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Diplomová práce M. Uhrové řeší zajímavou problematiku fylogeografie solitérních jiho- a východoafrických rypošů a řeší ji nesporně dobře. Na rozdíl od obvyklého stavu mám spíše problém vymyslet, co vytknout. Počet vzorků a počet zkoumaných sekvencí nebude nikdy konečný, neboli oponent může vždycky zdůraznit, že více by bylo lépe, a bude mít pravdu, což student vždycky uzná, takže tento rituál nemá cenu opakovat. Použité metody jsou vesměs up-to-date; autorka se zjevně orientuje i v oborech pro ni patrně spíše odtažitých, jako je komplikovaná biogeografie východní Afriky a fosilní záznam (má ovšem štěstí, že zrovna u rypošů nejsou žádné fosilie z úplně jiných oblastí, než by odpovídalo recentnímu rozšíření, což je u jiných skupin denní chleba). Práce je napsaná dobrou angličtinou (s nečetnými nepřevychovatelnými čechismy typu čárky před spojkou „že“), formální chyby jsem nezaznamenal.
Protože je práce anglicky, budí dojem (téměř) hotové publikace – v této podobě by ovšem recenzenti jistě požadovali „streamlining“. Text (pokud je opravdu míněn jako publikovatelný a nečeká se na další doplnění) je dost redundantní, popisy druhů z M+M se věrně opakují ve Výsledcích (např. Faulkesovi se za kontaminované vzorky nadává na několika místech). Odpovědi na otázky, které čtenáře napadnou (obvykle se to týká metod analýzy dat), jsou sice k dispozici, ale jinde, než kde čtenáře napadly – vřele bych doporučoval zmínit ve Výsledcích nebo v Diskusi, co vlastně která metoda říká a čím se liší (např. fineRADstructure vs. Infomap). 
Pár detailů: Kapitolu o podzemnících s ikonickým obrázkem už bych po těch letech dokázal postrádat. Odstavec o fylogenetické pozici Bathyergidae není úplně srozumitelný, protože autorka neužívá jasné fylogenetické pojmy (apomorfie x plesiomorfie) a ne vždy jasně uvádí, o kterou skupinu zrovna jde, což je asi spíš problém angličtiny. Cíle studie jsou formulovány trochu legračně (získání sekvencí asi není tak úplně cílem...), kapitoly 1.3 (fylogeneze) a 1.4 (taxonomie) nejsou jasně oddělené. 
Z textu na str. 5 se zdá, jako by si autorka myslela, že druhové koncepty mají něco společného s morfologickými vs. molekulárními znaky – nemají. Autorka správně obhajuje „integrativní taxonomii“ a na str. 51 sugestivně píše, jaké všechny soubory dat a analytické přístupy „we have“ (my jako lidstvo nebo ona?), nicméně co provede, když se zjistí, že různé přístupy preferují různé taxonomické výsledky, což není úplně vzácná situace? Je druh to, co leze bezrozporně ze všeho? Integrativní taxonomie přináší samá pozitiva, ale jenom, když se to povede. 
Na závěr jeden dotaz, možná námitka: proč jsou haplotypové sítě pro jednotlivé skupiny populací rodu Heliophobius a ne pro celý druh/druhy? Třeba by se ukázalo, že dělení na sever a jih není úplně bez problémů – takhle se to neukáže, ani kdyby to byla pravda.
Práci M. Uhrové jednoznačně doporučuji k úspěšné obhajobě a navrhuji hodnotit „výborně“.
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