Posudek oponenta na diplomovou praci Matyase Hifrmana: Karyotypova
diferenciace sekacti podiadu Cyphophthalmi (Arachnida: Opiliones) na Balkané

Diplomova prace Matyase Hifmana se zabyva cytogenetikou a biogeografii podiadu sekaca.
Jedna se o praci obsahujici fadu novych vysledk( a poznatk( o zajimavém tématu. Prace je
standardné c¢lenéna, jasné napsand, na dobré jazykové Urovni, i kdyZ s ¢astéjSim vyskytem
preklepll. Prace obsahuje 60 stran, tfi strany ptiloh a cituje celkem 82 literarnich zdroju.

V Uvodu se autor zabyvd popisem studované skupiny; pak nabizi reSerSi dosavadnich
cytogenetickych studii u sekdacd a v posledni casti vysvétluje unikatnost Balkanského
poloostrova z biogeografického pohledu, samoziejmé se zamérenim na sekace a jejich
rozsiteni. V metodice a vysledcich pak popisuje postup prace a vysledky svych cytogenetickych
a molekularnich metod. Celkové v praci nabizi popis karyotypu pro 13 druh( studované
skupiny, pficemz u vétsSiny druh(l pouzil vedle metod klasické cytogenetiky i metodu detekce
rDNA pomoci fluorescenéni in situ hybridizace. Dalsi vyznamnou casti prace byla molekuldrné
fylogenetickd analyza sekvencnich dat druh, které autor studoval cytogeneticky v kombinaci
sdruhy, které mély zndmé sekvence zjinych publikaci. Analyzu fylogenetickych vztahu
studovanych druh( pak interpretuje v kombinaci se zndmym rozsitenim téchto druh(. Diskuze
je velice kvalitné napsana a kombinuje a interpretuje vSechny ziskané vysledky s jiz
publikovanymi daty pro ptibuzné linie. Zejména velice ocenuji analyzu a uvahy nad
karyotypovou evoluci uvnitt skupiny, ancestralnim stavem, vznikem pohlavnich chromosom(
a moznostmi karyotypovych prestaveb, které se v evoluci u této skupiny uplatfiovaly.

K praci mam nékolik pfipominek a otazek, které nicméné nesnizuji jeji kvalitu:

- Velice mé zaujalo, Ze pohlavni chromosomy u studovanych druhi jsou tak vyrazné
morfologicky odlisné od zbytku karyotypu. Zaroven s tim jsem ale narazila na pro mé
asi nejvétsi nedostatek prace. V praci jsem se nedozvédéla, kolik autor studoval samcli
a kolik samic. Tato informace byla ve vysledcich sdélena jen pro nékteré druhy. Uvitala
bych naptiklad uvést tyto pocty v jinak velice zdafrilé shrnujici tabulce v pfilohach. To,
jestli byly studovany samice je totiz pro pochopeni pohlavnich chromosom( zcela
zasadni. | pro druh, u kterého autor ve vysledcich uvadi, Ze chromosomy samice
studoval, neni k dispozici obrazek. Jak si tedy muze byt autor jist, Ze velky casto
metacentricky chromosom je opravdu X a maly chromosom je Y? Chapu, Ze je to zazitd
predstava, Ze nepdrovy pohlavni chromosom (tedy Y) je ten degenerovany, a tedy
nejmensi chromosom v karyotypu, ale jsou organismy, u kterych Sla diferenciace
pohlavnich chromosom jinym smérem a pravé na Y chromosomu doslo k rozsahlym
akumulacim heterochromatinu, takZe predstavuje nejvétsi chromosom v karyotypu.
Bez toho, abychom vidéli jasné, Ze samice ma dva stejné obrovské X chromosomy
v karyotypu, nemlzeme jednoznaéné oznacit, ktery z heteromorfniho pdaru je u samce
X a ktery Y. Ktomu mam jesté jednu doplnujici otazku, a to, jestli ma autor néjaké
informace, zda je néktery chromosom vkaryotypu samce vyrazné
heterochromatinizovany?



- Ve vysledcich mam jednu technickou vyhradu. Obrazky chromosomd(, které jsou
stéZejni Casti vysledkd, a tedy celé diplomové prace, jsou pfilis malické a je nékdy
sloZité na nich vidét popisované jevy.

- Ve vysledcich kfylogenetické analyze autor piSe, Ze vlastni sekvencéni data
karyotypovanych jedinct koresponduji se sekvenénimi daty druh( z GenBank. V této
souvislosti bych se rada zeptala na ¢tyfi druhy Cyphophtalmus sp., které jsou soucéasti
prace. To Ze se jednd o samostatné nepopsané druhy vyplynulo z autorovy vlastni
fylogenetické analyzy, nebo jsou sekvence téchto druht také jiz ulozeny v GenBank?

- Velice zajimavym poznatkem je celkové pomérné vysoka variabilita v diploidnim poctu
chromosomU sekacl. S odkazem na predchozi publikace, autor uvadi, Ze ancestralni
pro celou skupinu je pravdépodobné diploidni pocet 2n = 30 chromosomu. Zajimalo by
mé, zda tato Uvaha byla vytvorena na zakladé fylogenetické analyzy stavu znaku
v kombinaci se vztahy mezi druhy, nebo je to spiSe odhad, zaloZzeny na celkovém
rozloZeni diploidnich pocti chromosomU mezi jednotlivymi druhy.

Celkové praci hodnotim velmi kladné. Autor prokazal, Zze danému tématu dobfe rozumi,
nashromdzdil mnozstvi zajimavych a zcela inovativnich vysledkd. Prokazal schopnost
védeckého uvaZovani a interpretace vlastnich i publikovanych dat. Praci tedy jednoznacné
doporucuji k obhajobé.
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