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Pfedkladanda diplomova prace je zamérena na obohaceni palety metod vyuzivanych ve forenzni
genetice. Jejim cilem byl vyvoj a otestovani metody zalozené na aplikaci digitalni polymerazové
fetézové reakce (dPCR), kterd by umoznila objasnit pricinu vzniku trialelickych genotypl vzacné
pozorovanych pti forenznim profilovani DNA vyuzivajicim fragmentacni analyzu vysoce polymorfnich
STR (Short Tandem Repeats ) lokusd.

Zakladnimi predpoklady ke zpracovani této diplomové prace bylo zvladnuti metodiky dPCR
a pochopeni vlivu vsech faktord ovliviiujicich pfesnost jejiho vysledku spolu s pochopenim principt
forenzni genetiky. Vysoce ocenuji samostatnost studentky, kterou prokdazala pfi provadéni
experimentl, interpretaci vysledk( i sepisovani diplomové prace. Jednoznacné prokazala rovnéz
schopnost prace s odbornou literaturou a pfipravy védecké dokumentace.

Diplomova prace obsahuje jasné formulované cile, kterych bylo dosazZeno:

e Byla vyvinuta a optimalizovdna dPCR metodika dovolujici stanoveni poctu genomickych kopif
nerepetetivni sekvence lokalizované v 5'koncové oblasti forenzné vyuzivanych amplikonl lokust FGA
a D351358. Metodika dovoluje stanoveni poctu kopii zkoumané sekvence v genomu porovnanim
s referen¢nim genem AP3B1, ktery je v lidském genomu vzdy pfitomen jen ve dvou kopiich. Timto
zpUsobem lze potvrdit ¢i vyloucit zmnozZeni studované sekvence v genomu, pficemz predpokladem
pro vznik trialelickych STR genotypl je zmnoZeni celé amplifikované sekvence spojené ze zménou
poctu jejich repetetivnich jednotek. Pokud testovana i referencéni sekvence jsou pfitomny v genomu
jen dvakrat, bude pomeér jejich zastoupeni ve vzorku analyzovaném vyvinutou dPCR metodou roven
1, pfi zmnozeni studovanych sekvenci bude pomér stoupat v jejich prospéch.

e Optimalizovana metoda byla testovana na souboru vzork( s prokazanymi trialelickymi STR genotypy
ziskanymi ve spolupraci s Kriminalistickym Ustavem Praha. Studentka zde musela prekondvat obtize
spojené s praci se suboptimalnimi archivnimi vzorky a interpretaci jejich vySetieni. Pfesto se podafilo
vytipovat vzorky, u nichZ je pravdépodobnym divodem vzniku trialelického genotypu zmnoZeni
amplifikované sekvence v genomu. Tato ¢ast prace vedla ke stanoveni limitd metodiky, pfedevsim
k doporuceni aplikovat ji na Cerstvé vzorky DNA.

Predkladanou diplomovou praci hodnotim kladné a doporucuji k obhajobé.
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