Oponentsky posudek na bakalarskou praci Pavliny Ko¢oveé

Geneticka struktura populaci tasemnice Ligula intestinalis

Pavlina KoCova se ve své bakalafské praci vénuje studiu fylogenetickych a populaéné biologickych
vztah( tasemnice Ligula intestinalis, celosvétové rozsiteného parazita rybozravych ptakd, jehoz
nejnapadnéjsim vyvojovym stupném z pohledu ¢lovéka je druhé larvaini stadium (plerocercoid)
vyvijejici se v bfisni dutiné sirokého spektra sladkovodnich ryb. Pfedkladana prace navazuje na
predchozi zdafilé studie z pera $kolitele ¢i jeho kolegu, které v prabéhu poslednich let pfinesly
vyznamné mnozstvi molekularnich dat a poskytly nejdfive jedny z prvnich informaci a nasledné
detailngjsi vhled do neprehledné systematiky a zcela neprobadané struktury populaci tohoto
parazita.

Bakalarfska prace o rozsahu 41 stran vcéetné pfiloh je psana v ¢eském jazyce, tradi¢né Clenéna na
uvod, cile, metody, vysledky, diskuzi, zavér a seznam pouzité literatury a poskytuje dostatecné
mnozstvi informaci potfebnych k porozuméni dané problematice a dosazenych vysledku. Prace je
postavena na experimentalnich datech, které studentka sama v pribéhu svého studia ziskala a
jejichz mnozstvi, dle mého nazoru, pfevysuje bézné kvantum experimentalnich dat, které byvaji
soucasti bakalarskych praci v oboru. Pti charakterizaci novych molekularnich dat sestavajicich z
22 sekvenci kazdého z dvou mitochondriélnich genl a celkem patnacti mikrosatelitnich lokust
Pavlina vyuziva dobfe zavedenou metodiku publikovanou v pfedchozich pracich svého Skolitele,
nicméné i za téchto pfihodnych podminek prokazuje schopnost rozpoznat a Uspésné fesit
neoCekavané metodické problémy, se kterymi se pfi ziskavani sekvenci z dosud nestudovanych
jedincli setkavame. Z textu prace také jasné plyne, Ze si studentka velmi dobfe osvojila zakladni
metodiku dal$iho zpracovani sekvenacnich a fragmentacénich dat vybranymi softwarovymi nastroji
a je schopna je dale analyzovat a dosazené vysledky interpretovat. VySe zminéné fakty, tedy
schopnost samostatné data ziskat, analyzovat a vystuplm rozumét, pak povazuji za velmi silné
stranky a velké prednosti této bakalarské prace. Pavlina bude zcela jisté mit ve svém pfipadném
budoucim studiu na ¢em stavet.

Predkladana bakalarska prace ma z mého pohledu bohuzel ale i o néco méné zdafrilou stranku a
tou je samotné zpracovani textu prace. Zejména v Gvodni ¢asti se velmi ¢asto setkavame s
kostrbaté a zbyte¢né komplikované formulovanymi vétami, jejichz smyslu mize porozumét pouze
¢lovék obeznameny s danou problematikou, ktery tusi, co se snazi autorka fici. Pfi¢ina nejspise
spociva v nezkuSenosti s pfipravou védeckych textd (coz je v bakalafském stupni pochopitelné) a
pfimym prekladem anglickych formulaci z literatury do ¢eského jazyka. Pro ilustraci napfiklad véta
na str. 3: “Detekce taxonomickych vztah( a historie evoluce parazitll je dulezita nejen po
poskytovani vzort ramcul pro nasledujici experimentalni studie, ale i k lepSimu pochopeni
parazitismu v globalnim méfitku.”

K dalSim drobnostem, se kterymi se ¢tenar setkava napfi¢ celym textem préace je nevhodné
uzivani kurzivy, ktera je mj. nespravné pouzita i pro vyssi taxonomické jednotky nez rody €i nazvy
larvalnich stadii. Latinské nazvy taxont bych také nesklorioval. Citace v textu i v seznamu
literatury jsou nejednotné formatovany, vyskytuje se v nich velmi mnoho pfeklept a chyb, dvé
citace v seznamu zcela chybi (Louhi et al. 2010, Loot et al. 2002) a pét jich naopak prebyva.
Celkove by text prace profitoval z peclivéj$i kontroly, ktera by odhalila relativné ¢asté preklepy,
napf. opakované vidany “plerocecroid” ¢i “holotyp” (namisto terminu haplotyp, str. 19). Mize
autorka vysveétlit rozdil mezi terminy haplotyp a holotyp?

Pfi pro€itani textu prace jsem se pozastavil na nasledujicich mistech:

str. 5: V prvnich tfech vétach autorka tvrdi, Ze mikrosatelity se vyskytuji “témér nahodné” a ze
“Nejcasteji se mizeme setkat se dvou bazovou repetici, ale ani tfi nebo ¢tyf bazové opakovani




nejsou neobvyklé.” Opravdu se mikrosatelity v genomu vyskytuji téméf nahodné a tandemove
opakované jednotky maji délku 2—4 nukleotidy?

V textu se vyskytuji vSechny tfi nasledujici terminy: cytochrom oxidaza podjednotka I, COIl, cox1.
Je mezi nimi néjaky rozdil?

str. 12 Tab. 1: Kterou zemi se mysli “Zapadni Afrika”? Neni nahodou lokalita sbéru
“zapadoafrickych vzorkd” (Nwanedi Dam) situovana v Jihoafrické republice?

str. 16, kapitola 3.8: Pfevod sekvenci cox1 a cob na haplotypy se provadél dle metodiky aZ po
konkatenaci téchto dvou gen(. Teoreticky vzato, kdybychom pro stejny soubor jedinct
osekvenovali dal$i mitochondrialni geny, navysili bychom pocet unikatnich haplotyp(, se kterymi
bychom dale pracovali. Ma toto uvazovani smysl? Bylo by to pfinosem? Ziskavali bychom s
rostoucim poctem sekvenci (a teoreticky tedy haplotypt) lepsi vhled do struktury populaci nebo by
v urgity moment $lo spise jiz o zbyte¢né plytvani finanénimi prostiedky?

str. 19, kapitola 4.1: Z vysledk( plyne, Ze zatimco osekvenovanim mitochondrialnich genli cox1 a
cob 13 vzork(l z Turecka byly odhaleny dva nové haplotypy, osekvenovanim 3 vzorki z iranu 1
novy haplotyp, a kazdy ze dvou vzorkd z Mad'arska (H3 a H11) poskytl unikatni haplotyp (tedy
celkem 2). Je mozné vysledovat néjakou biologickou pfi¢inu tohoto nepoméru nebo je to ndhoda?

str. 22, kapitola 4.3: Z 2. a 4. odstavce plyne, Ze pfi analyze struktury populaci v programu
Structure je kritickym faktorem nalezeni optimalniho poctu klastrt, ktery poskytne nejvyssi hodnoty
pravdépodobnosti (logLn) pfi sou¢asném zachovani biologické interpretovatelnosti (Ci
smysluplnosti) dat. V odstavci 4 pak autorka pise: “Druh& analyza byla zaméfena na podrobnéjsi
strukturu neevropskych populaci. Nejvy$si hodnota logLn oscilovala kolem hodnot K=7 a K=8.
RozlozZeni populaci pfi K=7 se jevilo jako nedostacujici, alzirské populace byly pfifazeny k vzorkim
D. interrupta z VVychodni Asie, coz neodpovidalo vysledkiim ze studie Stefka et al. 2009.
Nejidealnéjsi struktura populaci byla tedy vygenerovana pro K=8."” Zdlvodnéni, Ze rozloZeni
populaci se jevilo jako nedostateéné nebot neodpovidalo dfive publikovanym vysledkim se mi zda
ponékud nestastné. Mohla by se autorka pokusit vysvétlit diivody volby optiméalniho poctu klastrd
pro tuto analyzu lépe? Jak vypadala analyza struktury populaci pfi K=9 (tedy nejvysSim
dosazeném logLn v této analyze)?

Na zaver bych si znovu dovolil vyzdvihnout pfinos této prace, kterym bezesporu jsou data zde
nove ziskana a analyzovana. Autorka se s cili své bakalarské praci vyporadala velmi dobfe. Pres
vySe zminéné vyhrady k psané formé prace proto konstatuji, Ze pfedkladana bakalafska prace
Pavliny KoCové splriuje pozadavky kladené na bakalarské prace na Katedre parazitologie,
Pfirodovédecké fakulty Jiho&eské univerzity v Ceskych Budé&jovicich a doporuéuiji ji k obhajobé.
Praci navrhuji hodnotit v rozmezi vyborné — velmi dobfe, v zavislosti na kvalité obhajoby.
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