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Posudek bakalarské prace Nikoly Jachnikové na téma »Porovnani
populacni struktury hostitele a parazita na systému Sépie obecna —
Dicyemida“

Tématem predloZené bakalafské prace je srovnani populacnich parametr( sépie a jejich parazit( ze skupiny
Dicyemida pomoci molekularnich metod. Material pochazi jednak z vlastnich zdrojt z mediteranu
vychodniho stiedniho i zdpadniho (ktery viak je na pobrezi Atlantiku) a je doplnén z vefejné pfistupnych
zdroju (z GenBanku, ale to se &lovék dozvi jen podle tabulky ¢. 9, nikoli metodiky). Jako marker byla pouZita
Cdst mitochondridlniho genu Cytochrome oxidase subunit | u hostiteld i parazitt a dale ribozomalni gen 18S
u pouze u parazitl. Laboratorni metody (izolace DNA i PCR), stejné jako nasledné zpracovani sekvenc( je
provadéno béZnymi postupy, data jsou nasledné zpracovana jednak fylogenetickou metodou (maximum
likelihood), déle haplotypovymi sitémi a obé skupiny jsou srovnany pomoci klasickych populaéné
genetickych parametr(. Vysledkem prace je, e hostitel (sépie) md vétsi genetickou variabilitu, daléim
vysledkem pak jsou rlizné geografické patterny mezi rGznymi ¢astmi aredlu ale i podobna struktura zmén
velikosti populace mezi hostitelem i parazity.

Z predloZené préce je ziejmé, e studentka dobfe zvladla laboratorni i analytické préace, ale samotny text
diplomky pdsobi nedodélané. Ztracel jsem se v organizaci tabulek (pfehledova tabulka by jisté méla byt
mnohem dfive neZ jako pfedposledni), nezjistil jsem, kolik vzorkd z které oblasti viastné bylo sehndno, jaka
byla prevalence a jen nepfimo se autorka v textu zminuje o rGzné Gspésnosti amplifikace markerd z riznych
oblasti. O pfehlednosti fylogenetickych strom radéji pomlcim a pominu i ne zcela zdafilou grafickou
upravu a pfesnost formulaci v textu. Moc nerozumim, pro¢ byly vybrany nékteré pouzité metody (napt.
raggedness test) a nikoli naptiklad klasické srovnani genetické a prostorové variability, ale doufam, e to
nam bude vysvétleno pfi obhajobé. Jsem si jisty, 7e ziskana data potfebuji jesté vice vytézit, ale také
myslim, Ze aZ bude pfipravovan rukopis pro publikaci, tak tyto nedostatky budou napraveny.

Préci jednoznacné doporucuji k obhajobé, navrhuiji klasifikaci ,velmi dobfe.

Na Dobré Vodé u Ceskych Budé&jovic, 16. kvétna 2018
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