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Posudek na bakalářskou práci 

  

 oponentský posudek 

Jméno posuzovatele: Antonín Macháč 

Datum: 16.01.2024 

Autor: MUDr. Artem Leščinskij 

Název práce: Rychlost speciace 

 Práce je literární rešerší ve smyslu zveřejněných požadavků (pravidel). 

 Práce obsahuje navíc i vlastní výsledky. 

Cíle práce (předmět rešerše, pracovní hypotéza…) 

 

Diplomová práce Artema Leščinského s názvem 'Rychlost speciace' je důkladným náhledem 

na zásadní téma současné makroevoluce. Zaměřuje se na frekvenci, s jakou se druh rozděluje 

na dva odlišné druhy v průběhu času. Práce podrobně zkoumá různé metodologie pro určení 

rychlosti speciace, včetně zkoumání fosilního záznamu a rekonstruovaných fylogenetických 

stromů. Diskutuje různé modely, jako jsou birth-death modely, tip rates a modely protracted 

speciace, hodnotí jejich aplikace a omezení. Zabývá se také rychlostí speciace obratlovců, 

poskytujíc přehled o této konkrétní skupině. Hlavním cílem je posílit pochopení diverzifikace 

druhů a jejich mechanismů, což přispívá k širšímu poznání biodiverzity a jejích historických 

změn. 

 

Struktura (členění) práce: 

Struktura diplomové práce Artema Leščinského "Rychlost speciace" je následující: 

1. Úvod: Zde je představeno téma, vysvětlena důležitost pochopení míry speciace a 

nastíněn kontext studie. 

2. Metody určování míry speciace: V této rozsáhlé části se zabývá různými 

metodologiemi pro odhad míry speciace, včetně: 

o Fosilních záznamů a rekonstruovaných procesů 

o Srovnání parametrů modelů a různých modelů 

o Modelů birth-death 

o Diagramů linii skrze čas 

o Variabilita a konfidenční intervaly v míře speciace 

o Modely závislé na hustotě a časově proměnlivé 

o Tip rates a různé statistické metody 

o Protracted speciace 

o Metody závislé na znacích 

o Analýzy toho, co tyto metody skutečně měří 

3. Míra speciace u obratlovců: Tato část se zaměřuje na aplikaci těchto metod specificky 

na obratlovce. 

4. Závěr: Práce končí shrnutím zjištění, důsledky studie a návrhy pro budoucí výzkum. 

5. Reference: Komplexní seznam použité literatury a zdrojů. 
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Tato struktura umožňuje důkladné zkoumání metod používaných k určení míry speciace, jejich 

aplikaci na obratlovce a širší důsledky těchto zjištění v oblasti biologie. 

Jsou použité literární zdroje dostatečné a jsou v práci správně citovány? 

Použil(a) autor(ka) v rešerši relevantní údaje z literárních zdrojů? 

 

Ano, citované zdroje dobře reflektují současnou odbornou literaturu k tématu. Rozsah 

citované literatury a její důkladná znalost jsou působivé. 

Pokud práce obsahuje (nadstandardně) i vlastní výsledky, jsou tyto výsledky adekvátním 

způsobem získány, zhodnoceny a diskutovány? 

 

Práce je přehledem existujících metod a studií týkajících se rychlosti speciace. Zabývá se 

podrobnou analýzou různých modelů a přístupů k měření rychlosti speciace, zejména u 

obratlovců. Práce nepředstavuje původní experimentální výsledky nebo data vytvořená 

autorem, ale poskytuje komplexní přehled a hodnocení současného stavu výzkumu v této 

oblasti evoluční biologie. Je syntézou existujících znalostí, nikoliv prezentací nových 

výzkumných zjištění. 

 

Formální úroveň práce (obrazová dokumentace, grafika, text, jazyková úroveň): 

 

Autor vhodně využívá rovnice a obrázky k shrnutí relevantních znalostí v oboru. 

Formální úroveň práce je zcela adekvátní. 

 

Splnění cílů práce a celkové hodnocení: 

 

Předložená práce je působivým přehledem současného state-of-the-art v oboru 

makroevoluce. Téma je vysoce aktuální a velmi vhodně zvolené. Autor se věnuje kontroverzní 

otázce odhadu speciace z molekulárních fylogenezí a fosilního záznamu. Prokazuje hluboké 

znalosti literatury a její správné interpretace, včetně kritického hodnocení silných a slabých 

stránek různých metod. Navrhuje, jak kombinovat metody, aby zachytily různé aspekty procesu 

speciace. Argumenty jsou důkladně dokumentovány matematickými rovnicemi, což je 

vzhledem ke složitosti tématu v současné biologii obdivuhodné.  

Oceňuji zejména logickou prezentaci argumentů, schopnost autora výstižně zachytit 

hlavní myšlenky metod, a vůbec racionální strukturu celé práce. Jednoduché modely jsou 

rozpracovány na složitější, kriticky zhodnoceny a téma je shrnuto v kapitolách "Co tyto metody 

skutečně měří". Současně je prezentováno empirické shrnutí míry speciace u obratlovců.  

V souhrnu je podle mého názoru kvalita práce vynikající a významně ji hodnotící komisi 

doporučuji. 
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Otázky a připomínky oponenta: 

 

1. Přiměřenost modelu: Autor vysvětluje, jak různé modely zachycují různé aspekty 

dynamiky speciace. Mohl byste, prosím, komentovat, jak můžeme vybírat modely a 

hodnotit jejich adekvátnost? Například regresní analýzy umožňují fitovat různé křivky 

pro daná data, nicméně existuji metriky, které umožňují porovnat fit různých modelů. 

Mohl byste na základě svých znalostí o dynamice speciace rozvést, jak může přesnost 

modelu ovlivnit naše odhady rychlosti speciace a jak sladit rozporuplné odhady 

založené na různých modelech, s přihlédnutím k problematice adekvátnosti a fitu 

modelu?  

2. Nerozeznatelnost křivek speciace: Více modelů může stejně pravděpodobně 

vygenerovat stejnou fylogenezi. Mohl byste, prosím, podrobněji hovořit o tomto 

problému a zasadit jej do obecného kontextu? Například je možné do stejných dat 

fitovat více regresních křivek (např. regionální diverzita jako funkce regionální teploty), 

což nicméně neznemožňuje možnost odhadu sklonů regrese atd. Mohl byste rozvést 

paralely mezi těmito problémy a potenciálně vysvětlit, jak je nerozeznatelnost 

specifická pro odhady speciace a nakolik se jedna o širší problém v ekologickém a 

evolučním modelování? 

3. Jsou limity toho, co lze odhadnout z dnešních dat o hluboké minulosti? Fylogeneze 

představuje cenný zdroj informací a bylo vynaloženo mnoho úsilí na rekonstrukci 

rozsáhlých fylogenezí a stromu života. Mohl byste, prosím, komentovat množství 

informací, které fylogeneze poskytuje, a co lze a nelze odhadnout z dnešních 

fylogenezi? Myslíte si, že je možné shrnout miliony let evoluce do tří parametrů birth-

death modelů? Jak užitečné by mohlo být takové úsilí? Moje otázka míří na 

redukovatelnost historického a potenciálně vysoce kontingentního procesu na obecné 

trendy a jednoduché tendence. 

Výše uvedené otázky nemusí mít jednoduchou odpověď. Nicméně by mě zajímal postoj 

defendanta k těmto tématům na základě jeho znalostí oboru, které shrnul ve své práci. Otázky 

jsou také určeny k podpoře širší diskuse během obhajoby. Velmi vám děkuji.  

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 



Strana 4 

 

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, I 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. 

Návrh hodnocení školitele nebo oponenta: 

 

 výborně     

Podpis oponenta: 

 

 
 

 
Instrukce pro vyplnění: 

• Prosíme oponenty i školitele o co nejstručnější a nejvýstižnější komentáře k jednotlivým bodům 

(dodržujte rozsah), tučně vyznačené rubriky jsou povinnou součástí posudku.  
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