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Komentar:

Diplomova prace Bc. Anety Pilikové nazvana ,,Vyvoj molekuldrmich markerti pro urceni pohlavi u
predivky brslenové (Yponomeuta cagnagella)“ je kvalitné zpracovana a spliiuje vSechny néleZitosti
kladené na tento typ prace.

PrestoZe jako celek je prace po formalni i jazykové strance peélivé vypracovina, nékteré latinské
zkratky a slovni spojeni by mély byt uvedeny kurzivou (napf. et al., in silico).

V experimentdlni Casti je detailné popsan postup jednotlivych krokd. Velmi kladné ocefuji
zpristupnéni viech pouZitych skriptli na platformé Github, které jsou timto k dispozici Siroké, nejen
védecké komunité.

Autorka prace prokazala schopnost dosahnout slibnych vysledki a také je spravné interpretovat. I
presto, Ze cile prace byly naplnény jen Castecné, jak sama autorka piSe v zdvéru, je prace velmi
metodicky bohatd jak po strdnce bioinformatické, tak molekuldrné biologické. PFi préci se naucila
vyuZivat a taky vhodné pouZit mnoho bioinformatickych néstrojii. Price spliiuje zadané cile a
doporucuji ji k obhajobé.

V souvislosti s obhajobou diplomové prace bych autorce polozil nasledujici dotazy:

1. Pomoci metody YGS byly ziskany unikdtni samici k-mery. Je zajimavé, Ze i pfestoZe byly tyto k-
mery filtrovany na repetice (bitové pole R, a pouZiti RepeatMaskeru), tak vysledné potencialni
markery, které byly testovdny jsou repetitivni sekvence. Jsou tyto repetitivni sekvence W
specifické? Pripadné jak si tuto skutenost vysvétlujete?

2. Kolik findlnich fragmentii spada do genii, pfipadné jsou v blizkosti W specifickych oblasti ¢i
kontizich néjaké geny, které by se daly vyuZit pro vyvoj markerd?

3. Zkouseli jste sekvenovat vybrané PCR produkty, zda neobsahuji mezi saméimi a sami¢imi
sekvencemi néjakeé rozdily (napf. SNP, kde by se dala vyuzit CAPS PCR)?

4. Zkouseli jste pro vytvoreni referencniho genomu i hybridni skladani dlouhych a kratkych c¢tent,
pripadné pro ,,polishing” dlouhych readl vyuZit kratké ¢teni z Illumina sekvenatoru? Je vzhledem k
chybovosti Oxford Nanopore sekvenovani 17x pokryti genomu dostacujici?

5. NeuvazZovali jste pro identifikaci markerl vyuZit i RNA sekvenovani (ndstroje LinkYX ¢i
Sexdetector) hojné vyuZivané pri identifikaci pohlavné vazanych gent u rostlin (napr. chmel,
konopi, silenka ...)? A dale vyuZit nastroj Chorus2 urfeny pro navrhovini unikatnich oligo sond
specifickych na vybrané oblasti pro tzv. oligopainting?



6. Myslite si, Ze by bylo moZné pomoci k-mer analyzy ¢i jinym zpisobem identifikovat specificky
marker pro sam¢i pohlavi (Z chromozom)?

7. Jakym smérem by se méla/mohla prace dale ubihat a jaké dalsi metody planujete vyuZit pro
identifikaci molekularnich markerd pro urceni pohlavi?

8. Uvazujete o publikovani ziskanych vysledki?

Zavér:

Praci doporucuji k obhajobé.
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