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Oponentsky posudek
na doktorskou diserta¢ni praci Mgr. Zuzany Majtanové

Molecular cytogenetics of selected actinopterygian fishes: insight from repetitive sequences

to whole genome analyses

Disertaéni prace Zuzany Majtdnové predstavuje komplexni cytogenetickou analyzu vybranych
evoluénich linii paprskoploutvych ryb. Jejim hlavnim cilem je charakteristika zakladnich
mechanismi evoluce chromosomt v ramci jednotlivych studovanych skupin. Diky kombinaci
standardnich cytogenetickych postupti s molekularné cytogenetickymi technikami a diky vyuziti
Sirokého spektra sledovanych znaki pfinaseji jednotlivé ¢lanky zarazené do disertacni prace zcela
nové origindlni vysledky a tato prace tak vyznamné posouva pochopeni organizace genomu a
evoluce karyotypt paprskoploutvych ryb. Disertaéni prace zahrnuje celkem pét c¢lanka
publikovanych v kvalitnich védeckych casopisech. U vSech je deklarovan vyznamny podil Z.
Majtanové na vSech dualezitych krocich pii jejich ptipravé (laboratorni prace, analyza dat, psani
manuskriptu). Podstatné zapojeni pfi pfipravé ¢lankd doklada mimo jiné také fakt, ze u dvou
publikaci je studentka prvnim autorem. Osvojeni standardnich a molekularné cytogenetickych
postuptl je zfejmé z bohaté kvalitni fotodokumentace v jednotlivych ¢lancich. Navic zkusSenosti z
laboratote studentka zlrocila jakoZzto spoluautorka v metodické kapitole o vyuziti GISH a CGH pfti
analyze chromosomu ryb v knize Fish Cytogenetic techniques, ktera je také soucasti disertacni
prace. Vsechny prace zahrnuté do disertace jiz Gsp&$né prosSly recenznim fizenim. Tento fakt
vyznamné komplikuje moznost kritickych pfipominek k této Casti disertacni prace. Mam tak v
podstaté jen jednu pfipominku. Ocenil bych totiZ, pokud by autorka k publikacim I a III ptipojila
také "Supporting Information”.

Mimo vlastni publikované c¢lanky disertacni prace zahrnuje 28 stran textu a 21 stran
pouzitych literarnich zdroji. Tato c¢ast piedstavuje struény piehledny text obsahujici malé
mnozstvi preklepti. Vzhledem k pomémné vysokému mnozstvi pouzitych literarnich zdroji se
nicméné autorka nevyvarovala piehlédnutim nékterych clankdt z textu v seznamu literatury
(Cabral-de-Mello & Martins 2010, Gornung 2013, Hillis & Dixon 1991) a obracené (Latrillot
2012, Mugal et al. 2013). Publikace II a III jsou v Gvodni ¢asti uvedeny s rokem vydani 2016. V
seznamu literatury a u obrazku jsou uvadény jako "in press".

Vlastni text prace je ¢lenén standardnim zpiisobem. V tvodnich ¢astech autorka prezentuje
cile prace a strucné shrnuje hlavni charakteristiku rybiho genomu, hlavni evolu¢ni udalosti béhem
jeho evoluce a dosavadni cytogeneticky vyzkum. Tato posledni ¢ast ma v ndzvu zahrnuto "... and
future prospects”. Pfiznam se, ze mi tato ¢ast v textu pon¢kud unikla a tak bych poprosil, zda by
studentka béhem své obhajoby mohla moznosti dal§iho cytogenetického vyzkumu u ryb vice
rozvest.



V Casti oznacené jako materidl a metody autorka stru¢né vyjmenovava jednotlivé pouzité
metody. To je pln¢ dostacujici, jelikoz jsou tyto postupy podrobné popsany v ramci jednotlivych
¢lanki. Zde bych mél jen jeden dopliujici dotaz. Existuje néjaké ptesné pravidlo pro uréeni FN?
Napt. v piipadé karyotypti kostlini (publikace III) mi piijde kratké raménko velkych
subtelocentrickych chromosomt o velikosti malych akrocentrickych chromosomti. Zohlednuje se
to né¢jakym zpusobem? Co zpusobuje tak rozdilné FN u Scleropages formosus a S. laichardi
uvedené v souhrnné tabulce 1 v publikaci V? Vyuziva se tato charakteristika v soucasné chvili pii
podrobné;jsi analyze karyotypové evoluce ryb?

Cast oznaGena jako vysledky a diskuse struéné shrnuje cytogenetiku péti studovanych &eledi
paprskoploutvych ryb. Zaroven prezentuje hlavni ptinos vysledki disertace a pouzitych metod pro
pochopeni evoluce organizace genomu téchto studovanych skupin. V této ¢asti oceiuji jakozto
"neichtyolog" zobrazeni vzhledu studovanych skupin. Musim nicméné pfipomenout, Ze v odborné
literatui'e se vétSinou doporucuje mit na obrazky v textu odkazy a u obrazkt popisky. U publikace
V je zjevna rizna distribuce repetitivnich sekvenci na chromosomech motylkovce. Jsou tyto sondy
vyuzitelné, poptipadé uz byly vyuzity, pfi rekonstrukei karyotypové evoluce u ryb?

Na zavér je mozné shrnout, ze predlozena disertacni prace doklada, ze si Zuzana Majtanova
pln¢ osvojila Siroké spektrum cytogenetickych metod, je schopna ziskané vysledky spravné
interpretovat a dovede je publikovat formou kvalitnich odbornych publikaci. Dle mého ndzoru
predkladana disertace spliiuje pozadavky kladené na tento typ praci na katedie zoologie a
doporucuji ji proto k obhajobg.
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