[Komentare| Posudek na doktorskou disertacni praci Dariny Koubinové
“Phylogeny of selected African bat species based on the cytogenetic and molecular
approaches*

Prace je zaloZena na dvou publikovanych ¢lancich (Acta Chiroptelogica, Folia Zoologica) a
jedné praci zaslané do ¢asopisu Frontiers in Zoology. Prvni dva ¢lanky se zabyvaji
karyotypovou proménlivosti letounti ¢eledi Rhinolophidae, Hipposideridae a Molossidae,
posledni z nich pak molekularni a cytogenetickou systematikou a fylogenezi senegalskych
netopyru Celedi Vespertilionidae. Konkrétné si autorka vytycila celkem 5 cili: 1) vySetfit
standardné barveny karyotyp péti druhti hipposiderida Hipposideros cyclops, H. jonesi, H.
gigas, H. ruber a H. tephrus; 2) totéz u dvou druht vrapenct Rhinolophus fumigatus a R.
landeri; 3) totéZ u dvou druhu tadaridovitych Chaerephon pumilus a Mops condylurus; 4)
pouzitim cytogenetickych a molekularnich analyz rekonstruovat fylogenetické vztahy mezi
vybranymi zastupci ¢eledi Vespertilionidae a 5) odhadnout genetickou divergenci 10
senegalskych (resp. zapadoafrickych) druhi této ¢eledi ve vztahu k jedincim ze vzdalenych
oblasti kontinentu se snahou odhalit mozny vyskyt kryptickych taxoni.

Pfiznam se, Ze s posuzovanim podobnych praci je vzdycky trochu potiz. V tomto ptipadé
ovSem ani tak proto, Ze podkladové ¢lanky uz prosly naro¢nym recenznim fizenim a neni tedy
snadné v nich hledat n¢jaké chyby, ale spiS proto, Ze jsou z vétsi ¢asti pohtichu spise
deskriptivni (to se tyka ptredevsim prvnich dvou praci) a po formélni i vécné strance jim tézko
1ze néco vytknout. Senegalské badatelské pociny sice sleduji jen zpovzdali, ale dovedu si
ptredstavit, jakym zplsobem tato disertace vznikala. Nevytykal bych ji proto urcitou
tematickou rozttiSténost nebo absenci n¢jakého jednoticiho ,,pfibéhu®, absence jakékoli
testovatelné hypotézy a sucha popisnost vétsi ¢asti prace je vSak napadnd. Snaha zastiesit tii
prace jednoticim nazvem se odrazila ve snad az pfili§ optimistickému nazvu disertace — na
rozdil od autorky si nemyslim, Ze standardné¢ Giemsou barven¢ karyotypy letountl, zejména
rodt Hipposideros a Rhinolophus, nam mohou podat v tomto sméru néjakou relevantni
informaci (jak tvrzeno, napf. na str. 7-8, 40 nebo 67). Koneckonct ani v jednom

z podkladovych ¢lank, ani v ivodnim souhrnném komentafi se o cytogenetické fylogenezi

V podstaté (a pochopitelné) nic zadsadniho nedozvime. Z téchto ditvodi se v dalsSim komentaii
soustiedim vyhradné na tfeti ¢lanek.

Ani k nému nemam nijak zasadni pfipominky, autorka pouzila dvé standardni fylogenetické
metody, maximalni v€rohodnost a bayesovskou analyzu, a je evidentni, Ze si s analyzami dala
skute¢né praci. Urcité pochybnosti mam jen v tom, zda byly nezbytné vSechny arbitrarni
upravy jako zkracovani sekvenci, odstraiovani mezer apod., autorka vSak vSechny kroky
podepiela konkrétnimi citacemi. Podrobnéjsi vysvétleni nutnosti ¢i ucelnosti téchto kroki by
ale asi nebylo na skodu. Také povazuji za vhodné upozornit, ze v ptipad¢ aposteriornich
pravdépodobnosti vyskytu konkrétnich uzli na bayesovské fylogenii rozhodné nelze hovofit o
,bootstrap support®, kterézto tvrzeni se v celé praci objevuje pohtichu ¢asto. Metoda
bootstrapu (tedy metoda zalozend na vytvafeni pseudovzorki pomoci opakovaného vybéru

S navratem (sampling with replacement) nema s bayesovskou analyzou nic spole¢ného, snad



jen s vyjimkou tvorby konsensualniho stromu). Dale uvadim nékolik konkrétnich postieht a
dotazti:

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® ... souhlasim, ale co kdyz jednotlivé metody davaji konfliktni
vysledky?

str. 10-11: poznamka na okraj: posledni dobou mam $tésti na vyskyt pojmu ,,geneticky druh
— nevim, do jaké miry jde o médni vinu, ale ekl bych, Ze jestlize je tento koncept zalozen na
vypoctu genetické distance, nejde o nic jiného nez 0 stary znamy feneticky (a, filozoficky
vzato, v zasad¢ tedy typologicky) druh, jen v moderngj$im kabaté

str. 13: “Initially, the molecular studies of Chiroptera were targeted more at interordinal and
interfamilial relationships or supertrees® ... co se zde mysli pojmem ,,supertrees™“? Zndm
metody tzv. supertrees (tedy vlastné néjaké formy konsensu), v kontextu této véty to ve me
ale budi dojem, Ze se tim mysli néco jiného.

str. 30, Fig. 3: “The bar indicates genetic distance (the number of substitutions per amino acid
site) ... ob¢ tRNA, i podjednotky 12S a 16S nejsou proteiny

tamtéz: jestli jsem to spravné pochopil, v praci se nevyskytuji zadné sekvence z GenBanku
pochazejici ze Senegalu? ... to je skoda, tak by se vyloucilo, ze zjisténa vyssi mira divergence
mezi senegalskymi a geograficky vzdalenymi vzorky je zptisobena néjakou chybou bud’

Vv analyze autorky, nebo je naopak problém s genbankovymi sekvencemi (coz nelze vyloucit).

proc je odkaz na Fig. 3 v pasazi o senegalskych vzorcich (kap. 4.2.1) a ne v GenBank (4.2.2)?
... tyhle 2 podkapitoly by mély byt slouc¢eny 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 kryptickych druhd nema nic
spole¢ného s fylogenezi; Ze dva divergentni klady maji jiny karyotyp, mtze byt nahoda, navic
v ramci paradigmatu fylogenetické systematiky je mira divergence z hlediska fylogenetické
inference irelevantni.

Co tedy fici zavérem? Ptes vSechny vyse uvedené vyhrady disertacni prace D. Koubinové
piinasi dalezité¢ informace, které budou moci vyuzit i dalsi generace biologt. Navic ukazala,
ze autorka zvladla standardni techniky cytogenetickych i molekuldrné-genetickych metod
veetné nasledné fylogenetické analyzy. Proto praci doporucuji k obhajobé a po jejim
uspésném zvladnuti udeleni titulu Ph.D.
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