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Diplomova prace na 70 stranach textu s vmezefenymi tabulkami a grafy a na 27 stranach pfiloh se
zabyva recentné aktivnimi retrotransposony v genomu mysi domaci s hlavnim dirazem na nalezeni a
popis inzerci ze dvou skupin tzv. non-LTR retroelementd: L1 z LINE a B1 ze SINE. Asj nejdileZit&jsim
vysledkem préce je nalezeni a detailni charakteristika 49 B1 inzerci a 116 L1 inzerc!. Detailni analyza
sekvenci tak umoznila pochopit vyvoj t&chto inzerci v mySim genomu a upfesnila nékteré
nesrovnalosti v jejich klasifikaci. Srovnani vyskytu jednotlivych inzerci v n&kolika inbrednich kmenech
odvozenych z rdznych druhd a poddruht rodu Mus zase vedlo k vytipovani vhodnych markerd pro
studium populaéné-genetické struktury a pfipadné hybridizace modelové skupiny domacich mysi.
Student zvladI celou fadu bioinformatickych i molekuldrné-genetickych pristupt a sepsal rozhodné
vyznamné dilo, jeho? alespori n&které &asti si zaslouZi publikovani v odborném Casopise typu
Mammalian Genome. Popsané znaky odlifujici jednotlivé poddruhy mysi si zase jists najdou cestu k
analyzam introgrese v projektu studia speciace v oblasti hybridni zény t&chto poddruhd.

Cela préce je psana struénym srozumitelnym stylem s minimem vécnych chyb. Vétgina provedenych
analyz je zcela logicka a jejich vysledky jsou smyslupin& interpretovany. Abych jako recenzent mohl
préci alespofi néco vytknout, tak jsem se musel zaméfit na nékteré formalni prohresky, které
vétsinou ve svych posudcich viitbec neuvadim (viz niZe). Zaroven bych mé&l nékolik dotazli na véci,
které z textu prace nevyplyvaji GpIné jednoznatné, ale silné podnécuji mou zvédavost:

Neijprve tedy dotazy:

1) Pro€ byl pro hlavni ¢ast prace pouZit genom M. m. molossinus? Vzhledem k ndvaznosti na
modelové studium evropské hybridni zény bych o¢ekaval pousit genomu odvozeného z M. m.
musculus. Nebo takovy neni k dispozici?

2) Na str. 12 (nap¥. Obr. 3, a posléze i ve Vysledcich a Diskuzi) jsou charakterizovany klasifikace
retroelementd zaloZené na substitucich v urcitych diagnostickych pozicich. Existuje u té&chto inzerci
moZnost zpétné zamény na diagnostickém mist&, a kam by se pak takovyto transposon fadil?

3) V préci bylo objeveno 49 B1 inzerci a 116 L1 inzerci, kterymi se ligily genomy dvou poddruh( mysi
(oddé&lenych pred cca 500 000 let). Podle Tabulky 1 se celkem v genomu mysi vyskytuje 564 000 kopif
B1, co? je dvojnasobné vice ne¥ ma potkan. Za cca 12 miliéni let (tj. rozdé&lenf linie Mus/Rattus) tedy
v mysim genomu vzniklo 282 000 inzerci (tj. rychlost 23500 inzerci/1 milién let), pfi€em? za
poslednich 500 tisic let (odd&leni M. m. domesticus a M. m. molossinus) pouze 49 (]. rychlost 98
inzerci/1 milién let). Kde je v mém vypoctu chyba, pfipadné co jsem nepochopil spravné?

4) Jak by se dalo jednoznaéné Zjistit, ktery ze scénafd na Obr. 12 je pravdivy? Slo by to néjakym
vétsim samplingem, tj. srovnanim vice osekvenovanych genom(?



5) V databazi RepBase je 10 B1 podrodin a v diplomové praci byly nalezeny pouze 4 z nich. D4 se tedy
jednoznacné Fici, Ze 6 nenalezenych podrodin tvofi inzerce, které za poslednich cca 500 000 |et
nevyprodukovaly Zadnou kopii?

69) Ad str. 61, F. 1-2: Vi se n&co o aktivit& LTR retroelement( v my$im genomu? Jsou v sou&asnosti
aktivni nebo ne?

FormalIni pfipominky (prosim odpovidat jen na tuéné zvyraznéné)

- pro délky jednotlivych fragment( DNA je uvadéna bud'zkratka "bp" nebo "nt". Mélo by to asi byt v
celé praci jednotné.

- Tabulka 1 obsahuje nékolik nepfesnosti:
- pro€ je v ni uvedeno "Alu", kdy? to je transposon, ktery se u mysi nevyskytuje
- posledni sloupec by bylo pfehlednéjsi uvést ve formé % z pfedposledniho sloupce. Tj. napf. u B1 by
bylo uvedeno v poslednim sloupci 100%. V textu se pak na tato procenta odkazuje (napf. druhy radek
nad tabulkou)

- str. 13, 1. fadek - Cislo 660 000 kopii odpovida véem LINEs, nikoliv L1
- U SINEs chybi kategorie MIR/MIR3, které se u mysi taky vyskytuji (viz. str. 9, 3. odst.)

- str. 19, 1. f. - opét jsou uvedeny jenom 4 skupiny SINE u mysi - jak to tedy je s MIR/MIR3
inzercemi - vyskytuji se u mysi nebo ne?

- str. 20, Obr. 7 - jednotlivé zkratky nejsou vysvétieny
-str. 20, 5. F. - jména linif (napf. Hystricognathni ...) bud psat po&e&t&né nebo odbornym nazvem

- Casto se objevuji anglikanismy - vétdinou mné nevadi, ale nékteré zde p#imo biji do o&i (variruje,
pattern, defoltni, biasem)

- v praci se Easto objevuji nevhodné odkazy typu "..., jak jsem jiZ uvadél v pruni kapitole,..." které se
do védeckého textu pfilis nehod

- str. 23, obr. 8 - u obrazku jsou dva odkazy a kaZdy ma jiné datovani

- str. 25, 4. f. od konce - neni mné jasny mechanismus excise inserce pomoci TSD - vi se 0 tom
mechanismu néco vice?

- str. 26: Cile prace mohly byt definovany pfesnéji a detailnéji, tj. ke kaZdému z t&chto strucnych cilu
mohl byt jesté kratky odstaveéek o tom, prod je to ddle¥ité

- str. 27 - na prvnim Fadku je definovan "cil", ktery neni mezi "Cile prace" na pfedchozi strané
- str. 41 - co znameng, Ze "Vé&tSina nalezenych recentnich L1 je krat$ich neZ 1/10 z délky konsensu."

- str. 45, Obr. 17 - co ndm Fika tento obrdzek navic oproti Network analyze? Tj. pro¢ byla provddéna
"mismatch distribution", kterd se v klasické fylogeografii pouZivd na testovani demografickych
modelaG?



- Tabulka 1 v Pfiloze 4: z dGvodu prehlednosti by bylo dobré uvést zahlavi tabulky na kaidé strang

Zavér: Diplomant odved| pfi zpracovani zadaného tématu obrovské mnoZstvi prace a své vysledky

dokazal prevést do formy kvalitni diplomové prace. Ta tém&F neobsahuje vécné chyby a jen minimum
chyb formalnich. Z tohoto diivodu ji jednoznaéné doporuéuji k obhajobé.
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