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Ceské Budéjovice, 30. 8. 2020
Oponentsky posudek

Diplomova prace: Assembly a anotace genomu vcely Ceratina nigrolabiata s obourodicovskou péci

Magisterska prace Bc. Terezy Frarnikové je dobfe a povétsSinou jasné napsana a zabyva se velice
zajimavou tématikou. Bylo mi tak potésenim vypracovat tento oponentsky posudek. Pfedkladana
diplomova prace ma celkovou délku 50 stran a odkazuje na vice jak 200 referenci. V textu jsem nenasel

Vv

Prace se zabyva sekvenovanim, assembly, anotaci a analyzou genomu biparentalni vCely Ceratina
nigrolabiata. Jednim z cilG autorky je, jak sama uvadi: ,Understanding of programs and software needed
for successful analysis of the genome of Ceratina nigrolabiata®, z ¢ehoz usuzuiji, Ze s bioinformatikou a
genomikou neméla pred zapocetim prace rozsahlejsi zkusenosti. Vzhledem k tomu, Ze de-novo assembly
genomu je velmi narocna prace i pro bioinformatika pracujiciho ve specializované ,,genomické” laboratofi,
je tak odvedena prace o to impozantnéjsi. Vysledky a diskuze prace obsahuje dvé hlavni slozky — vlastni
assembly a analyzu genomu, na kterou navazuje analyza specifickych gen( hrajicich roli v regulaci genové
expresse, popripadé roli v parentalnim nebo dokonce eusocialnim chovani hmyzu.

Jako vétsina védeckych praci, i tato ma jisté nedostatky. Je ovSem treba fici, Ze tyto nedostatky
jsou spiSe literarniho charakteru a nejedné se pfimo o faktické ¢i metodické chyby. Nékteré c¢asti metodiky
a vysledkl by nicméné mohli byt vysvétleny jasnéji, pfedevsim pak postup pti genové predikci a anotaci, ktery
jsem musel projit nékolikrat. Pfi porovnani genomu ze dvou rliznych druh( Ceratina autorka uvadi, Ze nejdelsi
scaffold C. calcarata je 52351 bp a N50 bylo 73 643 bp coZ vSak technicky neni moiné a s nejvétsi
pravdépodobnosti se tak u jednoho z uvedenych cisel jedna o preklep.

Celkové zpracovani a vysledky této diplomové prace jsou nespornym prinosem pro nasi znalost
véel a ziskana data maji nemalou védeckou hodnotu. Navic, jak z textu vyplyva, predkladanym textem prace
nekonci a autorka se chysta ve studii genomiky a transkriptomiky biparentalnich véel pokracovat. Je také
dllezité uvést, Ze vyse uvedené nedostatky v Zddném pripadé nic neubiraji na tom, Ze predkladana prace je
velmi vysoké urovné. Autorka, dle mého nazoru, zcela splnila poZzadavky na Diplomovou praci na
Prirodovédecké Fakulté Univerzity Karlovy, a proto ji s potéSenim doporucuji k obhajobé s hodnocenim
vyborna.
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Otazky a komentare pro autorku:

Neni mi zcela jasné, jaky je vztah mezi genovou predikci pomoci programu Braker a Maker.
Slouzily vysledky obdrzené programem Braker jako jeden ze vstupU pro program Maker?

Pokud jsem spravné pochopil metodiku, tak autorka pouzila do jisté miry ,meta-assembly“’, kdy
contigy z assembleru Mira byly pouzity jako vstupni data pro assembler SPAdes? Mohlo by takto
dojit ke vzniku miss-assembly? A pokud ano, byla proveden kontrola?

Transkriptomickd data ze studovaného druhu nebyla kdispozici a tak autorka pouzila
transkriptomicka data blizce pfibuzného druhu. Jakd je odhadem genetickd vzdalenost mezi
témito druhy. Mohl pripadny rozdil mezi témito druhy mit negativni impakt na ,downstream”
analyzu?

Na strance 29 autorka uvadi: ,,We found 15 out of 23 unique orthogroups previously discovered
in C. calcarata. We presume our genome contains more shared unique orthogroups, however,
they were not identified in our analyses.” Jak byl vtomto pfipadé definovan termin
“orthogroup”?

Jak by autorka dale postupovala pti pokracovani vyzkumu?



