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Oponentský posudek dizertační práce Mgr. Terezy Stříbné
Allopatric evolution in rousettine fruit bats: from population and landscape genetics

to phylogeography

Dizertační práce sestává ze 143 stran, z nichž prvních 23 nečíslovaných stran obsahuje vlastní text
úvodu a přehled literatury čítající 62 zdrojů. Na následujících 120 stranách jsou prezentovány tři
přílohy, t.j. jeden manuskript a dva publikované články. Specielně poslední z příloh zahrnuje 46
stran doplňujících informací ke článku, jako použitý skript programu R, různé tabelované distance
mezi  analyzovanými  populacemi,  informace  o  genotypech,  analyzovaných  lokusech  a  externí
morfologii.

Úvod  je  zpracován  přehledně  a  čtivě  dobrou  angličtinou.  Reference  jsou  zvoleny  a  použity
adekvátně,  a zahrňují  nejnovější  poznatky o evoluční historii  a ekologii  kaloňů rodu  Rousettus.
Účelem předmětného úvodu je nepochybně připravit publikum na výsledky vlastní práce, sepsaných
ve  formě  vědeckých  statí.  Jelikož  dvě  ze  statí,  zabývající  se  evolucí  a  genetickou  strukturou
blízkovýchodních populací R. aegyptiacus, byly publikovány po striktním recensním řízení redakce
časopisu Molecular Ecology a navíc připraveny pod prvoautorským dohledem zkušeného školitele,
nenacházím zde prakticky žádný prostor pro kritiku ohledně použitých metod, výstupů analýz a
interpretace  výsledků.  Několik  postřehů  by  se  nicméně  našlo  ohledně  autorského  podílu
doktorandky na těchto dvou publikacích a její pozice v autorském týmu. V autorských podílech
těchto článků stojí, že (2012) “T.M. performed most of the microsatellite assays” a (2017) “T.S. ...
did the molecular work ... and … performed population and landscape genetics analyses”, ale nic o
podílení  se  na  přípravě  rukopisu,  která  by  zejména  měla  být  ukázkou  tvůrčích  schopností
doktoranda. Je na druhou stranu nesporné, že doktorandka molekulárně zpracovala mnohé stovky
vzorků a nabyla zručnosti pro laboratorní práci a analýzu molekulárních dat. U článku z roku 2012
mě dále překvapila rychlost,  se kterou doktorandka zvládla získat a vyhodnotit  data a zveřejnit
článek hned na začátku prvního semestru svého doktorského studia.

První  příloha  je  již  ovšem  prvoautorským  dílem  doktorandky,  byť  dosud  coby  manuskript  v
recensním  řízení  v  Journal  of  Biogeography.  Tato  panafrická  studie  zaměřená  na  evoluci  a
fylogeografii  rodu  Rousettus volně  navazuje  na  některé  myšlenky  z  předchozích  prací  o  R.
aegyptiacus.  Vedle  afrického  druhu  R.  aegyptiacus byly  analyzovány  čtyři  další  druhy  rodu  z
Madagaskaru, Komorských ostrovů. Pákistánu a Filipín. Zde je nutno vyzvednout skvělý soubor
vzorků, který se doktorandce podařilo získat a úspěšně analyzovat jak na základě sekvencích dvou
úseků  mitochondriální  DNA,  tak  na  délkovém  polymorfismu  dvaceti  jaderných  mikrosatelitů.
Zajímavým  zjištěním  je  existence  dvou  mitochondriálních  variant  R.  aegyptiacus na  africkém
kontinentu propojených homogenním jaderným pozadím, které vznikly allopatricky v glaciálních
refugiích v konžsko-guinejské a východoafrické oblasti a v současnosti existují v částečné sympatrii
v  rámci  panafrické  panmiktické  populace,  udržované  ve  smyslu  typického  savčího  modelu
filopatrických  samic  a  dispergujících  samců  jako  mediátorů  genetického  toku.  Tímto  zároveň
doktorandka  poukázala  na  nedostatečnou  opodstatněnost  tradičního  taxonomického  členění  do
kontinentálních poddruhů. Vedle poměrně jednoduché fylogenetické struktury na kontinentu dále
vyzdvihla existenci dvou ostrovních linií v Guinejském zálivů, které jsou geneticky prakticky úplně
izolovány. K manuskriptu bych měl pouze dva dotazy.

-  Doktorandka  píše  v  prvním  odstavci  diskuse  o  bazální  pozici  R.  madagascariensis a  R.
obliviousus v africké radiaci rodu Rousettus. Mitochondriální strom ale pouze ukazuje oba ostrovní
druhy jako sesterské a  jejich linii  jako jednu mnoha v nerozlišené multifurkaci  zahrnující  ještě



haploskupiny  R. aegyptiacus a  R. leschenaultii. Podpora 54  % u domnělé skupiny  R.a. +  R.m. +
R.o., navíc u Bayesovského stromu, je na daném márkru nepodstatná a vztahy mezi druhy nelze
uvedeným způsobem interpretovat. Obdobně 68 % u R. aegyptiacus. Zde je navíc velmi zajímavé,
že dobrý druh se neprojevil jako monofyletická skupina. Jak si tuto nízkou podporu vnitřních uzlů
doktorandka  vysvětluje?  Zkoušela  zrekonstruovat  strom jinými  metodami,  případně  s  použitím
sekvencí  kontrolního  regionu  a  s  jakým  výsledkem?  Rozřešení  by  ovšem  nejspíš  poskytly  až
sekvence jaderné DNA.

- Na strane 15 manuskriptu v posledním podkapitole diskuse “Island evolution” ve druhém a třetím
odstavci jsou diskutovány rozdíly mezi populacemi s odvoláním se na genetické distance spočteny
u  mitochondriálních  sekvencí  a  též  na  blíže  nespecifikovaná  procenta  u  jaderných  márkrů.  U
udávaných hodnoty 4 % a 10 % jde o hodnoty z citované práce Goodman et al. (2015) a když ano,
tak jaké? A když ne, o jaké hodnoty se jedná? Jaký vztah pak mají tyto hodnoty k hodnotě 15 %
coby rozdílu  jaderného márkru  (márkrů?)  linií  z  ostrovů Guinejského zálivu  a  africké  pevniny
uvedené o odstavec níže a co vůbec vyjadřuje, pakliže je spočtena z dat získaných doktorandkou?
Jediná hodnota, která se uvedené podobá, je Fst mezi populacemi na Svatém Tomáši a Princově
ostrově z tabulky S1.2 (0.1463). U mtDNA, zřejmě cytb, lze z tabulky S1.3 ale vyčíst hodnoty 2.3–
5.3 % jako genetickou vzdálenost obou ostrovních populací od kontinentální. Pakliže je oněch 15 %
skutečně založeno na Fst, jakou míru evolučního rozdílu má vyjadřovat a je vhodné používat Fst v
podobném smyslu jako genetické vzdálenosti spočtené ze sekvenčních dat?

Závěrem bych rád  prohlásil,  že  předložená  disertační  práce  Mgr.  Terezy Stříbné  je  zajímavá a
kvalitně zpracovaná. Autorka vytčené cíle splnila a prokázala svoje tvůrčí vědecké schopnosti. Práci
doporučuji k obhajobě.
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