
[Komentáře]Posudek na doktorskou disertační práci Dariny Koubínové  

“Phylogeny of selected African bat species based on the cytogenetic and molecular 

approaches“ 

 

Práce je založena na dvou publikovaných článcích (Acta Chiroptelogica, Folia Zoologica) a 

jedné práci zaslané do časopisu Frontiers in Zoology. První dva články se zabývají 

karyotypovou proměnlivostí letounů čeledí Rhinolophidae, Hipposideridae a Molossidae, 

poslední z nich pak molekulární a cytogenetickou systematikou a fylogenezí senegalských 

netopýrů čeledi Vespertilionidae. Konkrétně si autorka vytyčila celkem 5 cílů: 1) vyšetřit 

standardně barvený karyotyp pěti druhů hipposideridů Hipposideros cyclops, H. jonesi, H. 

gigas, H. ruber a H. tephrus; 2) totéž u dvou druhů vrápenců Rhinolophus fumigatus a R. 

landeri; 3) totéž u dvou druhů tadaridovitých Chaerephon pumilus a Mops condylurus; 4) 

použitím cytogenetických a molekulárních analýz rekonstruovat fylogenetické vztahy mezi 

vybranými zástupci čeledi Vespertilionidae a 5) odhadnout genetickou divergenci 10 

senegalských (resp. západoafrických) druhů této čeledi ve vztahu k jedincům ze vzdálených 

oblastí kontinentu se snahou odhalit možný výskyt kryptických taxonů. 

Přiznám se, že s posuzováním podobných prací je vždycky trochu potíž. V tomto případě 

ovšem ani tak proto, že podkladové články už prošly náročným recenzním řízením a není tedy 

snadné v nich hledat nějaké chyby, ale spíš proto, že jsou z větší části pohříchu spíše 

deskriptivní (to se týká především prvních dvou prací) a po formální i věcné stránce jim těžko 

lze něco vytknout. Senegalské badatelské počiny sice sleduji jen zpovzdálí, ale dovedu si 

představit, jakým způsobem tato disertace vznikala. Nevytýkal bych jí proto určitou 

tematickou roztříštěnost nebo absenci nějakého jednotícího „příběhu“, absence jakékoli 

testovatelné hypotézy a suchá popisnost větší části práce je však nápadná. Snaha zastřešit tři 

práce jednotícím názvem se odrazila ve snad až příliš optimistickému názvu disertace – na 

rozdíl od autorky si nemyslím, že standardně Giemsou barvené karyotypy letounů, zejména 

rodů Hipposideros a Rhinolophus, nám mohou podat v tomto směru nějakou relevantní 

informaci (jak tvrzeno, např. na str. 7-8, 40 nebo 67). Koneckonců ani v jednom 

z podkladových článků, ani v úvodním souhrnném komentáři se o cytogenetické fylogenezi 

v podstatě (a pochopitelně) nic zásadního nedozvíme. Z těchto důvodů se v dalším komentáři 

soustředím výhradně na třetí článek. 

Ani k němu nemám nijak zásadní připomínky, autorka použila dvě standardní fylogenetické 

metody, maximální věrohodnost a bayesovskou analýzu, a je evidentní, že si s analýzami dala 

skutečně práci. Určité pochybnosti mám jen v tom, zda byly nezbytné všechny arbitrární 

úpravy jako zkracování sekvencí, odstraňování mezer apod., autorka však všechny kroky 

podepřela konkrétními citacemi. Podrobnější vysvětlení nutnosti či účelnosti těchto kroků by 

ale asi nebylo na škodu. Také považuji za vhodné upozornit, že v případě aposteriorních 

pravděpodobností výskytu konkrétních uzlů na bayesovské fylogenii rozhodně nelze hovořit o 

„bootstrap support“, kteréžto tvrzení se v celé práci objevuje pohříchu často. Metoda 

bootstrapu (tedy metoda založená na vytváření pseudovzorků pomocí opakovaného výběru 

s návratem (sampling with replacement) nemá s bayesovskou analýzou nic společného, snad 



jen s výjimkou tvorby konsensuálního stromu). Dále uvádím několik konkrétních postřehů a 

dotazů: 

str. 10: nuclear acids -> nucleic acids 

str. 10: “Therefore, .... combination with several independent approaches (morphology, 

cytogenetics, ecology, combination of nuclear and mitochondrial data) should be used to 

obtain unbiased correct results“ ... souhlasím, ale co když jednotlivé metody dávají konfliktní 

výsledky? 

str. 10-11: poznámka na okraj: poslední dobou mám štěstí na výskyt pojmu „genetický druh“ 

– nevím, do jaké míry jde o módní vlnu, ale řekl bych, že jestliže je tento koncept založen na 

výpočtu genetické distance, nejde o nic jiného než o starý známý fenetický (a, filozoficky 

vzato, v zásadě tedy typologický) druh, jen v modernějším kabátě 

str. 13: “Initially, the molecular studies of Chiroptera were targeted more at interordinal and 

interfamilial relationships or supertrees“ ... co se zde myslí pojmem „supertrees“? Znám 

metody tzv. supertrees (tedy vlastně nějaké formy konsensu), v kontextu této věty to ve mě 

ale budí dojem, že se tím myslí něco jiného. 

str. 30, Fig. 3: “The bar indicates genetic distance (the number of substitutions per amino acid 

site)“ ... obě tRNA, i podjednotky 12S a 16S nejsou proteiny 

tamtéž: jestli jsem to správně pochopil, v práci se nevyskytují žádné sekvence z GenBanku 

pocházející ze Senegalu? ... to je škoda, tak by se vyloučilo, že zjištěná vyšší míra divergence 

mezi senegalskými a geograficky vzdálenými vzorky je způsobena nějakou chybou buď 

v analýze autorky, nebo je naopak problém s genbankovými sekvencemi (což nelze vyloučit). 

proč je odkaz na Fig. 3 v pasáži o senegalskych vzorcích (kap. 4.2.1) a ne v GenBank (4.2.2)? 

... tyhle 2 podkapitoly by měly být sloučeny dohromady 

str. 40: “Our results also demonstrate that karyotypic data can be useful, independent and 

simple phylogenetic markers to identify cryptic taxa (five vespertilionids and potentially one 

rhinolophid in this study) or divergent clades (here two Hipposideros species with untypical 

karyotypes – H. cyclops and H. gigas).“ ... identifikace kryptických druhů nemá nic 

společného s fylogenezí; že dva divergentní klady mají jiný karyotyp, může být náhoda, navíc 

v rámci paradigmatu fylogenetické systematiky je míra divergence z hlediska fylogenetické 

inference irelevantní. 

 

Co tedy říci závěrem? Přes všechny výše uvedené výhrady disertační práce D. Koubínové 

přináší důležité informace, které budou moci využít i další generace biologů. Navíc ukázala, 

že autorka zvládla standardní techniky cytogenetických i molekulárně-genetických metod 

včetně následné fylogenetické analýzy. Proto práci doporučuji k obhajobě a po jejím 

úspěšném zvládnutí udělení titulu Ph.D. 
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