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Struktura/Clenéni prace: Pifedlozend prace se zabyva analyzou primarnich sekvenci a
sekundarnich struktur 5S rDNA resp. 5S rRNA 92 druht ryb z 34 tadu, které jsou dostupné
v online databazich. Prace je standardné ¢lenéna a obsahuje i velkoformatovou piilohu —
tabulku kompletné shrnujici veskeré vysledky na Grovni druhti studovanych ryb (vlastni prace
je na rovni rybich fada). Struktura prace odpovida védecké studii, ke které budou autorkou
ziskané vysledky sméfovat.

Autorka sepsala rozsahly (20 stran) avak zcela relevantni Uvod, coZ samo o sobé predstavuje
vytecny pocin, kterym autorka demonstrovala sviij zajem o téma a hlavné schopnost se v tématu
zorientovat. Nutno podotknout, Ze téma je rozsahlé, mnohovrstevné a velmi komplexni, tudiz
nijak trivialni. Autorka pfedlozila zajimavé a robustni vysledky, které dokdzala velmi
kompetentné diskutovat — ¢asti Vysledky a Diskuze, tak kvalitou i rozsahem navazuji na Uvod.

Literdrni zdroje, citace a jejich pouziti:

Seznam pouzité literatury obsahuje 79 poloZek. Autorka prokazala schopnost samostatné
relevantni literarni zdroje vyhledat a vyuzit je ve své praci. S literaturou pracovala vyte¢né a
své vlastni vysledky dokazala k dostupné literatufe vhodné vztahnout. Neméla problém
pracovat se zahrani¢ni literaturou v angli¢ting. Autorka také aktivné vyhledavala a zapracovala
online tutorialy a navody k pouziti online bioinformatickych nastrojii, kde pracovala velmi
samostatné a hlavn¢ kompetentné. Prokazala tak vynikajici schopnost zorientovat se ve velmi
komplexnich procesech pouziti bioinformatickych nastroji spolu s relevantni literaturou.

Vysledky a jejich zhodnoceni: Autorka se ujala tématu systematicky zpracovat velké mnozstvi
sekvenci 92 druhti ryb, coz dosud nebylo provedeno. Tato prace tak polozila zaklady dalsimu
studiu dané problematiky. Autorka roztiidila fady do tfech kategorii podle toho, jaké sekundarni
struktury vytvaii jejich primarni sekvence, pficemz navrhla novou kandidatni strukturu.
Zajimavym vysledkem, Ze mezi bazalnimi paprskoploutvymi se 1isi zejm. kostlini.

Formalni uroven: Formaln¢ prace odpovida pozadavkim na bakalaiskou. Rada bych vyzdvihla
vysokou urovein obrazové dokumentace a to jak jednotlivych modeld sekundarnich struktur, tak
obrazovych tabuli.



http://www.uhk.cz/

Splnéni cild prace: Cile prace byly splnény a vysledky budou vyuzity k dalSimu vyzkumu a
publikovany v odborném periodiku.

Otazky a pfipominky:

1. Jak se mohly na evoluci sekvenci a sekundarnich struktur 5S rDNA/rRNA ryb odrazit
celogenomové duplikace? Kolik jich v historii obratlovcl probehlo a v ¢em jsou v tomto ohledu
specifické ryby?

2. Na NCBI je v tuto chvili osekvenovanych ca. 200 druhti ryb na urovni chromozomt, dalsich
nékolik stovek na nizSich Grovnich assembly. Jaky by mohl byt nasledujici postup, aby bylo
mozné rozsifit soucasny dataset 92 druhti o dalsi?

Celkové hodnoceni:

Celkové vyslednou bakalarskou praci hodnotim nanejvy$S pozitivné. Soucasné rada
konstatuji, Ze i pFipravy probihaly zcela hladce a velmi aktivné a samostatné ze strany
autorky. Praci jednozna¢né doporucuji k obhajobé.

Navrh hodnoceni (zakrouzkujte):
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