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Posudek na bakalaiskou praci

Jméno posuzovatele: Antonin Machaé
oponentsky posudek

Datum: 16.01.2024

Autor: MUDr. Artem Lescinskij

Né&zev préce: Rychlost speciace

Prace je literarni resersi ve smyslu zverejnénych pozadavku (pravidel).
Préace obsahuje navic i vlastni vysledky.

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

Diplomova prace Artema Les¢inského s ndzvem 'Rychlost speciace’ je dikladnym nahledem
na zésadni téma soucasné makroevoluce. Zaméiuje se na frekvenci, s jakou se druh rozdéluje
na dva odlisné druhy v prubéhu ¢asu. Prace podrobné zkouma rizné metodologie pro urceni
rychlosti speciace, véetné¢ zkoumani fosilniho zaznamu a rekonstruovanych fylogenetickych
stromt. Diskutuje ruizné modely, jako jsou birth-death modely, tip rates a modely protracted
speciace, hodnoti jejich aplikace a omezeni. Zabyva se také rychlosti speciace obratlovct,
poskytujic ptehled o této konkrétni skuping. Hlavnim cilem je posilit pochopeni diverzifikace
druhti a jejich mechanismu, coz ptispiva K Sirsimu poznani biodiverzity a jejich historickych
Zmen.

Struktura (¢lenéni) préce:
Struktura diplomové prace Artema LeS¢inského "Rychlost speciace” je nasledujici:

1. Uvod: Zde je piedstaveno téma, vysvétlena dilleZitost pochopeni miry speciace a
nastinén kontext studie.
2. Metody urcovani miry speciace: V této rozsahlé casti se zabyva rlznymi
metodologiemi pro odhad miry speciace, vcetné:
o Fosilnich zdznamil a rekonstruovanych procest
Srovnéni parametri modell a riznych modeli
Modeli birth-death
Diagramii linii skrze ¢as
Variabilita a konfiden¢ni intervaly v mife speciace
Modely zavislé na hustoté a Casové proménlive
Tip rates a rtizné statistické metody
Protracted speciace
Metody z4vislé na znacich
o Analyzy toho, co tyto metody skutecné¢ méti
3. Mira speciace u obratlovcii: Tato ¢ast se zaméfuje na aplikaci téchto metod specificky
na obratlovce.
Zavér: Prace konci shrnutim zjisténi, dusledky studie a navrhy pro budouci vyzkum.
Reference: Komplexni seznam pouzité literatury a zdroja.
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Tato struktura umoziuje dikladné zkouméni metod pouzivanych k uréeni miry speciace, jejich
aplikaci na obratlovce a SirSi dusledky téchto zjiSténi v oblasti biologie.

Jsou pouzité literarni zdroje dostatec¢né a jsou v praci spravné citovany?
Pouzil(a) autor(ka) v resersi relevantni Gdaje z literarnich zdrojua?

Ano, citované zdroje dobre reflektuji sou¢asnou odbornou literaturu k tématu. Rozsah
citované literatury a jeji dikladna znalost jsou puasobivé.

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

Prace je piehledem existujicich metod a studii tykajicich se rychlosti speciace. Zabyva se
podrobnou analyzou rtiznych modelti a piistupti k méfeni rychlosti speciace, zejména u
obratlovcu. Prace neptedstavuje pivodni experimentalni vysledky nebo data vytvotena
autorem, ale poskytuje komplexni piehled a hodnoceni soucasného stavu vyzkumu v této
oblasti evolu¢ni biologie. Je syntézou existujicich znalosti, nikoliv prezentaci novych
vyzkumnych zjisténi.

Formalni Groven prace (obrazova dokumentace, grafika, text, jazykova Groven):

Autor vhodné vyuzZiva rovnice a obrazky k shrnuti relevantnich znalosti v oboru.
Formalni uroven préce je zcela adekvatni.

Splnéni cila prace a celkové hodnoceni:

PiedloZena prace je pisobivym piehledem soucasného state-of-the-art v oboru
makroevoluce. Téma je vysoce aktualni a velmi vhodné zvolené. Autor se vénuje kontroverzni
otazce odhadu speciace z molekularnich fylogenezi a fosilniho zaznamu. Prokazuje hluboké
znalosti literatury a jeji spravne interpretace, véetné kritického hodnoceni silnych a slabych
stranek raznych metod. Navrhuje, jak kombinovat metody, aby zachytily rizné aspekty procesu
speciace. Argumenty jsou dukladné¢ dokumentovany matematickymi rovnicemi, coz je
vzhledem ke slozitosti tématu v soucasné biologii obdivuhodné.

Ocenuji zejména logickou prezentaci argumenti, schopnost autora vystizné zachytit
hlavni my$lenky metod, a vibec racionalni strukturu celé prace. Jednoduché modely jsou
rozpracovany na slozitéjsi, kriticky zhodnoceny a téma je shrnuto v kapitolach "Co tyto metody
skute¢né méfi". Soucasné je prezentovano empirické shrnuti miry speciace u obratloveu.

V souhrnu je podle mého nazoru kvalita prace vynikajici a vyznamné ji hodnotici komisi

doporucuji.
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Otézky a pripominky oponenta:

1. Primérenost modelu: Autor vysvétluje, jak rizné modely zachycuji rizné aspekty
dynamiky speciace. Mohl byste, prosim, komentovat, jak mizeme vybirat modely a
hodnotit jejich adekvatnost? Napiiklad regresni analyzy umoziuji fitovat rizné kiivky
pro dand data, nicméné existuji metriky, které umoziuji porovnat fit riznych modela.
Mohl byste na zakladé svych znalosti o dynamice speciace rozvest, jak miize piesnost
modelu ovlivnit nase odhady rychlosti speciace a jak sladit rozporuplné odhady
zalozené na riznych modelech, s ptihlédnutim k problematice adekvatnosti a fitu
modelu?

2. Nerozeznatelnost krivek speciace: Vice modell muze stejn¢ pravdépodobné
vygenerovat stejnou fylogenezi. Mohl byste, prosim, podrobnéji hovofit o tomto
problému a zasadit jej do obecného kontextu? Naptiklad je mozné do stejnych dat
fitovat vice regresnich kiivek (napf. regionalni diverzita jako funkce regionalni teploty),
coz nicméné neznemoznuje moznost odhadu sklonti regrese atd. Mohl byste rozvést
paralely mezi témito problémy a potencidlné vysvétlit, jak je nerozeznatelnost
specificka pro odhady speciace a nakolik se jedna o Sirsi problém v ekologickém a
evolu¢nim modelovani?

3. Jsou limity toho, co Ize odhadnout z dnesnich dat o hluboké minulosti? Fylogeneze
pfedstavuje cenny zdroj informaci a bylo vynaloZzeno mnoho usili na rekonstrukci
rozsahlych fylogenezi a stromu zivota. Mohl byste, prosim, komentovat mnozstvi
informaci, které¢ fylogeneze poskytuje, a co lze a nelze odhadnout z dneSnich
fylogenezi? Myslite si, Ze je mozné shrnout miliony let evoluce do tii parametra birth-
death modeld? Jak uzitetné by mohlo byt takové Usili? Moje otdzka mifi na
redukovatelnost historického a potencidlné vysoce kontingentniho procesu na obecné
trendy a jednoduché tendence.

Vyse uvedené otazky nemusi mit jednoduchou odpovéd’. Nicméné by mé zajimal postoj
defendanta k témto tématiim na zakladé jeho znalosti oboru, které shrnul ve své préci. Otazky
jsou také urceny k podpoie Sirsi diskuse béhem obhajoby. Velmi vam dékuji.

English version of the same questions is given below to clarify possible issues that follow from
the use of Czech language when referring to technical terms in the research field of
macroevolution.

1) Model adequacy. The author explains how different models capture different aspects of the speciation
dynamics. Could you, please, comment on how we can choose models and evaluate their adequacy? For example,
regression analyses allow to fit multiple curves into the data, but we have metrics that allow to compare the fit of
different models. Based on your knowledge of the speciation dynamics, could you explain how model fit could
influence our estimates of speciation rates and how to reconcile conflicting estimates based on different models,
while considering the possible issue of model fit?

2) Unidenfiability of the speciation curves. Multiple models could produce the same phylogeny equally likely.
Could you, please, elaborate on this issue and place it in general context? For example, it is possible to fit multiple
regression curves into the same data (e.g. regional diversity as function of regional temperature), which does not
invalidate the possibility to estimate regression slopes, etc. Could you draw parallels between these problems and,
potentially, explain how the unidentifiability is specific to speciation estimates and how it might be a broader
problem in ecological and evolutionary modeling?

3) Are there limits on what can be estimated from present-day data about the deep past? The phylogeny
presents valuable information source and much effort has been put into the reconstruction of large-scale
phylogenies and the tree of life. However, could you comment on the amount of information that the phylogenies
present and how much can and cannot be estimated from the present-day phylogenies? Do you feel that it is
possible to summarize millions of years of evolution in three parameters of the birth-death models? How useful
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might be such exercise? My question centers around the reducibility of the historical and potentially highly
contingent process into general trends and simple tendencies.

The questions listed above might not have a simple answer. However, | would be interested to hear the defendant’s
position on these topics, given his knowledge of the field that he summarized in the thesis. The questions are meant
also to foster discussion during the defense. Thank you very much.

Néavrh hodnoceni skolitele nebo oponenta:

vyborné

Podpis oponenta:

Instrukce pro vyplnéni:
* Prosime oponenty i $kolitele o co nejstruéngjsi a nejvystiznéjsi komentare k jednotlivym bodam
(dodrzujte rozsah), tuéné vyznacené rubriky jsou povinnou soucasti posudku.
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