Oponentsky posudek na diplomovou praci Bc. Jany Skopalikové: ,Vyuziti metody Hyb-Seq pro

rekonstrukci retikulatni vnitrorodové fylogeneze: priklad z polyploidniho rodu Curcuma L.

(Zingiberaceae)”

Diplomova prace Bc. Jany Skopalikové je zaméfena na rekonstrukci fylogenetickych vztahl v rodé
Curcuma. Tento rod predstavuje taxonomicky sloZitou polyploidni skupinu s vysokou frekvenci
mezidruhové hybridizace. Evolucni historie této skupiny jiz byla pfedmétem dvou predchdzejicich studii,
v ramci kterych byly identifikovany jeji hlavni vyvojové vétve, avsak vztahy v rdmci téchto linii jsou stéle
nevyjasnéné. Predlozend diplomova prace vyuziva ke studiu této problematiky velice moderni metodicky
pfistup, zaloZeny na analyze sekvenci nékolika stovek jadernych low-copy gent. Takto rozsahly soubor
nezavislych marker( ma velky potencial objasnit fylogenetické vztahy studované skupiny objektivné,
presné a robustné. Jenze poutziti jakkoliv slibného souboru dat pfedpoklada zvladnuti mnohdy naro¢nych
analytickych postupl. Neni proto nijak prekvapivé, Zze hlavnim cilem prace bylo spiSe otestovat moznosti
vyuziti takto rozsahlého souboru dat a zpUsob( jejich analyzy nez viastni rekonstrukce vztahd nad ramec
jiz predtim objasnénych.

Prace studuje vztahy mezi 27 druhy rodu Curcuma (kazdy reprezentovany jednim jedincem), u kterych
bylo pomoci metody Hyb-Seq sekvenovano 1154 low-copy jadernych gen(, témér cely chloroplastovy
zakladni evolu¢ni linie rodu. Zaroven se jednd o druhy spiSe bezproblémové, charakterizované nizsimi
ploidiemi a nizsi mirou intraindividudlniho polymorfismu ITS sekvenci, na zakladé ¢eho Ize ocekavat spise
jednodussi (i kdyzZ u takto sloZité skupiny je potieba tento pojem brat s rezervou!) pattern
fylogenetickych vztah(. Soucasti vybéru jsou i 4 taxony, u kterych byl v pfedchozich studiich prokazan
hybridni plivod.

Ve svém jadru se prace zabyva dvéma zakladnimi cili. Porovnanim vhodnosti rlznych vypocetnich metod
a datasetl (low-copy geny, nrDNA, cpDNA) pro rekonstrukci fylogenetickych vztah(i a moZnosti vyuZziti
sekvenci takto velkého poctu low-copy gent k identifikaci hybrid(. Za timto ucelem bylo pouZito nékolik
rozdilnych vypocetnich pfistupl a bylo provedeno velké mnozstvi riznych analyz, umoZiujicich dobre
prozkoumat tento komplexni soubor dat. | pfes velkou snahu kandidatky prezentovat vysledky prace
podrobné a zaroven prehledné mam k praci nékolik pfipominek:

Incongruence mezi vysledky fylogenetickych analyz zaloZzenych na rliznych markerech (cpDNA, low-copy
geny a nrDNA) je demonstrovana na celém souboru dat, kterého soucasti jsou i druhy, které jsou
prokazatelné hybridniho plvodu. Tyto druhy maji vliv na topologie porovnavanych strom(i a podporu
nékterych skupin. Bylo by zajimavé vidét, do jaké miry jsou rozpory mezi jednotlivymi markery
zpUsobeny jevy, které nejsou tak markantni a proto prezentovat i vysledky analyz bez téchto hybridd.

Vysledky identifikace hybridd pomoci lineage movement analyzy a testll monofylie nejsou prezentovany
dostatecné jasné (viz dotaz nize).

Praci povazuji za velice kvalitni, doporucuji k obhajobé a hodnotim znamkou 1.
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Otazky k obhajobé:

1.

Vysledky analyz z 811 (resp. 1154) exonU low-copy genu se az tak vyrazné nelisi od vysledk
prace Zaveska et al. 2016, kterd je postavena na analyze 4 low-copy gen( véetné jejich
nekddujicich ¢asti. V ¢em spatfujete vyhody poutZiti Vaseho ptistupu oproti poufZiti sice vyrazné
mensiho mnoZstvi marker(, kterou jsou ale vysoce variabilni (introny low-copy genU)?

Vétsina analyzovanych jedinctd byla polyploidni. Vykazovali jednotlivé Useky v rdmci jedincl po
mapovani readl na pseudoreferenci polymorfismy? V naslednych analyzach byl kazdy jedinec
zastoupen pro kazdy usek jenom jednou sekvenci. Z popisu metodiky neni zcela jasné, jakym
zpUsobem byly tyto polymorfismy oSetfeny pred fylogenetickymi analyzami. Bylo by mozné na
zakladé téchto dat fazovat jednotlivé alely? Zkousela jste odhadnout pocty alel pro jednotlivé
useky u rtznych jedincl?

Podle prace Zaveska et al. 2012 se vyznacuji zastupci rodu Curcuma relativné vysokou mirou
intraindividualni variability sekvenci nrDNA. Jak vysoka byla tato variabilita ve Vasich vzorcich?
Neni mi Uplné jasné, proC povazujete na zakladé vysledki lineage movement analyzy a testu
monofylie Ctyfi taxony za jednoznacné hybridy a ostatni druhy za taxony nehybridogenniho
plvodu. Pfitom podle hodnot v Tab. 10 a 11 se od ostatnich taxond vyrazné nelisi (napt. C.
candida a C. aeruginosa)? Zkousela jste pouZit i testy, které byly pouZity v praci Zaveska et al.
2016 (STEM-hy a JML)?

Jaky je potencial vyuZiti dané metody pro studium vztah( v rdmci jednotlivych evolucnich linii?
Které otazky/hypotézy byste chtéla pomoci této metody déle testovat?



