Oponentsky posudek na diplomovou praci Jana Waltera: ,Fylogeneze a
biogeografie modraski podtribu Everina“

Obhajovand diplomova price je fylogenetickou, biogeografickou a ¢asteéné takeé
systematickou studif vybrané skupiny motyld, konkrétné modraski podtribu
Everina (Celed’ Lycaenidae). TéZi$tém prace je fylogenetické analyza celého
podtribu a na ni navazujici fylogeografické analyzy péti vybranych druhti nebo
druhovych komplextl. Price je zaloZena na analyze kritkého tseku
mitochondridlni DNA $iroce pouZivaného jako determinaéni marker
(,molekularnf barkéd“) a podle vlastniho vyjadieni studenta ma poslouZit jako

pilotni studie pro budouci analyzy (str. 44).

Silnou strankou price je jeji zamé¥eni na cilovou skupinu jako celek.
Fylogenetické analyza celého podtribu poskytuje kontext pro analyzy
jednotlivych taxoni a jejich srovnani umoZiiuje nahlédnout, nakolik jsou si jejich
fylogeografické struktury podobné. Prace je také piehledné strukturovana —
zafazuje pfedmeét studia do 3ir$iho kontextu, doptedu poukazuje na
problematické body, se kterymi se étenar bude v textu setkavat, analyticka ¢ast
postupuje od celkové fylogeneze k dil¢im fylogeografickym analyzam a
taxonomické pozndmky neodvad{ pozornost od hlavniho tématu. V neposledni
fadé je treba ocenit védecky ptinos prace, protoze fylogeografickych studii
pokryvajicich vice pifbuznych druhii na kontinentaln{ $kéle neni zas tak mnoho.

Slabou strankou prace je nepomér mezi sloZitosti analyz a jednoduchosti
dat, na kterych jsou tyto analyzy zaloZeny. PouZiti bark6dového markeru
umoznilo doplnit vlastnf data podstatnym poétem d¥ive publikovanych sekvenci.
Na druhou stranu je potom potieba poéitat s omezenimi, ktera s sebou prinasi
skutecnost, Ze barkddovy marker je kratky a variabilni, tak¥e miiZe poskytovat
jen malo informace pro vyfe$eni hlubokych divergenci. Tato skuteénost muZe
byt ddvodem, proé¢ v prezentovanych analyzach ziistala fada hlubsich
mezidruhovych divergenci nevytresenych (Obr. 4 a 5) a pro¢ je jejich datovéni
zatiZzeno takovou nejistotou (Obr. 6).

Podobnou nejistotou jsou pravdépodobné zatiZeny i rekonstrukce
ancestralnich aredld, aviak tato analyza je velmi problematicka i z jinych divodd.
Pfedevsim pracuje s biogeografickymi oblastmi, které byly vymezeny pro
soucasné druhy a jejich aredly, ale které v jinych dobach nemusely viibec
existovat. Je dobré si uvédomit, kolik véc{ se odehralo na této ¢asové $kile.
Naptiklad vyschlo Stfedozemni mote a pro tu dobu pak zfejmé nedava smysl
mluvit o Spanélsku jako diskrétné vymezeném (bio)regionu. Naopak nékdejs{
svébytné bioregiony v analyze chybi, pokud dnes neexistuji - ptikladem miiZe
byt v praci nékolikrat zminéna Beringie. I kdyby v$ak biogeograficka analyza
byla omezena na krat3i ¢asové $kaly, bylo by potteba vysvétlit, jakym zplisobem
byly vymezeny regiony v ni pouZité. V prici jsou také zminény modely
porovnavané programem BioGeoBEARS, ale chybi jakykoli popis téchto modeld.
Ctenaf se nikde nedozvi, jaké procesy podchycuji a na jakych predpokladech
stavi. Nevi tim pddem ani co pi‘esné plyne ze skute¢nosti, Ze néjaky z t&chto
modeld byl vybran jako nejlepsi.

Posledné zminé&ny problém se tyka i shlukové analyzy v programu
hierBAPS. Chybi jakykoli popis modelu, na kterém je postaven jeho algoritmus
ani nenf vysvétleno jak pracuje. Ctenaf si musi jen domyslet, co to znamend, Ze



v urditém druhu byl nalezen uréity pocet shlukti. Podobné bych uvital i u
haplotypovych siti kratké vysvétleni, co odhaduji a jaky je tedy vyznam spojek
mezi haplotypy a jak jsou tyto spojky anotovany.

Uréité vyhrady méam i k prezentaci vysledkt. U fylogenetickych analyz
neni v textu popsano, které ¢asti stromi jsou vyfeSené dobre a které ne. V textu
jsou také komentovany pouze stfedni (primérné ¢i medidnové) doby divergenci,
ale ne rozsah moZnych hodnot (tj. ,highest posterior density” interval). V tomto
pfipadé je to pfitom zasadni informace, nebot’ u nékterych divergenci je rozsah
hodnot tak diroky, Ze o néj nelze op¥it prakticky Zadnou diskusi. Nékteré udaje
jsou z obrazkd $patné &itelné (napf. pehled ancestralnich regiont), legendy
obrazkii jsou nedostate¢né (napt. vyznam barev v Obr. 4 a 5 je tfeba hledat
v hlavnim textu). Fylogeografickym obrazkim (Obr. 8-12) by prospélo vynechat
obarven{ haplotypi podle mista ptivodu. Takto se v nich pfekryvaji dva barevné
kédy, coz je ¢ini nepfehlednymi. Hodnoty haplotypovych a nukleotidovych
diverzit by bylo nejlépe shrnout do tabulky a na tu pak v textu odkazovat tam,
kde je to uéelné. Predevsim vak bylo potfeba vysvétlit, co tyto hodnoty fikaji o
daném druhu.

V diskuzi mi chybi pokus o souhrnné srovnani vnitrodruhovych struktur
(jak moc se lisi a jaké mGZe byt pozad{ téchto rozdild). Dalsi pfipominky jsou jen
dil¢iho razu. Je zde napiiklad diskutovana fylogeneticka pozice druhu Elkalyce
cogina, kter4 je v této praci nevyieSena a tak k nf prakticky nejde fict nic nového.
Nespravné je pouZit termin ,geneticky drift (genetic drift)“ namisto ,genovy tah
(gene drive)” (str. 39). V diskuzi je zmin&na nejistota, kterou je zatiZen odhad
ancestralnich arealdl. Nezmifioval bych proto v zavérech price odhad podle
kterého byl pfedek potribu rozsifen na celé severni polokouli, nebot praveé
takovy odhad tim padem nejde brat tplné vazne.

Velkého vylepSeni by bylo potfeba po jazykové strance. Jednak obsahuje
velmi mnoho malych chyb a nejasnych nebo neobratnych formulaci (napf.
»(haplotypy) jsou majoritné tvofeny vzorky®“, str. 31), takZe plisobi dojmem jako
kdyby autor odevzdal zhruba nahozeny text, ktery si uz nemél cas pro¢ist.

Na nékterych mistech stylisticky vybocuje z Zanru védecké prace a
pfipomina poznamky z porady (napf. popis cilli préce, str. 16) nebo vypravéni
(napt. ,proto jsem vyzkousel oba modely...", str. 21). V nékterych pripadech text
aZ ptili§ spoléhal na to, Ze ¢tenar ,pfece vi o co jde” (napf. popis nastaveni
analyzy v programu MrBayes, str. 21). Také nékteré zkratky (HPD, AICc) ziistaly
nevysvétleny a nékteré informace byly komentovany difve, neZ se s nimi ¢tenar
mohl seznamit (nap¥. skutetnost, Ze nékteré vzorky byly Spatné urceny).

- Uvadim zde v bodech nékolik podnéti, jak by hylo mozZno podobné
analyzy provést jinak a v nékterych ptipadech se domnivam, Ze i lépe.

* datovani divergenci by se mélo opirat alesporil ¢aste¢né o sekvence
jadernych genii. Minimalistickou verzi takového datasetu by nemélo byt
téZké pripravit, protoZe pro nékteré druhy jsou tyto sekvence dostupné a
zaroveh neni nutné, aby byly pfitomny u viech. Jednozna¢né bych pak
v takové analyze ponechal jen jednoho jedince na druh a pouzil birth-
death prior.



* pro analyzu ancestralnich areald bych zv4Zil pouzZiti postupt modelujicich
zménu aredlu jako difdzi prostorovym grafem (Bouckaert et al. 2018, Nat.
Ecol. & Evol. 2: 741-749) nebo takzvané biogeografické datovani (Landis
2017, Syst. Biol. 66: 128-144)

* hierBAPS je podle mého nazoru vhodny spie pro multi-lokusova data,

v pripadé jednolokusovych bych se optel o pifsluiny (zakotenény) strom
a pouZil ke shlukovani metodu mPTP (Kapli et al. 2017, Bioinformatics
33:1630-1638)

* alternativou vii¢i SPADS by mohla byt metoda EEMS (,estimated effective

migration surfaces”, Petkova et al. 2016 Nat. Genet. 48: 94-100)

Nakonec mam dvé biogeografické otazky:

Jak dlouho a jak ¢asto existovala Beringie jakoZto nezamrzla sou$ a jakje
viibec moZné, Ze nebyla pokryta ledovcem, kdy? pritom le#{ v pomérné vysokych
zemépisnych Sifkach a ledovci bylo celkové dost na to, aby sni%ily hladinu mote?

Jak vypadala ona glacialni a interglacialn{ refugia, jaky typ krajiny a
vegetace si mame predstavit?

Hodnoceni:

Obhajovand prace na mné piisobi rozpornym dojmem. Na jednu stranu
ma bezesporu format diplomové prace, pfinasi nova zjisténi a student pfi jejim
vypracovani musel vstfebat mnoho riiznorodych informaci a alespoti uzivatelsky
zvladnout fadu statistickych analyz. Na druhou stranu piisobf znaéné nehotovym
dojmem, at' uZ po formalni nebo obsahové strance, a v tomto sméru by si
zaslouZila jesté jedno diikladné ptepracovani. P¥i zvdZeni obou téchto pohledt ji
doporucuji k obhajobé s hodnocenim 3 (dobte).

Ondfej Mikula Studenec, 21.5.2021



-



