Oponentsky posudek — Krasova: Phylogeny of Grey-bellied Pygmy Mouse (Mus triton) complex

Diplomova prace Bc. Jarmily Krdsové se zabyva fylogenezi druhového komplexu africké mysi
Sedobfiché (Mus triton), a to studiem materialu nasbiraného in-situ v obdobi 2005-2013 a z menéi
Casti doplnéného o sekvence z databazi. Na zakladé fylogenetickych analyz jednoho
mitochondridlniho a dvou jadernych markerd odhaluje genetickou strukturu v uvedeném komplexu,
interpretuje ji v terminech historické biogeografie a zabyva se taxonomickymi désledky uvedenych

zjiSténi. Prace obsahuje 48 stran véetné pfiloh a je sepsana formou manuskriptu v anglickém jazyce.

Z formadlniho hlediska obsahuje prdce nékteré nedostatky, napf. odkazy na obrdzky nejsou sefazeny
vzestupné, odkaz na obr. 2 na str. 11 obsahuje chybovou hlasku, literarni reference v druhém fadku
podkapitoly Taxonomic implicafions... se omezuje na tfi kiizky atd. Popis tabulky 6 a z¢3sti tab. 2 1aka

Ctenare na informace, které jim nakonec tabulka nenabidne.

Uvod je vcelku informativni, alespori z hlediska popisu studovanych zvifat. Uvital bych podrobnég;jsi
geografické predstaveni oblasti, které by vytvofilo zaklad pro snazsi sledovéni diskuse. K metodické
Césti tak jak je sepsdna nemdm zdvaznéjsi vyhrady, k aplikaci popsanych postupd jiZz ano. Oba jaderné
markery jsou analyzovany samostatné a vysledkem jsou tak neprekvapivé z velké c¢asti nerozlisené
stromy, jejich? nepfesnd interpretace navic vede ke z‘byte(”:nému oslabeni ziskanych vysledkl. U
stromu vzniklého z kombinovaného datasetu (mit + nuc) je nestastné zvoleno vyjadfeni podpory
jednotlivych linii, kdy jsou hodnoty obou indexd (ML bootstrap a bayesovska PP) ¢lenény do intervalil
podle stejnych nomindlnich hodnot, pfestoze se limity, od kterych mdZeme linii povazovat za
podpofenou u obou indext diametralné lisi. Misto zjednodusené grafické interpretace bych proto
doporucoval ¢&iselné vyjadieni obou podpor. Chybi téZ vyjadfeni autorky, které uzly vlastné povazuje
za podporené. Podobné u cytbh stromu se hovofi o podpofenych liniich s PP (a zéroven bootstrapem)
75-99 %, prestoze se obvykle za nevyfesené povazuji jiz uzly s PP < 95 %. Analyza sekvenci
cytochromu je dale doplinéna o rekonstrukci haplotypové sité provddénou dvéma rdznymi programy
paralelné. Tyto analyzy mi pfi dané Urovni rozliseni fylogenetického stromu a studované ¢asové skdle
pfijdou nadbytecné, a ani autorka s vysledky v diskqsi dale nepracuje. Grafickou dokumentaci
fylogenetickych vysledk( tak tvofi celkem 5 obrdzkd strom( (véetné toho s molekuldrnimi hodinami)
a dvé haplotypové sité (plus néjaké mapy) s malou mirou vyjadfené informace, pfi budouci tvorbé
rukopisu bude tfeba zkomprimovat vSe do jednoho (max. dvou) obrazku, pFl’padné pfesunout do
pfiloh. Doporucoval bych také vyzkouSet rizné clenéni (partitioning) datasetu pfi bayesovské

analyze, napf. na jednotlivé pozice koddnu jednotlivych genl a jejich sdruzovani dle modell napf.




pomoci programu PartitionFinder; je moiné, Ze podpora nékterych linii (napf. C vs. D) touto

optimalizaci vzroste.

Diskuse zacind podkapitolou o inkongruenci (konfliktu) mezi vysledky vzeslymi z mitochondridlni a
jadernych analyz, kterd je vécné spravna; domnivam se ale ze ma jednu vadu, totiZ Ze prezentované
vysledky Zadny konflikt nevykazuji. Jinak je ale Diskuse urcité nejzdafrilejsi ¢asti celé prace, coz velmi
ocefiuji. Autorka se v ni zabyvd hlavné c¢asovym harmonogramem kladogeneze studovaného
komplexu, kterou uvadi do kontextu historického vyvoje kontinentu. Snad jen vyrok o moiné
souvislosti mezi klimatickymi cykly a stépenim uvnitf linie D mi pfijde pfilis$ silny a na zakladé méfitka
prislusného obrazku s vysledky Beast k nému nejsem schopen zaujmout stanovisko. Jak uZ jsem
naznacil, k uvedené pasazi bych velmi uvital velkou mapu zobrazujici vyznamné geografické
fenomény (o kterych je v textu rec), vyvozované sméry Sifeni linii s Casovymi Gdaji, vybrané
ekologické faktory atd.; jako clovék neznaly "Cerného kontinentu" nejsem schopen podavané

informace pojmout v textové podobé.

Od prezentované verze, kterd byla pravdépodobné dokoncovdna v jisté Easové’tl’sni, bude jesté
dlouhd cesta ke konecné verzi rukopisu; zvlasté fylogenetickou c¢ast bude tfeba zasadné revidovat.
Vzhledem k hodnotnému sbirkovému materidlu a zajimavym fylogenetickym i taxonomickym
zavérlm si ale text tuto prdci zcela jisté zaslouZi. | pfes uvedené nedostatky hodnotim pfispévek
autorky k uvedené studii jednoznaéné kladné a domnivam se, Ze uvedena prace spliuje pozadavky
kladené na diplomové prace na PfF JU. Doporucuji ji proto k obhajobé, a vysledné hodnoceni

vyjadiim na zékladé jejiho pribéhu.

Na autorku mam nasledujici dotazy:

1) Dle tabulky v pfiloze 1 jsou sekvence zastupcl vsech evolucnich linii M. triton mimo podlinie D3
pFistupné ve vefejnych databdzich (byt vétSinou pocet vzorkovanych jedincl je podstatné nizsi ve
srovnani s va$imi sbirkami); konkurencni tymy tak maji pfistup ke kvalitativné obdobnému
genetickému materidlu. V ¢em se tedy vysledky prace zasadné lisi od zavérl jinych autori a co
konkrétné autorka povazuje za hejvétéi pfinos?

2) S autorkou se zfejmé ne zcela shoduji ve vnimani konfliktu mezi vysledky mitochondridlni a
jadernych analyz. Mohla by autorka na obrazcich kladogramd demonstrovat, kolik haplotyp( zaujima

inkongruentni pozice a zda by tento nesoulad vysvétlovala moZnou introgresi (viz Diskuse)?

V Ceskych Budé&jovicich dne 13.1. 2015

Lubomir Pidlek
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Posudek oponenta magisterské diplomové prace

Magisterska diplomova prace Jarmily Krasové s nazvem ,,Phylogeny of Grey-bellied
Pygmy Mouse (Mus triton) complex* ma 48 stran.

Prace byla vhodné zadana neb alfa taxonomie respektive fylogenese na urovni druhd,
poddruhti a populaci africkych hlodavet véetné mnoha mySovitych je studovéana az
v poslednich letech a tedy téméf kazdy vysledek dosaZeny v této oblasti muize byt potencialné
novy a dokonce i objevny. Navic prace tohoto typu maji jasnou metodiku a lze je tedy délat
pii dostatku materialu a financi dle standardnich postupti. To je pro ucely diplomovych praci,
které maji studenta naucit provést jednoduchy védecky projekt v plném rozsahu a spravne,
nadmiru vyhodné.

Tyto vyhody se ovSem snadno stavaji no¢ni murou pro oponenta. Praci tohoto druhu
1ze vytknout kromé formalnich nedostatku jen (1) hrubé nedodrzeni zavedenych postupt pii
ziskavani sekvenci (ale kvalitu primarnich sekvenénich vystupt a pfipadné zamény vzorki
v laboratofi nema oponent jak ovéfit) ¢i vypoétech; (2) Nevhodnou ¢i aktualné nemoderni
volbu postupti (ale sofistikovanost pouzivanych vypoéti obvykle vazné pievysuje kvantitu i
kvalitu hodnocenych datovych soubort a tak je vysoce pravdépodobné, ze vysledky riznych
metod se budou v hlavnich zavérech bez ohledu na jejich aktualni prestiz ve védecké obci
shodovat, pokud je ovsem datovy soubor v pofadku); (3) Nedostate¢ny taxon sampling (ale
Afrika je divoka a nedostupna) a dale maly pocet genti ¢i délku ziskanych sekvenci (ale to
zalezi dnes spiSe na finan¢nich moZnostech laboratofe nez na studentovi samotném). Shrnuto,
oponent to ma tézké.

V daném konkrétnim piipadé€ je prace sepsana anglicky, stylem aspirujicim na formu
rukopisu publikace a to vcelku zdafile. Ocenuji, Ze jsou jasn€ popsany laboratorni i vypocetni
postupy, primery jsou hezky v tabulce etc. A vysledky jsou jasné, vhodné interpretované a
davajici smysl.

Hrubé nedodrzeni zavedenych postupti jsem neodhalil. Jak vySe jiz fe€eno nepovazuji
nepovazuji volbu vypocetnich metod za az tak podstatnou uvazime-li, Ze se pohybujeme
v divergencich starych fadové jednotlivé miliony let (< 20 miliont) tj. v casovém pasmu kdy
se vysledky riznych metod (NJ, MP, ML, BA) pfi hodnoceni mitochondrialnich sekvenci
docela shoduji.

Sampling je s ohledem na rozlohu arealu zkoumaného druhu jisté nedostatecny, ale
nikdo jiny asi nema k disposici rozsahlejsi material. Z mého pohledu ¢lovéka znalého obtizi

spojenych s odchytem kazdé mysi v podminkach Afriky je uctyhodny. Navic velikost




materidlu je véci téch kdo ty mysi chytali a nejsem si jist, kolik vzorkl chytila sama
diplomantka (velmi by mne zajimalo, zda a kolik sama k materialu pfispéla — prosim o
odpoved?!).

Pocet genii a jejich délka pro dané ucely postacuji (i kdyZ by pravy molekularni védec,
na rozdil od fylogenetika, chtél vzdy o néco vic neZ je realné k disposici. Nemam pocit, Ze by
prodluzovani sekvenci a po¢tu genti vyrazné k nééemu pfispélo.

K praci mam nasledujici pfipominky a otazky tykajici se pfedev§im toho skute¢né
dilezitého, tedy toho co v praci neni explicitné napsano:

(1) Velmi by mne zajimalo, nakolik jsou vysledky invariantni vzhledem k rozdilnému
souboru outgrouptl. Pfedevsim, zda byly vypoéty (BA) provedeny s nékolika sety outgroupt a
jak se vysledky vzajemné lisily. Takové alternativni analyzy jsou pracné (dnes hlavné pro
pocitac), ale takova invariance je pro uvétitelnost vysledkt podstatna.

(2) Totéz mne zajima o to vice v ptipadé ¢asovych odhadu divergenci (BEAST), zde
navic pfibyva otdzka, zda viibec mame v ramci fylogeneze zkoumané skupiny relevantni
paleontologické datace, zejména na africkém kontinentu v¢etné datovani imigraci z Asie.
Vysledky odhadii vypadaji pfekvapiveé veelku rozumné, a¢ nelze zasttit, Ze tradi¢né celkem
Siroké konfiden¢ni odhady poskytuji zna¢nou volnost pro narativitu pfi vytvaieni evolu¢nich a
ekologickych.scénati. Jak jsou ale divéryhodné a imunni viéi zménam zadavanych
parametra?

(3) Které z podpotenych kladi jsou patrné druhy a proc¢? A co mozZna introgrese?
Chtel bych spise uvahu ¢i interpretaci i nad ramec objektivné vykazatelného.

Zaveérem konstatuji, Ze hodnocenou diplomovou praci bez vahani doporucuji

k obhajobé¢ a kladnému hodnoceni.

V Praze dne 4.ledna 2015
Daniel Frynta
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