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Prace pfinasi nové poznatky relevantni pro evoluci, biogeografii i taxonomii modraskid. Na danou skupinu
nejsem odbornik a tak (mozna ke smile diplomanta €) praci mohu hodnotit spiSe obecnym pohledem
zvenku, v porovnani s obdobné pojatymi pracemi na jinych skupinach organismd.

Autor v uvodu predstavil rozsdhlé mnoZstvi informaci o studované skupiné, o biologii a biogeografii
jednotlivych zastupct, vietné problematickych druhd z hlediska taxonomie. Uvod se ¢te velmi dobfre, jen
pfechod mezi kapitolami 1.1 (Klasifikace a fylogeneze Celedi Lycaenidae) a 1.2 (Biogeografie a vyvoj klimatu
v kenozoiku) phsobil trochu nepfirozené, bez jasné navaznosti. Autor pak ve své praci shromazdil velmi solidni
dataset sekvenci genu pro cytochrom oxidazu 1 a ispésné analyzoval data pomoci standardnich i pomérné
pokrocilych fylogenetickych a biogeografickych metod. Vysledky analyz jsou ve velké vétsiné dostateéné
popsany i interpretovany v diskuzi.

Praci by ale prospély 1épe formulované cile, které by definovaly konkrétni {fylogenetické, biogeografické)
hypotézy k testovani. Pouze posledni cil (Diskutovat problematické druhy z podtribu Everina a
vnitrodruhovou strukturu vybranych druh( nebo skupin druhi) je konkrétnéjsi, ostatni cile se omezuji na
pouziti metod ale bez jakychkoli predikci. Uvod pFitom obsahuje pomérné velké mnoistvi informaci, takze
z obecné formulovanych cilli neni dostate¢né zietelny zamér prace vzhledem k pfedchozimu vyzkumu. Se
zacilenymi hypotézami by se ¢tenaf snadnéji orientoval v textu, bylo by jasnéjsi, ktera metoda ma slouZit
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Z dosazenych vysledkii byla slabéji vyuZita populaéné genetickd data. Analyzy se omezily na stanoveni
haplotypovych a nukleotidovych diverzit celych druhl. Pfitom by tato data Sla vyuZit i pro jednotlivé
haploskupiny, pfipadné pro analyzy demografie (testy neutrality, mismatch distribution), které mohly
poskytnout Gdaje podporujici nebo rozporujici testované biogeografické scénafe (range
expansion/contraction, ... ).

V diskuzi se autor soustfedi na interpretaci vysledk( fylogenetickych a druhové specifickych analyz. Zaujal mé
jeden detail - pouZiti vyrazu bazalni ve vété ,...Talavera et al. (2015) na zakladé tfech mitochondrialnich a étyf
jadernych geni (celkem 4850 bazi) uvadéji druh Elkalyce cogina jako bazalni ke viem ostatnim druhtm
podtribu Everina.” Rekl bych, 7e bazélni mohou byt uzly, pfipadné znaky, ale ne druh tvofici jednu ze dvou
sesterskych monofyletickych linii, a to i pokud je jedna z linii diverzifikovanéjsi co do poctu taxon( (ostatné v
citované prdci se také hovofi spis o sesterském usporadani). Nize autor také hovofi o tom, ze v jeho topologii
se rod Elkalyce oproti citované praci posunul. Hodilo by se ale zminit, Ze zde jde o uzel s nizkou bootstrapovou
podporou, coz je pochopitelné vzhledem k pouZiti jednoho relativné kratkého genového useku, zatimco
citovana prace konkatenovala nékolik mitochondrialnich a jadernych gen(i. Naopak, spravné autor o néco
nize uvadi moZznost nepfesné rekonstrukce vztah( v pfipadé monofylie rodd Cupido a Everes, pravé z divodu
poutziti kratké sekvence genu.
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Z drobngijiich nedostatkd magisterské prace bych zminil nékteré jazykové chyby a ,pfeklepy”, které mohly
vzniknout ve spéchu pfi dokoncovani textu. Autor by si mél pohlidat skiofiovani pfidavnych jmen ve vétach
(¢asto se neshoduje s podstatnym jménem). Z dalgich drobnosti je napf. ve vysledcich (kapitola 4.1) zminén
MrBayes jako metoda, i kdyz se jedna o software. Na mapce v obr. 12 s vysledky u haplotypovych siti jsem
marné hledal jeden z klastr@i (modry klastr BAPsM2). Mo?¥n4 je to déno velkym mnoZstvim malych bod
s lokalitami na mapkach. A obcas se vyskytnul i celkem vtipny pieklep (napf. v diskuzi je ,Kalifornie” na
Jvychodé USA“).

PFes nékteré nedostatky je zfejmé, Ze student odved| velmi dobrou préci. Pfedpokladam, Ze po pfevedenido
angli¢tiny a ipravé nékterych nedostatkd mé prace dobrou $anci na publikovani. Praci doporuduji k obhajobé
a prozatim hodnotim stupném velmi dobfe, ale vysledné hodnoceni zévisi i na prezentaci prace béhem
obhajoby.

Dotazy:

Z popisu spektra studovanych druhil mi jako ne-odbornikovi na modrasky nebylo zcela jasné, nakolik mohl
vysledky analyz ovlivnit taxon sampling. | pres to, ze bylo navzorkovéno velké mnoZstvi druhl, nejde
pFirozené o uplny vyéet. Z tabulky 1 nenf Gplné zfejmé, jestli néktery nesekvenovany taxon nemohli byt kli€ovy
(svym rozdifenim, pfipadné predpoklddanou fylogenetickou pozici). Mapka aredlt by mohla pomoci, ale
uznavam, e natlaéit viechny druhy do jedné mapy by asi netlo. Nicméné, v diskuzi se taxon samplingu autor
nevénuje, take by mé zajimal kratky komentar.

V&imnul jsem si, Ze PCR produkty byly sekvenovany v jen v jednom sméru. Zarovei ale byly nékteré sekvence
manudalné opravovany. Nebylo by spravnéjsi je presekvenovat i v druhém sméru? linde je také zminéno
poutiti primerd s T3 a T7 promotory, sekvenovalo se tedy napfimo, nebo klonovanim, nebo s hybridnimi

primery?

V metodéch autor hovoii o testovéni 3esti riznych biogeografickych modeld, ale neuvadi, v éem se tyto
modely lii, co? je pomérné zasadni, pokud se ma na vysledcich analyzy stavét (testovat biogeo hypotézy).
Prosim o struéné vysvétleni, v ¢em se od sebe dané modely liSi a jak to mize souviset s biogeografii studované
skupiny. V diskuzi je vénovan prostor komentovani vysledku se signifikantnim modelem (DEC+)), ale
v metoddch si myslim tomu mohlo byt vénovéno vic prostoru.

Zajimalo by mé, jak se autor diva na vyuZiti jedno-lokusovych markerd (napf. COIl) pro studium druhovych
(taxonomickych) pfisluinosti. Z diskuze se da leccos vyéist ohledné limitaci pro fylogeneze, ale je ukazovano
vyuZiti COI v taxonomii druh(, poddruhd, apod. Nejsou ale mtDNA sekvence spi§ vhodné&jsim nastrojem pro
studium historickych jevd a populaéni diverzity, neZ pro vyuZiti jako taxonomické voditko?

Jan Stefka

Laboratof molekularni ekologie a evoluce
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