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Posudek bakalaiské prace Marie Kubinové: Analyza a mapovani repetice Ema25
u tmavoskvrnace viesového Hypomecis atomaria (Lepidoptera, Geometridae)

Ve své bakalarské praci se Marie Kubinova vénuje charakterizaci repetitivni sekvence Ema25. Tato
sekvence byla nalezena u pidalky tmavoskvrnace vriesového (Hypomecis atomaria) jako
potencialné vazana na samic¢i chromosom W. Ten je u tohoto druhu silné heterochromatinizovan
a predpoklada se, ze akumuluje repetice bézné se vyskytujici v genomu.

Prace je &lenéna na Uvod, Cile prace, Material a metody, Vysledky, Diskusi, Zavér a Seznam
pouzité literatury. Jako pfilohu obsahuje sekvence studované repetice. Celkova délka prace je
28 stran. Rozsah jednotlivych kapitol odpovida jejich Ucelu, nikde neni text prebujely nebo naopak
prilis strohy. Prace je dobfe napsana, s minimem chyb a preklepl. Jedinou vytku bych méla
k sazbé, kdy se ocitaji spojky a predlozky na konci fadku.

Uvod je pékné napsany a obsahuje dostatek informaci k uvedeni &tendfe do studované
problematiky. Pfesto se v ném vyskytuje nékolik chyb a nepfesnosti. Zejména bych chtéla vznést
dotaz k témto kapitolam:

- Kap. 1.3: V predposlednim odstavci je uvedeno, ze podobnost sekvenci byla testovana pomoci
databaze BLAST. BLAST ale neni databaze! Stejna chyba je i dale ve vysledcich a dokonce
v anotaci a zavéru. Jakeé byly ve skute€nosti prohledavané databaze?

- Kap. 1.4: V textu piSete, ze pfimé znaceni sond pro FISH umozriuje okamzité pozorovani
vysledku ihned po hybridizaci. Jaké jsou dalsi vyhody pfimého znaceni?

« Kap. 1.5: V popisu systému pohlavnich chromosom( u kropenatce v prvnim odstavci na str. 5
nejspi$ proklouzla drobna chyba. Zfejmé vypadla druha dvojice chr. Z u samce (spravné asi
WZ1Z2/21Z1Z22Z5). Véta na konci posledniho odstavce by uz méla pfijit do nasledujici kapitoly
Cile prace. Jaka dalsi metoda vedle FISH by byla vhodna k ovéfeni pfitomnosti danych repetic
na chromosomu W?

V kapitole Material a metody je chyb a nepfesnosti vice. Neustale se opakuje Spatny popis slozeni
reakénich smési a roztokl (kap. 3.3 na str. 8, 3.5 na str. 9, 3.8 3. odst. na str. 10, 3.9 1. a 3. odst.
na str. 12 a predposl. odst. na str. 13). Lépe nez mnozstvi pipetovanych slozek je psat konec¢né
koncentrace! Také se opakuje udaj o Uhlovém zrychleni pfi centrifugaci v otackach za min. To je
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zrychleni g.

V kap. 3.4 na str. 9 je postup vybéru sekvenci potencialné lokalizovanych na chromosomu W
nedostate¢né popsany. Byla repetice Ema25 jedina nalezena? Z jaké populace jsou sekvenovani
jedinci? Jedna se pribuzné jedince? Byly jiz tyto vysledky publikovany?

Jak funguje ExoSap pouzity pro precisténi plazmidové DNA (kap. 8.8 na str. 11)?

Vysledky jsou dobfe popsané a zdokumentované a nasledné diskutované a shrnuté. Chtéla bych
vyzdvihnout krasné obrazky hybridizaci na chromosomech (obr. 4 na str. 16). Signaly jsou dobre
patrné, vse je pékné popsané. K vysledkiim mam pouze nékolik malo pfipominek a dotazu:

- Zajimalo by mé, kolik bylo klonovano a sekvenovano klond repetice Ema25.

- Jako kontrolu znaceni je dobré pouzit na gelu také neznaceny fragment (obr. 3 na str. 16).
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- Jak vypadal graficky vystup RepeatExploreru u repetice Ema25? Zkousela jste rlznou Uroven

stringence hybridizace a promyvani skel po FISH? Jak jste dospéla k parametrim pouZzitym
pfi hybridizaci?

Celkové hodnotim predkladanou praci velmi dobre, je pékné zpracovana, prosta zasadnich chyb
a opomenuti. Dosazené vysledky hybridizaci jsou publikacni kvality, pfestoze se nepotvrdila
lokalizace testované repetice na pohlavnim chromosomu. Praci jednozna¢né doporucuji jako
podklad pro udéleni bakalarského titulu sle¢né Marii Kubinové.
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