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Nazev prace: Geneticka hranice druhu u perloo¢ek (Crustacea, Cladocera)

Prace je literarni reSersi ve smyslu zvefejnénych pozadavku (pravidel).
Prace obsahuje navic i vlastni vysledky.

Cile prace (predmét reserse, pracovni hypotéza...)

Cilem této prace bylo zjistit, jaké genetické markery se nejvice vyuzivaji pro
identifikaci pfibuzenskych vztahti mezi perloo¢kami, konkrétné u ¢eledi Daphniidae
a Chydoridae, a popsat genetickou variabilitu v téchto ¢eledich. Dale bylo cilem
urcit, jaké genetické vzdalenosti se objevuji mezi druhy a v ramci druh(, a zda Ize
tyto rozdily u vybranych genl zobecnit, at uz v ramci druht nebo mezi jinymi
taxonomickymi urovnémi. Na zakladé zjisténych udaju se autorka také méla pokusit
navrhnout dalSi moznosti, jak tuto problematiku fesit v budoucnu.

Struktura (Clenéni) prace:

Struktura odpovida pfedepsanému ¢lenéni a je celkem adekvatni tématu prace.
Nerozumim ale, pro€ je zahrnut kratky odstavec o morfologii a anatomii — doved|
bych si pfedstavit, Ze se v ném mohlo psat, pro¢ jsou morfologické znaky u
perlooCek k rozeznavani druh nedostate¢né, ale dovime se zde jen par
nerelevantnich obecnosti.

"RozmnoZzovani a disperze® urcité neméla byt podkapitola anatomie, ale to je asi jen
chyba Cislovani. Spi$ je Skoda, Ze se na tuto ¢ast pak nenavazuje dale v textu.
Misty by se docela sneslo prehazet pofadi sdéleni, napf. zde méla byt posledni véta
zarazena prfed "zaroven je jasné...“: "V souCasné dobé se nejvice vyuziva sekvence
podjednotky | cytochrom ¢ oxidazy, ktera je soucasti mitochondrialniho genomu, a
proto je velmi vhodna pro zkoumani genetické variability na drovni druh(l. Zaroven je
ale jasné, zZe pro SirSi vyuziti a spravnost identifikace druht musime vyuZzivat vice
marker( zaroven. Pokud totiz analyzujeme pouze jednu sekvenci, vysledné
fylogenetické stromy se mohou liSit v zavislosti na tom, jestli pochazeji z jaderné &i
mitochondrialni DNA. DalSi z vyuzivanych mitochondrialnich genetickych markert je
gen12S rDNA nebo 16S rDNA.“

Jsou pouzité literarni zdroje dostateCné a jsou v praci spravné citovany?

Pouzil(a) autor(ka) v resersi relevantni udaje z literarnich zdroji?

Pouzité zdroje jsou dostateCné pro rozsah, v jakém byl problém rozpracovan, a jsou
vétSinou spravné citovany.

Pokud prace obsahuje (nadstandardné) i vlastni vysledky, jsou tyto vysledky
adekvatnim zpusobem ziskany, zhodnoceny a diskutovany?

Formalni duroven prace (obrazova dokumentace, grafika, text, jazykova uroven):
Formalni uroven je dobra. Vyskytuji se jen jednotlivé drobnosti, prace neobsahuje
vetSi mnozstvi pfeklepld nebo pravopisnych chyb. Ur€ité nedostatky jsou misty v
interpunkci.

Splnéni cilli prace a celkové hodnoceni:
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Prace uvazla kousek pfed naplnénim vSech svych cild. Autorka dobfe vyhledala,
jaké markery se pouzivaly pro studium druhové diverzity a v jakych hodnotach se
pohybuji u zkoumanych skupin perlooCek vnitro- a mezidruhové genetické
vzdalenosti. Jde ale Casto spiSe o vypisky nez o text, ktery poskytuje nahled do
problematiky, protoze k uvedenym informacim chybi jejich zasazeni do kontextu a
hlubsSi rozbor. Vysledky reSerSe jsou diskutovany povrchné a diskuse mé
nepfesvédcuje o tom, Ze autorka ziskala prehled o problému v takovém rozsahu,
aby ji umoznoval ziskané informace dobfe vyhodnotit a upotiebit (viz dalsi bod). To
se projevuje i na Gvodu a zavéru, které hodnotim jako pfili§ povrchni. Uvod
nevysvétluje dost jasné motivaci prace (t.j. pro¢ se tim zabyvat), zavér je misty
docela banalni.

Prace ale i tak spliiuje pozadavky kladené na bakalarské prace a navrhuiji ji k
obhajobé.

Otazky a pripominky oponenta:

Vidim tfi hlavni body, které mi v praci schazi:

1) ke studiu druhové diverzity Ize pouzit rizné typy markert. Genetické distance se
daji pocitat z lecjakych dat (kdysi se pouzivaly i tfeba alozymy, dneska muze jit o
SNPs), ne jen sekvenci. Zejména v dneSni dobé prosté nelze nezminit metody, které
produkuiji tisice marker( napfi¢ genomem, uz jen pro to, Ze pro hledani hranic mezi
druhy jsou lepsi nez tradi¢ni kombinace nékolika malo lokusu.

2) postradam detailnéjsi rozbor toho, jak se od sebe jednotlivé uvedené markery liSi
svou evoluci, o ¢em vypovidaji a jaké praktické a interpretacni problémy jsou s
jednotlivymi druhy markert (mitochondrialni protein kédujici geny a geny pro rRNA,
jaderné lokusy) spojené. To se projevuje i v abstraktu, kde nejdfiv ¢teme, ponékud
kostrbaté, Zze "Pro rozpoznavani druhl se vyuzivaji morfologické i genetické analyzy.
Jelikoz ale u nich dochazi k hybridizaci, je v nékterych pfipadech lepsi studovat
jejich genetické vzdalenosti.“ A o dvé véty dale: "Vyuzivaji se i jaderné geny,
nicméné na urovni druht poskytuji lepsi vysledky geny mitochondrialni.“, coz je sice
pravda, ale jen pokud tam nedochazi prave k hybridizaci.

3) nejpodstatnéjSi vytka sméfuje k tomu, Ze neni vénovana dostate¢na pozornost
tomu, jaké faktory ovliviiuji pozorované maximalni hodnoty vnitrodruhovych
genetickych vzdalenosti. Jinymi slovy, co vSechno mize byt za tim, kdyzZ jsou
vysoké (a ze téch moznosti je cela fada). To je pfece zasadni pro interpretaci
genetickych vzdalenosti vzhledem k druhovym hranicim. Autorka pfiSla na dva
faktory, geografickou vzdalenost a dobu uplynulou od spole€¢ného predka. To
nezahrnuje ani jeden docela zjevny mozny problém pfi rozliSovani druhu, ani limity
provedenych studii, ani zcela zasadni roli geografie a populacni genetiky.

DalSi otazka je, jaké genetické vzdalenosti byly v jednotlivych citovanych €lancich
pouzivany — obycCejné p-distance, nebo néjak korigované na saturaci podle
substituéniho modelu (jakého?). Z hlediska vysledku je to spi$ technikalie, ale mélo
by se to objevit. S tim totiZ souvisi i otazka saturace, protoZze geneticka vzdalenost
ve smyslu podilu liSicich se bazi v sekvenci neroste do nekonecna s Casem
uplynulym od oddéleni druhu. Zvlast u mitochondrialnich protein-kddujicich genu se
kfivka vzdalenosti proti Casu hodné zplostuje. Hodnoty vzdalenosti nad 20 %, které
se v textu objevuji, uzZ mohou znamenat dost rizné €asy od spoleéného predka.
Vedle toho jsou v textu misty formulacné nepovedené véty, které nedavaji biologicky
smysl:

” Na urovni rodd a druhovych komplext dochazelo k diverzifikaci pfiblizné pred

180 miliony lety, ...“

” Sekvence markerd mohou byt u rliznych druht rizné dlouhé, jelikoz mira
molekularni evoluce se mezi riznymi Useky genomu a napfic€ taxony lisi (Hebert et
al., 2003; Kabir et al., 2018).“ Dovedu si pfedstavit, co se tim mini, ale tak, jak je to
napsane, by ta evoluce musela byt hlavné o inzercich a delecich, coz by pro marker
nebylo nejsStastnéjsi.
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"nejstarsi linii podrodu Hyalodapnia je Daphnia curvirostris, ktera se diverzifikovala
pfed vice nez 64 miliony lety“ — mini se, ze se tehdy oddélila linie vedouci k ni od
ostatnich? Neni totiZz uvedena citace pro toto tvrzeni. A je to fakt davno...

"Jedna se o podrod, ktery je velmi pravdépodobné odvozen od ostatnich dvou
podrod-Daphnia a Hyalodaphnia“ — je tedy polyfyleticky a ony parafyletické?

Otazky pro obhajujici:

Co ur€uje délku sekvence markeru?

Cela uvaha od genetickych distancich mezi a uvnitf druhu a jejich pouziti k
systematice tak néjak smérfuje k né€emu, Cemu se pfi barkddovani fika "barcoding
gap“. Co to je (a kde se to bere)?

Jakeé faktory ovliviuji pozorované maximalni hodnoty vnitrodruhovych genetickych
vzdalenosti?

Navrh hodnoceni Skolitele nebo oponenta

| | vyborng& [<|velmi dobfe | |dobfe | |nevyhovél(a)

Podpis Skolitele/oponenta:

Instrukce pro vyplnéni:

e Prosime oponenty i Skolitele o co nejstru¢néjsi a nejvystiznéjSi komentafe k jednotlivym
bodum (dodrzujte zhruba rozsah), tuéné vyznacené rubriky jsou povinnou soucasti posudku.

e P¥i posuzovani je nutno zohlednit poZadavky stanovené pro vypracovani bakalarskych praci —
viz https://www.natur.cuni.cz/biologie/studium/2018-pravidla.pdf

o Posudek se odevzdava (zasila) v elektronické podobé na e-mail: kubicka@natur.cuni.cz (pro
Ucely zvefejnéni na internetu), a dale podepsany v 1 vytisku (jako souéést protokolu o
obhajobé) na adresu Luka$ Kubicka, katedra ekologie PfF UK, Vini¢na 7, 128 43 Praha 2.



