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profilovani mikrobialnich spole¢enstev*.

Tato disertaéni prace je zaméfena na sekvenace genomu, respektive
metagenomu mikroorganismu z prostfedi ovlivnénych lidskou cinnosti. V nékterych
pfipadech je pak popis spoleCenstev doplnén sekvenaci (meta)transkriptomd, coz
vypovida o aktivité jednotlivych mikroorganismd. Nasledné bioinformatické
zpracovani pak poskytuje fadu cennych informaci o studovanych spole€enstvich i
jejich Clenech.

Jakub Ridl je v ramci studia PhD spoluautorem 14 publikaci v impaktovanych
Casopisech, znichz je vjednom pfipadé prvnim autorem a vjednom pripadé
sdilenym prvnim autorem. Publikace maiji dobry citacni ohlas, dosavadni pocet citaci
(pravdépodobné i za prace predchazejici studiu PhD) je 350, coz je velice solidni
statistika.

Disertaéni prace je psana Cesky a je rozdélena do tfi celkl podle tfi
nejvyznamnéjsich praci; u dvou z nich je JR prvnim autorem. Témto tfem celkim
predchazi Uvod, kde je struény a prehledny popis historie sekvenovani az po
soucasnost, s diskusi pfednosti a limitaci jednotlivych pfistupl a platforem. Navazuje
¢ast vénovana problematice sestavovani genomovych sekvenci, predpovidani
kédujicich sekvenci, a anotaci. Posledni &ast Uvodu mapuje pfistupy studia
mikrobialnich spoleCenstev. Nasleduje definovani cill a jiz zminéné tfi celky, které
jsou dale ¢lenény na Material a Metody, Vysledky a Diskusi. Praci uzavira kapitola
Smér dalSich vyzkumu a Zavér. Prace je napsana pfehledné a &tivé, je vidét vyborna
autorova znalost problematiky. K formalni strance mam pouze drobné pfipominky:

(1) Seznam zkratek neni fazen abecedné.

(i) Nékteré pasazelvyrazy jsou stylisticky problematické, ¢&i obsahuji
gramatické chyby. Mezi nejvyrazngjSi pfiklady prvniho patfi
anglikanismus trimovani, ktery by bylo Iépe nahradit vyrazem
zarovnani. Prikladem druhého je ...amlikonové sekvenovani jsme
zacilily...(str. 85, 2. fadek 2. odstavce).

(i)  Jméno jednoho ze zakladatell molekularni fylogenetiky je Woese (nikoli
Woerse).

(iv)  Spatna &itelnost popiskti v nékterych obrazcich (napt. 5.4).

Prvni vysledkovy celek je stanoveni a bioinformatickd analyza genomu
Achromobacter xylosoxidans A8. Tento organismus dokaze vyuZzivat polychlorované
bifenyly jako zdroj uhliku a je kandidatem na organismus pro bioremediaci takto
kontaminovanych lokalit.



Otéazky:

1/ Jedna z pouzitych sekvenacnich strategii bylo 454 pyrosekvenovani. Tato prace
vSak vysSla jiz vroce 2011. Vzhledem k rozvoji sekvenacnich metod, ma tato
strategie v soucCasnosti jesté uplatnéni?

2/ Chromozém a plasmid pA82 maji rozloZzeni GC-skew, které naznacuje jeden
replikacni pocatek a terminaci replikaci. V pfipadé plasmidu pA81 je toto rozloZeni
mnohem meéné pravidelné. Jakeé je vysvétleni?

Druhy vysledkovy celek je metagenomicka analyza a rekonstrukce genomu ¢lenu
bakterialniho spoleCenstva z extrémné kyselého ekosystému dulni vody ve Zlatych
horach. Zde bylo provedeno jak sekvenovani DNA tak i RNA. Tato analyza odhalila
slozeni spoleCenstva, kde dva dominantni druhy jsou Ferrovum myxofaciens ZH7 a
Acidithiobacillus, linie ZH7B.

Otazky:

3/ Genomové sekvence dvou zminénych dominantnich druh( se podafilo sestavit
témér celé. Co znameni témér, a co znemoznilo jejich kompletaci?

4/ Ve vzorku bylo fadové vysSi mnozstvi mnozstvi transkriptl pro Acidithiobacillus
nez pro Ferrovum, pfestoze mnozstvi amplikonl byla srovnatelna. Jaka jsou
mozna vysvétleni tohoto rozdilu?

5/ Byly v transkriptomech identifikovany i malé nekddujici RNA (sRNA), které
mohou mit dulezité regulaéni funkce (napf. 6S RNA nebo asRNA)?

6/ Kromé u téchto dvou dominantnich druhd (Acidithiobacillus, Ferrovum) byly
identifikovadny nejvice transkribované geny i u ostatnich €lend spolecenstva.
Zajimavé je, ze 8 z 10 vykazovalo shodu pouze s hypoteticky predikovanymi
geny, nebo byly zcela bez podobnosti se znamymi sekvencemi. Vysoka mira
exprese naznacuje jejich dulezitost: Existuje/je planovan projekt zaméreny na
identifikaci funkce protein kdédovanych témito geny, alespon na biochemické
arovni?

Treti vysledkovy celek je metagenomické profilovani komplexni komunity padnich
bakterii z kontaminované zeminy a analyza vlivu rostlin na jejich slozeni a funkéni
potencial. Data ukazala, Ze rozhodujicim faktorem pro formovani mikrobialnich
spoleCenstev ma pfitomnost rostlin, nikoli napf. aplikace chemického hnojiva.

Otazky:
7/ Existuji pfedchozi studie z jinych laboratofi, kde byl sledovan vliv hnojiva a rostlin

na sloZeni mikrobialnich spole€enstev (viz kapitola 5.3.3 na str. 88), a kdy
v zavislosti na studii bud byl, nebo nebyl prokazan vliv hnojiva na mikrobialni



spoleCenstva. Mlzete stru€né porovnat experimentalni uspofadani téchto studii
s vasi praci, a zda je mozné formulovat néjaké resumé ohledné této zavislosti?

Zavérem konstatuji, Ze disertatni prace puUsobi ucelenym dojmem, splfuje
pozadavky kladené na disertaCni praci v oboru, a prezentované vysledky spliuji
kritéria originalni tvarci védecké prace. Byla radost ji Cist. Disertaéni praci doporucuiji
k obhajobé a pfeji uchazeli mnoho uspéchu v dalsi praci.
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