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Znamka E

Studentka Veronika Vrbova se ve své prdci zabyva charakteristikou viru mozaiky vodnice, Turnip mosaic
virus, z Celedi ss(+)RNA virG Potyvidiridae. Prace ma standardni ¢lenéni, hlavnimi ¢astmi jsou Literarni
prehled (15 stran), Materidl a Metody (5 str.), Vysledky (8 str.), Diskuse (3 str.), Zavér (1 str.), Literatura
(40 citaci); tyto jsou doplnény dalsimi naleZitostmi jako Seznam symbol( a zkratek, Seznamy obrazk( a
tabulek, Uvod a Cile prace.

Literarni prehled shrnuje poznatky o viru mozaiky vodnice (TuMV), je charakterizovan jeho genom,
hostitelsky okruh, symptomy u rlznych hostitell, zplsob prenosu, geografické rozsifeni, geneticka
variabilita a rozdéleni izolatl do fylogenetickych skupin. SpiSe okrajové je zminéna existence genu



rezistence vi¢i TuMV u tufinu a zeli a management TuMV v zemédélské praxi. Literarni prehled je
zpracovan ponékud nelogicky (viz poradi témat vyse), Cerpa z cca 5ti hlavnich publikaci, které jsou spiSe jen
doplnény dalsimi, coZ je s ohledem na prostudovanost tohoto tématu a mnozstvi dostupnych poznatk(
relativné malo. Jednotlivé ¢asti nejsou prilis propojeny, jedna se spiSe o nepresné preklady vét a odstavcl
v publikacich (ale vZdy spravné citovanych), které jsou fazené za sebou. Z toho pak vyplyva i nizkd odborna
kvalita textu, misty jeho zmatecnost a nevyvaZenost. Cely text bohuZel plsobi dojmem pouZiti
automatického prekladace z anglického jazyka, obsahuje celou fadu preklepl, véty na sebe nékdy
nenavazuji, pfipadné postradaji shodu podmétu s prisudkem.

V kapitole Materidl a metody jsou shrnuty zakladni postupy a vybaveni pouZité pfi feseni experimentalni

Casti prace. V kapitole postradam naznak zvolené strategie sekvenovani genomu studovanych izolatl
TuMV, postradam informaci o zplsobu vyhodnocovani vysledk( RT-PCR amplifikace jednotlivych fragmentt
a o zpUsobu sekvenovani ziskanych amplikontd. Pokud byl pfi sestavovani uplnych genomickych sekvenci
pouZita néjaka referencni sekvence, je vidy vhodné tuto sekvenci jasné identifikovat (uvést zdroj a jeji
jedinecné oznaceni) jiz v této casti.

V kapitole Vysledky jsou analyzovany genomické sekvence dvou ceskych izolatd TuMV, Tumv29 a TuMV
GZ42. Autorka uvadi, ze byly ziskany dvé kompletni genomické sekvence o délce 9772 a 9753nt, neni vSak
jasné jak byla tato sekvence ziskana. Ani v ptipadég, Ze si ¢tenar sam spoji dil¢i informace uvedené v kapitole
Materidl a metody a ve Vysledcich, neni mozné ziskat sekvence o uvedené délce. Ziskané sekvence jsou
porovndny na zakladé nukleotidové sekvence a dedukované sekvence polyproteinu kédovaného hlavnim
ORF1. Popisy zjisténych identit jsou relativné obsahlé, z divodu formalné ale ponékud neprehledné, kdy
neni jasné, jaké izolaty jsou hodnoceny. Tato analyza je doplnéna tzv. "heat” mapou/mapami, které jsou
zdanlivé prehlednéjsi; bohuzel jsou ale formalné zpracovany nejednotné, coz orientaci v tzv. tabulkdch opét
zhorsuje. Pokud bude studentka v budoucnu takového vystupy zpracovdvat, doporucuji minimdlné dodrzet
poradi analyzovanych izolatl, pfipadné je usporadat v souladu s vétvenim fylogenetickych strom(. Za dosti
odvazné povazuji i tvrzeni, ze TuUMV izolat CAR37 ,nebyl odebran daleko od mista vyskytu izolatu GZ42“.

Fylogenetické vztahy byly analyzovdny na zadkladé nukleotidovych a aminokyselinovych sekvenci
sestavenych do matic pomoci algoritmu ClustalW a za pouziti algoritmu Neighbor-Joining. Vzhledem
k tomu, Ze se jedna o odliSné typy sekvenci, bylo by vhodné uvést, jaké modely byly pouZity. Zaroven mi
neni jasné, proc byly v téchto analyzach pouzity odlisSné sekvence (v stromech je jich odliSny pocet, nékteré
v obou stromech chybi anebo ,pfebyvaji“). Je Skoda, Ze nebyl vyuZit potencidl dany ziskanim témér
kompletnich sekvenci TUMV a nebyla provedeny ndvazné analyzy jednotlivych gend a proteind (jak bylo
plvodné planovano v cilech prace v zadani; a nebyla (i s ohledem na cetnost rekombinaci v jednotlivych
oblastech genomu zjisténych jinymi autory) provedena ani rekombinantni analyza téchto ¢eskych izolata.

Diskuse je spiSe shrnutim nékterych poznatkl z literarniho prehledu a shrnutim vlastnich vysledk(, nez
diskusi, cozZ je bohuZel u bakalarsky praci relativné casté.

Zavér shrnuje nejvyznamnéjsi zjisténi studentky, nepovaZuji vSak za nutné vramci této Casti opakovat
v samostatnych vétach metodické postupy.

V kapitole Literatura je citovano 40 praci, v praci postradam citaci internetového zdroje , Virus nekrotické
mozaiky brukvovitych”. Zaroven bych doporucila se v odborné praci pokud mozno vyhybat popularizujicim
materidlim pro zemédélce a zahradkare (at uz ¢eském nebo anglické jazyce).

Jazykova a stylisticka uroven je bohuzZel dosti Spatna. Vlastni jazyk je dosti nekonzistentni (bylo provedeno —
se provadeéla), coz bylo zplsobeno zifejmé dostupnosti vice nebo méné detailné zpracovanych laboratornich
navodl v Ceském jazyce. Zmatecnost, preklepy a neshoda podmétu s prisudkem se objevuji ve vSech
Castech (nejen v literarnim prehledu). Tabulky jsou formalné zpracovany graficky nejednotné, u tabulky ¢. 6



neni jasné, jaké sekvence byly porovnavany, v seznamu tabulek a obrazkd se obvykle uvadi jen jejich nazvy

bez doplfujici legendy. Naopak u obrazku ¢. 1 legenda chybi, u obrazku €. 2 je chybné citovan zdroj.

V seznamu literatury je pouZito nejméné pét odlisnych styld.

K praci mam, kromé vyse uvedenych poznamek) nasledujici dotazy:

V praci uvadite, Ze prvni rozdéleni izolatl TuMV bylo provedeno na zakladé tzv. biologické patotypizace.
Co je podstatou tohoto rozdélni, jak a na zakladé ¢eho byste mohla izolat zafadit do konkrétniho
biologického patotypu?

V literarnim prehledu se zabyvate geografickym rozsifenim TuMV (kap. 3.4). A to typ0 (,kmen0“) Asian-
BR, Basal-BR a World-B3. Je néco znamo o distribuci ostatnich typd TuMV?

Prosim také o objasnéni aktualniho déleni TuMV do fylogenetickych skupin, kolik téchto skupin (a
jakych) je v soucasnosti popisovano?

Prosim o objasnéni tabulky €. 1: co tato tabulka vyjadfuje, jak byla ziskana? Dovoluji si nesouhlasit
s tvrzenim, Ze ,geneticka informace TuMV obsahuje 44 rekombinacnich mist“.

Prosim o objasnéni pojmu ,virus” a ,virion“.

Jaké amplikony/genomické fragmenty studentka ziskala (3 — 2 — méné — vice?) Kdo je autorem primerd
pouzitych pro jejich amplifikaci?

Jaka byla zvolena sekvenacni strategie, ktera umoznila ziskani analyzovanych sekvenci izolati TuMV;
jakym zplUsobem byly ziskany jednotlivé fragmenty a jak byly sekvenovany (pokud studentka
sekvenovani neprovadéla, musi znat aspon metodu, jednoduchy metodicky pristup, jakym byly ziskany
sekvencni vystupy, s nimiz pracovala).

Prosim o objasnéni tabulky ¢. 5: aminokyselinova pozice (zacatek ORF1 v pozici 0)?; pocet aminokyselin
(...+STOP)? Oba izolaty byly v tomto smyslu totozné, i kdyz se délka ziskanych , kompletnich” sekvenci
lisila?

Jaké sekvence (velikost/oblast) byly porovnavany vramci analyzy genetické variability a vramci
hodnoceni fylogenetickych vztahG? Pro¢ byla provedena analyza pouze ORF1 a jim kddovaného
polyproteinu?

V poslednich letech se v ochrané plodin vici virm, a potyvirlim, vyuzZivaji i genetické modifikace rostlin.
Byl tento pristup nékdy Uspésné pouzit i v pripadé ochrany vici TuMV?

Praci i pfes uvedené kritické vyhrady doporucuji k obhajobé.

Zavér: praci doporucuji k obhajobé
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