Oponentsky posudek na diplomovou praci Andrey Hajkové ,Neutralni geneticka
variabilita a struktura populaci kamzika horského na Slovensku“

Diplomova prace Andrey Hajkové hodnoti variabilitu, geografickou strukturu a soucasné genetickou Cistotu
populaci kamzika horského ve slovenskych Karpatech. Tyto otdzky jsou relevantni z hlediska ochranarské
genetiky, pro informovany management reliktnich populaci by bylo vyhodou znat Uroven genetické diverzity
s vlivem na jejich dlouhodobou existenci, stejné tak jako miru allochtonni introgrese. Tak jako jiné studie
ochranarské genetiky pouziva Andrea Héjkova mikrosatelitové lokusy, o kterych predpoklada, ze jsou
selekéné neutralni.

PfedloZeny text ma vsechny dllezZité naleZitosti védecké prace a diplomovou praci Andrey Hajkové proto
mohu ohodnotit jako nadprimérné kvalitni.

Autorka osvédcila schopnost orientovat se v problematice ochranarské genetiky a dobfe zvladnula pouziti
mikrosatelitd, které stale jesté predstavuji zlaty standard v tomto oboru, véetné vyhodnoceni a interpretace
ziskanych dat.

Na druhou stranu je tfeba uvést, Ze nékteré analyzy nejsou Uplné dobie prezentované a interpretace jsou
nékdy trochu jednostranné.

Z metodického hlediska mné v praci chybi zhodnoceni pravdépodobnosti, Ze dva kamzici ponesou stejny
genotyp (tzv. probability of identity). Pfi pouZiti neinvazivné ziskanych vzorkd jde o kli¢ovy krok. V pfipadé,
kdy je variabilita nizka a pribuznost vysokd, mize jednoduché vylouceni identickych genotyp( z datového
souboru negativné ovlivnit vysledky (viz Taberlet a Luikart, 1999, Biol J Linnean Soc 68, 41-55).

Vysledky analyzy s programem NewHybrids nejsou v prdci uvedeny, pfitom intepretace posteriornich
pravdépodobnosti ve smyslu pfitomnosti nebo absence jednotlivych hybridnich kategorii v populaci nemusi
byt trivialni. Je to Skoda, protoZe vysledky analyzy Structure nejsou zcela jednoznacné, vétsiné jedinct z NT
totiz vysla pfimés z VF a SR Q>0 (obrdzky 14 a 15). Kritérium Q>0,15 je pfi 18ti lokusech pro identifikaci BC
konzervativni (viz Vaha a Primmer, 2006, Mol Ecol 15, 63-72). V metodice také neni Uplné jasné uvedeno,
jaké vSechny hybridni kategorie byly v analyze s NewHybrids uvazovany. Z BC to byly jen BC1 nebo také BC2
a dalsi?

Metodika také uvadi test Hardy-Weinbergovy rovnovahy s programem Genepop, ale neni uvedena metoda,
a nenasel jsem ani vysledek, pouze u testu Fis (z programu Fstat).

Z programu vhodnych k odhadu Ne pro autorcina data doporucuji pozornosti Migrate-n, ktery odhaduje
soucasné jak Ne tak migraci mezi populacemi.

Prace se nevyjadruje k tomu, nakolik byly alely sdilené mezi populacemi. Mohlo by to pomoct najit odpovéd
na otazku, nakolik jsou rozdily mezi populacemi vysledkem efektu zakladatele, driftu a mutaci. Byly napfiklad
alely v introdukovanych populacich podmnozinou alel zdrojovych populaci?

Pozor na nékteré terminologické a konceptudlni nepresnosti:

Geneticky drift je disledkem, ne alternativou, bottlenecku (strana 17).

V kapitole 3.2 se jedna spiSe o populacni (nebo také populaéné-genetickou) strukturu nez o genetickou
strukturu populaci, coz je rozdil.

Tandemova repetice je opakovani se uréitého motivu, ne motiv samotny (strana 19).

Domnivam se, Ze po odstranéni nékterych nedostatkd vytvofi vysledky prace Andrey Hajkové solidni zaklad
pro publikaci ve védeckém Casopise. Vétim, Ze autorka shleda moje pfipominky konstruktivnimi, a Ze ji
budou pfi pripravé publikace uZite¢né. Diplomovou praci doporucuji k obhajobé.
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