Oponentsky posudek na magisterskou praci Martiny Cinkové “Fylogenetické vztahy
myxosporei obojzivelnika”

Predkladana prace si klade pomérné znaény pocet cild, jejichZ poCet je vSak spise formulaénim
zonglovanim, pfi troSe dobré viile by se daly definovat i mnohem usporné&ji. Obecné v3ak lze fict, ze
jde o “bezpecny” druh diplomovych praci typu: mame n&jaky material, ktery je tfeba osekvenovat a
udélat z néj ,,stromecky”. To je v tomto piipadé dobfe, jak pro Skolitele a studentku samotnou, ale i pro
védu. Martina totiZ pracovala na doposud nepfili§ probadané skupiné paraziti, takze jeji vysledky
roz8ifuji pole poznani v daném oboru a mély by jit bez vétsich problému opublikovat. Bez dalSich
okolki prozradim, ze vyty¢ené cile se z v&tsi asti splnit podafilo a Ze pfedkladana prace je kvalitni a
ma vSechny predpoklady byt Gispésné obhajena.

Mezi jednozna¢né klady fadim jasnou (a tradi¢ni) strukturu, dobrou grafickou Gipravu a dobrou
uroveri Cestiny (celkovou formulaéni obratnost a mensi-nez-obvyklé mnozstvi pravopisnych chyb,
pozor vSak na Casté preklepy v latinskych nazvech!). Pouzita metodika (alespori ta ¢ast, kterou jsem
schopen posoudit) je adekvatni a vesmés dobie aplikovana. Autorka pracovala se znaénym mnozstvim
literatury (i kdyz velka ¢ast citovanych praci pochazi z popisu druhii a zajimalo by mé, jestli je
skuteéné ¢etla). Uvod je logicky &lenény a informativni.

Mam li néco vytknout, byla by to ur¢ité zbyte¢né nafoukla ¢ast metodiky. V dnes$ni dobé& opravdu
nevidim diivod, pro¢ by méla autorka piepisovat do &estiny navody, uvedené v manualech Kitd,
pfipadné obecn¢ znamé postupy, jako napf. vizualizace PCR produkti na gelu a podobné. Naopak, z
textu neni viibec ziejmé, jaka nastaveni autorka pouzila pfi selekci konzervativnich Gsekd v programu
Gblocks (ptedpokladam tedy, ze to pfednastavené?). Tim Gsp&$né eliminovala jediny diivod, pro¢
takovyto program pouzivat a znemoznila p¥ipadnym naslednikim reprodukovatelnost jejiho postupu.
Zkousela autorka i jina nastaveni, pfipadné subjektivni vybér ,,bei 0o¢ko”? Pfitom to, jaké znaky do
alignmentu zahrneme, ma na vysledky fylogenetickych analyz (pfipadné podporu vétveni) ¢asto zcela
zasadni vliv Mohu se také pouze domyslet, pro¢ se autorka rozhodla pro t¥i riizné datasety (obrazky 9,
10 a 11), to mélo byt v textu také jednozna¢né uvedeno.

Obr. 9/strana 22 — autorka se rozhodla nové osekvenované kmeny (oznacené hvézdi¢kou) zatadit
do rodu Myxidium a v diskuzi to zdivodiiuje tvarem spory. Pfitom v tvodu uvadi, jak je tento znak u
myxozoi nespolehlivy. Nejsem sice taxonom, ale z uvedeného stromu je jasné, ze Myxidium je
polyfyleticky taxon a mél by byt proto dale pouzivan pouze pro typovy druh, pfipadné pro ostatni
druhy, které jsou s timto typovym druhem monofyletické. To Ze by mél né€kdo ud€lat revizi tohoto
,rodu“ je jedna véc, ale rozhodné by se nemély popisovat dalsi druhy, které, alespori dle sekvence genu
pro jadernou malou ribozomalni podjednotku, se tak prosté jmenovat nemohou.

Obr. 10/strana 23 — zajimalo by mé, podle ¢eho autorka vybrala outgroup? Diskuze by mohla byt
ponékud zevrubnéjsi, ale v zasadé nemam vétsich pfipominek.

Z uvedeného doufam vyplyva, ze s obhajenim prace nemam nejmensi problém. Hodnotim ji
stupném Vyborné a pieji autorce hodné stésti do budoucna.

V Ceskych Budgjovicich 21. 5. 2012 —~




Oponentsky posudek magisterské prace Martiny Cinkové: Fylogenetické vztahy
myxosporei obojzivelniku.

Predlozena magisterska prace se zabyva molekularni a morfologickou charakterizaci
myxosporei obojZivelniki a pokousi se o rekonstrukei jejich fylogenetickych vztahti
na zakladé¢ analyzy sekvenci SSU rDNA.

Prace je pséna velmi srozumitelnym jazykem a obsahuje jen minimum pteklepti nebo
faktickych chyb, zaujal a pobavil mé jen novotvar “polystétinatci” pouZzity v prvni
vété tvodu.

Uvod shrnuje dosavadni poznatky tykajici se myxosporei parazitujicich zvolenou
skupinu hostitelt a jejich pfibuznymi skupinami. A¢koli nejsem specialista na
Myxozoa a nedokazu plné€ posoudit zejména morfologickou charakteristiku
popisovanych taxont, uvod pusobi piehledné a fundovanost skolitele je urcité vic nez
dostate¢nou zarukou spravnosti uvedenych udaji. Zvolené metody studia jsou
adekvatni cilim prace a i kdyz ve vysledku neptisobi 11 nov¢ ziskanych sekvenci
ohromujicim dojmem, mnozstvi vySetfenych hostiteld, uroven zpracovani
morfologické dokumentace a obtiznost ziskavani molekularnich dat u dané skupiny
parazitli svéd¢i o dobfe odvedené praci.

V praci jen postradam pokus o nadneseni obecnéjsich biologickych ¢i ekologickych
hypotéz tykajicich se evoluce danych taxonti vzhledem k ostatnim myxosporeim.
Napt. jaké jsou piredpoklady pro hostitelské preskoky mezi riznymi obratlovéimi
tiidami a jejich vliv na vznik novych taxont, nebo jak do stavajicich
biogeografickych schémat rozsifeni zapadaji primarni hostitelé (rtizné skupiny
krouzkovct), atd. Osobné pokladam pravé takovouto ekologickou interpretaci
vysledki za nejatraktivngjsi soucast fylogenetickych studii. Chapu, Ze poznatkl o
myxosporeich u obojzivelnikl je dosud minimum a tak by se jednalo do zna¢né miry
o spekulace, ale prace by tak mohla aspori naznacit jakymi sméry se ubirat dale. Lepsi
interpretaci vysledkt by pomohlo vedle namapovani hostitelského spektra na
fylogeneze (obr. 9, 10 a 11) také namapovani nékterych dalsich biologickych
vlastnosti. Napf. odlisnou lokalizaci parazitd v hostiteli je tfeba vyhledat v tabulce
vySetfenych jedinct a u sekvenci z GenBank neni v praci k dispozici vibec, pfitom je
tato vlastnost v diskuzi zminéna a jde (aspon pro m¢) o zajimavy vysledek.

Otazky:

1. Jako zakladni metody fylogenetické rekonstrukce jsou v praci pouzity MP a
ML ale ne Bayesianska inference. Je to z n&jakého specifického divodu?
Vsechny metody maji samoziejmé sva pro a proti. Dale predpokladam, ze
vybér modelu pro ML byl proveden na zakladé ptedchozi analyzy (Modeltest,
PAUP apod.), v praci ale chybi popis vybéru modelu. Také u MP analyzy
postradam podrobnéjsi popis nastaveni heuristického vyhledavani (pomér
transici/transversi, zpisob randomizace, pocet replikaci, atd.).

2. Jako neodbornika na myxosporea, ale ¢lovéka se zdjmem o obojzivelniky, mé
zaujaly nalezy myxosporei u importovanych jedinci. Cisté spekulativné, je
mozné aby se takto mohla myxosporea globaln¢ §ifit, pfinejmensim mezi
klimaticky podobnymi pasmy (podobné jako u chytridiomykoézy, kde ale jde o
jednohostitelského parazita). Dale, tusi se néco o vyskytu myxosporei u
obojzivelniki v nasich klimatickych konéinach a nestalo by za to se jimi také
zabyvat?




3. V praci byly pouzity jako geneticky marker sekvence SSU rDNA, které jsou
predpokladam u dané skupiny dobte zavedenou metodou. UvaZovala autorka
o ziskani dalSich marker?

Drobné nedostatky k odstranéni pfed planovanym publikovanim:
V seznamu pouzitych primera schazeji citace, neni jasné, zda byly vSechny

primery ptevzaty a odkud, ¢i zda byly n€které vytvoreny nove.
Na obr. 10 ptsobi zvlastné zakofenéni stejnym rodem jako pro analyzované

druhy ve zbytku stromu, asi by bylo 1épe pro jistotu pouzit vzdalenéjsi taxon, napf.

néktery z analyzy na obr. 11.

Praci doporuduji k obhajobé a v zavislosti na vykonu pfi prezentaci navrhuji hodnotit
stupném 1 nebo 2.

V C. Budgjovicich 24.05. 2012

Jan Stefka, PhD.




