Oponentsky posudek na bakalarskou praci Daniely Kotalové Populaéni
struktura chobotnice Eledone moschata ve Stfedozemnim mofi na zakladé
RAD seq dat

Predkladana bakalarska prace si klade za cil analyzovat populaéni strukturu chobotnice
Eledone moschata z nékolika vzork(d v Jaderském a Tyrrhénském mori na zakladé sekvence
mitochondriadlni CO} a RADSeq dat. Metodicky jde bezpochyby o docela ambiciozni projekt,
ktery by, za uréitych podminek, docela dobfe vydal i na magisterskou praci. Clenéni je
veskrze tradi¢ni. Snad jen tradicni Uvodni prehled je zde rozdélen na vlastni jednostrankovy
Uvod a desetistrankovou Literdrni resersi, pricems? ja osobné jsem mezi nimi néjaky vazngjsi
rozdil nenasel. Po obsahové strance se obé kapitoly docela povedly a poskytuji ¢tenafi
zakladni vhled do problematiky. Autorka se sice nevyvarovala obcasnych neobratnych
spojeni, jako napf. “hloubka informaci” (prvni véta kapitoly 2.1) nebo “nejkompletnéjsi
sekvence” (kousek dale v textu). Nastésti jejich frekvence neni nijak vysoka a vlastné
odpovida bakalafskému stupni studia. Obcas se textem mihne i anglicky tvar slova, pro které
existuje Cesky ekvivalent, jako napf. reads (Cteni, sekvence), barcodes (barkdd, ¢arovy kéd,
kdd)... ale opét to neni pfilis ¢asto, takZe nad tim Ize pfimhoufit oko.

Pomérné hodné pozornosti je také vénovano pfedstaveni metod vyuZiti genomickych
dat pro populacni genetiku/nomiku. Je pochopitelné, ze autorka nemduze vSechny uvedené
postupy znat do hloubky a nejlépe z vlastni praxe. Zpisob, jakym jsou uvedeny, mi ale
neprijde pfilis $tastny, rozdily mezi jednotlivymi metodami nejsou z textu pfilis patrné. Cela
pasaz by sla urcité formulovat jednoznacnéji a srozumitelnéji. Také v kapitole vénované
biologii chobotnice Eledone moschata je zbytecné podrobné vyjmenovana typicka kofist, a
to vyhradné latinskymi nazvy. Pfiznam se, Ze na mé to plsobilo az komicky, ve stylu
legendarni zpravy o pocasi v Cimrmanové Poslu z Liptdkova.

K obsahu kapitol Metody a Vysledky mam toho trochu vic. Napfiklad do mapy s polohou
lokalit (Obr. 3, str. 13), ze které pochazi vzorky, by Sly urcité uvézt i jejich ndzvy. V nasledujici
tabulce (Tab. 1, str. 14) jsou sice uvedeny ndazvy i jejich GPS soufadnice, oviem prehlednéjsi
by urcité bylo mit ndzvy i na mapce. Tabulka I, kde jsou uvedeny detaily PCR, by byla:
pfehlednéjsi vertikalné, nehledé k tomu, Ze hlavi¢ka zabira (docela zbytecné) 75% celé
tabulky. Tabulka VI, ve které autorka uvadi jednotlivé kddy pro multiplex amplikon(, mi taky
pfijde v kontextu prdce zcela zbytecna. S povdékem kvituji, Ze autorka uvedla podrobnosti
nastaveni parametrud skriptl pro analyzy RAD-seq dat. Snad jen informace o cesté k
nékterym soubordm je tam navic a mohla by pfipadné nasledovniky paradoxné z jejich cesty
spise svést. Stastny mi neptijde ani zplsob oznaceni struktury ad-hoc nastaveni populacni
struktury pro Urovné ‘sea’/’area’/’locality’. Misto logického a mnohem srozumitelnéjsi
oznadeni dle skuteénosti, napf. Jaderské-Tyrhénské/Sardinie, Sicilie atd., respektive
vhodnych zkratek. Pouziva autorka abstraktniho oznaceni POP1-6. To docela snizuje
srozumitelnost vysledkd a nuti ¢tenafe neustale odbihat od obrdzki/tabulek do textu. To
samé plati i pro samotné vzorky. Vyhrady mam i ke grafickému zpracovani fylogenetického
stromu (Obr. 4) a populaéni struktury E. moschata (Obr. 7). Zejména ve druhém pripadé jsou



popisky naprosto neditelné a ¢tenar je pfi jeho analyze do velké miry odkazan pouze na svou
fantazii. Po faktické strance jsou ale jinak vysledky v zdsadé srozumitelné.

Abych pouze nekritizoval, Diskuze je logicky vystavéna. Autorka v ni dobfe pracuje s
dostupnou literaturou a pokousi se pozorované vysledky vysvétlit v jejim kontextu, neboji se
misty i “zaspekulovat” a navrhnout dalsi vhodné kroky k smysluplnému rozsifeni projektu.
Doved| bych si ji sice pfedstavit o nékolik bod( bohatsi, ale aspor mi zbylo par bodt pro
diskuzi pri obhajobé (viz nize).

Nyni bych prosil autorku o odpovédi na nasledujici otazky:

1. Pro nejnizsi droven rozliseni populacni struktury — lokality, méla autorka vétSinou k
dispozici pouze dva jedince na lokalitu. Je to dostacujici pocet, aby byly ziskané
vysledky statisticky vyznamné?

2. Haplotypova sit ukazuje, Ze u genu COI jsou populace v Jaderském a Tyrhénském
moti oddéleny tfemi substitucemi. Stejny rozdil je ale i mezi jedinci v ramci
chorvatské lokality Pula. Co to vypovida o populacich E. moschata?

3. Jsou znamy pripady hybridizace mezi E. moschata a E. cirrhosa, pripadné brala
autorka v potaz pomérné Casto pozorovany jev preskoku mitochondrialniho
haplotypu mezi blizce pribuznymi druhy? Jak by pripadné fesila mozny konflikt mezi
fylogenezi konkrétniho genu a fylogenezi danych druh(?

4. Velka ¢ast vysledk( je postavena na statistice populacni diferenciace @sr.Jak moc
smysluplné je jeji pouziti, kdyz jeji nékteré vnitrodruhové hodnoty pro E. moschata
prevysuji hodnoty mezidruhové (Tab. X)? MUze tento problém souviset s mou
predchozi otazkou?

Jak jsem psal uz na zacatku, téma prace mi na dany stupen prijde docela ambiciézni a
naroc¢né. Autorka se s nim popasovala dobre. Kvalitu trochu srazi forma prezentace
vysledk( a opomenuti nékterych dllezitych témat v Diskuzi, ale v zasadé jsem
spokojeny. Rozhodné je hodna udéleni bakalarského titulu, s navrzenim vysledné
znamky ale pockam az po shlédnuti prezentace.

V Ceskych Budéjovicich 17. 5. 2019




