Oponentsky posudek diplomové prace Bc. Terezy Calounové

Predkladana anglicky psana prace Bc. Terezy Calounové si klade cil definovany nazvem,
»Mining novel terpene synthases from large-scale repositories / Mining novych terpen
syntaz z rozsahlych databazi”. Autorka v diplomovém projektu pracuje se souhrnnou
databazi charakterizovanych terpensyntdz, ktera vznikla na pracovisti Skolitele a na jejimz
vzniku se podilela. Analyzou tohoto datového souboru stanovila kritéria pro vyhledani
sekvenci kandiddtnich terpensyntaz v kompilovaném datasetu, ktery vychazi z vefejné
dostupnych repozitafu a ktery zahrnuje vice nez 5*10° aminokyselinovych sekvenci.
Vystupem, ktery autorka dale popisuje a diskutuje, je soubor 6*10° kandidatnich
terpensyntaz.

Literarni prehled (kapitoly 1-3) prehledné zpracovava obecné téma terpensyntdz, postupy
pouzivané pro ,sequence-guided mining” a shrnuje dosavadni studie, jejichz cilem bylo
podobné jako v autorciné pripadé hledani sekvenci TPS v datasetech riizného plvodu a
rozsahu.

Kapitola 4, ,,Data and methods” predstavuje vychozi databazi dosud charakterizovanych
terpensyntdz, databazi proteinovych domén Pfam a SUPERFAMILY, jejichZ prostfednictvim
byla mj. definovana kritéria vyhledavani, a konecné jednotlivé databaze protein(, které byly
nasledné pouZity pro vytvoreni prohledavaného datasetu. Pfehledné a reprodukovatelné
jsou pouzité postupy shrnuty také v dedikované slozce v repozitari GitHub.

Kapitola 5, ,,Results”, struéné komentuje proces filtrovani vystupu prohledavani, ktery vedl

k ziskani kone¢ného vystupu a tento dataset analyzuje s ohledem na zastoupeni jednotlivych
zdrojovych databdzi mezi nalezenymi sekvencemi, jejich délku, taxonomické zatazeni a
pritomnost jednotlivych Pfam a SUPERFAMILY domén. Sekvenéni podobnost mezi
jednotlivymi kandidaty, resp. jejich zastupci v redukovaném datasetu, je znazornéna
fylogenetickym stromem a SSN.

Kapitola 6 diskutuje dosazené vysledky, vyzdvihuje potencialné zajimavé skupiny
identifikovanych kandidat( a poctivé upozorfiuje na omezeni dand vstupnimi daty i zvolenym
postupem a jmenuje pripadné disledky. Samostatna kapitola ,,Conclusions” pak cely vystup
ve tfech odstavcich shrnuje a hodnoti.

Prace ma béiné ¢lenéni, prostor vénovany jednotlivym ¢astem je adekvatni, celkem ma text
109 stran. Literarni resSerse je dobre strukturovana a opira se o dostatecny pocet citovanych
zdroja (odhadem >100). Zavéry jednotlivych ¢lankud jsou dobre interpretovany v kontextu
relevantnich studii, v tom text pGsobi skutec¢né vérohodné. Metodicky postup i vysledky jsou
dobre zdokumentovany a diskutovany. Jazykova Uroven textu je dobra, pficemz autorka
uvadi nasledujici: “Al tools, grammarly.com, and OpenAl's ChatGPT (were utilized) for
grammar correction and to enhance readability.” Vyhrady ohledné jazyka mam pouze k
Zargonovitému uziti slov monocots, dicots, namisto monocotyledons, dicotyledons.

V Ceském abstraktu plsobi nepfijemné vazba “kuratorovana databaze”, nepreloZeny vyraz
,mining” a chybné je uvadéna ,terpen syntaza“ (spravné terpensyntaza nebo terpenova
syntdza). Chybny je format psani vyssich taxonomickych jednotek (tfidy se piSou bez kurzivy).
V kontextu velmi kvalitniho a ctivého textu plsobi rusivé nespravné uzivani zavorek

v citacich, napf. ,(Jia et al. 2016) focused on microbial-like TPSs in plants.”, v citacich v textu



je misty nejednotné uvadéna i zkratka kiestniho jména. Nejednotnost panuje v seznamu
citaci, kde jsou kiestni jména rozepsana i zkracovand, misty neni dodrzeno abecedni fazeni.

K praci mam nékolik prevazné formalnich komentarl a tfi otazky:

Na nékteré obrdzky v textu chybi odkaz (Figure 2, 3, 33), textovy odkaz Figure 38 se
ve skutecnosti tyka Figure 37.

Ve Figure 2 neni vybrany priklad pro TPS Il. tfidy vhodny, lepsi by bylo takové schéma,
které konci terpenovym produktem, nikoli pyrofosfatem.

Figure 3 by zaslouzila drobné Upravy misto pfimého prevzeti: text v obrazku , OILTS
this work” je irelevantni a matouci.

Figure 4 je oproti textu, ktery ma ilustrovat, zastaraly, protoZe je pfimo prevzaty ze
starsi publikace. Vhodnéjsi by bylo ve stejném duchu pfipravit obrazek vlastni, na
kterém by byly zndzornény domény a motivy TPS viech aktudlné zndmych typa.

Ve Figure 35 v legendé chybi popis barevného kédovani vétvi stromu, zifejmé zavisi na
tom, zda se jedna o charakterizované TPS, resp. jaky je jejich pivod? V anotaci
stromu by bylo prehlednéjsi graficky od sebe oddélit posledni mezikruzi, které
odpovida Pfam, a prvni, které odpovida SUPERFAMILY.

V kapitole 4.1.2 Protein sequence databases je u Phytozome je uvedena aktudlni
verze, ze které pochdzeji data, u ostatnich podobnou specifikaci (nebo datum
pfistupu?) postradam.

Misty ma autorka odvazny pfistup k fylogenetice, Amoebozoa by neméla byt rfazena
mezi ,,Animals“, oznaceni kingdom ve vztahu k ruducham je sporné.

V grafech ve Figure 9.A a 10 jsou mj. uvedeny taxonomické skupiny Animalia (Coral),
Animalia (Insecta), Animalia (Marine Sponge) a Animalia. Které dalsi zastupce
zahrnuje skupina Animalia? Podobné u Table 7 — zvlast uvedeni korali, hmyz, dale
sbérna skupina Animalia.

V kapitole 4.1.3 Protein domain databases je popsan zplsob ovéreni vhodnosti
vybranych profilovych HMM z databazi Pfam a SUPERFAMILY (,,each model's
precision was estimated using the SwissProt database protein family annotation®).
Databdze SwissProt neni na rozdil od ostatnich v textu dfive zminéna, zejména by se
hodilo znat zpUsob generovani jejich anotaci. Takto si jako laik kladu otazku, zda
nejsou anotace ve SwissProt a databazich propojenych s Pfam / SUPERFAMILY do
néjaké miry provazané a zda tim neni ohroZena relevance kalkulace ,,precision
estimate”. Jak to je?

2. V Table 2 mé zaujalo zafazeni Complement components (napf. Thio-ester containing

domain (TED) from Complement C3, C4adg fragment of complement factor C4a
domain) do skupiny Terpenoid cyclases/Protein prenyltransferases. Da se odhadnout,
na zakladé ¢eho tyto domény ,skoncéily” v dané kategorii?

. V textu zminujete jednu z hypotéz o evoluci TPS rostlin, konkrétné Yan et al., 2023

(“...hypothesize that fusion of PF03936 and PF01397 occurred in an ancestral land
plant, which likely acquired both domains independently from microbes through
horizontal gene transfer.”). Jak se na tuto hypotézu divate napr. v kontextu Vami také
citované prace Jiang et al., 2019 a ptipadnému evoluénimu vztahu k IDS enzym(m?



Zaver:

Pfedlozend prace Terezy Calounové spliiuje véechny pozadavky kladené na diplomové prace.
Autorka si stanovila ambicidzni cil, ktery podle mého ndzoru splnila. Z prdce mam radost,
predstavuje uzite¢ny odrazovy mUstek pro dalsi patrani po terpensyntazach. Vrele ji
tedydoporucuji k obhajobé.
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Mgr. Jitka Stafkova, Ph.D.



