Oponentsky posudek diplomové prace Bc. Hany Maskové .. Biosystematicka studie okruhu
Carlina vulgaris ve stiedni Evropé s vyuzitim molekularnich a morfometrickych metod.*

Prace Bc. Maskové se zabyva studiem vztahti mezi zastupci agregatu Carlina vulgaris

v Ceské republice a stiedni Evropé. Do této skupiny jsou tradi¢né fazeny étyfi taxony, kterych
klasifikace na druhové, ptipadné poddruhové Grovni neni uplné jasna a vyzaduje revizi. Za
timto €elem provedla kandidatka sérii molekularnich a morfometrickych analyz. Za
vyjimecné zdafilou povazuji praci zejména po grafické strance, pouzité obrazky dosahuji
téméi profesionalni urovné. Velikost studovaného vzorku, geografickd oblast sbért i zafazeni
rostlin do tzv. pracovnich skupin byla zvolena vhodné. K provedeni morfometrickych analyz
nemam zadné vytky. Hodnotim obzvlast’ pozitivné fakt, ze byli srovnavani jednak jedinci
péstovani za standardizovanych podminek na experimentalni zahrade¢, tak i rostliny
pochézejici z ptimo z piirozenych stanovist. Bohuzel ¢ast prace vénovana molekularnim
analyzam je podstatn¢ slabsi. Pouzité molekularni markery (sekvence exonii, navic siln¢
konzervované v ramci celé celedi!) nepovazuji za vhodné zvolené. Kandidatka, potazmo cely
tym fesitell, méla pred zacatkem feSeni prace k dispozici informace o morfologické
variabilit€ v rdmci agregatu a védéla o moznosti genového toku mezi jednotlivymi taxony.
Kdyz se k tomu pficte relativné omezeny geograficky zabér a taxonomicka uroven, na které
jsou jednotlivé taxony rozliSovany, mély byt pouzity markery standardné pouzivané na
vnitrodruhové trovni (napi. AFLP, RAD-seq, mikrosatelity). I pfesto, Ze autorka ukazala
nemalé Usili a provedla celou fadu, ¢asove urcité velice naro¢nych, analyz, nelze tyto
vysledky povazovat za Upln¢ relevantni. Nedostatecna variabilita pouzitych markerti ma za
nasledek absenci jakékoliv struktury v ramci dvou hlavnich skupin. Autorce se nepodaftilo
najit rozdily ani mezi vzdalenymi a pravdépodobné delsi dobu izolovanymi populacemi C.
biebersteinii subsp. biebersteinii z Alp, Karpat a ¢eskych reliktnich stanovist. Také vymezeni
vySe zminénych hlavnich skupin neni tak jasné jak je v praci prezentovano. Pro jednu ze
skupin nebyla ziskana podpora v zadné z prezentovanych analyz a pro tu druhou pouze

v jejich mensi ¢asti. Na druhou stranu moZnosti analyzy dat nebyly Gplné€ vycerpany. Nebyly
analyzovany Cisté intronické sekvence, nebyly z analyz vylouceny vzorky, které mély
intermediarni pozici, a tudiZ by se mohlo jednat rostliny hybridniho ptivodu, nebyly
analyzovany vztahy v rdmci hlavnich skupin pro kazdou z téchto skupin zvlast, atd.

I ptes veskeré vySe zminéné nedostatky povazuji praci za vhodnou k obhajobé a hodnotim ji
znamkou 2.
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Otazky k obhajobé:

1. Pro¢ nebyly pro fylogenetické analyzy pouzity zddné taxony mimo studovanou skupinu,
tzv. outgroup? Pouziti outgroupu je ve fylogenetice standardem, umoznuje lépe odhadnout
variabilitu markert a testovat zda je cilova skupina monofyleticka. V préci prezentujete
existenci dvou hlavnich evolucnich linii, ale jedna z nich C. biebersteinii susp. biebersteinii
fakticky nema signifikantni podporu ani v jedné z analyz a ta druhd pouze u nékterych z nich.
Hodnoty bootstrapt pro fylogenetické sité nebyly viibec prezentovany. Je mozné i za téchto
okolnostech mluvit o existenci dvou skupin?

2. Proc¢ jste se rozhodla pouzit metodu Hyb-seq zaloZenu na porovnévani variability u
konzervovanych exonovych sekvenci a ne jinou metodiku zalozenou na variabilnéjsich
molekularnich markerech (RAD-seq, mikrosatelity a nebo AFLP)? Jaké by byly vyhody a
limity pouziti téchto metod u Vasi skupiny?

3. Pro¢ nebyly analyzovany vztahy v ramci kazdé¢ z hlavnich skupin zvI4$t'? Mate k dispozici
odhady distribuce chybéjicich dat pro cely datovy soubor a pro obé podskupiny zvIast™?
Nebyla by proporce chybéjicich dat v ramci kazdé z hlavnich skupin mensi a nebylo by proto
mozné analyzovat vétsi pocet lokustl, a ziskat lepsi odhad vztahil v rdmci skupin? Pro¢ nebyly
analyzovany Cisté intronové sekvence? Pro¢ nebyly z analyz vylouceny taxony vykazujici
intermediarni pozici mezi hlavnimi skupinami? Zatazeni jedinct hybridniho ptivodu, miize
snizit vysledni hodnoty bootstrapii jednotlivych rodicovskych linii...

4. Jaka je morfologicka diferenciace mezi rostlinami C. vulgaris subsp. vulgaris. a C.
biebersteinii subsp. brevibracteata. Lze je rozlisit na zdkladé morfometrickych analyz?

5. Jaké taxonomické feSeni byste navrhla pro celou studovanou skupinu, pokud by byla
potvrzena existence Vami popsanych dvou genetickych linii?



