
Oponentský posudok diplomovej práce pána Bc. Jakuba Hojky s názvom "Introgresní zóna 

druhů Arabidopsis lyrata a A. arenosa ve střední Evropě" 

 

Posudzovaná práca je venovaná genetickej, ploidnej a morfologickej variabilite populácií v hybridnej 

zóne dvoch druhov rodu Arabidopsis. Autor nadväzuje na predchádzajúce štúdie o týchto taxónoch, 

ktoré sú predmetom dlhodobejšieho výskumu na pracovisku, ale prináša mnoho nových a originálnych 

poznatkov. Ide o zatiaľ najdetailnejší pohľad do tejto hybridnej zóny, podrobné poznatky o veľkosti 

genómu a prvé morfometrické analýzy študovaných populácií. Autor popisuje geograficky korelovanú 

genetickú štruktúru hybridnej zóny a vplyv gradientu nadmorskej výšky. Taktiež podrobne analyzuje 

morfologické rozdiely medzi rodičovskými taxónmi a nájdenými hybridmi. Pozorovanú variabilitu 

vysvetľuje v kontexte pravdepodobnej evolučnej histórie taxónov v regióne.  

 Autor v práci ukazuje, že skvele rozumie základným poznatkom z oblasti evolúcie a 

systematiky rastlín a vie pracovať s vedeckou literatúrou. Svedčí o tom úvodná časť práce, ktorá je 

spracovaná veľmi zrozumiteľne, plynule a faktograficky bezchybne. Množstvo vlastných 

nazbieraných vzoriek a dát a kvalita ich spracovania sú adekvátne pre tento typ záverečnej práce. 

 Oceňujem vhodne zvolený a komplexný metodický prístup. Autor výborne zvládol prácu v 

teréne, prietokovú cytometriu, molekulárne metódy, morfometrické metódy ako aj ďalšie analýzy 

primárnych dát. V práci korektne uviedol príspevok ďalších kolegov pri získavaní a vyhodnocovaní 

dát, čo nijako neznižuje jeho zásadný podiel na výslednej podobe práce, práve naopak, ukazuje to na 

jeho schopnosť pracovať efektívne ako súčasť tímu. 

 Výsledky dokáže vecne prezentovať, správne interpretovať a vyjadriť slovne kultivovaným 

spôsobom. Časť Diskusia je prehľadne členená a má veľmi premyslenú štruktúru. Autor tu podrobne 

diskutuje všetky možné scenáre a vysvetlenia pre pozorovanú variabilitu a svoje výsledky správne 

umiestňuje do kontextu doterajších poznatkov o problematike. 

 Grafy a obrázky použité v práci sú vhodne zvolené a adekvátne ilustrujú získané výsledky, s 

výnimkou drobných nedostatkov vymenovaných nižšie. Autor v prílohách korektne poskytuje 

primárne dáta, na ktorých sú založené jednotlivé analýzy a preto ich originalita a správnosť je ľahko 

overiteľná. 

 

Technické poznámky a pripomienky k formálnym nedostatkom: 

 

1. V druhej polovici práce je pomerne veľa preklepov, ale vzhľadom na rozsah textu sú takéto drobné 

nedostatky pochopiteľné.  

2. strana 34: v PCA diagramoch na obrázkoch 3 a 4 chýba označenie osí. Preto samotný slovný opis 

polôh objektov v diagrame je neprehľadný. 

3. strana 34: Pri komentovaní obrázkov 3 a 4 v texte Výsledkov sa uvádza, že rozmiestnenie populácií 

v ordinačných diagramoch čiastočne odráža geografické rozmiestnenie. No nie je tu žiadny odkaz na 

mapu lokalít. Prvá mapa s vyznačenými geografickými polohami všetkých (aj diploidných) populácií 

sa objavuje až o 11 strán ďalej (na s. 43, obr. 7a). 

4. strana 37: V popise obrázku 5a nie je uvedené, že ide o analýzu datasetu tetraploidov. Preto sa na 

prvý pohľad zdá, že ide o analýzu celého datasetu (vrátane diploidov). 

5. strana 42: V popise obrázku 6b je prezentovaný výstup analýzy z programu SplitsTree, ale autor 

uvádza, že ide o sieť vytvorenú pomocou metódy neighbour-joining tree. To je metodicky 

zavádzajúce, pretože neighbour-joining tree je niečo iné. Analýza na obrázku bola vytvorená pomocou 

algoritmu neighbor-net, ktorý predstavuje rozšírenú modifikáciu algoritmu neighbour-joining. 

Vhodnejšie označenie výstupu analýzy je Neighbor-Net diagram. Tento termín používa samotný 

program SplitsTree a bežne sa používa aj vo vedeckých článkoch. 

6. strana 55, na obr. 20a - v legende priraďujete každej z 3 skupín jeden farebný odtieň, ale farieb na 

grafe je viac. Predpokladám, že má ísť o miesta kde sa hybrid prekrýva s rodičovským taxónom, ale 

treba to vysvetliť aj v legende obrázku. 



7. strana 60: v diskusii je použitý termín "nearest-neighbour network", ako ďalšie alternatívne 

označenie pre Neighbor-Net diagram (viď poznámka vyššie) 

8. strana 80: V Prílohe 1 sú prezentované výsledky DAPC analýzy, konkrétne pre počet zhlukov K=2 

a K=3. Zdá sa, že stĺpce tabuľky pre K=2 a K=3 sú vymenené.  

9. strana 83: V Prílohe 2, pod obrázkami 1a  a 1b chýba legenda na vysvetlenie významu použitých 

farieb. V grafe 1a sa to dá domyslieť podľa Prílohy 1 a 3, ale v grafe 1b pre K=3 nie je jasné čo sa na 

grafe nachádza. Podľa textu na strane 35 (riadok 9) by malo ísť o diploidy a ďalšie dve skupiny. Nie je 

však jasné ktorá farba označuje diploidy, pretože hnedú farbu autor inde používa na označenie 

hybridov, nie diploidov. Podľa polohy a počtu jedincov sa zdá, že nejde len o zmenu modrej farby 

diploidov na hnedú v porovnaní s Prílohou 1, ale možno aj iné použitie zelenej a žltej farby ako v 

iných častiach práce. 

 

 Na záver si dovolím zdôrazniť, že napriek vyššie uvedeným drobným nedostatkom, ide o 

diplomovú prácu mimoriadne kvalitnú, a to ako s ohľadom na použité metódy a objem prác, tak aj so 

zreteľom k úrovni písomnej prezentácie, a preto ju hodnotím vysoko pozitívne. 

 

Pripájam niekoľko otázok vhodných na diskusiu v priebehu obhajoby: 

ot. 1: Do akej miery sú populácie rodičovských taxónov, ktoré ste zahrnuli do štúdie, geneticky čisté? 

Neighbor-Net analýzy ukázali prakticky lineárny gradient genotypov od jedného rodiča k druhému. 

Dve populácie AL43 a AL73 A. arenosa sa vám vo všetkých analýzach DAPC (aj pri najvyššom počte 

zhlukov, K=5) ukazovali ako najčistejšie. Pri A. lyrata sa ako geneticky najčistejšia zdá byť len 

populácia AL28. Je možné, že tieto najtypickejšie populácie oboch rodičov sú tiež do istej miery 

poznamenané introgresiou?  

ot. 2.: Podľa najpravdepodobnejšieho scenára, ktorý je podporený aj výsledkami vašej práce, diploidy 

A. lyrata nie sú priamo zapojené do vzniku hybridov. V molekulárnych a cytometrických analýzach 

preto diploidy vždy komentujete zvlášť a vynechávate ich zo spoločných analýz s hybridmi (ukázalo 

sa, že sa líšia molekulárne, aj monoploidnou veľkosťou genómu). Ale v morfometrických analýzach 

definujete diploidy a tetraploidy A. lyrata ako jednoliatu skupinu. Zároveň v práci neukazujete žiadnu 

samostatnú analýzu morfologickej diferenciácie diploidov a tetraploidov A. lyrata. Prečo ste sa 

rozhodli pre takýto prístup?  

ot. 3: Do akej miery ste si istí správnou interpretáciou morfologických dát, ak ste v morfometrických 

analýzach použili iné jedince ako pri prietokovej cytometrii a molekulárnych analýzach. Mám tým na 

mysli, či si viete predstaviť, že v populáciách, ktoré sa ukazujú ako geneticky intermediárne (a teda 

hybridné), môžu rásť aj jedince ktoré patria k jednému z rodičov. Takéto jedince, ak neboli zachytené 

molekulárnymi markermi, by potom mohli do istej miery skresľovať vaše morfometrické dáta. 

ot. 4: Do DP nebola zahrnutá oblasť Wachau (kde na rozdiel od predhoria Álp, je popri klimatickom 

gradient pozorovaný aj gradient v horninovom zložení substrátu). Prečo ste túto oblasť do práce 

nezahrnuli? Narazili ste na nejaké komplikácie alebo potrebu iného prístupu pri zbere a analýze dát z 

Wachau? Sú hybridy z oblasti s iným horninovým substrátom morfologicky iné ako hybridy z 

predhoria Álp? Máte nejaké predbežné hypotézy? 
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