Posudek na diplomovou praci Magdaleny Stuchlikové

Diplomova prace Magdy Stuchlikové se zabyva velikosti genomu v evoluci Svaba. Autorka si vytycila tfi
zakladni cile, a to naméfit co nejvétsi pocet velikosti genomu rliznych druh( Svabu, porovnat rozdily
ve zjiSténych hodnotach mezi pohlavimi a zasadit vysledky do znamych fylogenezi skupin. Diplomova
prace je Ctiva a psana velmi kultivovanym jazykem s minimem stylistickych a pravopisnych chyb.

Autorce se podafrilo nashromazdit nevidané mnozstvi jedincl jak z ptirody, tak z kultury a provést velké
mnozZstvi analyz, které bych se nebdl srovnat s objemem analyz v bézném grantovém projektu.
Nicméné na samotné zpracovani ziskanych dat jiz takovou chvalu pét nemohu.

Pfi vyhodnocovani rozdilti ve velikosti genomu urcité neni vhodné pro porovndni pouzivat absolutni
Cisla v pikogramech — ta jsou nicnefikajici, vzdy je nutné pouzivat relativni srovndni. A zde je nutné
jesté uvaZovat nejen statistickou prlikaznost rozdild, ale také jeji smysluplnost. Metoda méfeni
velikosti genomu pomoci pritokové cytometrie ma sama o sobé urcitou chybovost, ktera by méla byt
pfi slovnim hodnoceni rozdill zohlednéna. Udava se, Ze rozdily pod 2(—3)% nejsou redlné zméftitelné a
pocita se s nimi jako s artefaktem metody. Jako jediny dikaz rozdilu blizkych hodnot velikosti genomu
je povazovana simultanni analyza dvou vzorkl. Pokud na histogramu vyjdou dva zfetelné odlisitelné
piky, pak ma rozdil i mensi nez 3% realny podklad. V analyze dat samotnych bych rad vidél vice
statistickych testl. U rostlin se bézné déla ANOVA a néjaky post-hoc test, vysledky pak mohou byt
mnohem |épe interpretovatelné.

Co se tyce rozdil mezi pohlavimi, jejich rozsah a variabilita je famdzni a tak velky jsem ho opravdu
necekal (tj. rozdil 0,1% az 6,8%). V této casti znatelné chybi navaznost na chromosomova cisla i
karyotypy jednotlivych druh(, ale je to pochopitelné, protoZe tyto Udaje nejsou u vétsiny taxonu
k dispozici. Nicméné s jejich zahrnutim by analyza mohla byt dokonalejsi (daly by se ovéfit napft.
predpokladané rozdily ve velikosti genomu mezi pohlavimi u druhl s mensim poctem chromosom ci
s vétSimi chromosomy).

Vyhodnoceni rozdili mezi skupinami se mi jevi jako dalsi problematicka ¢ast prace. Statisticka analyza
vysledkl neni jednoznacnd, protoze bylo poditano v analyzach dohromady jak s hodnotami pro samce,
tak s hodnotami pro samice (formou prliméru pro dany druh ze viech méreni). U neznamého pohlavi
¢i v pripadé, Ze bylo k dispozici pouze jedno pohlavi, byla pouZita pouze tato ¢astecna data, nikterak
nekorigovana. Vzhledem k tomu, jaké mohou byt rozdily mezi pohlavimi (viz vySe), mohlo dojit
k znatelnym posunlim hodnot velikosti genomu. Vysledky pak nemusi byt porovnatelné a signifikantni.
Rozhodnuti jakym zplsobem budou zpracovana data je vsak nutné ucinit jiz na zacatku zpracovani
vysledkl, mozna jiz pfi zadani prace. Osobné bych se pfiklonil bud pro separatni analyzu jednotlivych
pohlavi (¢imzZ by se pocet statistickych analyz téméf zdvojndsobil, nicméné hodnoty by byly vice
vypovidajici) nebo se rozhodl vyuzit pouze hodnot jednoho, ve vysledcich cetnéji zastoupeného,
pohlavi. Vzhledem k tomu, Ze je k vétsiné druhi k dispozici jak samci tak samiéi hodnota, ale spise je
vice samicich (pfiznam se, Ze jsem presné nepocital), tak bych se rozhodl pro samic¢i hodnotu. S druhou
moznosti se samoziejmé poji fakt, Ze ¢ast vysledkd by byla nevyuZita anebo vyuZita pozdéji.

Prace bohuzel trpi absenci kvalitni fylogeneze celé studované skupiny. V pripadé, Ze by existovala,
bylo by moZné data vyuzit pro statistické zhodnoceni korelace mezi velikosti genomu a fylogenezemi
(napf. v programu BayesTraits). Moznd to mohla autorka vyzkouset alespon na casti datasetu
s kvalitnim fylogenetickym stromem, nicméné musim potvrdit, Ze proniknout do této analyzy neni
Uplné jednoduché a chdapu, pokud se do toho nechtéla poustét. Minimalné by se dalo alespon
zapracovat na lepsim grafickém znazornéni ¢i prezentaci vysledk, které by napr. zahrnovalo existujici
fylogenetické stromy dil¢ich skupin spolu s rozsahy ¢i priimérnymi hodnotami pro danou vétev.



V posudku opomenu zanedbatelné technické nedokonalosti prace, protoze z tohoto hlediska plsobi
velmi dobrym dojmem. Nicméné obcas néco uteklo, napt. nékde nesedi Cisla velikosti genomu (pfi
prezentaci rozdild samec 2C = 4,70 pg, samice 2C = 5,27 pg neni absolutni rozdil pouhych 0,13 pg,
ale 0,57 pg).

| se zohlednénim vysSe uvedenych nedostatkd hodnotim prdci Magdaleny Stuchlikové jako
nadpriimérnou a hodnotim stupném velmi dobie (2). Prace ma vysoky potencial pro pokracovani,
napf. cestou rozsifeni datasetu a zdokonalenim statistického zpracovéni. Urcité bych se snazil dale
pUsobit na zjistény rozdil mezi kontinentdlnimi a ostrovnimi druhy podcéeledi Oxyhaloinae ¢i
kryptické taxony rodu Rhabdoblatta, zde vidim do budoucna velky publika¢ni potencial.

Pro obhajobu mam nasledujici otazky:

1) Kazdy vzorek byl pro potreby prace analyzovan celkem dvakrat, a to ve dvou po sobé nasledujicich
dnech, s cilem ovéfit pfesnost méreni. BohuZel soucasti prace nejsou pfilohy

s namérenymi/primarnimi daty. Jaké tedy byly bézné a extrémni rozdily mezi méfenimi a ¢im mohly
byt zpUsobeny? Jaka byla hranice, kdy uz dvé méreni nestacila a musel se vzorek preméfit jesté
potreti?

2) Jakym zpuUsobem byly ovérovany rozdily mezi mérenimi dvou blizkych hodnot (napf. rozdily uvnitf
druhd). Byly provadény, alesporn u nékterych skupin, simultanni analyzy? Byl u nékteré skupiny
proveden screening vétsiho poctu jedincli pro zhodnoceni sife variability (zvlasté pokud jiz nékolik
méreni variabilitu vykazovalo)? Vim, Ze je to tézké, protoZe ne vidy jsou k dispozici rozdilni jedinci
zaroven v jednu dobu, nicméné pro tyto Ucely lze s Uspéchem pouzit chovana zvirata.

3) Autorka v praci piSe, Ze pro Svaby je ,charakteristicka znacna ekologicka, morfologicka i
behavioralni diverzita, ktera skyta zajimavé moznosti pro korelace s velikosti genom(“. Proc nebyla
zafazena analyza téchto snadno dostupnych dat pro analyzu korelace s velikosti genomu jednotlivych
druh? Pripadné ma autorka néjaka data k dispozici i se da ze stavajicich dat néjaka korelace
(alespon okometricky) vysledovat?

4) V praci komentujete nacrtnuté fylogeneze a rozsahy velikosti genomu v danych skupinach. Na
rozsah velikosti genomu mohou pUsobit i jiné nez zminéné mikroevoluéni procesy. Nem{zZe souviset
konzervace i vysoka variabilita ve velikosti genomu nékterych skupin napf. i se stafim taxond,
probihajici radiaci apod? Pfripadné jaké dalsi vlivy na zménu velikosti genomu lIze o¢ekdvat?
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