Oponentsky posudok dizertaénej prace RNDr. Dariny Koubinovej Fylogeneze
vybranych druhii letounii Afriky na zikladé cytogenetického a molekularniho
pFistupu.

Darina Koubinova napisala dizertatnu pracu, ktora obsahuje dva publikované &lanky
a jeden rukopis poslany do redakcie. VSetky ¢lanky sa tykaju netopierov z pohl'adu
evolucnej historie ich karyotypu alebo molekulare genetickej fylogenézy. Prace sa
prednostne zameriavaju na netopiere zo Zapadnej Afriky.

Dizertacia predstavuje impozantny rozsah objavov, ktoré maju potencial k odliSeniu
viacerych druhov novych pre vedu. Vysoko hodnotim podporu, ktori autorka pre
rozliSenie druhov nazbierala. Nielenze ukazala, Ze molekularne geneticky su niektoré
linie natol’ko odli$né, Ze divergencia poukazuje na dlhodobé oddelenie populacii, ale
zarove tieto zistenia podporila charakterizaciou karyotypov, ktoré boli pre urgité
linie diferencované. Vnimam pozitivne, Ze v dizertanej praci autorka nasla
cytogeneticku variabilitu u viacerych druhov v ramci skupiny, ktora ma tradi¢ne
konzervativny karyotyp. Ukazala tym uzitoCnost’ cytogenetického $tidia pri odliseni
kryptickej diverzity.

Bohuzial', smola dr. Koubinovej je, Ze osobne davam prednost prezeraniu niekol'kych
obrazkov pred Citanim mnohych pismen. Zacala som teda Citat’ text s jasnou
predstavou, ¢o by som v fiom mala najst na zéklade vysledkov v obrazovych
materialoch a tabul'kach, ktoré boli v praci uvedené. Nasla som rozdiely oproti
oCakavaniu. Na viacerych miestach praca interpretuje vysledky zavadzajaco a s
nedostatoénym podloZzenim. Napriklad, na str. 67 sa piSe, Ze pre rody Rhinolophus a
Hipposideros karyotypové data poskytuju uzito¢né fylogenetické znaky na rozlisenie
niektorych evolu¢nych skupin. Nasledujuci ¢lanok o ¢el'adi Molossidae uvadza na
str. 78, Ze autori neodhalili fylogeneticky signal v chromozomalnej variabilite. U rodu
Neoromicia v trefom €lanku na str. 108 je zmienka, ze karyotypy neboli uZitoéné pre
rozliSenie hlbokych vztahov v linii, ktoré ukazali molekularne genetické vysledky.
Potial’ by sa dalo akceptovat, ze vyuzitenost’ cytogenetickej variability pri
odhadovani fylogenetickych vztahov je pre rozne skupiny odli§né. Avsak na obr. 3,
str. 27 su okrem inych vyzdvihnuté druhy Neoromicia somalica, N. nana ako priklady
s vyznamne odliSnymi karyotypmi. Aké je teda celkové hodnotenie autorky pre
vyuzitie karyotypovania k rozliSeniu vztahov medzi tax6nmi?

ESte zasadne;jsi rozdiel medzi vysledkami a textom je vSak pri interpretécii
fylogenetickej pozicie druhu Pipistrellus rueppellii. Autorka opakovane zdéraziuje,
ze tento druh je bazalny pre skupinu zahriujucu rody Pipistrellus, Nyctalus a
Glischropus, €o vSak plati len pre analyzy, ktoré zahriiovali gény ragl a rag2 (obr.
6S), pripadne aj cytb (obr. 18, 285, 8S), pokial lokus cytb nebol spojeny s lokusom
12S a tRNA" (obr. 5S). Nenasla som diskusiu, ktora by toto zdovodiovala, ale
naopak nasla som opakované zmienky o podpore daného tvrdenia pre gén nd! a
dataset génu nd! z prace Mayer et al. (2007), €o nie je pravda z obrazkov 4S a 78S.



Ocenila by som vysvetlenie postavenia P. rueppellii vzhl'adom k mojim
pozorovaniam.

Podobne Spekulativna moze byt aj interpretacia pozicie druhov Eptesicus nasutus, pre
ktory su k dispozicii len sekvencie génov cytb a ndl, a druhu E. dimissus s lokusom
12S az 16S arag2.

Autorka opakovane pouziva identické sekvencie pre fylogeneticku analyzu, ¢o je
nespravne. ZvySuje to komplexitu vyhl'adavania optimalnej topoldgie, priCom to
znizuje Sancu na odliSenie jednotlivych topologii, lebo vel'ké Casti krajiny stromov
vykazuju plocht vierohodnost'. Dufam, Ze sa mylim, ale vyzera to tak podl'a nulovych
dizok terminalnych vetvi génovych stromov. Identické sekvencie sa vyuZivaji len v
analyzach, ktoré modeluju aj vel'kost populacie, vac¢Sinou v prostredi koalescenénych
analyz.

Dalsie moje pripomienky su v porovnani s vys§ie uvedenymi len kozmetické a
uvadzam ich v poradi, v akom sa vyskytuju v texte.

Nazvy génov su pisané nekonzistentne. Pre netopiere nie je nazvoslovie ustalené, ale
malo by sa dodrziavat’ minimalne v ramci jednej prace, v tomto pripade bud’ velkymi

alebo malymi pismenami, nie podl'a lokalizacie génov.

Str. 11 - Mnozstvo ekologickych nik nie je jedinym dovodom pre vysoku diverzitu v
tropoch.

Str. 21 a d’alej - Nazvy tabuliek sa piSu nad tabulkou, pod tabul'kou st poznamky.
Str. 30 - Ako autorka uréila dizku vetvi v po&te substitucii na aminokyselinu, ked’
pouzivala GTR model pre nukleotidovu sekvenciu a navyse analyzovala tRNA a

rRNA gény?

Str. 33 - Nenasla som avizované vysledky morfologickych merani, ktoré vylucuja
druh Rhinolophus guineensis.

Str. 79, obr. 2 - Nie st chromozémy 17 a 18 vymené?
Napr. str. 13, 90 - Nekompletny zoznam literatury.

Str. 93 - Nakol'ko je Q-INS-i metoda schopna pracovat’ so sekvenciou, ktora obsahuje
dva rRNA lokusy, z toho jeden vel'mi kratky, a tRNA gén?

Str. 94 - Na zaklade akych informacii bola zvolena schéma particii? Ako zmena
schémy particii ovplyvnila vysledky? Preco neboli particie pouzité pre Bayesiansku
analyzu?




Str. 109 - Pre€o by mali byt udaje v praci Roehrs et al. (201 1) spolahlivejsie len kvoli
dlhSej sekvencii? Aky vplyv na spolahlivost vysledkov maju chybajuce data v
multilokusovych analyzach, identické sekvencie pravdepodobne pouzité v tejto praci,
alebo robustnost’ pouzitych metdd na alignovanie danych datasetov?

Preco sa tabul’ky 3S az 5S nazyvaji genetické vzdialenosti, ked uvadzaju percento
zhodnych pozicii v parovych porovnaniach alignmentu?

Napriek vyhradam, ktoré sa tykaju spracovania, praca obsahuje vyznamné pévodné
vysledky s potencialom ovplyvnit' nae vnimanie druhovej diverzity netopierov v
Zapadnej Afrike a procesov, ktoré k nej viedli. Dizertaénii pracu doporuCujem k
obhajobe.
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