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Oponentsky posudek na diplomovou praci Bc. Lucie Korené - Analyza transkriptomu tasemni-

ce Mesocestoides corti

Prace Lucie Korené se vénuje biologicky velmi zajimavé oblasti vyzkumu — zda a jakym me-
chanismem mZe parazit pozitivné ovliviiovat svého hostitele, konkrétné potlacovat vznik a/nebo roz-
voj nador(l v hostiteli. Autorka analyzovala transkriptomy tasemnic Mesocestoides corti kultivovanych
bud' in vitro, nebo v dvou kmenech mysi (inbredni, outbredni) a jeji prace zahrnovala veskeré kroky
od kultivace a zpracovani biologického materialu, pres pfipravu sekvenacnich knihoven pro bulk

RNA-seq, az po bioinformatické zpracovani a vyhodnoceni transkriptomickych dat.

Spis diplomové prace ma klasické ¢lenéni a rozsah 44 stran (bez citaci). Soucasti prace jsou navic 4
skripty pro zpracovani vysledkd (Python) a 3 elektronické pfilohy (sady rozsahlych tabulek vysledkd).
Ocenuji, Ze autorka skripty a pfilohy dala k dispozici na GitHubu. Autorka v praci cituje 102 literarnich
prament a 12 online zdroji. Formalni stranka prace je vcelku dobrd, i kdyz mam jisté vyhrady (moje
drobné poznamky jsou uvedeny na konci posudku) — text podle mého soudu misty trpi ponékud nesi-
kovnymi ¢i nepfesnymi preklady anglickych vét a/nebo termin(i. Prace na zacatku obsahuje velmi
struény slovni¢ek pouzivanych pojmd. To povazuji za velmi dobry napad a je Skoda, Ze jsou v ném
uvedena jen 4 hesla, pficemz v textu je pouzivana Siroka 3kala dalSich vhodnych adeptl. Seznam
zkratek v praci chybi. Cile prace jsou jasné definované a koresponduji s Vysledky. Literarni pfehled
obsahuje velmi struény Gvod do biologické problematiky, a dale pak uziteény prehled kroki a nastrojtl
pro zpracovani a analyzu RNA-seq dat. Kapitola Material a metody je psana velmi Usporné (necelé 4
strany textu), ale mozna zde ze mne jen mluvi potrefené biologick& husa zvykla na podrobnéjsi doku -
mentaci. Kazdopadné je Skoda, Ze na GitHubu nejsou k dispozici i kompletni skripty pro preproces-
sing sekvenacnich dat, pfipravu count tables a detekci diferencialné exprimovanych genli (DEGs).
Vyznamné by to napomohlo reproducibilité prace, aneb débel byvéa v detailech (nebo byly pouzité na-
stroje ,klikaci“?). Vysledkova sekce popisuje technické aspekty pripravy sekvenacnich knihoven a
sekvenovani, pfipravu anotovanych transkriptom M. corti, kvantifikaci genové exprese, detekci
DEGs, detekci funkéniho nabohaceni u DEGs. Vysledky jsou opét popsané velmi Usporné — zde nic
proti tomu, ale pak bych Cekal, Ze tento ponékud suchy vycet bude oZiven v rdmci Diskuze. Ta je ale
opravdu velmi struéna (4 strany), do znacné miry jen sumarizuje/opakuje vysledky, popf. fesi tech-
nické aspekty prace. Biologicky vyznam ziskanych vysledk( dostal jen minimum prostoru. A to je

velka Skoda, protoze zpracovavané téma je fascinujici, s realnym praktickym vystupem pro huméanni

medicinu.
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V souhrnu hodnotim kladné&, Ze se autorka Uspésné popasovala s celym projektem od zacatku (prace
v biologické laboratofi) az do konce (bioinformatické analyzy) a odvedla nemaly kus prace. Myslim si
ale, Ze ziskané vysledky by si zaslouzily hlubsi zhodnoceni a biologickou diskuzi. Praci doporucuji k

obhajobé a navrhuji hodnotit stupném ,velmi dobfe*.
OTAZKY

1) Autorka uvadi (str. 3 a Obr. 1), Ze jednim z mechanismd helminty vyvolané suprese nadord je in-
dukce angiogeneze u hostitele. Mohla by to autorka blize vysvétlit? Ocekaval bych totiz naopak

supresi angiogeneze.

2) Pro¢ je mapovaci nastroj HISAT2 vhodny spiSe pro genomy s nizkou komplexitou a STAR pro

3) Jaky je rozdil i vztah mezi "velikosti sekvenacni knihovny" a "hloubkou sekvenovani” (str. 13)?
4) Co znamend, Ze nastroj méa "dobrou ¢asovou slozitost" (str. 22)?
5) Jaky vliv mélo pouziti Rcorrector na mapping rate a vysledky analyzy DEGs?

6) Cim si vysvétlujete nizké procento namapovanych read(i (55-73%)? Jaky je plivod/zdroj nenama-
povanych readd?

7) Tab. 8 a 9 - fada nejvice regulovanych DEGs je ve skute€nosti malo exprimovana (popf. ma 0
counts v nékterych replikatech) - nebojite se zavadéjicich vysledkl/zavérd (velké chyby malych &i-
sel)?

8) Tab. 12 — Zddrazfiujete, Ze homology (potencialnich) savéich tumorovych supresort jsou diferenci-
alné exprimované v tasemnicich. To by podle mne mohlo suprimovat nddory u tasemnic... Jak by tim

ale mohly byt ovlivnény nadory savciho hostitele?

9) Kap. 5.4 - Chéapu, ze Bonferroniho korekce je prili§ konzervativni. Mohla byste misto toho pouzit
néjakou jinou metodu korekce na mnohonésobné testovani (namisto "opatrného" pouzivani nekorigo-

vanych vysledka)?

10) Detekovala jste zmény v expresi gentl pro produkci sekundarnich metabolitdl tasemnicemi - neni

to nakonec ten nejzajimaveéjsi vysledek z hlediska ovlivnéni nador(l hostitele? Pro¢ ano / ne?
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DROBNE POZNAMKY

- preklepy (hlavné mala/velka pismena) uz na titulni strané DP..., i v komentafich skriptQ
- Tab. 2 v textu odkazovana dfive nez Tab. 1 = divné
- str. 9 - hromadéni readl u 3' koncl transkriptli neznamena nizkou kvalitu readd, ale vstupni RNA

- Tab. 3 - "Reference" je zavadgjici (kazdy z programi Ize pouZit s genomem i transkriptomem, navic

u prokaryot se rozdil stird). Mnohem lepSi by bylo rozdéleni SW na splice-un/aware
- seznam citaci obsahuje vSude zbyteCny text "[online]"

- str. 15 - "mohou byt teréem terapeutickych cild"... ??? "mira exprese je vyjadiena pomoci p-hodno-
ty" 2?2

- ktery SW je "nejlepsi” se tézko stanovuje objektivné a asi bych se UpIné nespoléhal na 6 let stary
benchmark (DESeq2 vs edgeR str. 16)

- obr. 6: "konzervativni Useky" -> konzervované Uuseky

- str. 17 - BLAST = basic local alignment search tool

- str. 21 - Bonferroniho korekce spociva ve vynasobeni (nikoli vydéleni) p-value poétem testd
- str. 23 - nenfi uvedena délka readt pro pouzité sekvenovani na pfistroji NovaSeq

- str. 26 - DEGs byly patrné vybrany jako p < 0.05 a nikoli 0.5

- Obr. 9 - osa y neni popsana v grafu (pouze slovné v legendé)

- Obr. 10 - horni panel - ne vSechny barvy jsou popsany v legendé

V Bystfici 4. 9. 2022

RNDr. Martin Pfevorovsky, Ph.D.
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