Biology Centre, Academy of Sciences
' BraniSovska 31, 370 05 Ceské Budéjovice, Czech Republic

Oponentsky posudek na magisterskou praci Anny Macové ,,Phylogenetic relationships
and population structure of coccidia in rodent families Muridae and Arvicolidae“.

Ve své magisterské praci se Anna Macova zabyvala fylogenetickymi vztahy a populacni
strukturou na modelu hostitel-parazit, konkrétné¢ na modelu kokcidie-hlodavec. Ve studii
vyuzila dva molekularni markery — mitochondriélni COI a jadernou SSU rDNA. Anna ziskala
pomérn¢ velké mnozstvi sekvenci obou markeri od zna¢ného poctu vzorkd kokcidii
z hlodavcl z rozsahlého geografického arealu. Tudiz dokazala vérohodné rekonstruovat
fylogenezi a popula¢ni strukturu parazitu.

Praci povazuji za velmi zdafilou jak po formalni strance tak po obsahové. Prekvapila mé
angli¢ina na velmi vysoké urovni a také prakticky absence preklept, coz je u studentskych
praci spi$ vyjimkou.

K praci mam jen nékolik dotazii a ptipominek:
Metodika

Byla odebirana také hostitelska tkan pro PCR determinace hostitelti, oviem dale v metodice
ani ve vysledcich jiz neni zminka o podminkach PCR analyzy a jejich vysledcich. Byla
v magisterské praci pouzita determinace hostiteld pomoci PCR?

Vysledky

Tvrzeni, Ze pocet Eimeria pozitivnich vzorka byl signifikantné nizsi u Microtus spp. nez u
Apodemus spp. je zavadejici, protoze muze budit dojem, Ze prevalence eimerii byla u
Microtus spp. niZsi, pfi¢emz pravy opak je pravdou.

V tabulce 1 je uvedena prevalence kokcidii pro Apodemus spp. Myslim, Ze by bylo spravnéjsi
uvést prevalenci kokcidii u jednotlivych druhd mysic plus tieba i souhrnou prevalenci u vSech
odchycenych mysic.

Uvedené rozmezi velikosti ziskanych SSU sekvenci 522-1417 je u blizce pfibuznych druht
velmi nezvyklé. Byly opravdu nejkratsi sekvence ziskany uvedenymi primery?

V metodice je uvedeno, Ze bylo sekvenovano pét PCR produktti popi. PCR klont z kazdého
vzorku. To je spousta laboratorni prace a takovéto poctivé sekvenovani je uctyhodné.
Nicméné ve vysledcich chybi zminka o vysledcich této prace, tj. jaka byla variabilita mezi
sekvencemi z jednoho vzorku?

Je docela Skoda, Ze ur€ité naro¢né fylogenetické analyzy jsou prezentovany v graficky hodné
nepovedené upravée (Fig. 4 az Fig. 6).
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Popisek k tabulce 1 by mohl byt chapan tak, Ze je vtabulce uveden seznam sekvenci
z hostitell a ne z kokcidii.

Psani ¢arek v citacich mezi autory a rokem vydani prace, na kterou se odkazuje, neodpovida
pravidlim, nicméné spousta Casopisu jiz takovyto format vyzaduje. Neni ale Gplné $tastnym
feSenim to, kdyz citace literatury je uvedena ihned za nazvem taxonomické skupiny, se kterou
je Ctenal seznamovan. Tak je tomu napf. na strané 2. Nékdo by si mohl myslet, Ze kmen
Apicomplexa byl zaveden Uptnem v roce 2000 nebo rod Eimeria Perkinsem a kol. v roce
2000.

Pies vznesené pfipominky, které jsou opravdu jen maélo vyznamné, povazuji praci za
vynikajici a doporucuji ji viele k obhajobg.

V Ceskych Budgjovicich, 28. 5. 2013 —7N

RNDr. Ivan Fiala, Ph. D.
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Posudek oponenta na diplomovou prici Anny Macové nazvanou Phylogenetic relationships
and population structure of coccidia in rodent families Muridae and Arvicolidae.

PiedloZeny text plsobi velmi dobrym dojmem a je zfetelné vysledkem velkého mnozstvi
odvedené prace, zpracovanych vzorki, laboratornich analyz i jejich interpretaci. Uvod je na
jedendcti strandch, je vypointovany, nejsou v ném zbyteéné podruzné informace, ony studenty
Casto pouzivané ,,vycpavky*“. Cile jsou vcelku dobfe formulované a ambiciozni. Metodika je
na necelych dvou stranach a pro tucely diplomové prace by mohla byt i malicko podrobnéjsi —
vibec zde napfiklad nejsou uvedeny podminky amplifikace, mnozstvi templatové DNA,
slozeni amplifikani smési, podminky a priibéh cyklt. Tabulka s detaily fylogenetickych
analyz je umisténa v kapitole vysledky. Logicky bych je hledal spi§ v metodice. Vysledky
jsou na 11 strandch, z &ehoz 3 strany zabird text stabulkami a zbytek jsou nazorné
celostrankové obrazky. Dosazené vysledky jsou zfejmé. Snad jen bych se pfimlouval, aby pro
piisté obrazky neptekryvaly Cisla stranek. Na pocitadi lze tohoto snadno dosihnout. Ve
vysledceich, ale i v pozdé&jsi diskusi, se autorka opira pouze o klastrovani na zékladg analyzy
COI, zatimco nejednoznacné vysledky fylogenetické analyzy genu pro malou podjednotku
taktné zamlCuje. Tiistrankova diskuse je jinak dobfe strukturovana a opird se o vlastni
vysledky. V zavéru bych za sebe v ramci welfare oponenta uvital kratké shrnuti miry dosazeni
Jednotlivych vyty€enych cild. Pouzita literatura je uvedena na deviti stranach jednoduchym
fadkovanim, pfedstavujicich, pokud jsem se nespletl, 176 publikaci, pied ¢imZ smekam.
Pouzity material je v pfiloze. Prace je kompakini a sympaticky kratké, piesto si neodpustim
n€kolik dalsich drobnych vyhrad a otazek.

1. Znaceni vzorkl neni zcela jednotné — napt. CG 89 a MG 89 (zfejmé& v souvislosti se
zménami v rodu), AS 77 a 77 AS, apod.

2. U hrabos$t (Microtus spp.) nebyla provadéna druhova determinace?

3. Na stran¢ 8 je uvedeno, Ze hlavni faze speciace v rodu Apodemus trvala dlouho - 10-12
mya, od pleistocénu do soucasnosti. Pleistocén ale zacal pied cca dvéma miliony let. Pied
deseti az dvanacti miliony let byl stiedni miocén. Jak to tedy je s mySicemi?

4. Jak byste vysvétlila rozdily v analyzach COI a 18S r DNA?
5. Neslo by podle Vas ovéfit hostitelskou specifitu jednoduchym laboratornim experimentem?
Zavér: Praci povazuji za kvalitni a doporuéuji ji k obhajobgé.

Brno, 21. kvétna 2013 /\

Pavel Siroky




