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Předložená diplomová práce je sepsána v českém jazyce ve standardním formátu diplomové práce. Úroveň českého jazyka je průměrná. Práce má 35 stran textu (bez literatury) a čítá 34 položek literatury a 37 obrázků (!). 
Hlavním cílem práce bylo vytvořit molekulární hypotézu fylogeneze rodu Cacyreus a nalézt původ jednoho konkrétního invazního druhu. 
Kvalita textu je průměrná. 

Grafická stránka práce je velmi dobře zvládnuta.
Neuvádím výčet překlepů, formulačních neobratností či nepřesností ani dalších formalit, kterých je příliš mnoho.
Úvod práce postrádá jakýkoli širší kontext ani neuvádí téma studie do žádného obecného ani konkrétního kontextu a de facto má pouze dva odstavce (zbytek je přehled systematiky a rozšíření a historie studovaného invazního druhu). 
Cíle práce jsou formulovány poměrně jasně, i když neobsahují hypotézy a některé „cíle“ jsou pouze metodické kroky. 

Metodika laboratorní molekulární části je standardní procedurou podle protokolů použitých kitů a postupů a je popsána detailně.
Metodika analytické části je popsána mnohem méně detailně a zahrnuje pouze velmi úzký repertoár analýz a přístupů. Strohost metodického popisu této části je za hranicí pro splnění jednoho z hlavních kritérií vědecké práce, tj. zajištění opakovatelnosti výsledků. Metodika navíc zcela postrádá zmínku, natož popis toho jak byla vytvořena kombinovaná fylogenetická analýza studovaných markrů (a analýzy jednotlivých markrů taktéž v práci nejsou popsány a ani vyobrazeny – viz. Výsledky).
Zcela nepochopitelně metodická část práce (a tudíž i Výsledky, a práce jako celek) úplně postrádá jakoukoli biogeografickou analýzu. Biogeografická analýza kladogramů je ale jediným způsobem jak popsat evoluci dané skupiny.
Výsledky:
Fylogenetické výsledky jsou popsány velmi stroze, zcela nedostatečně je popsán výsledek výběru substitučních modelů a vlastní výsledky fylogenetických analýz taktéž nejsou popsány vůbec (pouze porovnání výsledků s tradiční systematikou skupiny). To vše v kombinaci s už tak velmi úzce pojatým a stroze popsaným fylogenetickým aparátem (jak jsem konstatoval u Metodiky). 
Diskuse:

Ve stylu úvodu, tj. bez jakéhokoli kontextu. Celé práci chybí jakýkoli interpretační rámec a jakákoli interpretace a konfrontace výsledků

K práci mám mnoho komentářů a dotazů, z nichž mimo již zmíněných vybírám pro posudek tyto:
Důležité:

1) Nelze posoudit věrohodnost fylogenetických analýz, neboť analýzy jednotlivých markrů nejsou vyobrazeny (nelze posoudit míru jejich konfliktu), případný konflikt nebyl v práci vůbec metodicky studován, a navíc jsou data pro kombinované analýzy značně děravá, což dále zhoršuje věrohodnost analýz. 

2) Chybí biogeografické analýzy. 
3) Celé práci chybí jakýkoli interpretační rámec a jakákoli interpretace a konfrontace výsledků. 

Další:

1) Metodika uvádí 111 vzorků, výsledky 102 … Sekvence jen pro 73 vzorků u mtDNA, jen 40 vzorků Wg, a jen 61 vzorků EF. Proč? Proč byla práce postavena na takto neúplných a špatně kombinovatelných datech? Postrádám tabulku, ze které by bylo vidět prosekvenování jednotlivých vzorků – viz. kombinované analýzy. 
Tabulku jsem nakonec nalezl (až na samém konci práce) jako Přílohu 3 (má být v hlavním textu jako zcela stěžejní). Pokud se nepletu tak na Přílohu 3 vůbec nikde v textu není odkazováno. (?!)
Co v tabulce znamená Typ haplotypu a co Haplotypová skupina? 
Co znamená Použitelná sekvence a co Nevhodná sekvence/netestováno?

2) Práce neuvádí celkové délky markerů, ani nespecifikuje konkrétní délky použitých částí markerů (hádám že tabulka 2 ukazuje ty studované délky, ale je bez popisu), a ani nezdůvodňuje, proč byly studovány pouze části těchto markrů (ani proč byly vybrány tyto markry). 
3) Rod Harpendyreus se poprvé objevuje až ve výsledcích, není o něm zmínka v úvodu ani v metodice, pouze v cílech práce. …. 

4) Haplotypové sítě jsou prezentovány pro řadu druhů, aniž by bylo zřejmé proč. Tyto druhy nejsou nikde v práci (Úvod, Cíle) uvedeny nebo diskutovány jako cílové, a ani není z celého textu zřejmé, proč jsou studovány. Mají snad haplotypové sítě (HS) být náhradou za biogeografickou analýzu? Výsledky HS jsou výhradně triviální a nezajímavé.
5) Celá kauza C. marshalli je nezajímavá a triviální a nechápu, proč byla tato kauza vybrána jako jedno ze dvou hlavních témat práce. 
6) Kdo prováděl disekce a focení? V poděkování je to jinak než v Metodice a Výsledcích, tam je navíc použit ženský rod. 
Práci hodnotím jako tématicky nezajímavou a nezvládnutou díky její argumentační prázdnotě a volbě cílů, a jako metodicky chabě provedenou. Práci doporučuji ji k obhajobě s velkými výhradami a hodnotím nejhorším možným kladným stupněm.
V Č. Budějovicích, 2. července 2020
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