Posudek bakalaiské prace Natalie Furikové s nazvem ,,Porovnani genomickych evolu¢nich
zmén a metabolické kapacity symbiotickych bakterii rodu Legionella u vsi.

Diplomantka se ve své bakalatské praci zabyvala porovnanim degradace genomil nékolika linii
symbiotickych bakterii r. Legionella. Diplomantka nejprve uspésné anotovala sekvence 29
genomi symbionta. Poté manualné ovérila automatickou anotaci, diky ¢emuz v nékolika
ptipadech objevila chybéjici orthogroups. Na zavér rekonstruovala metabolické drahy, ke
kterym anotované geny nalezeji, a diskutovala mozny dopad na jejich funkc¢nost.

Studentka odvedla velky kus prace, naucila se pracovat s fadou genomickych nastroji a sepsala
praci obsahujici velké mnozstvi novych poznatki. Mou hlavni vytkou je vyslednd podoba
textu, ktery by mohl byt napsan ¢tivéjsi formou a pro lepsi prehlednost mély byt nékteré
informace prezentovany v textu diive nez v diskuzi, ptipadné formou piehledovych tabulek.
Napriklad, avod popisuje evoluci genomu bakterialnich symbiontli v obecné roviné (a pomérné
¢tive), ale bylo by vhodné vénovat vic pozornosti i metabolickym draham, které pak piedstavuji
znacnou ¢ast vysledki. Tieba zdali nékteré drahy, vyjma téch dulezitych pro hostitele, byvaji
Castéji zachované a pro¢ (jsou pod specifickym selekénim tlakem?), nebo ¢tenafi nabidnout
néjakou jinou vnadi¢ku. Je mi jasné, ze to neni lehké téma pro bakalarského studenta, ale
Ctenafi absence informaci o vyznamu a fungovani metabolickych drah symbionta neusnadni
porozuméni vysledkiim prace, a to i presto, ze diskuze pak mnohé zajimavé informace ptinasi.

V préaci také schazi uvedeni biologického ptivodu zpracovavanych sekvenci symbionti,
zejména z hostitelt mimo N a S linie P. serrata (v Tabulce 1 by bylo mista dost). Lze se jen ze
zkratek domyslet o jaké hostitelské druhy mohlo jit a jaky to tfeba mize mit disledek z hlediska
evoluce bakterialniho symbionta. Nékde je informace o hostiteli dostupna az v diskuzi
(P. spinulosa), jinak je vSude v textu jen naprosto anonymni zkratka k127_9727. U jinych linii
se to z textu nebo tabulek nedozvime vibec (napi. N17_Afr Stenol), jen v diskuzi se uvadi,
ze jde o fylogeneticky vzdalengjsi linii, kterou jsem pak nasel v pievzatém Obr. 8. Alespon
odkazani se na obrazek by usnadnilo orientaci v textu a porozumeéni vysledkiim.

Na druhou stranu, slovni popis nékterych vysledkl je misty az pfili§ podrobny. Napf.
vyjmenovani vSech enzymu nalezenych v jedné z metabolickych drah, které zabralo 2/3
stranky, uréité nutné neni, kdyz je k dispozici obrazek drahy (byt ukazuje spi§ substraty nez
enzymy). Ptipadné bylo mozné vytvorit tabulku.

Jak se Casto stava, obcas se v préci objevi formula¢ni nedostatky, p¥ipadné citace literatury na
nespravném misté v textu, coz je trochu matouci, ale az na vyjimky (tfeba u popisu blastovani
v metodach) to nebrani celkovému porozuméni prace. Pomérné netradi¢né bylo na tabulky s
vysledky analyz odkazovano uz v metodach a pak (logicky) opét ve vysledcich.

Ackoliv mij posudek muze znit kriticky, myslim, ze celkové diplomantka odvedla velmi
dobrou praci. Nedostatky, které se objevily, nejsou u bakalafskych diplomovych praci nijak
vzacneé a s vice zkusenostmi se jim v budoucnu da vyhnout.

Navrhuji praci hodnotit stupném 2, ale vysledna znamka zavisi i na vykonu pfi prezentaci.

Na zavér mam nékolik dotazl (v podstaté laickych od ¢loveéka zabyvajiciho se spis ko-evoluci
parazit-hostitel obecné a méné symbiotickymi vztahy bakterii):



V uvodu pisete ze ,,Postupnou degradaci genomu muze dojit i ke ztrat¢ genli nahrazujicich
metabolické nedostatky hostitele. V takové situaci muze dojit ke ztraté pivodniho symbionta
a dojde k ziskani symbionta jiného, ktery dokaze nahradit nebo doplnit biosyntetické vlastnosti
symbionta ptivodniho.“ Muzete zaspekulovat, jak k takovému procesu dochazi, jedna se o
uplnou ztratu funkce gent a nasledné nahrazeni (asi ne), nebo spis o ,,vykompetovani‘ novou
bakterii s lepsi funkci? Zachytit takovy moment v soucasnosti by asi bylo vzacné, ale existuji
piiklady, kde by ¢ast populace hostitele méla odlisSné symbionty vykonavajici hiiie nebo 1épe
stejnou funkci?

Z metodického hlediska, v praci se uvadi celkova velikost genomti a po¢ty anotovanych gend,
které jsou mezi symbionty velmi podobné. I tak mé napada, byly genomy vzdy asemblovany
kompletné, nebo jsou rozdrobené v mnoha kontizich, pfipadné s néjakou ,,déravosti®, ktera by
mohla mit vliv na nalezeni nebo nenalezeni néjaké drahy?

Z hlediska anotovani hypotetickych proteinu v diskuzi uvadite, Ze anotace ¢asto nemuseji byt
nalezeny, z divodu velké degradace gend. S tim urcité souhlasim. Otazka je, nakolik velky
problém to ptedstavuje (globalné pro studium evoluce symbiontil). Pokud jsou geny takto
degradované, pravdépodobné bez funkce, nelze je prosté povazovat za ,,jiz ztracené*?
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