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Prace Markéty Koprnické se zabyva analyzou genetické struktury populaci stejnonozce
Proasellus coxalis z uizemi CR, kde je povazovan za neptivodni druh. Prace je ptehledné
uspotadéna v klasickém clenéni od tvodu po diskuzi. Graficka a formalni uprava textu,
obrazka a tabulek je velmi zdaftila.

V uvodu je podrobné¢ probrana problematika Sifeni vodnich bezobratlych zivocichii a to jak
ptirozenou cestou, tak i za ptispéni lidskych aktivit, coz je vzhledem k cilim prace zcela
logické. Velmi ocenuji ptehledné zndzornéni a uvedeni posloupnosti pii zprovoziiovani
umélych vodnich cest, v soucasnosti propojujicich evropska povodi. Nasleduji taxonomické a
berusky vodni (Asellus aquaticus), coz opét povazuji za velmi uzite¢nou informaci pro
sirokou odbornou veiejnost. Uvod uzaviraji informace o znalostech o rozsifeni druhu na
tizemi CR a o taxonomickém zatazeni.

Metodika je zaloZena na srovnani mitochondrialniho genu COI, Siroce pouzivaného pro ucely
fytogeografickych studii koryst. Pro vyhodnoceni dat byly pouzity zakladni metody, pro
fylogeografické ucely haplotypova sit’ a pro fylogenetické distancni metoda neighbour-
joining. I kdyZ je NJ pro praci podruzny, piesto by bylo vhodné uvést v metodice informace o
poctu pouzitych replikaci pro vyhodnoceni podpory vérohodnosti vysledného stromu. Dale by
bylo vhodné uvést informace o pouZitém evolu¢nim modelu, viz napf. moznosti nastaveni
parametrd v programu MEGA.

Drobna obecné vytka smétuje k popiskam tabulek a obrazkd, kdy jsou n€kdy detailni
informace uvedeny v textu, zatimco popisky tabulek a obrazki jsou v nékterych ptipadech
nedostate¢né. Obrazky a tabulky by mély vZdy mit podrobnou legendu, aby je bylo mozné
pochopit bez nutnosti vyhledavat informace v textu.

Vysledky jsou prezentovany piehledné a srozumitelné. Pti pohledu na haplotypovou sit’ na
obr. 13 se v8ak nemohu ubranit pocitu, ze fylogeneticky strom by ukézal vztahy mezi
populacemi prehlednéji. V tomto piipad¢€ jsou genetické vzdalenosti mezi liniemi pomérné
velké, nejmensi je podle tabulky 5 pies 2%. Haplotypové sité jsou vhodnéjsi pro zndzornéni
vztahll velmi podobnych haplotypt ¢i pro znazornéni vztahti nukleotypt s moznosti zahrnuti
rekombinaci. Na zéklad¢ pozice v siti navic nelze vyvozovat zavéry o tom, ktery haplotyp je
evoluéné ptivodni. Vysledky jsou vSak kazdopadné naprosto jasné, pokud jde o identifikaci
evolucnich linii, a ukazuji na nutnost podrobné revize komplexu P. coxalis.

Velmi zajimavé a neCekané jsou pak také vysledky srovnani genetické diverzity populaci

z CR, kde byly nalezeny dvé zfetelné odligné evoluéni linie. Zavadgjici jsou informace v tab 1
a 2, protoze jsou do stejnych oblasti zahrnuty vzdy obé zna¢né odlisné skupiny haplotypt.
Zahrnutim dvou skupin se vzdélenosti 6%, pfitomnych ve vSech povodich, logicky dostaneme



V kazdém povodi stfedni hodnotu pfiblizné polovicni, v zavislosti na ptitomnosti konkrétnich
haplotypt.

Fylogeneticky strom vypocteny na zakladé markeru 28S (obr. 17) je bohuzel zcela
neinformativni; zda se, ze zvoleny marker je velmi konzervativni. Také podpora linii je velmi
slaba. Lepsi by bylo pouzit i pro tvorbu stromu pro studované populace sekvence genu COI,
ktery ma mnohem vice informativnich pozic.

Také diskuze je kvalitni a vyvozované zavéry logické a podpotené prezentovanymi daty.
Osobn¢ mée velmi prekvapila mira genetické divergence, pii které se u korysu stale uvazuje o
stejnych druzich. U obratlovcl jsou podobné divergence pozorovany ¢asto ne na druhové, ale
na rodové trovni (>15%). Kdyby se jednalo o ryby, tak na zaklad¢ dat z této DP (rozdil 6%)
by se na uzemi CR vyskytovaly dva druhy, které se dostaly sekundarné do kontaktu. Z nich
jeden druh je jisté neptivodnim invaznim druhem.

Ptes drobné vytky praci povazuji za velmi zdafilou, pfinasejici zdsadni nové poznatky a plné
ji doporucuji k obhajobé.

Otazky:

V diskuzi je zminén mozny nedavny tok genu, kterym se vysvétluje ptitomnost stejného
holotypu genu 28S u populaci z CR a z &asti Sttedomoii. Podle mé jde viak o disledek
konzervativnosti genu a tedy nekompletniho odd¢€leni linii. Kdyby §lo o tok gent, jak by se to
projevilo na COI?

Kterému haplotypu z linie B (feknéme P. banyulensis) jsou nejblizsi haplotypy z CR? Tedy
Z které geografické oblasti nejspiSe pochazeji? Z dat v praci to nelze urcit. Je néktery haplotyp
sdilen s populacemi z pfedpokladaného ptivodniho arealu vyskytu?

Jak je to vlastné s taxonomii rodu Proasellus? Pii pohledu na internetové databaze existuje
nékolik desitek druhti. Jako ichtyolog neméam ptedstavu o identifikaci druhti v rdmci tohoto
rodu. Je mozné, Ze by linie A mohla byt ve skute¢nosti jiny druh z tohoto rodu?
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