Posudek $kolitele na diplomovou préci:
Jaroslav Zahradnic¢ek: Velikost genomu a evolu¢ni trendy rodu Hieracium L.

Diplomova prace byla zadana v ramci projektu zamétfeného na rekonstrukci fylogenetickych
vztaht v rodu Hieracium s.str. (excl. Pilosella) na zéklad€ sekvenci vybranych useki jaderné
(ETS, ITS) i chloroplastové DNA a single- a low-copy gend. Vzhledem k obrovské diversité
rodu a mnozstvi hybridnich/hybridogennich typt byly zahrnuty pouze tzv. hlavni druhy, tj.
druhy u kterych se nepfedpoklada hybridni ptivod (pfes 40 druhti). U souboru spolehlive
uréenych péstovanych rostlin z ptirodnich populaci pak byla (vedle molekularnich analyz)
zjisStovana velikost jaderného genomu, pocet chromozomi (moZnost aneuploidie) a zptisob
reprodukce — prave tyto 3 ¢asti byly naplni predlozené diplomové prace. Téma prace sice
zapadalo do SirSiho projektu, bylo ale soucasné do jisté miry samostatnym blokem a
umoziovalo tak diplomatovi samostatné fesit ur€ity okruh otazek.

Fylogenetick4 rekonstrukce ukézala velmi silné podpotfené rozdéleni druhti do dvou skupin
na zaklade¢ jejich predpokladaného geografické piivodu — na “zapadnia "vychodni” skupinu.
V rémci obou skupin pak je ale velké mnoZstvi bazalnich polytomii — to do zna¢né miry
ovlivnilo i postup feSené diplomové prace. Plivodné se poéitalo s interpretaci paternu velikosti
jaderného genomu i korelaci mezi velikosti genomu a ekogeografickymi faktory (nadmotska
vyska, geograficka poloha) ve fylogenetickém kontextu (independent contrast, GLS metody),
coz ale nebylo zcela proveditelné (programy vyzaduji dichotomii). Zésadni otdzkou tak
zustalo, zda se zastupci dvou zakladnich skupin (zapadni a vychodni) lii velikosti jaderného
genomu.

Vzhledem k tomu, Ze diplomova prace byla soucasti vétsiho projektu, byla ¢ast rostlin
v dobg jejiho zahdjeni jiZ v kultufe nebo byla sebrana jinymi sbérateli. Pfesto diplomant sebral
nezanedbatelnou ¢ast analyzovanych rostlin, a da se snad i fici Ze pravé tu nejcennéjsi
(podatilo se mu pfivézt druhy po kterych jsem sdm léta marné touzil). Pro méfeni velikosti
genomu byla zvolena standardni metoda priitokové cytometrie, u stejnych rostlin pak byl
metodou kastrace (u polyploida kde §lo o prokazéani apomixe) ¢i izolace (u diploidd kde Slo o
zjisténi podilu pasivni autogamie) ubort zjist'ovan zpisob reprodukce. Ziskana data jsou
spravng interpretovana, autor prokazal dobrou znalost literatury a orientaci v oboru, i
schopnost vhodnym zptisobem obhajovat svoje myslenky a napady. Prokazal jak schopnost
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samostatné fesit zadané téma, tak i schopnost spolupracovat v ramci $ir$i pracovni skupiny.
Pro diskusi navrhuji dvé otazky:

1) Vzhledem k tomu, Ze fylogeneticky strom neni striktn¢ dichotomicky, nelze v plném
rozsahu pouZzit nékteré programy (Bayes Traits etc.) na testovani vlivu fylogeneze na
usporadani velikosti genomu. V praci byly pouzity nékteré postupy pro prokézani urcujiciho
vlivu fylogenetického faktoru na velikost genomu, dal by se ale pouzit jesté jiny zptisob jak
prokézat Ze rozdily ve velikosti genomu mezi ‘zapadnimi” a "vychodnimi” druhy jsou dany
fylogenezi?

2) V &asti vénované zpisobum reprodukce u polyploidnich rostlin bylo srovnavano
percentudlni zastoupeni plnych naZzek u kastrovanych a kontrolnich tborti. Téméf ve vSech
ptipadech se ukézalo, Ze vice plnych nazek je v kastrovanych tborech (i kdyZ rozdily vesmeés
nebyly statisticky vyznamné). Byly né&jaké podobné rozdily (tykajici se vedle percentualniho
zastoupeni plnych nazek i jejich ploidie) zjistény pii kastracich fakultativné apomiktickych
polyploidnich zéastupcti (pod) rodu Pilosella?



Z4vér: PredloZena prace je prvni soubornou studif zabyvajici se velikosti jaderného genomu
v rodu Hieracium a vyznamnym zptisobem pomohla k objasnéni evolu€nich vztahi v tomto
rodu. Jednoznaéné ji doporu¢uji k obhajob&. Navrhuji hodnoceni zndmkou 1 (vyborné).
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