Oponentsky posudek na bakalafskou praci Klary Charvatové ,,Variabilita TLR2 receptoru u
hraboSovitych hlodavcii (Arvicolidae) nap¥i¢ Evropou, v zavislosti na parazitovanosti hostitele

Bakalaiska préce je urcitou pilotni studii pro zjisténi, zda-li TLR2 receptory hrabosovitych jako
hostitell vii a kokcidii vykazuji variabilitu zdvislou pravé na parazovanosti hostiteld zminénymi
cizopasniky.

V prvni ¢asti uvodu (kap. 2.1) se autorka zaméfila na charakteristiku hostitel — tfi druh(
hrabo3Sovitych, coz chvélim, protoze je dllezité podat pfehled nejen o parazitech ale i o hostitelich.
Ovsem charakteristika parazitl mohla byt mnohem podrobné;si. Postradal jsem napf. konkrétni
pfiklady druh r. Eimeria (+ jejich charakteristiku), které byly nalezeny u hrabosovitych a se kterymi
se v praci mGZzeme potkat. Obr. 2 postrada popisky k jednotlivym stadiim a véfim, Ze i existuje
sofistikovanéjsi zdroj nez je uvedeny web vsi.ndzory.cz. Kapitola 2.2, kterd je vénovana imunitni
obrané hostitele je napsdna prehledné, stru¢né a jasné. Trochu nezvykle plsobi kapitola 2.2.2, kterd
obsahuje tfi oddily nazvané podle autor? ¢lankt a jde vlastné o resersi téchto nékolika praci. Tab. |
udava seznam jednotlivych typ TOL receptori a prislusnych ligand( a plvod téchto ligandd. Tabulka
se tyké ale pouze bakteridlnich a virovych ligandi a chybi jakdkoli informace o TOL receptorech a
parazitech (ve smyslu eukaryoticky parazit), kterym se vénuje bakalaFska prace. Céste¢né na toto
zodpovida text na strané 10 a 11.

K praci mam ndsledujici kritické poznamky a otazky:

ProC byl zvolen pravé TLR2, kdyzZ pro Eimeria spp. byla zjisténa pozitivni asociace s TLR7, TLR9 a TIR
(Jackson a kol 2009) a TLR4 a MyD88 podle Zhou a kol. (2013)?

V metodice a na jinych mistech v textu se lokality déli podle statl — napf. vzorky z Madarska,
Bulharska, Ruska atd. | kdyz je uvedena mapka s misty odchytd, lokality mohly byt blize specifikovany
— Rusko je obrovska zemé a jedna lokalita pfi hranici s Estonskem nereprezentuje Rusko jako celek.
Navic u fady jinych lokalit se jedna o odchyt v pfihraniéi a lokalita z jihu Madarska je urdité
charakterem jina neZ ta u hranice se Slovenskem. U metody PCR chybi koncentrace pouzitych
nukleotidtl, primer( a pocet jednotek polymerazy — uvedeni objemd neni dostacujici informace.
Nikde jsem se nedocletl o délce amplifikovaného Useku, respektive o délce alignmentu/datasetu,
ktery byl pouZit pro analyzu — toto je velmi dllezZitd informace vzhledem k vérohodnosti analyzy.
Chybi informace jakou metodou byl vytofen alignment, stejné tak detaily k metodice konstrukce
fylogenetickych strom{, pouZité parametry, zvoleny model pro ML atd. prakticky chybi uplné. Stejné
tak jakékoli bliZi udéje k analyze haplotypové sité. Je nedostatecné udat pouze program, ve kterém
byla analyza provedena.

Vysledky jsou pomérné struéné shrnuty na pouze jedné strance a nékolia fadcich (+ tfi stromy na
obréazcich). Tabulka IV. by mohla byt rozsifena o udaje z jednotlivych lokalit véetné poctu hostitell u
jednotlivych lokalit. Tyto Gdaje Ize ziskat z Tab VI v pfiloze, nicméné je to pomérné pracna zaleZitost.

Cést vysledki prace je zaloZena na odchytech, které se provadély po nékolik let a neni problém, Ze
tyto data sudentka sama neziskavala. Nicméné by mne zajimalo, jestli se autorka ucastnila se svoji
gkolitelkou néjakych odchytl a vyzkousela si tuto metodiku?



Neni GpIné nejitastnési v jednom odstavci vysledkd (odst. 2) shrnout pocty odchycenych hlodavci a
zaroven vysledky fylogenetickych analyz.

Ve vysledcich se udava, Ze celkem 13% vzorkl hlodavct bylo molekuldrnimi metodami uréeno jako
jiny druh. Pfesto jeden z péti bodd Zavéru je, Ze diky molekuldrni analyze byla zjisténa spravnost
uréeni odchycenych druhl hlodavci. Jaka je tedy pravda? A neni mozné, Ze téch 13% by mohlo

z urdité ¢asti pramenit napf. z kontaminace pfi zpracovani vzorkd molekularnimi metodami?

Udavate hodnotu podpory vétveni pro viechny druhy 0,5 pro posterior probabilities v ramci Bl. Tato
hodnota oviem neni srovnatelna s ML nebo MP a nemuze se tedy tvrdit, Ze co ma PP podporu vy33i
nei 0,5 je dobfe podpofeno (defakto hodnoty pod 0,9 jsou velmi nizké podpory). V praci nejsou
zminény vibec vysledky z analyz dosazené programem Phyml — domnivam se, Zze v ném byla
provedena ML — jaké byly podpory pro tuto analyzu? A byla topologie strom{ obdobna tém z BI?

Domnivam se e, kromé prezentovanych fylogenetickych stroma, by bylo vhodnéjsi uvést informaci o
SNP v jednotlivych sekvencich — kolik jich bylo detekovéno, kolik je synonymnich a kolik
nesynonymnich. Pokusila jste se o toto vyhodnoceni, pfipadné planujete ho?

Dovolil bych si nesouhlasit, Ze vzorky z Bulharska nélezi k druhu M. agrestis v analyze prezentované
na obr.6. Podle mne patf¥i druhu M. arvalis, protoZe vykazuji blizkou pfitomnost pravé k druhu M.
auralis z genové banky. Nemohlo dojit ke Spatné determinaci hostitele?

V diskuzi se pise, Zze vzorky byly ucelové vybrany tak, aby kazda lokalita obsahovala vzorky s parazity.
Neni to ale v rozporu s ideou celé studie, kdy se snaZite najit rozdily v TLR2 u parazitovanych a
neparazitovanych hostiteli. Domnivam se, Ze lokalita GpIné bez paraziti by mohla ukdazat kyzeny
rozdil v sekvenci TLR. Prosim o reakci na muj komentar.

TLR je zodpovédny kromé parazitl za odpovéd' na infekci bakteriemi a viry. Jak byste byla schopna
pfipadnou variabilitu v TLR dat do souvislosti s ndkazou Eimeria spp. a veSmi, kdyz by to mohla byt
spise reakce na jinou infekci (bakterie, viry). Zjistovali jste pfitomnost napf. borelii?

V diskuzi zminujete pokrac¢ovani vyzkumu a pouziti vice sofistikovaného programu Phase. Jste
opravdu presvédcena, Ze by tento program mohl ukdazat variabilitu v TLR u vami analyzovaného
datasetu?

I pfes vznesené ptipominky doporucuji praci k obhajobé. Studentka v laboratofi bezesporu odvedla
dobrou praci. OvSem v interpretaci vysledkii jsou bohuzel mezery. Praci hodnotim zatim znamkou
velmi dobie az dobfe,
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