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Oponentsky posudek

Diplomova prace: Fylogenetické postaveni rodu Polymastix a jeho prokaryotickych symbiontt

Bylo mi potéSenim vypracovat oponentsky posudek na diplomovou praci Anety Kubankové. Prace je
dobfe a jasné napsand, studovanou tématiku rozebird do odpovidajici Sife, ma celkovou délku 64 stran a
odkazuje na 101 referenci. V textu jsem nenasel Zadné formalni nedostatky ani vyznamné pieklepy nebo
chyby.

Prace se zabyva genomikou a molekuldrné fylogenetickou analyzou prvoka rodu Polymastix a jeho
prokaryotickych symbiontd. Studium mikrobialni symbidzy je dnes ve svéte popularnim tématem. Prace je o
to zajimaveéjsi, Ze se zaobira mikroorganizmy ze skupiny Oxymonadida, ktefi béZné obyvaji zaZivaci trakt
drevokazného hmyzu a predpoklada se, Ze se néktefi jeho zastupci podileji na traveni lignoceluldzy. Zastupci
této skupiny byli a stale jsou relativné madlo studovani. Jediny verejné publikovany genom rodu
Monocercomonoides ukazal, Ze tento prvok kompletné ztratil mitochondrii, coz byl do té doby doposud
nevidany Ukaz a skupina oxymondd se tak stala jesté zajimavéjsi. Pfedkladané vysledky a vygenerovana data
tudiz maji velkou védeckou hodnotu.

Vzhledem k tomu, Ze zastupci oxymonad jsou obecné nekultivovatelni, musela se autorka uchylit
k sekvenovani a analyzdm dat generovanych zjednotlivé nasbiranych bunék. Urover a poufZitelnost
vyslednych dat ukazuje, Ze laboratorni ¢ast prace byla provedena Cisté a precizné. Na zdkladé vlastnich
zkuSenosti s generovdnim a analyzou sekvencnich dat z jednotlivych bunék vim, o jak ,riskantni“ a na
kontaminaci sensitivni praci se jedna. Ziskand data byla pak elegantné zpracovdna a analyzovana. Autorka se
nejdfive pokusila sestavit co nejkompletnéjsi genom Polymastixe, coz se ji, dle prezentovanych dat, do jisté
miry podafrilo. Poté se pokusila osvétlit fylogenetickou pozici Polymastixe za pomoci jednogenové analyzy
s rozsahlym taxonomickym samplingem a multigenové analyzy s relativné malym poctem taxon(. V posledni
Casti prace se autorka zaobird vytipovanim prokaryotickych symbiont(, jejich fylogenetickou pozici a
lokalizaci pomoci metody FISH pfimo na burnkach Polymastixe. Ziskané vysledky jsou pak patficné a jasné
diskutovany v ramci soucasnych, publikovanych poznatk.

Zpracovani a vysledky této diplomové prace jsou nespornym pfinosem pro nasi znalost oxymonad
a jejich symbiont(l. Ziskana data maji navic vyznamnou hodnotu pro védeckou verejnost a budouci vyzkum
oxymonad. Autorka, dle mého nazoru, zcela splnila poZadavky na Diplomovou préci na Pfirodovédecké
Fakulté Univerzity Karlovy, a proto ji s potésenim doporucuji k obhajobé s hodnocenim vyborna.
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Otazky a komentare pro autorku:

1.

4.

Na strance 12 autorka uvadi: ,Do soucasnosti bylo popsano 15 riznych druhli Polymastix (Tab.
1), pticemZ jen z larev nosoroZika Oryctes rhinoceros byly popsany ctyfi z nich — P.
arangabadensis, P. krishnamurthy, P. oryctesae a P. melolonthae. Je otdzkou, zda neni tato
diverzita nadhodnocena. Relevance nékterych dal$ich druht byva téZ diskutovana“ Jaky postup
by autorka zvolila pfi feseni, zda se skute¢né jedna o rlizné druhy?

Autorka provedla analyzu pro redukci artefaktu pritahovani dlouhych vétvi za pomoci
odstranovani jednotlivych nejdelSich vétvi, coZ je pro jednogenovou analyzu asi nejjednodussi a
nejelegantnéjsi reseni.

a. Jaké dalsi metody pro potlaceni, pfipadné odhaleni artefaktu pfitahovani dlouhych vétvi
jsou autorce znamy?
b. MuZe ziskani vice dat do analyzy zlepsit nebo zhorsit pfitahovani dlouhych vétvi?

Je zjevné, Ze autorka nemohla provést kompletni analyzu genomu Polymastixe v ¢asovém rozpéti
diplomové prace. Nicméné se nabizi nasledujici otdzka. Na zakladé prezentovanych dat se tento
genom zda byt znaéné mensi nez genomy pribuznych organizmU. Provedla autorka prace
jakoukoli dalsi analyzu tohoto genomu — napfiklad mnozstvi a velikost intrond, vzdalenost mezi
geny atd...?

Jak by autorka dale postupovala pti pokracovani analyz ziskanych dat?



