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Diplomova prace Bc. Katefiny Jurdskové nazvand Bioinformaticka analyza distribuce
transpozond na pohlavnich chromozomech rostlin, si kladla za cil vyuzit illumina sekvenaéni
data pro analyzu repetitivnich sekvenci DNA, analyzu sloZeni sam¢iho genomu a pohlavnich
chromozomi Rumex acetosa a vyuZiti ziskanych vysledkii pro potvrzeni modelu parentdlné
specifického Sifeni transpozonti na pohlavnich chromozomech. Vlastni prace je rozdélena na
teoreticky uvod (soucasny stav feSené problematiky) a experimentalni st popisujici pouZité
bioinformatické nastroje a dosazené vysledky.

V teoretickém 1vodu studentka poddvé takika vycerpévajici popis jednotlivych typt
transponovatelnych elementii, vénuje se také regulaci jejich aktivity v genomu a nakonec
zmifiuje vyskyt transponovatelnych elementi u rostlinnych druhd s pohlavnimi chromozomy.
Vzhledem k tomu, Ze jednim z hlavnich cild prace byla de novo identifikace a charakterizace
repetitivnich DNA sekvenci, spojena se srovnavaci analyzou pf¥itomnosti jednotlivych typd
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repetic a jejich zastoupeni na autozomech a pohlavnich chromozomech druhu R. acetosa,
literdrni reSerSe by si dle mého nazoru zaslouZila zadlen&ni kapitoly poskytujici néhled na
nejpouzivanéjsi bioinformatické néstroje, které se v dnesni dobé vyuZivaji pro identifikaci a
charakterizaci repetitivnich DNA sekvenci a zminéni vyhod/nevyhod danych néstroj.
Predpokladdm, Ze z této kapitoly by velmi jednoznacné vyplynuly vyhody programu Repeat
Explorer, ktery byl zvolen pro analyzu repetitivni DNA v predkl4dané diplomové préci.

Prvni tfi kapitoly Experimentdlni Casti se vénuji obecnému popisu jiz zminéného Repeat
Exploreru, shlukové analyzy a programovacimu jazyku R. Popis samotného programového
baliku, ¢i shlukové analyzy, na kterém je sestavovani repetitivnich elementi zaloZeno, neni po
formalni a jazykové strance peclivé vypracovan, a zaslouZil by si vétSi pozornost. Studentka
zde také pouziva jazykové nepresné a7 zavadgjici vyrazy, které vyznamné ubiraji na kvalit&
predloZené préce, napf. popis na str. 31 a 32: , Transpozony mohou byt roztrhané na mensf é&dsti (Obr.
8A), které se mohou spojit na zdkladé podobnosti s jinymi roztrhanymi transpozony (Obr. 8B) a vytvorit tak novy
klastr (tvofeny ctenimi z rozdilnych rodin TE)....“ ,LTR transpozony, které maji na svych koncich repetici, by se
v grafu mély spojit do ,tenkého kruhu“ se zdvojenou LTR &dsti... «...RepeatExplorer dlouhé transpozony
roztrhd na vice mensich klastrii, které se zobrazuji jako ,,édra“..*, ,Dals zpuisob jak uréit, o jaky transpozon
se jednd, jsou superklastry. Superklastr je skupina klastrii, které maji hodné spojeni (pFekryvii) pres pdrovd

Cteni. Pdrovd Cteni jsou fyzicky blizko u sebe. Pokud jsou blizko sebe pdrovd Cteni z riznych klastrii, miiZe to
znamenat, e pochdzi ze stejného elementu.“

BohuZel i kapitola Metody a Vysledky by si zaslouZila vétsi pozornost. PouZitd metodika neni
mnohdy dostatetné popséna a Ctendr tak tépe, jakd presné data a jaké parametry programu
byly pouZity pro dané analyzy. N&ktera mista v metodice jsou dosti zmatecna, napr. str. 33,
kdy jsou zminény parametry trimovani programem Trimmomatic (... crop 215,...%), ale v
nasledujici vété je popsano: ,, Ziskali jsme pdrovd éten o minimdlni délce 100 bdzi a maximdini délce 251
bdzi.“, Ci tvrzeni ,, Vysledny soubor pfipraveny pro klastrovou analyzu byl po tipravdch a vzorkovéni zmensen
na 500 000 pdrovych cteni*, coZ je jisté dileZita informace, ale déle v textu tyto tipravy nejsou
podrobnéji popsany. Dal$i velmi zmatetnd Cast se vyskytuje na str. 35., kdy studentka
popisuje ,, Velikost samciho genomu je pFiblizné 7335 Mbp.«, ale ve vzorci niZe pouZiva velikost
genomu 14,95, tedy pokud to chdpu sprévné, protoZe zminén4 rovnice neni vitbec popsana.

Neiplny popis Metodiky tak ma i vliv na jednoznatné pochopeni ziskanych a popsanych
vysledkd. Nepochybuji, Ze studentka v ramci diplomové prace ziskala Yadu ptvodnich
vysledki, avSak mnoZzstvi jazykovych nepfesnosti a niZsi stylistické tirovné vyznamné ubird
na kvalité predloZené prace. Pfes veSkeré jmenované vyhrady diplomovou praci doporucuji k
obhajobé.

V souvislosti s obhajobou diplomové préace, bych chtéla autorce poloZit nasledujici doplitujici
dotazy:

1) Mohla byste objasnit, jaky sam¢i genotyp R. acetosa byl analyzovéan v rdmci vasi prace?
Jakou mél velikost genomu, jak byl zji5t&n obsah DNA jednotlivych pohlavnich chromozomi
a autozomu?

2) Kolik sekvenacnich dat bylo ziskdno illumina sekvenovanim ti skupin chromozomd a jaké
procento dat bylo ziskdno po trimovéni? Jaké pokryti (tzv. coverage) predstavovaly datasety
sekvenci specifickych pro A, X a Y chromozomy? Zkousela jste pouZit v&t3i dataset pro
komparativni{ analyzu repetic na A, X a' Y chromozomech pomoci Repeat Exploreru?

3) Jake ,upravy“ souboru trimovanych illumina sekvenci byly pouZity pfed samotnou
analyzou programem Repeat Explorer (viz tvrzeni str. 33)? Tykaly se tyto tipravy skute¢nosti,

Ze parova Cteni byla trimovéna na velmi odlisné délky (nejdel3i ¢teni byla 2,5 x del3i neZ
nejkratSi illumina ¢teni)? Pokud byla cilem komparativni analyza a pomérné zastoupeni



jednotlivych typd repetic na A, X a Y chromozomech, nebylo by tedy vyhodn&jsi trimovat
[lumina data na stejné dlouhé sekvence?

4) Proc bylo pro vyjadreni rozdili ve sloZeni pohlavnich chromozomil pracovano se dvémi
soubory - ,pfed a po odisténi od sateliti“? A kdy k tomuto ,,0¢i5téni“ doslo? Pfed samotnym
klastrovanim pomoci programu Repeat Explorer?

5) Potvrdila analyza repetitivnich Casti tfidénych chromozomi pFitomnost (nahromadéni)
cIDNA sekvenci na Y chromozomu R. acetosa, jak bylo zjisténo v prici Steflova et al.
(2014)?

6) ZkouSela jste pouZit vétsi soubor dat pro komparativni analyzu repetic na A, X a Y
chromozomech pomoci Repeat Exploreru?

7) Na str. 40 popisujete: ,,Zajimalo nas tedy, kolik procent DNA pohlavnich chromozomii je
tvofeno sdilenymi, stejnymi, repetitivnimi elementy a kolik procent DNA pohlavnich
chromozomii je tvofeno unikatnimi kopiemi repetitivnich elementd, tedy elementy, které jsou
na chromozomu X navic proti chromozomu Y a naopak.“

Mohla byste definovat tyto skupiny repetitivnich elementd? Jakou homologii sdili ,stejné
repetitivni elementy“ a naopak, jakd variabilita na trovni DNA byla potfebnid pro
charakterizaci ,,unikatnich kopii“ repetitivnich elementii? Je vibec mozné na zékladé analyzy
sekvenci reprezentujicich tak malé procento genomu identifikovat unikatni kopie repetitivnich
element?

Chyby, které je nutno opravit

Zavér: praci doporucuji k obhajobé.
V Olomouci dne: 2. 6. 2020 Podpis /(7/‘/”’__’:___,



