Oponentsky posudek diplomové prace Bc. Lucie Hyklové , Systematika a fylogeografie diploidnich

zastupcl druhového komplexu Arabidopsis arenosa.”

PredloZena diplomova prace je vénovana fylogeografii diploidnich zastupcl sloZitého druhového
komplexu Arabidopsis arenosa. Za timto Géelem byla studovana variabilita 14 jadernych mikrosatelitd u
64 populaci jak na vnitropopulacni tak i mezipopulacni Urovni.

Prace jednoznacné benefituje z faktu, ze byla realizovana v ramci velkého projektu financovaného GA CR
a autorka méla moznost ziskat dostatek materialu z celého aredlu rozsiteni tohoto komplexu. V ramci
prace autorka nejdfive na zakladé pilotniho pokusu vybrala vhodné markery, které nasledné pouZila na
zpracovani celého materialu. Laboratorni analyzy byly provedeny spravné. Vhodné zvolené jsou i
metody analyzy dat, ale k jejich provedeni mam nékolik vytek: (i) pfi testovani markerd v rdmci pilotniho
pokusu nebyl proveden odhad frekvence nulovych alel; (ii) pfi testovani marker( a odhadu jejich
variability nebyla testovana odchylka od Hardy-Weinbergovi rovnovahy. Tento test povazuji za dllezZity
z hlediska naslednych analyz v programu STRUCTURE, které mohou byt negativné ovlivnény zarazenim
populaci (nebo markerd) odchylujicich se od HW rovnovahy; (iii) u analyzy Fis (koeficientu imbreedingu)
nejsou jasné definovana kritéria podle kterych jsou jeho hodnoty povazovany za zvysené a jestli se
populace vyznacujici jeho zvySenou hodnotou lisi signifikantné od stavu odpovidajicimu HW rovnovaze;
(iv) pti ne zcela jednoznacném uréeni poctu genetickych klastri programem STRUCTURE nebyly analyzy
opakovany za modifikovanych podminek (napf. z analyzy nebyly vyloucené populace se zvySenym Fis
anebo nebyly vzorky rozdéleny do skupin definovanych a priori).

Uvodni €ast prace, metodika a vysledky jsou napsény jasné, i kdyz nékdy je vénovéno a? pfili§ prostoru
ne Uplné relevantnim tématdm. Na druhé strané nékteré podstatné teoretické aspekty studované
problematiky v Gvodni ¢asti prace zcela chybi (viz. dalsi technické poznamky na konci posudku). V diskuzi
jednoznacné postradam kapitolu vénovanou vyuziti vysledkd prace pro systematiku a taxonomii
komplexu, byt prace nese pojem ,systematika“ ve svém nazvu. Casti tykajici se fylogeografie jsou sice
obsirné, ale trochu nepfehledné. Snad nejvétsim zklamdanim pro mé je ¢ast vénovdna porovnani
vysledk( mikrosatelit(i a RAD-sekvenovani. V tomto ohledu méla prace potencidl pfinést mnoho opravdu
novych poznatkd, protoze takto zamé¥enych a jiz publikovanych praci je zatim opravdu pomalu. Zel
diskuze k této casti je velmi stru¢na, omezuje se na povrchni shrnuti notoricky znamych aspektd jako
cena analyz anebo pocet analyzovanych jedinct. Misto toho se autorka méla soustredit na pfinos a
limity obou pfistupd pro konkrétni zplsoby vyhodnoceni dat a porovnat je s vysledky dalsich
komparativnich studii (napt. Jeffries et al. 2016).

| pfes vySe zminéné vytky povaZzuji vysledky prace za kvalitni a praci jednoznacné doporucuji k obhajobé.
Praci hodnotim zndmkou 2.

V Praze 7.9.2016 Karol Krak



Otazky:

1.) Jaké taxonomické reseni byste pro komplex A. arenosa doporucila na zakladé vysledk( Vasi
prace?

2.) Neni mi Uplné jasné, které oblasti povaZujete za refugia ve kterych A. arenosa prezila posledni
glacial a proc. MUZete to upresnit? Dale uvadite, Ze Vase vysledky jsou v rozporu s predchozi
studii (Schmickl et al. 2012). Cim je moZné tento rozpor vysvétlit?

3.) Na zakladé Vasich analyz nelze zcela jednoznacné urcit ptvod Baltskych populaci. Mohla byste
na zakladé téchto dat nacrtnout mozné a hlavné testovatelné scénare jejich vzniku? Jakym
zpUsobem byste je testovala?

4.) Jednim z cil prace bylo porovnani mikrosatelitd a RAD-Seq jako marker( pro fylogeografické
studie. V ¢em spocivaji pfinosy a nedostatky téchto metod pro Vasi studii? Jsou Vase zavéry
srovnatelné se studii Jeffries et al. 2016*, ktera porovnavala tyto metody u sladkovodnich ryb,
pripadné s vysledky dalSich praci? Kterou z metod by jste zvolila pokud by ste planovala svUj
vlastni fylogeograficky projekt a proc?

*Jeffries et al. — Molecular Ecology (2016) 25: 2997-3018

Ostatni technické poznamky:
Abstrakt je aZ pfilis struény, obsahuje sice shrnuti vysledku ale ne jejich zhodnoceni formou zavéra.
uvoD

s. 7. Véta: ,Jednim z nejstudovanéjsich druh( z Celedi Brassicaceae je zndmy modelovy druh Arabidopsis
thaliana (L.) Heynh. (Innan et al. 1997; Bennetzen 1999; Van der Zwan et al. 2000; Mitchell-Olds 2001),
ktery je zaroven blizce pfibuzny modelovému druhu Arabidopsis thaliana...." neddva smysl.

CILE A OTAZKY

s. 8. Tvrzeni, Ze v praci Koldr et al. 2016 je hlavnim zdrojem data metoda RAD-seq neni presné. Veskeré
vnitropopulacni parametry byly ve zmifiované préci ziskané na zdkladé analyzy mikrosatelit{.

s. 8-9. Odstavec popisujici mikrosatelity neni otazkou ani definici jednoho z cilli prace

LITERARNI RESERSE

FYLOGENEZE A FYLOGEOGRAFIE

V této kapitole chybi souhrn teorii o glacidlnich refugiich a migracnich cestach v Evropé. Zahrnuti téchto
teorii do Uvodu by ¢tenare uvedlo do problematiky, kterd se fesi v podstatné ¢asti diskuze.

EVOLUCNI PROCESY

Neni mi Gplné jasné, proc byla tato kapitola do prace zarazena. Procesy, kterych se tyka se prace vibec
nezabyva.

POLYPLOIDIE



Prace se soustfedi na diploidni zastupce komplexu A. arenosa, proc se tedy detailné resi polyploidie
v Celedi Brasicaceae?

MOLEKULARNI MARKERY

s. 20. Molekuldrnim markerem muzZe byt i molekula RNA (a ne jenom DNA jak je uvedeno), proto bych
volil formulaci: ,,Molekularni markery podavaji informace o organismu, ziskané analyzou jeho molekul
nukleovych kyselin nebo proteind.”

RAD-seq

s. 22. ,,...pfi urcité optimalizaci protokolu Ize, navzdory finan¢ni ndroénosti NGS sekvenovani, analyzovat
velké mnoZstvi jedincl a populaci...” Privital bych, kdyby byly ty zminéné modifikace konkretizovany.

ANALYZA DAT

s. 23. Je koeficient inbreedingu opravdu pocitan na zédkladé frekvence nulovych alel? Neznam software,
ktery byl pouzit, ale standardné se tento koeficient pocitd na zakladé rozdilu o¢ekdvané a pozorované
heterozygozity.

METODIKA

OPTIMALIZACE MIKROSATELITU

s. 31. Neuvadi se pocet jedincl, na kterych byla testovana variabilita marker(.
VYSLEDKY

Data o formovani dimerG primer( bych nezmirioval jako samostatny vysledek. Je to jenom technikalie,
kterd je sice dulezita pro optimalizaci PCR protokolu, ale pro praci jako takovou Zadny vétsi pfinos nema.

Obr. 15-17. Barvy ve vysecich a hlavnich ¢astech obrazkl nejsou stejné.
DISKUZE

s. 64. Dle textu v Uvodu diskuze je jednim z hlavnich cill préace: ,,...a diskutovat moZzna taxonomicka
feSeni pro tento komplex.” JenZe o taxonomickych fesenich neni déle v diskuzi Zddna zminka.

s. 64. Tvrzeni, Ze rozdéleni populaci do péti genetickych klastri je v souladu s vysledky studie Kolar et al.
2016, neni Uplné pravdivé. V této studii byl nejpravdépodobnéjsi pocet klastrl 4. Tato cast diskuze by si
zaslouzila upfesnit a trochu rozsifit.

s. 65. V préci se tvrdi, Ze zvysené hodonty He a Hs ,,Baltské” skupiny jsou dany faktem, Ze do této skupiny
pfislusi i populace ze Slovenska. JenZe podle dat uvedenych v Tabulce 16 i po vylouéeni Slovenskych
populaci dosahuje tato skupina druhych nejvyssich hodnot stejné jako predtim.



