Oponentsky posudek na magisterskou praci Bc. Terezy Marvanové
Populaéni struktura a genealogie v3i rodu Hoplopleura

Magisterska prace je metodickou i tématickou obdobou autor¢iny bakalaiské praci, ve které se
zabyvala genealogickou strukturou populaci hlista Haemonchus contortus. Mohla tak pfimo zuro€it
své zkuSenosti z pfedchozi prace, na druhou stranu ovSem nerozvinula své schopnosti 0 nové
metodické postupy (nicméné to se od magisterskych praci oficialn€ nepozaduje). Dovolim si jesté
jedno porovnani s bakalafskou praci a to co do rozsahu. Piedlozena magisterska prace je o dvé
strany krat3i nez bakalarska prace (celkem 25 stran véetné literatury). Jsem zastancem struénych
vystiznych praci, je oviem otazkou, zda to jiZ neni pfilis. Nicméné Piirodovédecka fakulta nema,
alespori podle mych védomosti, striktné stanoveny rozsah diplomovych praci a proto budu hodnotit
hlavné obsah prace.

Prvni polovina Givodu tykajici se obecné problematiky studia populaci je psana velmi ¢tiveé a
piehledné. Postradam jen déleni uvodu na podkapitoly, které by pomohlo v lepsi orientaci v textu.
Opakem je stiedni ¢ast (strana 3), kde text vysvétlujici refugia hostitelii je pomérné matouci a
vyskytla se tu i prakticky stejnd véta na dvou mistech odstavce. Samotnému modelu studia jsou
vénovany dva odstavce, ke kterym bych mél nékolik vyhrad. i) V prvni vété ja napsano: "Modelem
mé prace je ve§ Hoplopleura, ktera...” Ctenaf nevi jestli modelem je jeden zastupce rodu
Hoplopleura nebo vice druhii tohoto rodu (nicméné druh Hoplopleura neexistuje, je to nazev rodu).
ii) V nasledujicim odstavci na str. 3 prvni véta uvadi, ze vsi rodu Hoplopleura jsou si morfologicky
blizce pfibuzni - mozZna jsem uz pokfiven fylogenetickym pohledem na taxonomii, ale neni
vhodné;jsi fict, ze druhy jsou morfologicky velmi podobné nez blizce pfibuzné? iii) Pfiznam se, ze
jsem se uplné ztratil ve vysvétleni konkrétnich druhii vS§i parazitujicich u hlodavcii. Je zde uvedeno,
Ze H. edentula u Myodes glareolus je odlisny druh, ale od kterého druhu v$i? H. edentula je
povazovana jako poddruh druhu H. acanthopus nebo H. acanthopus je sam poddruhem? U H.
acanthopus je uveden autor popisu a u H. edentula chybi - bud’ uvést autory popisu obou druhta
nebo zadného. Navic jsem si nebyl jisty jestli jde o autora popisu nebo odkaz na literaturu, protoze
oboji dvoji je psano shodné s ¢arkou pred letopoctem.

Zbytek tvodu je pomérné podrobnym popisem ¢tyfech druhi hostitelti (na jeden a pul stran€), ktery
je, jak predpokladam z jediné citace na konci tohoto textu, prevzat z knihy Andéry a Horacka
(2005). Phsobi to trochu nevyvézenym dojmem, kdy o modelovych organismech (vsich) se moc
nedozvidame, ale o jejich hostitelych je tu uvedeno mnoho.

V oddile material a metodika se asi omylem zatoulal 4. sylvaticus, jako jeden z hostitelti
studovanych v3i, ktery v textu jiz neni déle zminén. ProtoZe odchyt hlodavcii probihal od roku 2005
zajimalo by mé, jaky podil prace méla na odchytech sama diplomantka. Podotykam, Ze samoziejmé
neni chybou, kdyZ by byl materiél pfevzat od kolegi z laboratofe, ale tato informace by méla byt v
metodice zminéna. Informace o prevalenci stejné jako celd tabulka 1 patii do vysledki a ne do
materidlu a metodiky.

K amplifikaci useku COI jsou uvedeny primery LCO 1940 a HCO 2198 (Hafner a kol. 1994).
Nejedna se o primery s nazvem LCO1490 a HCO2198 od Folmera a kol. (1994)? Vzhledem ke
kratkému amplifikovanému tseku (581bp) je doba elongace (1min 30s) mozna pfili$ dlouhd. Jako
jeden z outgroupti je uveden Lepidoptera sp. (italikem) - Lepidoptera je fad hmyzu a ne rod!

Vysledky jsou zpracovéany piehledné v n€kolika tabulkach a obrazcich. Tento oddil magisterské
préace je peclivé zpracovany a podle mého nazoru nejlépe vyvedenou &asti predloZeného dila.



Jak jste morfologicky determinovala dva studované druhy vsi, kdyz, jak je uvedeno v Gvodu,
spolehlivé urceni je na zékladé struktur viditelnych v SEM? Ve fylogramu je pak linie 1, ktera
obsahuje vsi jak piSete “pravdépodobné H. edentula”. Kam se pod¢l outgroup, ktery je zminén v
metodice (sekvence Metria sp. a zastupce z Lepidoptera)?

Naopak nejslabsim ¢lankem préce je diskuze. Zpracovana je na jeden a pul stran€. Podstatu tvori
zopakovani vysledk a jejich rozbor. Chybi zde Gplné porovnani vysledk s jiz publikovanymi daty
(pouze jedna citace), nemusi jit pfitom jen o publikace z okruhu studia populace vsi.

Zavérem konstatuji, Ze piedlozena préace spliiuje poZadavky kladené na magisterskou préaci na PiF a
doporucuji ji k obhajobé. I pfes uvedené nedostatky shleddvam préci jako kvalitni zejména co se
tyka zpracovani vysledk. Slabiny jsou bohuZel v Givodu a zejména v diskuzi. Navrhuji hodnoceni
velmi dobfe.
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Diplomova préce se zabyva velmi aktudlnim a zajimavym tématem populaéné-genetické struktury
paraziti. Zatimco o faktorech ovliviiujicich genetickou architekturu populaci volné Zijicich ZivocCichi
se v poslednich 20 letech napsaly tisice publikaci, tak o vnitrodruhové genetické variabilité
cizopasnik( se vi velmi malo. Ziskané informace pfitom mohou byt velmi dulezité nejen pro obecné
pochopeni koevoluce systému hostitel-parazit, ale z praktického hlediska mohou napomoci napf.
precizni identifikaci parazitd a Gc¢inné prevenci ¢i 1é€bé napadeni.

PfestoZze zadané téma je velmi zajimavé, tak zpracovani této problematiky pravdépodobné
nenaplnilo pavodni oc¢ekavani. Ziskana data nejsou nijak extrémné pocetna (76 jedinci vii jen z
relativné malého uzemi Ceské republiky a Slovenska, ze viech jedinch ziskany parcialni sekvence
jednoho mtDNA genu), co? véak u magisterské diplomové prace nemusi byt a7 tak zasadni a i zde se
podafilo ziskat z tohoto materidlu zajimavé vysledky. DaleZitéjsi je mnoZstvi vécnych a formalnich
chyb a celkova struktura prace, kde napfiklad chybi jakékoliv zasazeni vysledkl do SirSiho kontextu.
Mnozstvi provedenych analyz je dostatecné, a pokud je viechny délala autorka sama, tak je nyni
(technicky) schopna fesit popula¢né-genetické problémy. To v3ak bohuzel k dobré védecké praci
nestaci a je potfeba umét ziskané vysledky i prodat.

Za nejduleZitéjsi nedostatky povaZzuji tyto (nejsou sefazeny podle dilezitosti):

1) Uvod préce je nejasné strukturovany (rozhodné by prospély tfeba néjaké podnadpisy), neni pfilis
zfejmé, kterému problému je ktery odstavec vénovan. Napf. tok gent je zminén v téméf viech
odstavcich zabyvajicich se genetikou, jsou zde na velmi malém prostoru smichany dohromady napf.
lokalni adaptace, hostitelska specificita, vliv glacialii na genetickou diverzitu atd., pficemz nikde
nejsou definovany pfisluiné predikce tykajici se studované problematiky a téméf zadné faktory
uvedené v uvodu nejsou nikde dale davany do souvislosti se ziskanymi vysledky. Nékteré €asti tvodu
jsou velmi vagni, nepfesné a/nebo nejasné (napf. "Geneticky polymorfismus se mize v disledku
bottlenecku sniZovat ¢i zvySovat nariastem populace"), nékteré véty postradaji slovesa, néktera
tvrzeni nejsou doplnéna pfislusnymi citacemi. Zbytecné detailni mné pfipada i popis ekologie a
morfologie hostitel(i, naopak zde UpIné chybi nékteré zdkladni informace a pfiklady tykajici se
koevoluce systému hostitel-parazit.

2) Cile prace - ani z Uvodu ani z této kapitolky neni zfejmé, za jakym Gcelem se dand prace délala.
Néjaka definice hypotéz chybi Gplné, pfestoze by mohla vyrazné kvalitu prace zvysit.

3) Fylogeneticka analyza. Na str. 10 se uvadi, Ze jako outgroup byly pouZity sekvence dvou blize
nespecifikovanych motylG. Pro¢ byli vybrani motyli a ne néjaka sesterska skupina v3i? Ve vysledném
stromu (je prezentovan jen NJ strom, pfestoZe v metodach jsou slibovany i MP a ML analyzy, véetné
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napf. analyzy substituéniho modelu) vSak neni Zadny skuteény outgroup (tj. ani ti motyli). Za
outgroup je jaksi podivné povaZovana Linie 1 (coZ jsou pravdépodobné sekvence druhu H. edentula -
prestoZe o morfologické identifikaci materialu neni nikde v praci Zzddna zminka). Na obr. 3 (NJ strom)
a identickém obr. 6 (opét NJ strom) jsou uvedeni v§ichni jedinci, pficem? fylogeneticka analyza by
byla ptehlednégjsi, kdyby byla zaloZena na analyze haplotypi (tj. kazdy haplotyp by se tam mél
vyskytovat pouze jednou). Nikde taky nejsou uvedeny hodnoty statistické podpory pro jednotlivé
skupiny, pfestoZe se o nich v metodach pise.

4) Prezentace vysledki fylogenetické analyzy. Obr. 3 a 6 (NJ strom) jsou (téméf) identické, potfeti je
stejny obrdzek vloZen do Obr. 5. Zcela chybi jakakoliv prezentace a komentaf k vysledkim MP a ML
analyzy. Obr. 4 je zcela zbytecny, protoZe veskerou informaci obsahuje Obr. 5. Popisy obrazkd jsou
Casto zmatené a netplné - napf. co si ma ¢tenar pfedstavit pod legendou k obr. €. 5: "Haplotypovd sit
populace Hoplopleura linii 1, 2, 3, 4, 5. Velikost haplotypd odpovidd poctu vzorkd." Evidentné viak je v
tomto obrazku néjakym zplisobem zainkorporovén i vysledek "nested clade" analyzy a je zde vloZen i
NJ strom.

5) Demografické analyzy. Bylo provedeno mnoZstvi “jednoklikacich" testi neutrality v programu
DNASP a pro jednu skupinu pak i analyza "skyline plot" v programu BEAST (pro€ jen pro jednu linii?).
Z textu viak neni zcela zfejmé, proc se vlastné tyto testy délaly, jaka je jejich podstata, jak se stanovi
signifikance a co signifikantni vysledky vlastné znamenaji. Rovnéz v diskuzi jsou tyto vysledky
diskutovany dosti zmatené.

6) Diskuze. Cela tato ¢ast, kterd by méla tvofit velmi dileZitou ¢ast prace, je napsédna na 1,5 strany a
je v ni citovana jedind jina publikace (Stefka & Hyp3a 2008). Diskuze (stejné jako Uvod) neni nijak
strukturovana a z velké ¢asti jsou pouze znovu zopakovany hlavni vysledky. Pfitom samotné vysledky
poskytuji dostatek materialu pro zasazeni do Sir§iho kontextu. Toto je uéinéno pouze ve srovnani
genetické struktury v3i Hoplopleura s pfedchozi publikaci tykajici se v3i rodu Polyplax (Stefka & Hypsa
2008). Geneticka struktura a distribuce hlavnich linii je v obou pfipadech velmi podobng, coz je dle
mého ndzoru velmi zajimavé a stalo by to za blizsi vysvétleni. Jaky je nazor autorky na pfi€inu této
struktury? Jak uz jsem psal vyse, tak nikde neni uc¢inén néjaky pokus o vztazeni ziskanych vysledki na
genetickou strukturu hostitelt, ktefi patfi mezi nejprostudovanéjsi fylogeografické modely viibec (vliv
glacidlnich cykll atd.). Opét se zde vyskytuje mnoho vagnich ¢i nejasnych tvrzeni (napf. "Z vysledkdi
vyplyvd, Ze ve fylogenetickych vztazich v$i rodu Hoplopleura existuje jisty patern, ktery ukazuje urcité
zdkonitosti a je ddn specifitou jednotlivych linii ..."). Diskuze byva u magisterskych praci ¢asto velmi
nekvalitni, protoze je to posledni ¢ast prace, ktera se dokonéuje v ¢asovém stresu - zde se
pravdépodobné jedna o opravdu ukazkovy pripad.

7) Zavér zbytecné obsahuje metodické ¢asti, uplné by stacila struénd informace o hlavnich zavérech
prace a nastin dalSich moznych sméri vyzkumu.

Dalsi pripominky (prosim reagovat jenom na pripominky ¢i otazky zvyraznéné tuéné):

Anotace - nevim, jak to je na PfF JU zvykem, ale anotace vétSinou byva vice nezZ jedna véta.

str. 1 - Velka ¢inska zed' neni upIné nejvhodnéjsim pfikladem bariéry toku genti v odstavci, ktery by se
asi mél tykat genetické struktury parazit (podle prvni véty)
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str. 3-4 - Kolik druhti rodu Hoplopleura je v soutasné dobé uznavano? V praci byl zaznamenan
jeden jedinec i na mysicich Apodemus, aniz by to bylo v praci néjak komentovano - jaky na nazor
autorky na tento nélez?

str. 5 - Microtus agrestis nema rezaveé aZ skoficové hnédou hibetni stranu téla

str. 6 - "Material vsi .... pochdzi z ....... A. sylvaticus" - na A. sylvaticus se zadné vsi rodu Hoplopleura
nenasly a v prehledu prevalence (Tab. 1) neni A. sylvaticus uveden. Tento druh hostitele je zde tedy
uveden nesmysIné.

str. 6, posledni véta - celkovy soucet (pokud byl z kazdého jedince hostitele odebran pouze jeden
jedinec vsi) by mél byt 76, nikoliv 75

str. 7, legenda k Obr. 2 - chybi uvést, Ze na obrazku je i lokalita nalezu mysice lesni

Tab. 1 i jinde - vét3ina lokalit je uvddéna nazvem vesnice nebo mésta, kromé "Ceskomoravska
vrchovina, lokality 1-3" - vypada to, jako by Ceskomoravska vrchovina byla rozlehla oblast bez
osidleni.

str. 9 - popis PCR by mél byt bud'v textu (toto bych preferoval ja) nebo by tabulka méla byt fadné
oznacena a ocislovana

str. 9, posledni véta - jaky byl cil porovnani sekvenci s databazi BLAST? MuzZe autorka uvést vice
detailu?

str. 11 - prvni odstavec - obsahuje nékolik protichtidnych tvrzeni, neni jednoznacny (napf. "Pocty
sekvenci kolisaly mezi 1-77...")

str. 21 - co to znamena "linie 1-5"? Zadna takova se v textu dfive neobjevuje.

Zavér:

Magisterska diplomova prace Bc. Terezy Marvanové piinasi nova originalni data tykajici se zajimavé
problematiky koevoluce hostitele a parazita. PfestoZe vysledna prezentace ziskanych dat znacné
pokulhava, tak diplomantka musela zvladnout fadu laboratornich i popula¢né-genetickych metod.
Zejména z téchto dlivodl tedy pracii pres fadu kritickych pfipominek doporucuji k obhajobé.

Ve Studenci 20.5.2011

Josef Bryja



