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Oponentsky posudok bakalarskej prace: Pavel Hronek

Cielom prace Pavla Hronka bolo zostavit gendm motyla Lycorea halia, identifikovat pohlavne
viazané sekvencie (s o¢akdvanim, Zze bude identifikovany neo-Z chromozdm) a testovat hypotézu
o spolo¢nom evolu¢nom pévode neo-Z chromozédmu v rdmci SirSej skupiny motylov. Jednd sa
o bioinformatickd pracu s pouZitim Standardnych programov, a tiez skriptov vytvorenych inymi ¢lenmi
timu. Cela prdca ma 30 stran, pricom 23 je samotna prdaca a zvySok su formalne Casti a zoznam
referencii. Clenenie prace je $tandardné a obsahuje vietky potrebné ¢asti. Zoznam referencii obsahuje
reviews aj poévodné ¢lanky, a tiez ¢lanky popisujuce bioinformatické programy pouzité v praci.

Praca je po formalnej stranke v poriadku a spliiuje poziadavky na bakaldrsku pracu. Celkova
Uroven je porovnatelna s inymi pracami, nevycnieva pozitivne ani negativne. Chcela by som vyzdvihnut
velku ¢ast metdd (ohladne skladania gendmu), kde sa autor snazi detailne ale zaroven zrozumitelne
vysvetlit fungovanie a zmysel jednotlivych programov. Z vyslovene formalnych nedostatkov som si
vSimla, Zze medzi odstavcami su rozne velké medzery. V praci sa striedaju casti napisané dobre,
s Castami, ktoré su nedostatocne vysvetlené az vobec nevysvetlené. Zarover praca obsahuje niekolko
anglickych vyrazov, ktoré podla mnia mohli byt preloZené do Cestiny: pattern, tribe. Chcela som tam
zaradit aj slovo pik, ale skolitel prace tvrdi, Ze sa jedna o ¢eské slovo. K jednotlivym ¢astiam mam
nasledovné pripomienky.

Uvod:

1. Z celkovych 7,5 stran teoretického Uvodu je 3,5 strany venované popisu motyla monarcha
stahovavého, a to konkrétne podrobnym informécidam ohladne jeho migracnych stratégii, orientacie
pocas migracie atd — bez zjavnej relevancie pre pracu a bez prechadzajiceho vysvetlenia, preco to

v prdci je. Neskér som z dalSich sekcii prace pochopila, Ze sa jednd o motyla pribuzného druhu
Studovaného autorom, ale aj tak mi detaily o migracii pridu nerelevantné. Naopak by bolo lepSie viac
rozviest dalSie podkapitoly ohladne urcenia pohlavia u motylov, o vzniku a funkcidch pohlavnych

a neopohlavnych chromozémov a pod.

2.V texte Uvodu je niekolko nedostatocne vysvetlenych alebo nepresnych informacii:

i.) str.5:,,Karyotyp u organism( byva ¢asto konzervovany a napftic fddem Lepidoptera je to ve vétSiné
ptipadl pravda.” — chyba informacia, na akej Urovni autor o¢akdva konzervovanost sekvencie — druh,
rod?

ii.) str. 7-8 — celd ¢ast o C lokuse je nejasna, a nie je jasné, k comu sa vztahuju genotypy CC, Cc a cc.
Ciele prace:

3. Su definované jasne, ale nie je jasné, preco bol zvoleny prave ten konkrétny druh motyla, a v akom je
vztahu k motylovi Melitaea cinxia, s ktorého gendmom bude porovnavany. Resp. ¢itatelovi to tak nejak
dojde po precitani celej prace, ale bolo by lepsie, keby to bolo jasne napisané napr. niekde v Uvode,
pripadne priamo v cieloch.
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Metddy:

4. Casti venujuce sa jednotlivym krokom zloZenia genému st napisané zrozumitelne, so vietkymi
potrebnymi informdciami a pouzitymi parametrami, a tiez vysvetleniami, ¢o dané programy robia

a preco je potrebné ich pouZit. Dalsie dve analyzy, ktoré u? vyuzivaju zostaveny geném, v kapitolach
3.2.7 a 3.2.8 uz obsahuju vyrazne menej informacii. U kapitoly 3.2.7 chybaju pripadné blizsie informacie
k pouzitiu Bedtools a Samtools, a stalo by zvazenie tam pridat aj pouZity R skript (aj ked bol vytvoreny
niekym inym). U sekcie 3.2.8 chybaju akékolvek informacie o pouzitom postupe.

Vysledky:

5. Vysledky st napisané dost stru¢ne. Bolo by lepsie, keby sa autor viac rozpisal a pred samotny vysledok
vZdy napisal aj ¢o bolo robené, preco to bolo robené, a pripadne stru¢ne ako to bolo robené. Aj
konkrétne vysledky (hlavne pri odkazovani sa na graf — tyka sa to hlavne grafov 1 a 4, do mensej miery
dva) by mohli byt popisané zrozumitelnejsie — pochopenie, prec¢o dana informacia vyplyva z grafu
vyZaduje od Citatela zna¢nu davku fantazie, intelektu a idedlne expertizy v odbore.

6. Graf 2 ma v legende prilis malé necitatelné pismo.
7. Tabulka 3 — bolo by dobré vysvetlit jednotlivé skratky vo vysledkoch programu BUSCO.

8. Str. 16: Autor tvrdi, Ze pouZitie programu Ratatosk malo znacny efekt na vylepsenie kvality, z tabulky 1
to ale podla mna nevyplyva. Ako je mozné, ze po filtracii programom Ratatosk je celkovy pocet bazi
v gendme vyssi, nez bez Uprav?

9.V texte vysledkov s uvedené &isla, u ktorych nie je zrejmé, ¢oho sa tykaju a k comu sa vztahuju. Napr.
na str. 16, Ze po odstraneni 29 sekvencii zvysilo 1114 sekvencii, alebo na str. 18 je uvedenych 6684
sekvencii. Ani v jednom pripade nie je zrejmé, odkial' autor ziskal dané pocty sekvencii, ak som dobre
hladala, nikde v texte ani v tabulkach predtym nie su. A keby aj boli, v texte by malo byt jasne uvedené,
odkial autor vzal dané hodnoty.

10. Graf 3 a text k nemu: Autor by mal uviest, ¢i cut-off 0.5 na rozlisenie autozomalnych a pohlavne
viazanych fragmentov je Standardne pouzivany, alebo k nemu dosiel nejakou Uvahou. A tiez by to mal
spomenut v texte, nie len v obrazku. Dalej nie je Gplne zrejmé, ¢o autor myslel sekvenciami okolo
hodnoty 0,7 — vietky s hodnotami medzi 0,5 a 1? Neslo by to pomenovat nejak lepsie?

11. Graf 4 a sekcia 4.3 — nie je vysvetlené, ¢o presne je na grafe a ako autor dosiel k tomuto obrazku (to
je presne ta Cast, kde chybaju informacie aj v metddach).

Diskusia:

12. Diskusia je na dve stranky, ale cca polovica z nej patri asi skor do teoretického Uvodu. Autor mohol
viac diskutovat technicku stranku prace (ako by islo gendm vylepsit a ¢i vobec, ¢i pouZité bioinformatické
programy funguju idedlne a ak nie, aké problémy so sebou prindsaju atd), a pripadne navrhnit moznosti
pokracovania jeho projektu, ¢o uz na Urovni bioinformatickej alebo experimentalnej.

Hoci by pracu i$lo rozhodne vylepsit, ako som uz pisala, spitia poZiadavky na bakalarsku pracu
a doporucujem ju k obhajobe. K hodnoteniu sa vyjadrim po obhajobe.
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Mam pre autora tieto otazky:

1. Autor v Uvode prace uvddza, Ze motyle su jedine¢na skupina pre studium neopohlavnych
chromozdémov kedy heterogametické pohlavie je samicie. Preco v suvislosti v neopohlavnymi
chromozdémami zdlezi na tom, Ci je heterogametické pohlavie samicie alebo samcie? Na ¢o to ma vplyv?
U akych skupin okrem motylov, resp. hmyzu, este existuju neopohlavné chromozémy?

2. Mohol by autor vysvetlit ten lokus C a jeho suvislost s neopohlavnymi chromozémami, spomenuty
v Uvode na str. 7-8?

3. Mohol by autor objasnit komentare ¢. 8 2 9?

,»,8. Str. 16: Autor tvrdi, Ze pouZitie programu Ratatosk malo znacny efekt na vylepsenie kvality,
z tabulky 1 to ale podla mna nevyplyva. Ako je mozZné, Ze po filtracii programom Ratatosk je
celkovy pocet bazi v gendme vyssi, nez bez Uprav?

9.V texte vysledkov su uvedené Cisla, u ktorych nie je zrejmé, ¢oho sa tykaju a k comu sa
vztahuju. Napr. na str. 16, Ze po odstraneni 29 sekvencii zvysilo 1114 sekvencii, alebo na str. 18
je uvedenych 6684 sekvencii. Ani v jednom pripade nie je zrejmé, odkial' autor ziskal dané pocty
sekvencii, ak som dobre hladala, nikde v texte ani v tabulkdch predtym nie su. A keby aj boli,

v texte by malo byt jasne uvedené, odkial autor vzal dané hodnoty. ,,

4. Mohol by autor detailnejsie objasnit, ako ziskal graf 4, ¢o na fiom je za hodnoty a ako si ho
interpretovat?

V Ceskych Budejoviciach, 13.1.2023 Mgr. Lenka Gahurov4, Ph.D.



