Posudek na bakalaFskou prici Katefiny Hrubé ,,Diverzita, hostitelska specificnost a
fylogenetické vztahy tasemnic rodu Monobothrioides (Cestoda: Caryophyllidae),
paraziti sumcovitych ryb Afriky“

Bakalaiské prace se zabyva taxonomii tasemnic rodu Monobothrioides z africkych ryb.
Prace by se dala rozdélit na dvé &asti — teoretickou s velmi podrobnym literarnim ptehledem a
experimentalni s morfologickou dokumentaci nalezenych druhti a jejich fylogenetickou
analyzou. Prace si klade tfi zékladni cile i) v literarni reSersi ziskat udaje o popsanych druzich
rodu Monobothrioides a jejich hostitelich, ii) morfologicky popis ziskanych druhii tohoto rodu
a iii) posouzeni piibuzenskych vztahd na zakladé molekularnich dat. Prvni dva cile jsou podle
mne splnény velmi dobie u posledniho jsem jiz tak spokojeny nebyl.

Literarni piehled je napsan srozumitelng, ¢tivé a velmi podrobné. Oceriuji i velmi
podrobné udaje o hostitelich. Osobné& bych ovsem velmi zredukoval uvodni kapitolu 3.1
charakterizujici na sedmi stranach obecné& celou skupinu tasemnic, kdy informace jsou
erpany hlavné ze dvou literarnich zdroji Volf a kol. 2007 a Roberts a Janovy 2006.
Mimochodem, v citaci literarniho zdroje by ¢arka pied letopoctem byt neméla, i kdyZ vim, Ze
v soucasnosti nékteré asopisy toto pravidlo jiz nefesi.

K metodice mam nasledujici pfipominky a dotazy:

-V metodice chybi popis vyznamné &asti postupu pro ziskani sekvence studovaného
genu: i) jak byl produkt separovany na gelové elektroforéze izolovan poptipadé
proistén a ii) jakym zptisobem byl sekvenovan, pouZité primery. Uplné chybi
metodika zpracovani ¢asteénych sekvenci, tvorba alignmentu a zejména chybi
popis pouzitych fylogenetickych metod, coZ povazuji za zasadni nedostatek. Kdyby
student cht&l podle této prace zopakovat vysledky, tak by skonc¢il u naneseni PCR na
gel a zdokumetovani gelu po jeho elektroforéze!!!

-V kapitole 4.1 se uvadi, Ze tato prace je zaloZena také na materialu z muzejnich sbirek,
vletné dostupného typového materidlu. Ve zbytku prace ale tento material jiz
prakticky nefesite. Pouzila jste ho na pfimé porovnani s va$im materiadlem?

-V kapitole 4.2.2 je uvedeno, Ze gen kodujici 28S rDNA byl amplifikovan metodou
PCR - Byl amplifikovan tedy cely gen nebo jen jeho ¢ast (a kterd)?

- Nepfesné formulovana uvodni véta kapitoly 4.1 ,,Zkoumany material tasemnic byl
nasbiran z vice nez 2000 sladkovodnich ryb 120 druhiti 23 t¥id.* budi dojem, Ze pies
2000 jedinct ryb bylo infikovano tasemnicemi a ty byly v pfedlozené praci zkoumany.

-V tabulce 3 v seznamu v8ech 120 vySetfenych druhti jsou také nalezené druhy
tasemnic, ovSem k mému piekvapeni tam chybi pravé v bakalarce studované druhy!
tasemnice Tetracampos martinae byla nalezena u druhu Bagrus meridionalis, ovsem
pocet vySetfenych ryb tohoto druhu ve vSech oblastech je nula...?

Piipominky a dotazy ke kapitole Vysledky:




Ve vysledcich v kapitole 5.2 je uvedeno, Ze typovym hostitelem druhu M. chalmersius
je Clarias sp. s odkazem na kapitolu 3.4.2. Zdalo se mi podivné, Ze typovym
hostitelem je nepopsany druh tak béZzného rodu jako je Clarias, tak jsem patral

v kapitole, na kterou bylo odkazovano, ale Zddnou informaci ani o popisované
tasemnici ani o hostiteli jsem zde nenasel. Je opravdu jako typovy hostitel uveden
Clarias sp.?

Kapitola 5.8 — celkem ziskano 12 sekvenci s odkazem na tabulku 1, ve které je
uvedeno jen 11vzork.

Pro¢ byly vybrany pro izolaci DNA a naslednou fylogenetickou analyzu pouze vzorky
dvou popsanych druhti a ne vzorky jesté dalSich dvou druhti, kterymi jste se v praci
zabyvala. Ve fylogenetickém stromu jsou dva druhy oznaceny jako Monobothrioides
n. sp. — predpokladam, Ze jsou to druhy sp. 1 a sp. 2, které jsou vami morfologicky
popisovany. Mélo by byt uvedeno, kdo vam sekvence poskytnul, kdyz nepochézi

z genové banky.

V kapitole 5.8 uvadite Ctyfi osekvenované druhy — v predlozené praci jste ovSem
osekvenovala pouze druhy dva. Dale jsou zde zminovany genetické linie na turovni
druhi a také se zde mluvi o haplotypech. Pfi¢emz v popisku ke stromu je uvedeno, Ze
koncové uzly ptredstavuji n€kolik zastupct s identickymi sekvencemi. Co si tedy
predstavujete pod pojmem ,,geneticka linie na Grovni druhi® a ,,haplotyp*“?

Z vysledku fylogenetického stromu vyplyva, Ze fada uzli neni dobie podpotfena a
proto piibuzenské vztahy nejsou Gplné jasné. Pro¢ v tomto ptipad€ nebyly pouzity
dalsi velmi bézné a standartné pouzivané fylogenetické metody maximalni parsimonie
a Bayesovské analyzy, které by mohly potvrdit stejné vétveni, popfipad€ naznacit
alternativni topologie?

Diskuze je zdafila, dava do kontextu nové udaje s t€émi literarnimi. Porovnava hlavni
znaky studovanych tasemnic a obsahuje diskuzi nad druhovym zafazenim tasemnic.

V zé&véru prace me¢ mate bod tfi, ve kterém se udava, ze byly nalezeny nové druhy r.
Monobothrioides, které byly mrfologicky dokumentovany a osekvenovany. Byly opravdu tyto
vzorky v predlozené praci sekvenovany?

Bakalai'ska prace bohuzel ptisobi nevyvazenym dojmem, kdy morfologicka ¢ast prace je
na velmi dobré urovni, zatimco fylogeneticka ¢ast je velmi slaba az nedostate¢nd, zejména
absence podstatné ¢asti metodiky. Kdyby se bakalatské prace vénovala jen morfologickému
popisu, byl by vysledny dojem patrné mnohem lepsi. Bakalafskou praci i ptes fadu
vznesenych pfipominek a zejména diky kvalitnimu morfologickému popisu hodnotim
znamkou velmi dobfe.

V Ceskych Budgjovicich 18.1.2013
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