
 
Oponentský posudek na diplomovou práci Bc. Doris Foxové: Biogeographic Origins 
of Mediterranean Nemesiidae Trapdoor Spiders (Araneae, Mygalomorphae) 
 
Diplomová práce se zabývá fylogenomickou rekonstrukcí a biogeografickou analýzou 
pavouků z čeledi Nemesiidae s důrazem na středomořské taxony. Mygalomorfní pavouci 
představují ideální modelovou skupinu pro biogeografické studie díky svým omezeným 
disperzním schopnostem a dlouhé evoluční historii. Autorka zpracovává genomická data 77 
vzorků (64 nově získaných pro diplomovou práci) metodou ultrakonzervovaných elementů 
(UCEs), přičemž zahrnuje zástupce ze všech rodů čeledi kromě dvou druhově chudých 
indických endemitů. Jedná se o nejkompletnější fylogenetickou studii čeledi dosud. Za 
využití kombinace fylogenetických analýz maximální věrohodnosti, molekulárního datování 
a biogeografické rekonstrukce předkládá hypotézy o evolučních vztazích v rámci čeledi a 
rekonstruuje biogeografické procesy, které formovaly současné rozšíření skupiny. Práce je 
psaná srozumitelnou angličtinou, logicky strukturovaná do běžných kapitol vědeckého 
článku (práce je psána jako draft vědeckého článku, což vysoce oceňuji) a metodické 
postupy jsou relativně detailně popsané. Teoretický úvod vhodně shrnuje současný stav 
poznání problematiky a vychází z dostatečného množství relevantních zdrojů, včetně 
nejnovějších fylogenomických studií.  
 
K zvolené metodice práce mám však následující výhrady: 
 
Základní charakteristika dat: Bylo by vhodné použít více metrik, například pairwise 
kompletnost dat (AliStat), uvést délku finálních matic a procento chybějících dat v 
jednotlivých maticích, nejen celkový počet získaných UCE loci pro jednotlivé taxony. Rovněž 
chybí explicitní uvedení, zda byly sekvence analyzovány na nukleotidové nebo 
aminokyselinové úrovni (pro UCE lze předpokládat nukleotidy). 
 
Fylogenetické analýzy: V metodické části bych ocenil detailnější informace o nastavení IQ-
TREE analýzy, například parametry ModelFinderu. Jaký algoritmus byl použit pro nalezení 
optimálního partitioning schématu a pod jakým kritériem (AICc, BIC)? Kromě maximum 
likelihood konkatenačního přístupu by stálo za zvážení použití koalescentních metod 
(ASTRAL, wASTRAL), které mohou poskytnout alternativní pohled na fylogenomické vztahy, 
zejména při rychlé radiaci nebo neúplném třídění linií (incomplete lineage sorting). Zvažovala 
studentka genomickou kategorizaci jednotlivých UCE loci (exonické vs. intronické vs. 
intergenické)? Pro exonické UCE by mohlo být přínosné srovnat nukleotidové a 
aminokyselinové analýzy. Slučování UCE ze stejných genů (cogenic UCEs) by mohlo zlepšit 
fylogenetický signál v jednotlivých genových stromech. Dále defaultní trimování pomocí 
GBlocks nemusí být vždy ta nejlepší cesta. Pro analýzu takto staré skupiny s nukleotidovými 
daty by mohlo být vhodné použít GHOST model pro heterotachii a otestovat kompoziční 
heterogenitu. 
 
Hodnocení podpory: Felsenstein bootstrap není vhodný pro rozsáhlá genomická data. S 
rostoucím počtem znaků poskytuje vysokou podporu i nesprávným topologiím. Bootstrap 
měří konzistenci, ne správnost. Doplnění o gene/site concordance faktory (gCF/sCF) nebo 
quartet support values by poskytlo reálnější obraz o míře podpory a konfliktních signálech. 
 
Molekulární datování: Ocenil bych prezentaci konfidenčních intervalů a diskusi 
potenciálního vlivu konzervativní povahy UCE na výsledky. Jak byla testována konvergence? 
Krátké srovnání výsledků s předchozími studiemi a zhodnocení "fast molecular dating" 



 
metod (penalized likelihood v treePL) oproti výpočetně náročnějším bayesovským metodám 
(MCMCTree s approximate likelihood) by také mohlo být přínosné. 
 
V textu se vyskytuje překlep v názvu rodu (Graveniola vs. Gravelyia). 
 
Většinu těchto komentářů ať prosím autorka chápe jako podněty k tomu, co bych 
doporučoval zvážit pro úspěšné publikování výsledků formou vědeckého článku. 
 
Na autorku bych měl následující dotazy: 
 

1. Jak si vysvětlujete, že pozice rodu Sinopesa mimo čeleď Nemesiidae unikala 
pozornosti v předchozích studiích? Je to kvůli tomu, že tato skupina pavouků je známá 
svou morfologickou konzervativností kvůli podobnému způsobu života, což je 
vystavuje podobným selekčním tlakům a může vést ke konvergentní evoluci 
morfologických znaků? To by ztěžovalo identifikaci spolehlivých synapomorfií. Existují 
nějaké morfologické znaky, které by podporovaly novou fylogenetickou pozici rodu 
Sinopesa, nebo je to výhradně molekulární signál? 
 

2. Plánujete provést taxonomické změny (rod Sinopesa jako potenciální nová čeleď) na 
základě současných dat, nebo počkáte na kompletní/rozsáhlejší vzorkování více 
taxonů a všech rodů? Jak plánujete vyřešit parafylii rodu Nemesia vůči Iberesia? Jaké 
další neočekávané fylogenetické pozice například u nesamplovaných rodů 
(Damarchilus, Gravelyia) očekáváte? 
 

3. Ovlivňuje nedostatečný počet UCEs u MG51 (47 vs. >1000 u ostatních) spolehlivost 
výsledků? 

 
4. Jak spolehlivé jsou použité fosilní kalibrace? Vzhledem k tomu, že rod Sinopesa byl 

dosud na základě morfologie zařazen do čeledi Nemesiidae, jaká je spolehlivost 
použití fosilního taxonu Cretamygale chasei jako kalibračního bodu pro split 
Nemesiidae vs. ostatní čeledi, když podle Magalhaes et al. (2020) je tento taxon jen 
"indeterminate within Avicularioidea"? 

 
5. V současné fylogenomice se upřednostňují "sum of evidence" přístupy před "single 

tree" analýzami. Jak by integrace různých typů dat a metod mohla posílit vaše 
fylogenetické závěry? 

 
6. S dostupností genomických dat (chromosome-level genomů), nebylo by místo 

"genome reduction" metod (AHE, UCE) vhodnější použít rozsáhlejší dataset single-
copy orthologů vytěžených s využitím low-coverage short read sekvenování? Jaké jsou 
limitace takového přístupu pro pavouky? Velikost jaderného genomu? 

 
Shrnutí: Práce splňuje nároky kladené na diplomovou práci na katedře zoologie PřF UK a 
považuji ji za velmi zdařilou. Doporučuji ji k obhajobě. 
 
V Olomouci, 7. září 2025   Dominik Kusý, Ph.D. 
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