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OPONENTSKYPOSUDEK
na doktorskou dizertacni praci Mgr. Zuzany Majtanové
Molecular cytogenetics of selected actinopterygian fishes: insight from repetitive

sequences to whole genome analyses

Disertacni prace Z. Majtanové se zabyva molekularné-cytogenetikou analyzou variability
karyotypl bazalnich i vyssSich linii ryb s cilem prispét k poznani evoluce jejich genom( a
k upfesnéni fylogenetickych vztah(i zejména mezi bazalnimi skupinami.

Teze prace jsou psany dobrou angli¢tinou. V Gvodni ¢asti autorka stru¢né shrnuje obecné
informace o rybach, jejich diversité, evoluci a fylogenetickych vztazich mezi hlavnimi liniemi.
V dalsi kapitole blize specifikuje dil¢i cile prace, postradam vsak definovani hlavniho cile
disertace, jenz vyplyva z abstraktu a nasledujiciho literarniho prehledu, ale neni zdGraznén
v této kapitole. V literarnim prehledu jsou naprosto presné a profesionalnim zplsobem
shrnuty dosavadni poznatky o strukture genomu ryb véetné recentnich poznatk(, ziskanych
jejich sekvenovanim, dale udaje o klicovych udalostech v evoluci genomu ryb a o cytogenetice
ryb véetné nejpouzivanéjSich metod a vietné vyznamu vyuzZiti metod molekularni
cytogenetiky a cytogenomiky pro rfeseni specifickych evolucnich otazek. Zaujala mé zejména
série genomovych duplikaci, které se podilely na evoluci ryb a jejich jednotlivych linii. Zjistil
jsem jediny drobny nedostatek — prace Cabral-de-Mello & Martins (2010), Gornung (2013) a
Hillis & Dixon (1991), citované na str. 20, chybi v seznamu literatury. K této ¢asti prace mam
jediny dotaz:

Co znamena a ¢im se vyznacuje “intralacustrine speciation”?

Hlavni soucasti disertace je pét plvodnich praci v renomovanych védeckych periodicich a
jedna metodicka kapitola v anglicky psané knize, publikovanych v letech 2013 a7 2017. Zuzana
Majtdnova je prvnim autorem dvou publikaci, vyslych v roce 2016 v PLoS ONE respektive
v roce 2017 v Journal of Experimental Zoology, a spoluautorkou ¢tyf publikaci. Jeji podil na
vyzkumu a pripravé rukopist je upresnén u kazdé publikace zvlast. Vysledky byly ziskany
pomoci Siroké Skaly metod standardni a molekularni cytogenetiky a s vyuzitim v laboratofi
pfipravenych genovych a repetitivnich sond pro lokalizaci chromosomalnich marker( jako
napf. rDNA, U2 snRNA, mikrosatelit(i a transpozon(. V publikaci Majtanova et al. (2016) byly
vyuZzity i celogenomové sondy pro srovnani chromosomalnich sad klonalnich hybrid( sekavc
a jejich sexualnich predchldcd metodou GISH (“genomic in situ hybridization”). Vysledky
jednotlivych publikaci jsou prehledné shrnuty a diskutovany v kapitole 5. ProtoZe publikace
prosly ndroénym recenznim tizenim a nepftislusi mi je podrobovat dalsi kritické analyze,
omezim se pouze na nékolik doplrikovych dotazl (viz nize). Podotykam, Ze kromé mimoradné
zdafilé obrazové dokumentace vysledki molekularné cytogenetickych a fylogenomickych
analyz obsahuji nékteré publikace téZ bioinformatické analyzy sekvenci DNA, které autorka
férové v tezich disertace nezmiriuje, nebot se na nich zfejmé nepodilela.



Doplrikové dotazy

(1) Prekvapilo mé, Ze v tezich disertacni prace ani v publikacich téméF nejsou zmifovany a
diskutovany pohlavni chromosomy. Znamena to, Ze studované linie ryb nemaji pohlavni
chromosomy diferencované? U kterych linii ¢i skupin ryb jsou pohlavni chromosomy
cytogeneticky identifikovatelné a jaké systémy determinace pohlavi jsou pro né
charakteristické?

(2) U kaprouna Amia calva (Majtanova et al. 2017) upozornujete na kontroverzi mezi vasimi
cytogenetickymi vysledky, které naznacuji podobnost jeho karyotypu s kostnatymi rybami
(Teleostei), a vysledky recentnich fylogenomickych analyz na zdkladé osekvenovaného
genomu kostlin skvrnitého (Lepisosteus oculatus), které jednoznacné podporuji monofyleticky
vztah kostlinG s kaprounem. Mate pro tuto kontroverzi néjaké vysvétleni nebo hypotézu?

(3) V praci Symonova et al. (2013) je formulovana hypotéza, Ze retrotranspozon Rex1 je
zodpovédny za zmnoZzeni klastrd 45S rDNA v genomu endemického druhu siha Coregonus
fontanae, na rozdil od pfibuzného druhu C. albula. Uvadite téz, Ze jednotky 45 rDNA
s inkorporovanymi retrotranspozony jsou pravdépodobné nefunkéni. Mate pro toto tvrzeni
néjaky diikaz? Co kdyz jsou traspozony inkorporovany do mezigenové oblasti (tzv. “intergenic
spacer”) a na transkripci rDNA nemaji tudiz zadny vliv?

Zaveér

Disertacni prace Zuzany Majtanové vyznamnym zpUsobem pfispiva k poznani struktury a
variability karyotypU a objasnéni evoluce genomu bazalnich a nékterych vyssich linii ryb. Je
presvédcivym dokladem jak laboratornich dovednosti autorky pfi aplikaci standardnich
cytogenetickych metod i pokrocilych metod molekularni cytogenetiky na nemodelové objekty,
tak i jejich schopnosti védecky zpracovat ziskané vysledky a zapojit je do kontextu sou¢asného
pozndni cytogenetiky a cytogenomiky ryb. PfedloZend prace spliiuje pozadavky kladené na
disertacni prace a jednoznacné ji

doporucuiji ji k obhajobé v doktorském studijnim programu Zoologie
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