Posudek na bakalafskou prici Simony Skolkové: “Améby skupiny Euamoebida
(Amoebozoa, Tubulinea): Vyvoj nizori na jejich taxonomii a fylogenezi”

Pfedlozend prace je z velké ¢asti literarnim ptehledem doplnénym o nastin
experimentélni prace. Neni oviem zcela ziejmé, zda-li bylo ptivodnim zdmérem
sepsat reSersi nebo naopak klasickou experimentalni bakalafskou praci, ktera byla
doplnéna o obsahle;jsi literarni ptehled. Podotykam, Ze je vzdy chvalyhodné, kdyz se
student, ktery piSe reSer$ni bakalafskou praci, rozhodne a pokusi se zatadit do prace
experiment nebo jako v tomto pfipad¢ diléi fylogenetickou analyzu.

V préci jsou definovany dva hlavni cile a to: pokusit se objasnit taxonomii
euamoeboidnich améb a objasnit vyvoj nazorti na jejich fylogenezi. Prace v ivodnich
kapitolach obsahuje rozsahlou vicemén& morfologickou charakteristiku jednotlivych
taxonomickych jednotek, kterd je provedena kvalitng, pe¢livé a pomérné piehledng.
Autorka prace bezesporu prostudovala fadu literarnich zdrojii (véetné recentnich
¢lank), ze kterych poskladala charakteristiku studované skupiny. Na druhou stranu
pIn€ postraddm splnéni druhého cile a to objasnéni nézort na fylogenezi
euamoeboidnich améb. O fylogenezi skupiny se dovidame jen sttipkovité u popisu
nékterych taxond. Pokud by byla prace zamyslena jako reserse, méla by obsahovat
nastinéni problému, ktery se pomoci literarnich zdrojii pokusi autorka fesit. Bohuzel
se nic takového v praci nenachazi. Prakticky jde jen o vycet a charakteristiku
jednotlivych skupin euamoeboidnich améb, i kdyZ pomé&mé kvalitné sepsany.

Vlastni experimentalni prace je shrnuta v kapitole 6 s ndzvem “Metodika - vlastni
fylogenetické analyzy” s dvéma podkapitoly: “Zpracovani sekvenénich dat” a
“Vysledky a diskuze”. Toto ¢lenéni postrada trochu logiku, kdy podkapitolou
metodiky jsou vysledky a diskuze. Metodika zahrnuje tvorbu alignmentu z
poskytnutych sekvenci SSU rDNA améb a sekvenci ziskanych z genové banky. Pro
fylogenetickou analyzu byly zvoleny dvé metody (ML a BI) - absence maximalni
parsimonie neni podle mého nazoru zasadni problém. Postraddm ale udaj o poétu
bootstrapovych replikaci u ML. Také idaj o ptipadném outgroupu neni uveden. K
metodické ¢asti mam nasledujici dotazy:
1. Jaka dalsi metoda by mohla byt pouzita pfi analyze sekvenci, které ve stromu
vytvareji dlouhé vétve?
2. Pro¢ byl pro ML pouzit model GTR+gamma-+I a pro BI analyzu GTR model
bez gamma a I parametrti? Kontrolovala jste, jestli délka fetézce u BI (jeden
mil. generaci) byla dostate¢na? (Jak byste kontrolu provedla?) Podle ¢eho byla
nastavena hodnota Burn-In?
3. Jsou fylogenetické stromy zakofenény?

Tabulka 1 se soupisem vzorkd nemé vhodné zvolené nazvy tietiho a &tvrtého sloupce:
jako misto sbéru bych nepovazoval napt. ZiZalu nebo fadu uvedenych ryb; stejné tak
jako za lokalitu nelze povaZovat “import” a také neni uplné presné uvadet lokalitu
napt. Spanélsko v p¥ipadé izolath z motskych ryb. Nebo uvadét Spanélsko u akvarijni
rybky Danio rerio, které neni ve Spanélku pavodni, atd.

Obcasné neobratné nebo nepiesné vyjadiovani jako naptiklad: “V prvni fylogenetické
analyze s dlouhymi vétvemi...” (stejné tak v popisku ke stromu) - fylogeneticka
analyza nem4 dlouhé vétve - dlouhé vétve ma fylogeneticky strom jako vysledek
fylogenetické analyzy. Nebo “byla pouze osekvenovana jejich RNA ...” (str. 34, 4.




odstavec). Pfedpokladam, ze byla sekvenovana DNA a to pouze SSU rDNA, a ne cely
transkriptom, jak vyplyva z tvrzeni autorky.

Obrazku 25 (fylogeneticky strom) by velmi pomohlo, kdyby zde byla vyznacena
skupina flabellulidnich améb, o kterych se ve vysledcich mluvi v souvislosti s pozici
linie A. V této souvislosti se nabizi otazka, pro¢ byly v datasetu analyzovany i nové
sekvence flabellulidnich améb tvofici linii A, kdyZ je prace zaméfena na fad
Euamoebida. A kdyz uz tam byly zafazeny, pro¢ nebyla provedena dodate¢na analyza
bez dlouhovétevné skupiny B, ktera mize mit vliv na spravnou pozici linie A. Na obr.
25 neni pravdépodobné piesné ani oznaceni skupiny Euamoebida, ktera zde zahrnuje i
flabellulidni améby, které taxonomicky nepatii do fadu Euamoebida.

Rozsah spojené podkapitoly Vysledky a diskuze je Zalostné maly (jeden a pul strany).
Takto stru¢ny oddil by se dal akceptovat, kdyby se v reSer$ni ¢4sti objevila diskuze
fylogenetickych vztahti dané skupiny améb, jak je slibovano v nazvu prace a jejich
cilech.

Drobné chyby:

Citace v textu v nespravném formatu s ¢arkou za autory - ¢asto neni jasné, zda jde o
citaci nebo o autory popisu druhu. Odhadem polovina odkazi na literaturu postrada
informaci o spoluautorech (a kdyz je zkratka et. al uvedena tak ve tfech variantach
jako napf. na str. 19: et. al. / et al. / et al.). Seznam literarnich zdroju je doslova
napéchovany chybami a nedoporuéuji jeho ¢teni pro slabsi natury.

Nejednotné zarovnavani textu - napf. str. 13 vs. 14 aj.

Nepouzivani zkratek (ML a BI) po jejich zavedeni (str. 32).

U predlozené prace bohuzel musim konstatovat, ze podle mého nazoru nespliuje
kritéria kladené na dobrou literarni reSersi a zaroven ani kritéria pro kvalitné
odvedenou experimentalni bakalafskou praci; a to zejména nesplnénim cile rozboru
fylogenetickych vztahti améb. Mé hodnoceni na zékladé predloZené prace je prozatim
znamkou “dobfe” a doufam, Ze kvalitni obhajobou se pokusi autorka prace tuto
navrzenou znamku vylepsit.
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