Oponentsky posudek na diplomovou praci Anny Kynélové
»Revize komplexu Synura petersenii Korshikov (Synurophyceae,
Heterokontophyta) na zdkladé syntézy molekularnich a morfologickych dat*

Autorka ptedlozené diplomové prace se snazi pomoci nékolika riznych metod podchytit druhovou
diverzitu v ramci druhového komplexu Synura petersenii. Diky dostateénému mnozstvi dat a
vhodné zvolenym metodam studia druhovosti dospiva k velice zajimavym vysledkim, které
ukazuji ze druhova diverzita byla dosud v ramci studované skupiny vyrazné podcetiovana. O
vyznamu prace svédei i fakt, Ze na zakladé dat, kterd byla béhem jejiho feseni nasbirana, byl sepsan
i odborny ¢lanek do impaktovaného ¢asopisu. Prace dle mého nazoru bohaté spliiuje
nejvyznamnéjsi kritéria pro jeji posuzovani. Pfesto prace obsahuje nékolik napadnych nedostatkii,
zejména:

1. 'V préci bohuZel zcela chybi dva obrazky na které se autorka v textu odkazuje. Jedna se o
obr. 4 (fylogeneticky strom — vysledek ML analyzy) a obr. 12 (mél ukazovat korelace znaki
s osami PCA analyzy). Absenci téchto obrazkd povaZuji za velmi nestastnou, v obou
pfipadech se jedna o pomérné zajimavé daje.

2. Autorka poskytuje v praci odkaz na internetovou adresu, kde ma byt k dispozici alignment
sekvenci pouzity v praci — jedna se vSak o alignment jiny, chudsi o celkem 23 sekvenci — jde
totiz, jak jsem s jistym zpozdénim vydedukoval, o alignment pouZity v pfiloZeném
odborném ¢lanku. Tak ¢i onak, s alignmentem souvisi dal$i poznamka: alignment obsahuje
mnoZstvi identickych sekvenci — napf. vSechny sekvence spadajici do vétve 2 jsou v tomto
alignmentu naprosto stejné, sekvence spadajici do vétve 5 se lisi jedinou pozici, pfic¢emz jde
jen o rozdil ,,T* versus ,,Y* (,,Y* =,,C nebo T*) — rozdil v tomto pfipadé ,neviditelny* z
hlediska programi rekonstruujicich fylogenetické stromy. PouzZiti alignmentu s takovym
sloZzenim neni chybné, jen zbyte¢né. Ponékud se viak posouva interpretace vysledki: to, Ze
shodné sekvence vytvofi dobfe podpofenou vétev, je totiZ samoziejmé. K problému se jesté
vratim formou otdzky.

V praci lze nalézt jesté nékolik dalSich méné zavaznych chyb ¢i prohfeski proti zvyklostem, jde
napf. o nasledujici:
* na nékolika prvnich stranach jsou citace uvadény ve tvaru autor — ¢arka — rok, jinde jsou
uvadény bez carky. Bylo by lepsi zptisob citovani sjednotit.
» citace ,,Klebs 1893a* (str. 2) a ,,Kristiansen 1975a* (str. 5) budi dojem, Ze v praci budou
citovany i dal3i prace téhoz autora z téhoZ roku — neni tomu tak
* dvé prace téhoz autora (Wee 1982 a 1997) nejsou v seznamu literatury uvedeny v
chronologickém poradi
« tabulka X“ v textu na str. 7 ma zjevné byt odkaz na tabulku 2
* v Casti .materidl a metody"” byva zvykem pro Bayesian Inference uvést hodnotu pouzitého
,,.Burnin®
* hodnota bootstrapu (93) pfipisovana vétvi 5 patfi vétvi 8 (str. 9)
» v textu chybi odkaz na obrazek 5 a na tabulku 7
* na str. 30 nejsou latinska rodova a druhova jména psana kurzivou
* v prilozeném ¢lanku je chybné ,criptic™ misto ,,cryptic* (str. 48)

Zavéreéné hodnoceni:

PtestoZe prace obsahuje nékolik nedostatkd, jejichz vyznamnou ¢ast by bylo dle mého nazoru
moZné v¢as odstranit jest€ jednim pozornym pro¢tenim prace pred odevzdanim, navrhuji praci
hodnotit stupném VYBORNE, nebot’ vzhledem k mnoZstvi dat, rozmanitosti pouzitych metod i
zdvaznosti vysledki jde (dle mého nazoru) o praci nadpriimérnou.



Na zavér bych autorce rad polozil nékolik otazek:
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V alignmentu, ktery mi byl k dispozici, je mnoho shodnych sekvenci (napf. S 5.1, $ 5.2, S
5.3, 8§ 14.2). Jsou ziskané ITS + 5,8S rDNA sekvence téchto kment skute¢né identické,
nebo jsou rozdily pfitomné jen v oblastech, které byly z alignmentu odstranény? Neni
vhodngjsi analyzovat fylogeneticky jen ty sekvence, které se vzajemné liSi? S touto otazkou
souvisi i to, ze mezi identickymi sekvencemi neni samoziejmé moZné nalézt (hemi-)CBC.
Na str. 27 autorka uvadi: ,,vSechny tfi metody, pouZité pro analyzu vétSiho poétu vzorki
(ML, Bl a BI s pouzitim partitioned analyzy), dosly ke shodnym vysledkiim, coZ poukazuje
na stabilitu alignmentu ITS sekvenci®. Ve skute¢nosti neni az tak pekvapivé, Ze tyto metody
dospély ke shodnému vysledku — vSechny vyuZivaji maximum likelihood jako kriterium pro
posuzovéni stromu. K jekému vysledku dojde napf. fylogenetickd analyza vyuzivajici
maximalni parsimonii nebo distan¢ni metody (napf. neighbor joining & metoda vyuzivajici
ML distance)?

Oddil 4.3 diplomové préce, diskutujici distribuci morfologickych znakii na fylogenetickém
stromé ziskaném analyzou molekuldrnich dat, obsahuje nevysloveny pfedpoklad, Ze spravny
obraz o fylogenezi nam poskytnou pravé data molekuldrni, morfologicka nikoli. Dle mého
nézoru jde o apriorni a moZna neopravnéné podcenéni morfolologickych dat, zejména v
tomto pfipadé, kdy je fylogeneze zkoumana s vyuzitim jediné, pomérné kratké sekvence.
Uvazuje autorka o vyuziti dalSiho molekularniho markeru, ktery mohl podpofit — nebo
oslabit — vysledky zaloZené na ITS + 5,85 rDNA? Nestalo by za to morfologické data
vyjadfit formou matice, kterou by bylo moZno fylogeneticky analyzovat — tfeba i spole¢né s
molekuldrnimi daty?

Autorce se podafilo identifikovat nékteré Supiny, jejichZ obrazky byly publikovany v
literatufe rznymi autory (napf. Gavrilova et al. 2005), do nové popsanych druhii / vétvi.
Bylo by mozné nékteré takové kmeny ziskat, osekvenovat a ovéfit tak spravnost jejich
urCeni na zakladé morfologickych dat?

V pfiloZzeném ¢lanku se autofi vénovali Sesti vétvim — ty byly popsany jako samostatné
druhy. V diplomové praci jsou dal$i dvé vétve — 7 a 8. Chysta se také jejich popis coby
samostatnych druhii? Objevily se jiZ jesté dal$i samostatné vétve v ramci studovaného
komplexu? Chysta se autorka v jejich ,,lovu* pokraovat?

. Zbyde-li trocha ¢asu, rad bych poprosil autorku o stru¢né seznameni s Zivotnim cyklem

Synury — zejména by mne zajimalo zda zahruje pohlavni procesy, jakym zptsobem
probihaji a jak ¢asto k sexu u Synury dochazi.

Mgr. Martin Kostka. Ph.D.
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