahuji jen popis oblasti, kterou
v ramci SNP analyzy zobrazuji. Tabulky pouZzivaji stejné barvy, kde intenzita $edé barvy reflektuje miru
asociace SNP markeru v konkrétnim genu. Zelené vyznacené geny predstavuji vybrané kandidatni geny,

tak jak je uvedeno v tabulce 30. —_— -
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» Rada formulaci je nepfesna. Napi. na str. 53 ,Oba tyto lokusy jsou signifikantné rezistentni® —
neda se takto formulovat. Jde o signifikantni asociaci s néjakym lokusem, oblasti chromozomu, zde

jsou desitky genu. Takovych nepfesnych formulaci je mnoho.

Souhlasim, Ze samotna formulace by takto nedavala smysl, nicméné v metodice a na zadatku vysledkd je
presné formulovano, co je v textu oznacovano signifikantni SNP marker, potencionalné signifikantni SNP
marker, signifikantni lokus apod. Zafazeni do jednotlivych kategorif vychazi z dvou prahovych hodnot. Bylo
by nerealné u kazdého SNP psat pfesnou hodnotu asociace apod. Popsany zpUsob znaceni je prevzat

Z prace

Li et al (2016) A Genome-Wide Association Study Reveals New Loci for Resistance to Clubroot Disease in
Brassica napus

» Tab. 30 — chybi uvedeni pozice na chromozomu

Souhlasim, pozice Ize dohledat v citované praci

He et al (2015) Construction of BrassicaAand C genome-based ordered pan-transcriptomes for use in
rapeseed genomic research



> Jak byly v praci rozliSeny chromozomy genomi AaC?

Chromozomy Vv $ir§im slova smyslu nebyly nijak rozli§ovany ani porovnavany. Jejich specifita je dana jejich
sekvenci DNA. Genomickéa sekvence druhu B. napus byla uvefejnéna minimainé ve trech pfipadech.
V praci Chalhoub et al. (2014) Early allopolyploid evolution in the post-Neolithic Brassica napus oilseed
genome byl osekvenovan genom odrady darmor-bzh. Zobrazeni genomu a jeho rozdéleni na pfislusnée
chromozomy lze nalézt zde:

_‘&o“\\Eéi.omsomooom.o:m#\U_.mmm_om:mmcm\oo_-g:\«orcqoéwm\oo_m@\

K praci Zhang et al. (2014) Identification, Expression and Interaction Analyses of Calcium-Dependent
Protein Kinase (CPK) Genes in Canola (Brassica Napus L.) byl pfidruzen osekvenovany genom odrudy
zs11. Vefejné dostupny v ramci database NCBI. Zobrazeni genomu a jeho rozdéleni na prislusné

chromozomy Ize nalézt zde:
Zﬁom“\\<<<<<<.:oc_.:_3.:5bo<5m:o§m\mow\.vom303m assembly id=335272

Dale byl dal$i genom B. napus zvefejnény v publikaci Bayer et al. (2017) Assembly and Comparison of Two
Closely Related Brassica Napus Genomes. V tomto pfipadé byla publikovana celogenomova sekvence

odriidy TAPIDOR DH.
V mém pfipadé byla pouZita data ze sekvenovani transkriptomu, k jejichz poskladani byly jako referencni

sekvence vyuzity unigeny dostupné v ramci databaze Brassica dostupné zde:
http://brassicadb.org/brad/

Rozmisténi t&chto unigenil na jednotlivé chromozomy bylo provedeno na zékladé podobnosti sekvenci.
Viysledek pak predstavuje takzvany _pan-transkriptom”, ktery vyjadiuje soucasny pohled na rozmisténi genul
v genomu B. napus. Casti pan-transkriptomu jsou zobrazeny v tabulkach 12 aZ 20 ve vysledkové Casti.
Osobné jsem se na vytvofeni tohoto pan-transkriptomu nepodilel. Viyuzil jsem jeho vefejné dostupnou verzi
v ramci publikace He et al. (2015) Construction of Brassica A and C genome-based ordered pan-
transcriptomes for use in rapeseed genomic research a v novejsi verzi v praci Havlickova et al. (2018)
Validation of an Updated Associative Transcriptomics Platform for the Polyploid Crop Species Brassica
Napus by Dissection of the Genetic Architecture of Erucic Acid and Tocopherol Isoform Variation in Seeds.



» V praci se uvadi, Ze vybér kandidatnich gend byl proveden i na zakladé anotaci typu ,abscisic acid”,
“auxin” a “gibberellin”. Tyto funkce jsou spojeny nejen s obrannymi mechanismy k patogenum.

_abscisic acid” - Kyselina abscisova (ABA) se mimo za&lenéni do obrannych mechanizmu proti patogenim
se podili hlavné na reakci organismu pr abiotickém stresu jako je napfiklad sucho, vysoké a nizké teploty,
zasoleni pudy a t&2ké kovy. Jeji funkce je takeé nepostradatelna pfi dozravani semen, iniciace kliéeni a

zavirani praduchd.

“gquxin” - Auxin predstavuje v uz8im slova smyslu rostlinny hormon ozna&ovany jako kyselina indol-3-octova
(IAA). Jeho hlavni funkce rlst a vyvoj rostlinného organismu, zaji§téni apikéalni dominance a reakce pii
mechanickém pogkozeni organismu. Zapojeni tohoto hormonu do obrannych reakci hlavné v kombinaci

s plisobenim kyseliny jasmonové a salicylové je minoritni. Hlavni pficinou, pro¢ byly v ramci vybéru
kandidatnich gent hodnocen, je fakt, Ze jeho nerovnovaha je hlavni pri¢inou vzniku nadorl na kofenech

napadenych nadorovkou.

“gibberellin” — Giberelin pfedstavuje rostlinny hormon, jehoz hlavni funkce spogivaji hlavné v Gcasti na
rliznych vyvojovych procesech jako jsou prodluZovaci rist, dormance a klieni semen, vyvoj kvétl a
regulace kveteni, dozravani plodi a starnuti listt. Na zakladé anotace tykajici se giberelinu nebyl vybran
zadny kandidatni gen.



> Asocia&ni analyzou prostiednictvim SNP a rozdilnych expresnich profill byly identifikovany kandidatni
geny. Byly néktere geny identifikovany obéma pristupy?

Stanovenim striktni prahové hodnoty pro GEM asociaéni analyzu bylo identifikovano 19 gen, z nichZ ani
jeden nebyl nalezen v asociovanych lokusech u SNP analyzy. V nékterych lokusech se nachazely geny,
které mély vysoké hodnoty asociace pro GEM, nicméné neprekrotily stanovenou hodnotu -log10P 3,5.
Tento fakt byl hodnocen pfi vybéru kandidatnich gent v asociovanych lokusech napiikiad v pfipadé R genu
BnaA03g45000D v lokusu BnA03_0263. V idealnim pfipade GEM asociaéni analyza slouZi jako hlavni
faktor vybéru kandidatniho genu v asociovanych lokusech SNP analyzy, jak bylo publikovano v podobnych
studiich napfiklad Harper et al. (2012) Associative Transcriptomics of Traits in the Polyploid Crop Species
Brassica Napus nebo Havlickova et al. (2018) Validation of an Updated Associative Transcriptomics
Platform for the Polyploid Crop Species Brassica Napus by Dissection of the Genetic Architecture of Erucic
Acid and Tocopherol Isoform Variation in Seeds. Tato problematika je zminénaiv samotném zavéru prace.
Jako mozné vysvétleni se nabizi fakt, Ze RNA, ze které byly méfeny exprese genu, byla odebirana z list
nikoli kofent, na kterych dochazi k interakci mezi rostlinou a patogenem. Déale také skutecnost, Ze spusténi
obranného mechanizmu dochazi az pfi napadeni patogenem. V nagem pfipadé jsou vyuZita data exprese

gen( u nenapadenych rostlin.

> V praci se uvadi, ze nékteré plodiny inhibuj

i zivotaschopnost trvalych spor P. brassicae v pudé
(méata peprna, saturejka zahradni nebo tymian

obecny). Jaké latky nebo mechanismy zde plisobi?

V tomto piipadé je v praci zvolena nevhodna formulace inhibice Zivotaschopnosti. Samotny mechanismus
pUsobeni téchto zminénych rostlin spo&iva v uvolfiovani aromatickych latek do pudy. Bylo prokazano, Ze
tyto latky vedou k vyznamné provokaci spor P. brassicae ke klieni. Tyto zoospory nemaji moznost infikovat
hostitelské rostliny a dochazi tak k rychlému snizeni dormantnich spor na daném Uzemi. Z ekonomického
hlediska je v&ak tato moZnost boje s nadorovitosti znaéné nevyhodna. Dané poznatky jsou uvedeny
napftiklad v praci Rod (1994) The effect of some herbs on soil infestation with clubroot



» Jak Ize fesit skuteénost, Ze monogenné determinovana rasove specificka rezistence je u odrud
prekonana b&hem nékolika malo let péstovani?

Tento problém Ize fesit na nékolika urovnich. Primarné vzdy na arovni agrotechnickych opatreni. Vzhledem
k omezené moznosti &ifeni je prolomeni rezistence u rezistentni odrudy lokalizovano jen na velice malém
Uzemi, pravdépodobné vznikem nového mutovaného patotypu. Pouziti chemickych pfipravki nebo
vyfazeni této plochy pro péstovani brukvovitych plodin je vice nez vhodné. Druhou drovni je samotné
Slechténi rezistentni odrady. Pokud je rezistence zaloZena jen na jednom R genu, Ize pfedpokladat, ze

k prolomeni dojde v fadu let. Kumulaci vice R gend v ramci jedné odriidy se bude vyrazné shizovat sance,
e rezistence bude prekonana. Dal$i moznosti je kombinace patotypové specifického R genu s R genem
patotypové nespecifickym. Pokud je mi znamo, do souéasnosti patotypové nespecificky R gen nebo lokus
nebyl nalezen u Zadného z druht B. napus, B. oleracea ani B. rapa. Posledni moznosti se jevi vyuziti R
genu v kombinaci s velkym mnoZstvi gent polygenniho ucinku. Slechténi takové odridy véak bude daleko

naroéné&jsi nez predchozi pfipady.

> Které &asti prace zpracoval autor samostatné a na kterych se podilel?

Sekvenovani transkriptom(l, zpracovani téchto dat, jejichz vysledkem byla identifikace SNP markerQ a
kvantifikace miry exprese, byly jiz publikovany dfive, tak jak je uvedeno v metodice véetne odkaz(l na dané
publikace. Osobné jsem se podilel na testovani genotypu k nadorovitosti a zpracovani dat. Samostatné

v

jsem provadél ve ostatni, tedy primarné provedeni asocia¢nich analyzy jejich vyhodnoceni a vizualizace.

Viz nasleduijici slide
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Otazky a pfipominky doc. Ing. Franti$ek Hnilicka, Ph.D.

» Prosim o vysvétleni pojmu vapenaté derivaty a nakazené pudy.

Pojmem ,vapenatymi derivaty” zminény v kapitole 2.3.3 jsou obecne my3leny popisované latky pouzivané
k vapnéni proti nadorovitosti (uhlicitan vapenaty, uhliCitan vapenatohofe¢naty, hydroxid vapenaty, oxid
vapenaty, kyanamid vapenaty a kyanid vapenaty). Jsem si védom, Ze tento pojem neni tpln& vhodny,
podobné jako pojem ,nakazené pudy*, kterym jsem myslel pudu, ktera obsahuje spory nadorovky.

» Prosim také o vysvétleni dvojiho psani fyzikalnich jednotek, kdy jednou je to psano slovné a podruhé
pfislusnym fyzikalnim oznacenim.

Oponent pravdépodobné myslel nejednotnost v psani ,procent” a _%”. Standardné je v textu pouzito slovni
vyraz ,procent’ vyjma dvou pripadll. Znacgeni ,%” je poté pouzivané v pipadé tabulek nebo jinych vypish
uzavienych v zavorkach jako napfiklad AT5G11250.3 Disease resistance protein 75 %, 5e129),
Bo7g107730.1 (AT5G11250.3, 75 %, 1e118) a Bo7g107740.1 (AT5G11250.3, 75 %, 3e712%) apod.

> Da se ze ziskanych vysledkl u sledovanych genotypt Fepky stanovit néjaky trend &i zavislost, ktera by
byla vyuzitelna v ramci dalsiho Slechténi & vybéru slechtitelského materialu?

Z fenotypovych dat indexu napadeni DI Ize pozorovat jasné oddéleni skupiny rezistentnich genotypt DI <
20 a vzdalen& normalniho rozdéleni zbylych genotypu DI > 20. Tento fakt vede k domnénce, Ze rezistence
k nadorovitosti je fizena jednim dominantnim genem, ktery je doplnén nékolika dalSimi geny polygenniho
uginku. Dany problém je také rozveden v diskuzi v kapitole 6.1.



» Zaveéry jsou shrnujici a postihuji vyznamné dosazeneé vysledky, mozna bych je uved! pro pfehlednost do
bod(i a sefadil bych je podle cili a hypotéz. Ponékud v této ¢asti postradam potvrzeni i vyvraceni
védeckych hypotéz a spInéni cilu.

Cile prace:

« Otestovani miry odolnosti k nadorovce u kolekce genotypul B. napus

«  \Vyuziti transkriptomickych a fenotypovych dat k asociacnim analyzam (SNP, GEM)

« Vytipovani kandidatnich gen( v obrannych reakcich proti nadorovitosti

Zavéry prace:
« Testovana kolekce genotypl B. napus, ktera vykazovala vysokou variabilitu a odhalila genové zdroje

rezistence do Slechténi

« Vysledek SNP asociacni analyzy predstavuje 81 SNP markert asociovanych s odolnosti k nadorovitosti
ve 9 rezistentnich lokusech, naslednou anotaci, GO a InterPro analyzou bylo vybrano 66 kandidatnich
genu

« Celkovy vysledek z GEM asociativni analyzy ukazuje na 19 asociovanych gen0, naslednymi analyzami
t&chto gent bylo vybrano 12 kandidatnich genu



» \ uvedené disertaéni praci véak postradam kapitolu vénovanou rozvoji dané védni discipliny a
uplatnéni vysledki v praxi. Byva totiz zvykem, ze uvedena kapitola je soucasti disertacni prace.
Prosim disertanta, aby se v ramci obhajoby své prace zaméfil take na tuto otazku.

Vysledky této prace prinaseji mnoho novych poznatki jak pro Slechteéni proti nadorovitosti, tak i pro
samotné pochopeni principu obranného mechanizmu, ktery v rostlinném organismu probiha p napadeni
timto patogenem. Fenotypove testovani nachylnosti k nadorovitosti ukazuje na mnohé nové genove zdroje
rezistence v testované kolekci. Tyto informace mohou byt pouzity pfimo Slechtiteli pro vyvér vhodnych
komponent do $lechtitelského programu pfi tvorbé odoinych odrud.

Vysledky z SNP asociaéni analyzy predstavuji mnoho asociovanych SNP marker(, které mohou byt dale
vyuzity pro marker asistovanou selekci ve Slechténi.

Nakonec GEM asocia¢ni analyza spolecné s SNP analyzou piedstavuji pfimo navrhy kandidatnich genu a
poodhaluji nékteré mozné mechanizmy samotné rezistence v genomu Brassica napus.

» Bohuzel nékolik literarnich pramenu jsem v prehledu literatury nenasel, nebo byl rozpor mezi citovanim
v textu a v prehledu pouZzité literatury. Jedna se napt. o citovani zdroje Hwang et al. (2012a; 2012b, kdy
v textu je uvedena citace Hwang et al. (2012; 2012a). Dale jsem nenasel citaci Etchells et al. (2012)Liu
et al. (2009), Xie et al. (2005). Rozpor byl u citace Capel a Charles et al. (2016) x Copeland et al.
(2016). V piehledu chybi také odkaz na citované webové stranky. Naopak nékolik prament jsem
nenasel nebo piehléd! v textu (napf. Auer et al. (2015); Copeland et al. (2016); Dixen (2006); Hirai et al.
(2004); Li et al. (2009); Piao et al. (2004), Porteous et al. (1994) a Sakamoto et al. (2008).

Vzhledem k podtu citovanych zdroju byl vyuzity placeny citacni program, kterym bylo feSeno, jak vkladani
citaci v pribé&hu psani textu, tak i vygenerovani citované literatury. V programu byla zvolena citaéni norma
&SN ISO 690. Po prozkoumani zminénych citaci jsem v préci ve dvou pfipadech nalezl $patné uvedenou

citaci a ve dvou pfipadech chybéla citace v seznamu literatury. Chybéjici citované prace jsou uvedeny na

opravném listu a ten je viozen do disertace.



» Jaké jsou perspektivy Slechténi fepky na nadorovitost?

Na zakladé rozsifujicich se oblasti zasaZzenych timto patogenem se v poslednich vice jak 10 letech vénuje
nadorovitosti zvy$ena pozornost. Do soucasnosti byl nejvétsi pokrok u€inén v mapovani rezistentnich
lokusti. Budoucnost &lechténi lezi hlavné v identifikaci kvalitnich rezistentnich genotypu, které v idealnim
pfipadé budou odoIné nejen na urovni jednoho nebo mensiho mnozstvi patotypu, ale v idealnim pripadé
viéi véem patotyplim P. brassicae. Doposud takovyto genovy zdroj nebyl nalezen, a proto se nyni realnégji
jevi moznost Slechteni na zakladé kumulace co mozna nejvétsiho mnozstvi identifikovanych R lokus(/R
gen(ll do vysledné rezistentni odridy. V neposledni fadé je tfeba fici, ye samotné Slechténi nebude ani

v budoucnosti jedinych faktorem potlacujici tento patogen, vzdy bude muset byt doplnén vhodnymi

v rw

agrotechnickymi opatfenimi, které zabrafiuji ifeni na dal$i osevni plochy.

> Vysvétlete pojem hypersenzitivni reakce?

Hypersenzitivni reakce je v praci myslena jako obranny mechanizmus rostlinné buriky, ktery v piipadé
rozpoznani pfitomnosti patogenu aktivuje bunéénou smrt, a tim zamezi jeho vyvoiji a Sifeni. Tento signal
muze byt pfenesen do okolnich bunék pfipadné i vést k systémoveé rezistenci. Velice ucinny je tento
mechanismus proti biotrofnim patogentm jako je napfiklad Plasmodiophora brassicae. Naopak néktere
nekrotrofni patogeny dokazi vyuzit tuto reakci ve svij prospéch, a proto i tento mechanismus musi byt

v rostlinnych bufkéach striktné regulovan.



» Bylo by mozné vyuZit regulatory rastu jako mozny ochranny prostfedek vUu&i nadorovitosti?

Vzhledem k tomu, Ze nadorovitost k tvorbé zdurelin a nadort na kofenech rostlin vyuziva naruseni
ristovych hormon, nabizi se otazka, zda umélé vyuziti ristovych regulatord muZe slouzit jako
ochranny prostiedek. | pies intenzivni hledani se mi nepodaiilo v literatufe nalézt jediny pfiklad
pozitivhiho vlivu néktereho z regulatortl ristu proti nadorovitosti. Jedinou vyjimku tvofi pfipravek
ALGINURE, ktery dle mého nazoru nepatfi ipiné mezi typické rtistové regulatory, nicméné je mezi né
tazen. Tento biologicky pomocny prostfedek uréeny pro fepku je vyroben z vytazk( mofskych fas. Jeho
pouziti je preventivni, kdy po aplikaci dochazi v rostling ke zvyseni obsahu fytoalexinQ, PR proteinll a
dalsich latek, které pozitivné ovliviiuji obranyschopnost Fepky vi¢&i chorobam vcetné nadorovitosti.



Zapis obhajoba DSP

Mgr. Ing. Ondfej Hejna
13.11.2019

Zahéjeni — prof. Pokorny, pfedstaveni komise a studenta, predstavil CV, publikacni aktivitu, feSené
projekty, byly pfedstaveny i ohlasy na disertacni praci od pracovnika Slechtitelskych firem

0. Hejna - pfedstaveni tématu DSP a pribéhu feseni DSP, dosazené vysledky

Oponenti — doc. Repkovd, doc. Hnilitka, doc. Vejl — pfednesli posudky, vyzdvihli aktudlnost a
potfebnost tématu, nové metody a pfistupy pouZité v praci, vyznam pro praxi a Slechténi,
védecky vyznam prace, prednesli pfipominky a dotazy a doporucili praci k obhajobé

0. Hejna — odpovédél na dotazy a pfipominky oponentd, odpovédi byly zcela vy€erpavajici

Rozprava k DDP:

doc. Vejl — navrh rychlé detekéni metody pouzitelné pro skreening Slechtitelskych populaci, metoda
pouZitelna i v laboratofich $lechtitelli, navrh sondy pro detekci gent rezistence, identifikace
kandidatnich gen( rezistence

prof. Pokorny — jak se P. brassicae $iFi, jaky patotyp ¢i smé patotypU byla pouZivana

doc. Vyhnanek — rozdéleni testovanych genotypl do skupin a jejich fenotypovy popis

doc. Bardnek — jakych zpisobem byla provedena GEM analyza, jak byly detekovany exprimované
geny, korelace mezi expresi u infikovanych a neinfikovanych rostlin

Ing. Zabka - jak byla provadéna inokulace

Ing. Klima — je moZna zdména s jinym patogenem (nadory na kofenech)

prof. Pokorny — vysvétleni termini rezistence, hodnoceni rezistence k patogenim

doktorand zodpovédéla na véechny poloZené dotazy, komise konstatovala, Ze byl schopna reagovat
na dotazy a odpovédi byly v pofadku



