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Marie se v rdmci své bakalarské prace zabyvala studiem repetic u tmavoskvrnace viesového. Tento
druh byl vybran na zékladé nasich prfedchozich cytogenetickych vysledkd, které odhalily jednoduchy
systém pohlavnich chromosom WZ/ZZ, pficemz chromosom W je zde vyrazné degenerovan a diky
vysokému obsahu heterochromatinu je i lehce rozpoznatelny. Do nasi pilotni studie byl zafazen jako
jeden ze dvou druhd, které se podle vysledk( cytogenetické komparativni genomové analyzy (CGH)
vyrazné odlisuji obsahem chromosom( W, prestoze konstituce pohlavnich chromosom je u nich
totozna (WZ/Zz). Cilem tohoto projektu bylo pokusit se identifikovat typy repetic, které jsou
potencidlné obohacené na chromosomu W. Genomicka data ze tfi samic a tfi samc0 byla zpracovana
bioinformatickym nastrojem RepeatExplorer, ktery se poziva k vyhledavani repetitivnich sekvenci.
Vyuzili jsme pfitom parametru komparativni analyzy, kterd porovnava sloZeni repetic mezi nékolika
jedinci, coz umoznilo vytipovat sekvence obohacené u samic a tedy potencialné na chromosomu W.

Marie u nas zacala pracovat sice az za¢atkem tietiho roc¢niku, ale za to velmi intenzivné. Rychle se
zorientovala v pomérné narocném tématu (a to i diky samostatnému studiu doporucené literatury),
podilela se na navrhovani a testovani primerd, a nenechala se odradit ani po¢ate¢nimi obtizemi

s amplifikaci vybranych fragmentd, jejichZ vyfeseni zabralo tydny prace v laboratofi. Nakonec se ji
podafrilo z nékolika in silico vybranych sekvenci amplifikovat a zaklonovat ¢dast repetice, kterou jsme
pojmenovali Ema25. Tento zaklonovany fragment Marie pouZila pro vyrobu sondy pro FISH a
zamapovala jej jak na samicich tak i samcich preparatech. Vysledky bohuzel neprokazaly obohaceni
daného useku na chromosomu W, za to ale odhalily rovhomérnou a roztrousenou distribuci signalt
na vsech chromosomech. Marie si béhem pomérné kratké doby osvojila béZné molekularné-
genetické metody jako klonovani, PCR a FISH a praci s fluorescenénim mikroskopem, seznamila se se
zakladnimi bioinformatickymi ndstroji typu Geneious a vyzkousela si praci s databdzi NCBI. Jeji
plsobeni u nas v laboratofi jednoznacné hodnotim jako pfinosné a jsem rada, Ze se rozhodla u nas
pokracovat i pro navazujici studium.

Celkové jsem s praci Marie Kubinové velmi spokojena a jeji bakalarskou praci doporucuji k obhajobé.
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