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Oponentsky posudek na diplomovou praci Bc. Doris Foxové: Biogeographic Origins
of Mediterranean Nemesiidae Trapdoor Spiders (Araneae, Mygalomorphae)

Diplomova prace se zabyva fylogenomickou rekonstrukci a biogeografickou analyzou
pavoukl z celedi Nemesiidae s dlrazem na stfedomofrské taxony. Mygalomorfni pavouci
predstavuji idealni modelovou skupinu pro biogeografické studie diky svym omezenym
disperznim schopnostem a dlouhé evolucni historii. Autorka zpracovava genomicka data 77
vzork( (64 nové ziskanych pro diplomovou praci) metodou ultrakonzervovanych element(
(UCEs), pricemz zahrnuje zastupce ze vSech rod( ¢eledi kromé dvou druhové chudych
indickych endemit(l. Jedna se o nejkompletnéjsi fylogenetickou studii ¢eledi dosud. Za
vyuziti kombinace fylogenetickych analyz maximalni vérohodnosti, molekularniho datovani
a biogeografické rekonstrukce predklada hypotézy o evolucnich vztazich v ramci Celedi a
rekonstruuje biogeografické procesy, které formovaly souCasné rozSifeni skupiny. Prace je
psana srozumitelnou angli¢tinou, logicky strukturovana do béznych kapitol veédeckého
¢lanku (prace je psana jako draft védeckého c¢lanku, coz vysoce ocenuji) a metodické
postupy jsou relativné detailné popsané. Teoreticky tvod vhodné shrnuje soucasny stav
poznani problematiky a vychazi z dostateéného mnozstvi relevantnich zdroji, véetné
nejnoveéjsich fylogenomickych studii.

K zvolené metodice prace mam vsak nasledujici vyhrady:

Zakladni charakteristika dat: Bylo by vhodné pouzit vice metrik, napfriklad pairwise
kompletnost dat (AliStat), uvést délku finalnich matic a procento chybégjicich dat v
jednotlivych maticich, nejen celkovy pocet ziskanych UCE loci pro jednotlivé taxony. Rovnéz
chybi explicitni uvedeni, zda byly sekvence analyzovany na nukleotidové nebo
aminokyselinové urovni (pro UCE lze prfedpokladat nukleotidy).

TREE analyzy, napfiklad parametry ModelFinderu. Jaky algoritmus byl pouzit pro nalezeni
optimalniho partitioning schématu a pod jakym kritériem (AICc, BIC)? Kromé& maximum
likelihood konkatenacniho pfistupu by stalo za zvazeni pouziti koalescentnich metod
(ASTRAL, wASTRAL), které mohou poskytnout alternativni pohled na fylogenomické vztahy,
zejmeéna pfirychlé radiaci nebo nedplném tfidéni linii (incomplete lineage sorting). Zvazovala
studentka genomickou kategorizaci jednotlivych UCE loci (exonické vs. intronické vs.
intergenické)? Pro exonické UCE by mohlo byt pfinosné srovnat nukleotidové a
aminokyselinové analyzy. Slu¢ovani UCE ze stejnych genl (cogenic UCEs) by mohlo zlepsit
fylogeneticky signal v jednotlivych genovych stromech. Dale defaultni trimovani pomoci
GBlocks nemusi byt vzdy ta nejlepSi cesta. Pro analyzu takto staré skupiny s nukleotidovymi
daty by mohlo byt vhodné pouzit GHOST model pro heterotachii a otestovat kompozi¢ni
heterogenitu.

Hodnoceni podpory: Felsenstein bootstrap neni vhodny pro rozsahla genomicka data. S
rostoucim poctem znakl poskytuje vysokou podporu i nespravnym topologiim. Bootstrap
meéfi konzistenci, ne spravnost. Doplnéni o gene/site concordance faktory (gCF/sCF) nebo
quartet support values by poskytlo realnéjsi obraz o mife podpory a konfliktnich signalech.

Molekularni datovani: Ocenil bych prezentaci konfidenénich intervall a diskusi
potencialniho vlivu konzervativni povahy UCE na vysledky. Jak byla testovana konvergence?
Kratké srovnani vysledkd s predchozimi studiemi a zhodnoceni "fast molecular dating"
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(MCMCTree s approximate likelihood) by také mohlo byt pfinosné.

V textu se vyskytuje preklep v nazvu rodu (Graveniola vs. Gravelyia).

VétSinu téchto komentafl at prosim autorka chéape jako podnéty k tomu, co bych
doporucoval zvazit pro Uspésné publikovani vysledkd formou védeckého ¢lanku.

Na autorku bych mél nasledujici dotazy:

1.

Jak si vysvéetlujete, ze pozice rodu Sinopesa mimo celed Nemesiidae unikala
pozornosti v pfedchozich studiich? Je to kvlli tomu, Ze tato skupina pavoukt je znama
svou morfologickou konzervativnosti kvlli podobnému zplsobu Zivota, coZ je
vystavuje podobnym selekénim tlakim a mUlzZe vést ke konvergentni evoluci
morfologickych znak(? To by ztéZovalo identifikaci spolehlivych synapomorfii. Existuji
néjaké morfologické znaky, které by podporovaly novou fylogenetickou pozici rodu
Sinopesa, nebo je to vyhradné molekularni signal?

Planujete provést taxonomické zmény (rod Sinopesa jako potencialni nova celed) na
zakladé soucasnych dat, nebo pockate na kompletni/rozsahlejsi vzorkovani vice
taxonU a vSech rod? Jak planujete vyresit parafylii rodu Nemesia vici Iberesia? Jaké
dalsi neocCekavané fylogenetické pozice napfiklad u nesamplovanych rod0
(Damarchilus, Gravelyia) oCekavate?

Ovlivniuje nedostatecny pocet UCEs u MG51 (47 vs. >1000 u ostatnich) spolehlivost
vysledk(?

Jak spolehlivé jsou pouzité fosilni kalibrace? Vzhledem k tomu, ze rod Sinopesa byl
dosud na zakladé morfologie zarazen do Celedi Nemesiidae, jaka je spolehlivost
pouziti fosilniho taxonu Cretamygale chasei jako kalibracniho bodu pro split
Nemesiidae vs. ostatni Celedi, kdyz podle Magalhaes et al. (2020) je tento taxon jen
"indeterminate within Avicularioidea"?

V soucasné fylogenomice se uprednostnuji "sum of evidence" pfistupy pred "single
tree" analyzami. Jak by integrace rlznych typl dat a metod mohla posilit vase
fylogenetickeé zavéry?

S dostupnosti genomickych dat (chromosome-level genomu), nebylo by misto
"genome reduction" metod (AHE, UCE) vhodngjsi pouzit rozsahlejsi dataset single-
copy orthologl vytéZzenych s vyuzitim low-coverage short read sekvenovani? Jaké jsou
limitace takového pfistupu pro pavouky? Velikost jaderného genomu?

Shrnuti: Prace spliuje naroky kladené na diplomovou praci na katedre zoologie PfF UK a
povazuji ji za velmi zdafilou. Doporucuiji ji k obhajobé.

V Olomouci, 7. zafi 2025 Dominik Kusy, Ph.D.

Cesky institut vyzkumu a pokrodilych technologii,
Univerzita Palackého v Olomouci



