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Be. Stefan Balog se ve své magisterské diplomové praci vénuje, jak uz ostatné napovidd nazev
prace, molekularné genetické analyze tfi druhli netopyrt rodu Hypsugo v zapadni Palearktidé: H.
arabicus, H. ariel a H. savii. Analyza ptedstavuje podklad pro budouci ¢astecnou taxonomickou
revizi téchto druhii, nebot’ piindsi nové a zéasadni informace o genetické variabilit¢ mezi
zkoumanymi populacemi, zejména co se tyce vyznaného postaveni iranskych populaci H. arabicus
a egyptickych populaci H. ariel, a pomérné hlubokého vnitiniho rozdéleni H. savii do tfi linii.

Prace je standardné c¢lenéna a ma celkem 112 stran, z toho 95 vlastniho textu s 32 vlozenymi
obrazky a 35 tabulkami, a 10 stran pfiloh obsahujicich seznamy analyzovanych vzorkd a/nebo
sekvenci a seznam genetickych distanci. Seznam pouzité literatury obsahuje sluSnych 142 zdroja.
Obrazky, zejména tedy spocitané fylogenetické stromy a sit€¢, nejsou vizualné prilis lakavé a
ptehledné, ale jisté spravné prezentuji vysledky popsané v textu. Prezentaci zpracovaného tématu
by ovSem mozna vic bylo prospélo grafické propojeni zobrazenych (sub)linii s mapkami rozsiieni
druhii/(sub)linii a rozmisténi lokalit, nikoliv pouze strohé zkratky haplotypil a jednu malou mapku
na zacatku. Toto zmifuju pouze jako osobni nazor a mozny napad pii piipravé nasledného
manuskriptu. Co se tyce tabulek distanci, pouze upozornim na oramovani buniek a zarovnani hodnot
doleva, které pro mé neni obvyklé, a také na pfitomnost znaku % u kazdé hodnoty, navic bez
mezery, ktery patii pro celou tabulku do z4hlavi, popt. do popisu tabulky.

Text je st¥idavé kvality a vypada, Ze byl psan v asové tisni. Cestinu jako cizinec hodnotit nebudu,
nicméné chybéjici pismenka rozeznat umim, a bylo jich celkem dost. Nebudu zde uvadét seznam,
chyby delame vSichni, ale slovo “mitochodnridlni” by se v Obsahu diplomové prace vyskytovat
nemeélo. Zde se sam omlouvam za chybné uvozovky, neSel mi pifesvedcCit textovy procesor, Ze 1
potiebuju spodni. Jinak napt. zkratky jmen poskytovatelli vzorki v piiloze v legend¢ bez tecek XY,
v tabulce s teckami X.Y., chybégjici “et” u posledniho autora v Literatufe u Ruedi et al. (2013),
format pisma nazvu Casopisu u Benda et Horacek (1998), Harrison (1982) “Pipistrellus” taky neni
kurzivou popis Pfilohy €. 3 “Geogaficky”, Pavlinov et Lissovski (2012) nazev knihy verzalkami, a
dal$i rGzné v textu.

Celkove¢ je prace slozend z praci dvou, taxonomického piehledu a taxonomického zhodnoceni, mezi
které je vmezetena technicka ¢ast tvorby a analyzy dat. Taxonomické oddily byly jisté sepsany
véené spravné pod pozornym dohledem Skolitele, 1 kdyz potencidl diskuze pfili§ vyuzit nebyl. Je
také Skoda, Ze se autor nepokusil o datovaci strom a fylogeografickou analyzu, kterd by vnesla do
taxonomického vyctu evoluéné-historicky kontext. Fakticky nemdm vyhrady vii¢i formulovanym
zaveéram, 1 kdyz, jak se vyjadiim nize, nejsou podklady pro tyto zavéry uplné. Prace by mohla byt
mén¢ strohd ve strojovém secteni distanci mezi vyzna¢nymi (sub)liniemi a interpretaci ve smyslu
“toto je asi poddruh, protoze distance x %, toto asi druh, protoze y %”. Respektive, vime uz za tu
fadku let vyuzivani mtDNA cyth, co hodnoty distanci zhruba znamenaji. Na druhou stranu, v
diplomov¢ praci by podle mé mélo smysl diskutovat interpretaci téchto hodnot §ifeji a s bohatSim
referovanim k publikacim. Rozhodné by to bylo byvalo smyslupln€jsi, nez se rozepisovat o
technikalich rutinnich laboratornich procedur. Grafické vysvétleni tfikrat definované zkratky PCR a
postup vyroby 1% agar6ézového gelu podle mé nemaji v diplomové praci misto. Mimochodem,
kolik agardzy se to rozmicha ve 100 ml pufru?

V technické casti, tykajici se tvorby a analyzy alignmentu mi ovSem chybi nékolik zasadnich



informaci a mam zde par drobnych vytek a jednu velkou:

1, Dle jakého tizu jsou jaderné geny znaceny verzalkami (ACOX, STAT, COPS) a cytochrom b
jako Cyt-b? Vi autor, jak se v genetice oznacuji geny a jimi kédované proteiny?

2, SpiSe otazka, pro¢ se autor rozhodnul takto ani ne polovicaté zahrnout fragment kontrolniho
regionu mtDNA (resp. tedy D-loopu)? O ktery fragment konkrétné se jednalo, obsahoval
hypervariabilni region a jak byl tento region alignovan a analyzovan? Nejde mi do hlavy, pro¢ by
m¢él mit niz$i variabilitu nez cytb. Mam za to, ze kdyz ze vzorkii bylo mozno dostat cely cyzb, §lo by
dostat 1 podstatn¢ delsi usek D-loopu. Jak pfesné byla kvalita sekvenci nedostate¢na? V tomto
odstavci mé rovnéz zaujal vyraz “nekorigované p-distance”. Existuji “korigované p-distance?

3, Prezentaci postupu amplifikace a sekvenace cyth. Zrovna v diplomové praci je vhodné ukézat,
kam ktery primer seda a ktery se kterym jaky fragment cilového genu amplifikuje.

4, Analyza intronti. Nejdiiv bych se rad zeptal, na zdklad¢ ¢eho se autor rozhodnul pro konkrétni
touchdown PCR protokoly u jednotlivych jadernych introni? Uvedeny jsou pouze zdroje
jednotlivych primerovych part. Dale k intronlim, nejvétsi vytka nakonec, ackoliv ovlivituje celou
prezentaci a interpretaci dat. Autor v textu u intronti zminuje haplotypy. Jak k nim pfiSel? Chybi
jakakoliv zminka o diploidni povaze pouZivanych jadernych introntli, pfitomnosti bodového a
délkového polymorfismu u sekvenci slozenych ze dvou simultanné ctenych alel, zptsobu
rekonstrukce haplotypil, a sestrojeni a analyzy alignmentu za zcela jisté pfitomnosti indeld. Toto
jsou zésadni informace pro zhodnoceni fylogenetickych stromtli spoctenych z intrond, zejména,
pokud se na né autor odvolavd v podpote fylogeneze a taxonomie rekonstruované klasicky na
mtDNA. Tento bod by bylo vhodné detailn¢ osvétlit pti obhajobé diplomové prace.

Zavér:

Autor pracoval v laboratofi pro ziskani casti sekvenénich dat z rozsahlého souboru tkanovych
vzorki, sekvence analyzoval standarnimi postupy fylogenetické analyzy a formuloval taxonomické
implikace zjisténych fylogenetickych stromt. Zavéry prace shleddvam zajimavymi a v revidované
formé publikovatelnymi. V souCasné podobé ma ale prace pomérné dost drobnych nedostatki
plynoucich z nepozornosti pii sepisovani, nema Uplné¢ propojenou cast fylogenetické analyzy
sekvenci s ¢asti taxonomickou, a zejména nejasné prezentuje analyzu sekvenci jadernych intront.
Tuto magisterskou diplomovou praci doporucuji k obhajobé.
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