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Véc: Oponentsky posudek na diplomovou praci

Diplomova prace Bc. Matéje Kotze se zabyva karyotypovou evoluci u pavoukl celedi Araneidae a
Mimetidae s cilem testovat hypotézu o mozné roli celogenomovych duplikaci ve zménach jejich
chromozomovych pocth. Autor provedl u vybranych druhl pavoukd klasickou i molekularné
cytogenetickou analyzu a stanovil velikost jejich genomu pomoci pritokové cytometrie.

Prace je standardné ¢lenéna. Literarni pfehled je pomérné dobre strukturovan a uvadi ¢tenare
do biologie, systematiky a cytogenetiky studovanych pavoukl. Text je vhodné doplnén prevzatymi
fylogenetickymi stromy, které by vsak mohly byt detailnéji popsany. Obr. 3 ma nizké rozliseni.

Studované druhy jsou uvedeny v Tab. 1 v kapitole Material a metodika. Zde bych chtél jen

poznamenat, Ze popisek by mél byt nad tabulkou a vysvétlivky pod tabulkou. Dale by mé zajimaly pocty

analyzovanych jedinct obou pohlavi a zda blize neuréené druhy oznadené ,sp.” odkazuji na materidl

dosud neuréeny nebo na druhy dosud nepopsané. Zahrnuti exotického materialu reprezentovaného

nékolika malo jedinci do studie povaZuji za problematické. Stejné tak pouziti DNA Gandanameno sp.
pro konstrukci 18S rDNA sondy. Pro tento material by méla byt uvedena alespor sekvence CO/ uloZzena
ve verejnych databdzich a sonda by méla byt osekvenovana. PouZitd metodika popsdna pomérné
obsahle a dala by se zkratit odkazem na manudly vyrobcu v pfipadé komercnich souprav nebo citaci
v pfipadé fluorescencni in situ hybridizace (FISH). Pouzity fyziologicky roztok byl Lockwoodem
pfipraven pro zavijeCe Ephestia kuehniella, nikoli ,Ephesitu”. Pokud chce autor uvddét pouzité
zvétseni, mél by uvést celkové zvétseni mikroskopu, nikoli jen objektivu. SloZeni PCR reakci je dle mého
zbytec¢né uvedeno formou tabulek, co je vsak dilezité, v téchto chybi koncentrace reagencii. Zde i
v nasledujicim textu (napf. pracovni roztok Rnazy A) bych preferoval findIni koncentrace. Zajimalo by

mé sloZeni ,,Fluormixu“ z Tab. 4. Kap. 4.6.1.3 vénovand sekvenaci obsahuje i ziskané sekvence a jejich

analyzu, které by mély byt ve vysledcich. Autor také uvadi, Ze amplikony byly sekvenovany na ,MiSeq

llumina“. Skute¢né? Jaky je princip a vyhody lllumina sekvenovani? V popisu vypoctu C-hodnoty

postradam ,namérenou hodnotu” pouZitého rostlinného standardu. Co se tedy pritokovou cytometrii

mérilo? Autor zminuje pouZiti technickych replik ze stejného jedince, byly pouzity i biologické repliky?

Vysledky jsou ¢lenéné na klasickou cytogenetickou analyzu, molekularni analyzu a pritokovou
cytometrii. Zvlast molekuldrné cytogeneticka analyza je pomérné stru¢né komentovana (v nékterych
pfipadech jen jednou vétou). Proto myslim, Ze by bylo lepsi cytogenetickou a molekularni analyzu
sloucit a prezentovat vSechny poznatky ziskané pro dany druh spolecné. Vysledky jsou doloZené

obsahlou obrazovou dokumentaci. Zde bych jen poznamenal, Ze obrazky by mély byt fazeny a ¢islovany



tak jak se objevuji v textu. Zacit tedy vysledky odkazem na Obr. 29 z dalsi kapitoly ¢tenare nepotési.
Z neznamého dlvodu je na obrazky v obrazovych tabulich v textu odkazovano neobvyklym formatem.
Jako pfiklad lze uvést , Obrazek 6, fig. B“ (tedy Obr. 6B), na ktery chybi odkaz v textu. Kvalita vysledkd
C-pruhovani je tak Spatnd a tyto natolik neinformativni, Ze bych je do prace snad ani nezarazoval.
K vysledkdim cytogenetické analyzy mam nékolik otazek. Nejsem odbornik na pavouci nebo obecné
monocentrické chromozomy, ale ukazuje Sipka na Obr. 7C skutecné pohlavni chromozomy?
V nékterych pripadech, napf. Singa sp. na Obr. 11, nejsou jednotlivé pohlavni chromozomy rozlisitelné

a jsou ukazany jako ,sex vesicles”. Na_zakladé ¢eho a jak vérohodné je tedy urcena konstituce

pohlavnich chromozom( X:X,0? M3a smysl meéfit X chromozomy v konstitucich svice nez 2 X

chromozomy, kdyZ7 jsou si_ mensi X chromozomy velikostné podobné? U Araneus uyemurai a A.

ventricosus byly identifikovdny tfi pohlavni chromozomy X, které spolu ,paruji“. Mohlo by jit o

konstituce XY1Y> nebo X:X,Y? Jsou k dispozici samici karyotypy k ovéreni téchto konstituci? Také u

Mimetus sp. JAR bych na Obr. 27A misto sedmi rlznych pohlavnich chromozom( X vidél tfi
chromozomalni pary a jeden chromozom X. | 185 rDNA FISH u tohoto druhu dle Obr. 43, zd4 se, znaci

v ramci ,pohlavnich chromozom“ chromozomalni par. A skutecné Ize z napr. z Obr. 26B a 27C vyvodit

morfologie chromozom?

Diskuse se dobre ¢te a je pomérné podrobna. Autor se zabyva rlznymi mechanismy, které by
mohly byt zodpovédné za skokové zvyseni poctu chromozomi pfi zachovani jejich akrocentrické
morfologie. Vysvétlenim jsou, vedle polyploidie, komplexni pfestavby zahrnujici inverze a rozpady.
Mohly by u pavoukd vznikat metacentrické chromozomy vznikem neocentromer? Jediné, co mi
vdiskusi chybi je zhodnoceni pouZitelnosti molekularnich markerll pro testovani polyploidie.
Distribuce klastr( 18S rDNA je obecné zna¢né proménliva, geny pro 55 rDNA se Casto pfipojuji k jinym

genovym rodinam, snRNA se tézko detekuji, patrné pro maly pocet opakovani. NeuvaZoval autor o

detekci histonovych genl? Napfr. u motyld je lokus histonovych genl velmi konzervativni.

Trochu mé mrzi, Ze je hlavni vysledek prace, tedy Ze velikost genomu u studovanych celedi
nesouvisi s narustem poc¢tu chromozomd, v zavéru prace a abstraktu shozen tvrzenim, Ze ,, je zfejmé,
Ze (polyploidie) sehrala roli v evoluci pavoukd.

Po formanlni strance lze praci vytknout pouzivani anglickych vyrazl (,loci“, ,sex vesicle,
,aging”) a nekonzistentni poZivani zkratek (napr. 18S a 18s, rDNA a rRNA). Prace obsahuje standardni
mnozstvi preklepl a pomérné malo gramatickych chyb.

Zavérem mohu konstatovat, Ze se mi prace libila. Autor ziskal originaini vysledky a splnil vytycené
cile. Pfes vyse uvedené vytky dle mého prace jednoznacné spliuje pozadavky na kvalifikaéni prace

tohoto typu a doporuduiji ji k obhajobé.

V Ceskych Budéjovicich dne 3. 9. 2020 RNDr. Petr Nguyen, Ph.D.



