Oponentsky posudek na diplomovou praci Jana Kamise ,Fylogenetické vztahy
kokcidii parazitujicich u mySice temnopasé (Apodemus agrarius) na zdkladé
sekvenci COX 3 genu*

Ve své bakalarské praci se Jan Kami$ zabyval posouzenim vyuZitelnosti
mitochondrilniho genu pro odhaleni fylogenetickych vztah u hlodavéich
kokcidii rodu Eimeria, konkrétné se jednalo o cytochrom c oxidazu podjednotku
3 analyzovanou bud samostatné nebo v kombinaci s jiZ zavedenym
molekularnim markerem - cytochrom c oxiddzu podjednotku 1.

V avodu autor detailné popisuje molekularni markery obecné vyuzivané ve
fylogenetickych analyzach organism, véetné kokcidii a dale charakterizuje
modelové organizmy studie. | kdyZ je tvod pomérné rozsahly, je napsan velmi
ctivé a Ctenar dostane uceleny prehled o dané problematice. Prace je po formalni
strance v poradku a je psana velmi dobrou ¢estinou s minimem preklepi a
nepresnosti v terminologii. Jako pfiklad uvadim nespravné pouZiti terminu
protozoi pro oznaceni Protist. DosaZené vysledky odpovidaji vytyéenym cilim.

K praci mam nasledujici konkrétni otazky a pripominky.

1. V ivodu autor popisuje dvé prvotné popsané linie hlodav¢ich eimerii (A a B)
liSicich se pritomnosti nebo absenci rezidua oocysty. Nejnovéjsi studie Macové a
kol. (2018) ukazali, Ze se kokcidie z hlodav¢ich ¢eledi Muridae a Arvicolidae ¢leni
do tfech monofyletickych skupin na zakladé jejich hostitelské specifity. Bylo by
mozné upresnit, které z téchto pozdéji definovanych skupin jsou ty ptivodni linie
A a B a hlavné jestli je reziduum oocysty i nadale povaZovano za vyznamny znak
pro jejich ¢lenéni?

2. Uvédomuji si, Ze vztahy hlodav¢ich eimerii jsou jiZ publikované, ale pro mne
jako neznalce fylogeneze této skupiny by bylo zajimavé se dozvédét néco vic o
faktorech klastrovani druhi v jednotlivych skupinach, konkrétné co se tyce
biologické nebo jiné relevance tohoto seskupovani, napr. jestli existuje jeSté
néjaky dalsi znak kromé hostitelské specificity na zaklade kterého druhy
klastrujou uvniti téchto skupin nebo se déli do podskupin? - nap¥. vyvojovy nebo
morfologicky znak, geografie?

3. Uvadite, Ze ,pokud ani po tretim pokusu nebyla sekvenace uspésna, vzorek byl
vyfazen“ . Neuvazovali jste o zaklonovani PCR produkti a jejich nasledném
osekvenovani? Tato metoda by navic mohla pomoct odhalit pfipadné smiSené
infekce vicero druhi eimerii. S tim souvisi i dal3i otazka, jestli jste neuvazovali o
navrzen{ primerd specifickych pro vase jednotlivé linie hlodavé¢ich eimerii a
nasledny skrining vSech vzorkd pro odhaleni miry smiSenych infekci pfipadné
detekci pozitivnich vzorkd zvlast v ptipadé slabych infekci, které by mobhli
uniknout vasi pozornosti?

4. ]Jsou u COX3 a COX1 kokcidii dokumentované pseudogeny a jestli ano, jak
zavazny by mohl byt jejich vliv na provedené fylogenetické analyzy?



5.V metodice mi chybi informace, na jakém typu dat (jestli nukleotidy nebo
aminokyseliny) byly zaloZeny vase analyzy. Nabyla jsem dojmu, Ze se jednalo o
nukleotidy. Jestli je to tak, ja osobné by jsem upfednostnila v piipadé protein-
kodujicich genti zalozit analyzy na aminokyselinovych datech nebo alespon
zalignovat data na zakladé aminokyselin a potom je pievést zpatky do
nukleotidfi. Vzhledem k tomu, Ze studie je fylogeneticky orientovana, mozno by
navic stalo za zkougku srovnat vysledky analyz zaloZenych na obou typech dat
v ptipadé, Ze takové analyzy nebyly dosud provedeny. Navic mohlo byt
otestovano, jaky vliv na vysledky analyz ma vyhozeni tfeti nejvic variabilni
pozice kodonu z alignmentu.

6. Jak byla stanovena 25% hladina burn-inu v Bayesovské analyze?

7. Jestli se nemylim, topologie stromi zaloZenych na COX3 a COX1 u skupiny
,alorani“ je vice méné stejna aZ na to, Ze nejbazalnéjsi sekvence AA_21847, ktera
nabourava monofylii této skupiny u COX3, chybi v COX1 analyze. Proc tento
vzorek u COX1 chybi a myslite si, Ze jeho pFitomnost by mohla ovlivnit monofylii
skupiny ,alorani“ u COX1 genu?

8. PovaZujete narfist podpory klastrovani skupin eimerif za natolik signifikantni,
aby bylo doporuéeno amplifikovani sekvenci dvou genti u této skupiny paraziti?

9. Jak naloZite se ziskanymi daty v budoucnu? Planujete publikovani dat
pripadné bude studie je$té néjakym zpiisobem rozsifena?

Bakalafskou praci povazuji za zdafilou a doporucuji viele k obhajob& s hodnocenim
vyborné.

V Ceskych Bud&jovicich, 10. 5. 2019
RNDr. Pavla Sojkovéa, Ph.D.
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