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Magisterska prace se zabyva rozSifenim znalosti o blizSich fylogenetickych vztazich
proteocefalidnich tasemnic vyskytujicich se v Severni Americe, a to aplikaci standardné
vyuzZivanych (28S) a novych (cox1) molekularnich markerl. Prace je psana v anglickém jazyce
s minimem preklepl a gramatickych chyb, coZ oboji oceriuji. Na druhou stranu bych uvitala, kdyby
byla i stejna pozornost vénovana Upravé obrazku a jejich zpracovani.

V uvodu se dozvime velice podrobné o morfologii, Zivotnim cyklu a spektru hostiteli této
skupiny tasemnic. Ale prace jiZ nezmifuje, zda podobny pfistup, rozsifeni dat a pfidani nového
markeru, byl jiz nékdy uplatnén a jakym zplsobem pfispél k objasnéni mezidruhovych vztaht, bud
u tasemnic nebo helmintd obecné. V tomto sméru vod moc nekoresponduje se zadanym tématem
prace a navazujicimi kapitolami. Cile prace jsou sice vyty&eny, ale bez pfedchoziho kontextu neni
Uplné jasné, co vedlo k jejich stanoveni.

Otazky:

o Existuji tedy néjaké studie, kdy rozSifeni datasetu o daldi gen/geny vyrazné pfispélo
k objasnéni fylogenetickych vztah( plosténci/tasemnic?

e Co tedy vedlo k vyuziti mitochondrialnich marker?

Cast ,Material and Methods* popisuje pouzité laboratorni a fylogenetické pFistupy k ziskani
dat a jejich naslednému zpracovani. K ziskani novych dat byly pouzity standartni metody — DNA
izolace, PCR, sekvenace amplifikovanych produktt, alignovani sekvenci, nalezeni vhodného
modelu a fylogeneticka analyza. V ramci studie byly navrZzeny i nové primery na amplifikaci celé
podjednotky cytochrom oxidazy 1 (cox1). Co vidim jako jeden z nedostatki prace je, Ze byla
zpracovana pouze nukleotidova data pro vSechny protein-kédujici geny a chybi i podrobnéjsi zplasob
Upravy aligmentt tohoto typu data. A v této roviné tedy ani moc nesouhlasim s pfistupem pro vybér
vhodnych substituénich modelt pro tento typ dat, kde by mély byt zohlednény vSechny &teci ramce.
Jsem si plné védoma, Ze velikost datasetu je velice limitujici, ale v ramci transferu znalosti by byl i
tento krok neméné edukativni. Také bych ocenila, kdyby byla provedena pocate¢ni analyza
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s rozsifenym datasetem napf. zahrnuti sekvenci i z neotropické oblasti, i kdyZz by méla byt pouze
pro jeden gen.

Otazky:
e Jakym zpusobem byl tedy upraven alignment pro cox1 a dal$i protein kodujici geny?

e Jaky dal$i program by studentka pouzila pro nalezeni vSech vhodnych model( pro protein-
koédujici geny?

e Pouzila studentka i jinou metodu vypoétu fylogenetickych vztaht?

Kapitola ,Results” je ¢lenéna podle typl zpracovanych data a popisu ziskanych vysledku pro
dany dataset. Pro celou praci bylo nové ziskano celkem 14 sekvenci 28S a 14 kompletnich sekvenci
cox1. Bohuzel, ani jedna z prezentovanych analyz zasadné nepfispéla k prohloubeni znalosti o
mezidruhovych vztazich této skupiny, a to diky nizkym podporam u jednotlivych druhl, a to i
v pripadé dat ziskanych z mitochondrialnich genomu. Je s podivem, Ze v konkatenovaném datasetu
byla ponechana i data, pro ktera byl ziskan pouze jeden marker napf. P. midoriensis, P.
macrocephalus, P. filicollis nebo sekvence z outgroupu Paraproteocephalus parasiluri. Dataset
z cox1 sekvenci navic obsahoval asi 1/3 sekvenci, které maji tfetinovou délku (~500bp) oproti nové
ziskanym datum (~1500bp) a vtomto pfipadé bych Fekla, Ze uvadéni pocétu informativnich a
neinformativnich pozic je ponékud zavadéjici.

Otazky:

o Cim si studentka vysvétluje, Ze ani pfi zpracovani konkatenovaného datasetu nedoslo
k vyraznému vylepSeni podpor?

e ProC nebyl cox1 dataset zpracovan pro analyzy i ve zkracené verzi (~500bp)?

Cast ,Discussion” porovnavé ziskané informace s jiz publikovanymi poznatky o fylogenezi
proteocefalidnich tasemnic z Nearktické oblasti. Vysledky vSech analyz jsou znaéné konfliktni aZ na
opakované seskupeni nékolika druhl, a to i pfes niz8i podpory vétvi. Podobné jako v &asti
»Introduction” chybi 3irsi rozvedeni tématiky o pouziti multigenové analyzy pfi fe$eni taxonomie u
helmintd, tasemnic nebo pfibuznych skupin a jejich srovnani s dosaZzenymi vysledky. CoZ praci
zbyte€né ochuzuje o dalSi rozmér a pfipadné napady a zavéry.

Otazky:

e Vzala studentka v Gvahu pfitomnost kryptickych druhi v pfipadé existence vice linii u druhu
P. longicollis?

e ProC si studentka mysli, Ze rozSifenim datasetu a pfidanim dalSich sekvencich by se mohla
fylogeneze této skupiny vyresit?

¢ Co je tedy v podobnych situacich dilezitéjsim aspektem — rozsifovani datasetu o nové vzorky
nebo geny/informace?
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e Jaké vhodné geny by studentka pfi sou€asnych znalostech pouZila pro hodnoceni
vnitrodruhovych vztaht u druh P. macrocephalus, P. longicollis a P. torulosus?

PfedloZena studie je svym zpracovanim sice trochu zmate¢na, ale nabizi nékolik novych
vysledkd prohlubujici poznani o nejednoznaéné fylogenezi skupiny proteocefalidnich tasemnic
z oblasti Severni Ameriky. Pozitivni vystupem prace jsou i nové navrzené primery pro amplifikaci a
sekvenaci celé podjednotku cox1. Autorka v pribéhu magisterského studia prokazala velkou snahu
zvladnout rizné aspekty védeckeé Cinnosti — prace v laboratofi a zpracovavani sekvenénimi daty pro
fylogenetické analyzy. Osobné si myslim, Ze vytky zminéné pro kapitolu ,Material and Methods" by
meély jit na vrub obou $kolitelt nez studentce. | pfes uvedenou kritiku se domnivam, Ze prace spliuje
vS§echny podminky kladené na diplomovou praci, a tedy ji doporuéuji k obhajobé, pficemz vysledné
hodnoceni si ponechavam az po obhajobé.

V C. Budgjovicich, 2. ledna 2020
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