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Problematikou predloZzené prace je srovnavaci analyza transkriptomu dvou vyznamnych
obilovin, jeCmene a psenice, se zameérenim na témata souvisejici s toleranci k suchu. Téma
prace spliuje poZzadavek na aktudlnost a potreby studia genom( vyznamnych plodin v oblasti
funkéni genomiky obilovin.

Prace je psana v anglickém jazyce a ¢lenéna do tfi tematickych kapitol na zakladé tfi hlavnich
resenych témat - 1. Transkriptom transgennich linii jeémene zaméreny na studium cytokinin(
v souvislosti se stresovym faktorem sucha, 2. Vytvoreni softwaru zméreného na spolehlivou
funkéni anotaci gend, 3. Transkriptom inbrednich linii pSenice s odliSnym typem korenového
systému.

Ve stru¢ném uvodu je zminéna teSend problematika zamérend na sekvenovani a
bioinformatickou analyzu a jsou zde formulovany cile prace, které se shoduji se tfemi vyse
zminénymi tematickymi sméry, ¢tvrtym cilem je srovnani strategie , assembly“ zamérené na
vytvoreni referencniho transkriptomu hexaploidni psSenice.

Clenéni disertaéni prace na tfi tematické kapitoly vychazi ze t¥i publikovanych praci. V prvni
publikaci v New Biotechnology 2016 (IF2017 = 3,73) je doktorand 2. autorem, v dalSich dvou
publikacich je prvnim autorem - Data in Brief 2016 (data paper, Web of Science, bez IF) a
Journal of Computational Biology 2018 (IF2017 = 1,19).

Literarni prehled je spolecny vSem tfem tematickym ¢astem. Na 37 stranach pfinasi aktudlni
prehled témat souvisejicich s disertacni praci, sekvenovani nukleovych kyselin a jeho historie,
sekvenovani prvni az Ctvrté generace, jejich hlavni platformy a jejich srovnani, sekvenovani
RNA a jeho design a kritické kroky. Tézistém disertani prace je zpracovani sekvenacnich dat,
takZe i avodni cast prindsi prehled bioinformatickych nastroja nezbytnych pfi zpracovani
sekvenci transkriptomu a funkéni anotaci transkript(. Literarni prehled obsahuje relevantni
starsi i aktualni publikace.

Jednotlivé tematické kapitoly jsou €lenény na Uvod, ktery na 2 a7 3 stranach popisuje téma a
formuluje cil prace. Material a metody popisuji pouzity materidl a metodologii, ¢ast Vysledky
a diskuse popisuje ziskané vysledky, které jsou zaroven diskutovany. Formulace jsou struc¢né,
ale vystizné, logicky na sebe navazuiji.

V prvni tematicka kapitole “Transcriptomic analysis of barley transgenic lines with altered
cytokinin status and apparent tolerance to drought” je stru¢né a vystizné popsana
problematika cytokininG a jejich role pri abiotickém stresu sucha, inaktivace cytokininovych
receptorl, interakce s dalsSimi fytohormony, vliv pomért korend a nadzemni ¢asti rostliny na
toleranci k suchu. Tato specialni Gvodni ¢ast specifikuje obecny literarni prehled a vyustuje v
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experimentalni ¢ast zamérenou na dlikladnou analyzu transkriptomu, ktera ve vysledkové
Casti popisuje, jak se transkriptom transgennich linii jeémene s vysokou expresi genu cytokinin
dehydrogenase 1 (CKX1) podili na toleranci k suchu, ktera souvisi se zménami morfologie
koren(.

Vysledky a zavéry vychazeji z experimentu, ktery umoznil srovnavaci analyzu transkriptomu
standardnich a transgennich rostlin je€mene vystavenych stresu a po 14denni revitalizaci. Bylo
ptipraveno 16 RNA knihoven z nadzemnich ¢asti rostlin péstovanych v plidé a 12 RNA knihoven
z korfenU rostlin péstovanych v Zivném roztoku. Byl zpracovan pfiméfeny pocet
experimentdlnich variant ve trech nezbytnych biologickych replikatech. Vysledky pfinasi
celkovou funkéni anotaci gend, klasifikaci do obvyklych kategorii.

V ramci diskuse je zfetelna snaha pochopit, které geny a jejich produkty jsou stézejni pro
konkrétni obranné mechanismy rostliny jako je zména morfologie kofend, lignifikace, zvysena
exprese genl pro aquaporin a negativni ovlivnéni genu pro proteiny fotosyntézy, zmény
v expresi genl pro sekundarni metabolity odvozené od fenylalaninu.

Ve 2. tematické kapitole ,SATrans: a tool design for fast functional annotation od RNA-seq
data sets” jsou v Uvodu zhodnoceny volné dostupné nastroje pro studium transkriptomu a
jejich aplikace. Nastroj vytvoreny autorem se zaméfil na aplikaci pfi predpovédi ORF a
podobnost sekvenci pfi prohledavani nukleotidovych i proteinovych databazi. Predkladany
software mlZe nahradit néktery z jiz dostupnych, ale prekonava je svoji efektivitou. Funkénost
nastroje byla ovérena na vlastnich experimentalnich datech ze sekvenovani transkriptomu
jeCmene a transkriptomu houbového organismu Claviceps purpurea ziskaného z pfistupné
databaze. Pri srovnani nastroje SATrans pro anotaci genl vlastnich experimentalnich dat se
zvysil rozsah anotovanych genll o 22%. Pfi srovnani s dalSimi nastroji pro anotaci genu
v nékolika parametrech byla kvalita funkéni anotace gen(l stejna nebo lepsi.

3. tematicka kapitola , Transcriptomic analysis of different wheat inbred lines with different
root system*” je stru¢né predstaven vyznam psenice, jeji genom, zakladni mechanismy rostliny
vyporadat se s pusobenim stresového faktoru sucha, vyznam korenového systému pro
rostlinu. Nékteré zminéné souvislosti jsou hodné zkratkovité, napt. na s. 80 prechod od popisu
cile prace charakterizovat linie pSenice z hlediska odolnosti k suchu s vyuzitim linii s rGznou
architekturou korenl k potfebam genového inzenyrstvi, pres pristupy zahrnujici mimo jiné
RNA-seq, k pochopeni mechanism( biotickych a abiotickych stres(, identifikaci novych gend,
atd. aZ keditaci genomU. Nicméné cil je jasné formulovan, a jednalo se o srovnani
transkriptomU de novo a ab initio Ctyf inbrednich linii pSenice a dlouhymi a kratkymi koreny (2
hluboce korenici a 2 mélce kofenici). Vzhledem k tomu, Ze rlizna architektura korenl byla
vztazena k toleranci k suchu, je nasnadé otazka, zda se jednalo o genotypy pSenice s riznou
toleranci k suchu, zda prfedchdzelo hodnoceni na tuto toleranci. Je uvedeno, Ze z komercnich
dlvodd rodokmen plvodu genotypu neni znam, avsak znalosti o fenotypu z hlediska tolerance
k suchu a jinym abiotickym faktorim by byly pfinosné pro interpretaci vysledk(. Na zakladé
funkéni anotace byl kombinovany pfistup vyhodnocen jako nejlepsi.

Citovana literatura je rozsahld a svédci o dikladném nastudovani tématu. Je psand jednotnym
stylem.

Pfipominky

Str. 82, Fig. 17 —Vhodné by bylo zafazeni néjakého znamého standardu.
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Dotazy

1. Na s. 79 jsou strucné popsany adaptivni mechanismy rostliny pro rezistenci k suchu.
Problematika je vSak mnohem S$irsi. Jaké jiné mechanismy se podileji na toleranci rostlin k
suchu?

2.V praci jsou pouZity dvé transgenni linie jeCmene, jedna s genem pro protein CKX1 cilenym
do vakuol a druha s cytosolickym proteinem. Je mezi liniemi rozdil v toleranci k suchu?

3. Bylo zjisténo, Ze enzyme PAL hraje vyznamnou roli ve studovaném stresu. Jaké dalsi
funkce ma tento enzyme — do jakého jiného typu stresu je zapojen?

4.V praci je podrobné srovnan transkriptom genotypu pSenice s rdznou architekturou korene,
avsak neni provedena zadnda experimentalni validace skutecné exprese gena. V zavéru prace
je planovano vyuziti qPCR. Které geny by autor doporucil jako kandidatni pro ovéreni jejich
funkce v odolnosti k suchu. Je mozné vyuZzit pro validaci i jinou metodu nez gPCR?

5. Z vysledkUl je patrné, Ze dochazi k prekryvani mechanismu jako odpovéd' na urcity stresovy
faktor. Pro které stresové faktory je toto prekryvani obrannych mechanismu zietelné?

6. Je delsi kofenovy systém vidy predpokladem vyssi tolerance genotypu k suchu?

7. Jakou roli hraje v odolnosti k suchu kyselina abscisova a byla zjiSténa zména exprese genu
pro jeji biosyntézu?

8.V praci jsem nezaznamenala konkrétni popis mozné aplikace vysledk( funkéni anotace
genu, co? je formulovano v nazvu disertacni prace. Jak vyuZit ziskané poznatky ve Slechténi?
Co je prinosnéjsi pro slechténi genotyp( tolerantnich k suchu - mechanismy zaloZzené na
funkci gen pro cytokininy nebo na jinych mechanismech (nebo skupinach gen()?

Zavérecné hodnoceni

Silnou strankou prace jsou rozsahlé znalosti nastroju/SW a jejich prakticka aplikace, i
schopnost praktického vytvoreni SW s pozadovanymi charakteristikami. Schopnost aktivni
tvorby nastroje SATtrans pro funkcni anotaci gen( a srovnavaci funkéni analyzu transkriptomut
muze prispét ke kvalité funkéni anotace dat. Pfinosna je i moznost dalsiho rozsifeni o nové
moduly. V préci prevlada bioinformaticka a molekularni Uroven analyz, uroven fenotypova je
minimalni kromeé prvni tematické casti, kde je materidl a varianty jeho oSetfeni — vodni deficit,
revitalizace, Zivny roztok, zemina —vhodné naplanovan. Celkové povazuji zvolené metodologie
jednotlivych tematickych ¢asti za spravné.

Interpretace vysledk( je spiSe popisna, coz vyplyvd z nutnosti interpretace srovnavanych
trankriptom0 a provedeni funkéni anotace genu. Rozsahld a logicka je interpretace vysledki
v souvislosti se znaky souvisejicimi s odolnosti k suchu, vysledky jsou dobre diskutovany
z hlediska mechanismU adaptace rostlin k suchu. Pfedevsim v prvni tematické kapitole je
zfetelné lepsi interpretace vysledkd vzhledem ke srovnavanym variantdm. Za nevyhodu
povazuji neznalost nebo spis nezverejnéni Udaji o skute¢né odolnosti k suchu u linii pSenice
s rliznou architekturou kofenl. Bylo by pak moZné lépe stanovit korelaci exprese klicovych
genl s fenotypovou hodnotou odolnosti k suchu. Také chybi skutec¢nd validace exprese
nékterych kandidatnich gen(i pro odolnost k suchu.



MUNI
SCI

Disertacni prace splnila stanovené cile. Ziskané vysledky prosly recenznim tizenim, jsou
publikovany a diskutovany v asopisech s impakt faktorem. Doktorand prokazal schopnosti
resit zadany problém a splnil pozadavky kladené na disertacni prace.

Doporucuji praci k obhajobé a udéleni titulu Ph.D.
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