Oponentsky posudek na diplomovou praci Be. EliSky Juhatidkové ,,Evoluce
symbiotickych bakterii krevsajiciho dvouk¥idlého hmyzu*

Eligka Juhafidkovd se ve své diplomové praci zaméfila na bakteridlni symbionty dvou klo3h
Ornithomya biloba a Craterina pallida. Pomoci bioinformatickych pfistupl analyzovala
metagenomick4 data. Assemblovala genomy dvou bakteridlnich endosymbiontfi, pokusila se
detekovat geny, které byly vneseny do genomu horizontilnim pfenosem a také rekonstruovala
metabolické drahy pro esenciélni B vitaminy.

Praci povaZuji za velmi zdafilou jak po obsahové tak po formélni strance. Uvod a literarni ptehled
je sepsan piehledné a vystizng, &tenaf je dobfe uveden do dané problematiky. VSechny Ctyfi
vyty&ené cile se podafilo splnit. Autorka si podle mne dobfe poradila s pomémé slozitou metodikou
komplexnich bioinformatickych postupli. Zejména metoda assemblovani genom( byla pomé&mé
sloZitd zejména diky kontaminaci druhé bakterie rodu Wolbachia u jednoho z datasetii. Vysledky
jsou srozumiteln& prezentovany a rovnéZ i diskuzi je na dobré trovni. K praci mam nasledujici
piipominky a dotazy:

1) Vdvodu jsem Gplné nepochopil jeden z mechanism reprodukéni manipulace bakterii, a to
cytoplazmatickou inkompatibilitu, kterd, jak se v praci pise, “postupné vytlaCuje z populace
jedince, ktefi nejsou infikovéni bakterii rodu Wolbachia. Toho je docileno dmrtim embryi, ktera
vznikla z neinfikované samice.” MiZete mi to prosim bliz vysvétlit?

2) Déle mé v Givodu zaujala paséZ, kde popisujete, Ze vektorova kapacita hmyzu neboli schopnost
pienaset patogeny muize byt inhibovana né€kterymi bakteridlnimi komunitami, které jsou soucésti
mikrobiomu hmyzu. Pfikladem miZe byt bakterie rodu Wolbachia, ktera inhibuje pfenos
parazita Plasmodium komarem Aedes aegypti. Je v literatufe néjak bliZze popséno, jakym
mechanismem se to d&je a k ¢emu by to mohlo byt prospéiné pro hostitele bakterii (jestli vilbec)
nebo pro endosymbionta?

3) Obsahoval dataset Arsenphonus_1, vytvofeny pomoci assembleru SPAdes, ktery
nepredpoklada pritomnost vice genomi v datasetu, také kontigy patfici bakterii Wolbachia
sp., ktera se v datasetu objevila jako kontaminant u jiného zpilisobu assemblovéni?

4) Spravné assemblovat genomy dvou organismil, které jsou pfitomny v jednom vzorku je
velmi t&zké. Jakym zplisobem jste odetfili moZnost vzniku chimérickych kontighi? Nebylo
by vhodné&jsi odfiltrovat ready jedné z bakterii (wolbachie) jesté pfed vytvofenim kontigi?

5) Zaujalo mne (jako parazitologa), Ze jste v datasetu kontigh z kloe kromé bakterii, klo3e,
jeho pta¢iho hostitele nasli také krevni parazity ptakd. Dalo se ur€it, jaci to byli paraziti?

6) V tabulce 3 je uveden celkovy pocet genii u obou bakterii rodu Arsenophonus. Jestli to
dobfe chépu, jsou to geny, které byly viechny anotované? Kolik bylo je3té pfitomno
hypotetickych genti, které nebyly anotovany?

7) V Kkapitole 4.3 ma byt pravdépodobn& odkaz na tabulku 5, ne na tabulku 4.



8) Fylogenetické analyzy mély podle mého nazoru obsahovat také analyzu podpory vétveni
(bootstrap). Grafické znazorn&ni stromii mohlo byt mnohem lepsi.

9) NemiiZe byt velmi redukovany genom bakterie Arsenophonus z Ornithomya biloba
vysledkem problémi s assemblovanim genomu, které Jsou popsany v kapitole 5.1? Nebo
povaZujete 0,68 Mbp jako opravdu skutenou velikost genomu?

Pfes vznesené pfipominky doporuduji diplomovou préci Elisky Juhatidkové viele k obhajobg.
V Ceskych Budgjovicich, 8. 7. 2020

&

RNDr. Ivan Fiala, Ph.D.



