Posudek diplomové price LukiSe Beity ,,Fylogeneze a fylogeografie modrdskii rodu Cacyreus jako
ndstroj hleddni pivvodu invazniho C. marshalli*.

Diplomova préce se vénuje zejména fylogenezi africkych modréaskd rodu Cacyreus a Harpendyreus, a
(v jiz mensi mife) plivodu zavledeného druhu C. marshalli do Evropy. Vysledky préce jsou postaveny
na kombinaci molekularnich (vyuZiti mitochondrialnich i nukledrnich markerdi) a morfologickych
metod (rozdily kopulaénich orgénu), a atkoli se Luka$ sim ve véti mife nepodilel na sbéru vzorkd,
jeho zasluha pfi zpracovani nasbiraného materidlu a néslednych analyzich je nesporna.

Celkove jde o celkem povedenou diplomku spravng strukturovanou do jednotlivych kapitol a s jasng
stanovenymi cili. Data jsou adekvatné zpracovéna a vysledky ptehledné prezentovany. Text je v celé
diplomové préci srozumitelny s minimem chyb nebo preklepd, navic doplnén celou fadou detailnich
fotografii studovanych druhii motylii (soudim na vysoky zdjem LukéSe o toto téma). Jediné, co bych
diplomové préci vyrazn&ji vytknul, je lepsi zpracovani diskuze (viz niZe). Praci doporuduji k obhajobg,
ale zejména kvilli méné podafené diskuzi bych hodnotil ,,velmi dobte*. N&kolik otazek k obhajob¥:

1) Fylogenetické analyzy jsou postaveny na jednom mitochondridlnim a dvou jadernych
markerech. Na ziklad€ stanoveni nejlepsiho substitutniho modelu hadim, e vie bylo
sjednoceno do jednoho alignmentu a nejlepi substituéni model byl nasledng vybran pro kazdou
pozici v rdmci kazdého ze tfi gend zvIa$t'. Zkouseli jste kromé jedné spoleéné fylogeneze téz
fylogenezi odd&lenou (tedy zv1asf pro mitochondrialni a zv14$t pro jaderné geny)? Jaké rozdily
lze ve vysledcich oZekavat?

2) Ve vysledcich mi chybi n€jaké obecngjii shrnuti informaci o ziskanych sekvenci z jednotlivych
genii. Napf. jak dlouhé byly, kolik bylo zaznamenéno haplotypi, jak variabilni byly jednotlivé
geny, byly sekvenovény z jedné nebo obou stran, jakd byla délka sekvenci staZenych z
GenBanku, apod. (néjaké informace 1ze postupng vy&ist z textu nebo jsou soudasti Pfilohy 3,
ale pro lepsi a rychlejdi pichled o pouZitych markerech bych zafadil nékam na zadétek
vysledku).

3) Délka pouzitych sekvenci pro COI neni pfili§ velka (~350-500 bp). P¥i pouiti primerd
LCO/HCO bych oéekaval produkty mnohem del3i (n&kde okolo 700 bp). Jak a pro¢ k tomu
do$lo?

4) Je celkem zajimavé, Ze genetické rozdily mezi nékterymi druhy (napt. C. marshalli/C. dicksoni;
C. audeoudi/C. virilis) jsou velmi malé. Druhy se li§i jen o 2-3 mutace. U druhu C. virilis je
dokonce vnitrodruhova variabilita vy$§i nez mezidruhov4 vzhledem k C. audeoudi. Zaroveii
v8ak autor uvadi, Zze morfologické rozdily v kopulagnich organech opraviiuji jejich zafazeni do
odli$nych druhii. Jak by bylo moZné toto vysvétlit a je takto nizk4 gen. variabilita u modraski
b&Zna?

5) ., PFi porovndni samcich kopulacnich orgdnii (Obr. 34, 35, 36) studovanych druhii jsou patrné
signifikantni rozdily... . Nikde jsem viak nenasel Zadnou kvantifikaci morfologickych znaki.
Jaké signifikantni rozdily ma Luk4$ na mysli? Jak vlastng byly morfologické znaky
porovnavany?

6) ..Analyzy ddle ukdzaly, ze C. marshalli vyskytujici se v Evropé patfi do stejné vétve jako vzorky
z Jihoafrické republiky“. S tim samoziejmé souhlasim, otizka je, zda mohlo vyjit i néco jiného,
kdyz byly evropské vzorky C. marshalli porovnavany pouze s témi jihoafrickymi.

7) .Z obrdzku 30 je patrné, Ze celd Evropskd populace pochdzi z haplotypu H5 z Jihoafrické
republiky . Toto asi neni zcela pfesna formulace. Evropsky haplotyp H4 klidng miZe pochazet
z haplotypu H4 v JAR, kde akorét nebyl v ramci osmi sekvenovanych jedinci nalezen.



Diskuze je bohuZel misty nepfesnd a neni ani p#ili§ obséhlad — v podstaté jen lehce rozsifuje to, co jiz
bylo te¢eno ve vysledcich. Napiiklad &4st o introdukovaném C. marshalli by jisté §la oddiskutovat
zajimavéji neZ na pouhych péti Fadcich (kdyZ uz je toto téma i soudasti nadpisu). Par dalSich bodd
k diskuzi:

8) .....C. palemon palemon a jeho poddruh C. palemon ghimirra se geneticky ji pomérné vyrazné
odlisyji... . Co znamend ,.,pomérn& vyrazné“? MoZna by stalo za to lépe podpofit autortiiv ndzor,
%e jde o dva samostainé druhy a uvést vice argumentd vzhledem k pouZitym markerim,
historickym souvislostem apod.

9) ,,Z analyz vyplyvd, Ze rod Harpendyreus je sesterskou skupinou C. palemon palemon... . JenZe
podpora této vétve je velmi nizk4, tedy ne zcela relevantni. To co lze z fylogenetickych analyz
(ML+Bayes) vytist je, Ze rod Cacyreus neni monofyleticky a zahrnuje v sob& jesté rod
Harpendyreus, jehoZ postaveni je vzhledem k C.palemon palemon / C. palemon ghimirra zatim
spiSe nejasné.

10) ,,...druh C. audeoudi je parafyleticky...“. Z obou fylogenetickych stromi vyplyva, ze C.
audeoudi je monofyleticky, parafyleticky je naopak C. virilis.

11) ,, Toto tvrzeni rovnéZ potvrzuje haplotypova sit (Obr. 31), ze které je patrné, Ze C. audeoudi
vytvdFi vlasmi haplotypovou skupinu G5 tvoFenou dvéma haplotypy (H10 a H11).“ Podle &eho
byly odliSeny jednotlivé ,haplotypové skupiny*, kdyZ se na jejich zaklad¢ stanovuje, jestli se
jiZ jedna o novy druh &i ne?
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