OPONENTSKY POSUDOK
na diplomovu pracu Be. Lucie Uhrovej

»Molecular phylogeny of Nearctic proteocephalids of the Proteocephalus-aggregate
(Cestoda: Onchoproteocephalidea)*

PredloZené diplomové praca ma rozsah 44 stran a je ¢lenena do 7 hlavnych kapitol, ktoré
st doplnené tabulkou, obrdzkami aschémami. Autorka sa vnej zaoberd fylogenetickymi
vzt'ahmi skupiny proteocefalidnych pasomnic Holarktickej zoogeografickej oblasti, ktoré tvoria
tzv. Proteocephalus-agregat. Zastupcovia tejto skupiny vytvaraju monofyletick skupinu, av3ak
ich vzéjomné vzt'ahy su stale nejasné. Na zéklade toho povazujem tému tejto diplomovej prace za
vhodne zvolent a aktudlnu.

V Uvode price autorka prehladne charakterizuje triedu  Cestoda, rad
Onchoproteocephalidea, aj cielova skupinu — Proteocephalus agregat. Vo viéSej miere sa
pochopitelne venuje fylogenetickym vztahom, avSak dostatony priestor je vyCleneny aj
morfologickym znakom, biogeografii, Zivotnému cyklu a spektru hostitel'ov. Ocefiujem struény,
ale vystizny format tejto Casti.

Pripomienky: Na s. 8 je uvedeny odhad celkového poétu druhov pasomnic Zijicich na
Zemi (6 000 druhov), aviak Caira & Jensen (2017) uvadzaju podstatne vy3si odhad (20 000
druhov). Na s.9 je najskor uvedené ,,order Onchoproteocephalidea“ a na nasledujlcej strane
»order Proteocephalidea”. Ak vychadzate z vy$§ie menovanej prace, ofakaval by som, Ze bude
uvadzané ,,former order Proteocephalidea®, alebo inak vysvetlené, Ze sa pojedndva iba o tejto
podskupine radu Onchoproteocephalidea. V &asti ,,Proteocephalus- aggregate® je spravne
uvedené, ze rod Proteocephalus je povazovany za parafyleticki skupinu, ale privital by som
struént informéciu o zastupcoch rodu mimo Proteocephalus agregét (napr. oznacit ich topolégiu
na Obr. 4).

Kapitola Materidl a metodika vystizne sumarizuje postup od izolacie DNA az po
fylogenetickl analyzu ziskanych sekvencii dvoch génov vratane dizajnu primer-ov. Obsahuje
prehl'adné tabulky, ktoré ulahéuju ziskanie uZitoénych informécii pre buduce fylogenetické
analyzy tejto skupiny pasomnic.

Pripomienky: V tejto Casti by sa Zziadalo spomenut’, ¢i k novo ziskanym sekvencidm
existuji aj zodpovedajuce morfologické preparaty (holo/paragenofory) a v ktorej zbierke su
uloZené. V Casti ,,Phylogenetic analyses® bol pre dataset cox1 pouzity jediny evoluény model, ale
»command line* verzia program [Q-tree, umoZziuje zadat’ 3 odli¥né modely pre kazda poziciu
v kodéne protein kédujiceho génu (PCG).

Vysledky fylogenetickych analyz jednotlivych datasetov (28S, coxl, 28S+coxl,
arozSireného datasetu rRNA operonu a 12 mitochondridlnych PCG) st vhodne prezentované
v samostatnych podkapitolach, v ktorych autorka podrobne rozobera topolégiu jednotlivych
druhov. Pre konkatenovany dataset navyse prehl'adne uvadza prisludnost’ jednotlivych izolatov ku
zoogeografickym oblastiam a hostitel'skym taxénom.

Pripomienky: V popise Obrazku 9. je spomenuté oznacenie absencie apikalnej prisavky,
¢o vsak nie je zretelné na fylogenetickych stromoch.



V Diskusii su ziskané vysledky vhodne konfrontované s doteraj§imi poznatkami.
Ocetiujem, Ze okrem porovnania fylogenetickych vztahoch tejto skupiny bol venovany priestor aj
ko-evolucii parazit-hostitel’.

Pripomienky: Ocefiujem snahu priradit monofyletickym skupindm charakteristické
morfologické znaky, avsak v pripade P. filicollis + P. macrocephalus sa rovnakd kombinicia
znakov vyskytuje aj u P. longicollis a P. tetrastomus. Vhodnejsie by bolo spomenut’ znaky, ktoré
st pre danu skupinu unikatne.

V zozname pouZitej literatuary je citovanych 55 prevazne recentnych prac, ¢o zodpoveda
charakteru témy diplomovej prace.

Pripomienky: V zozname nie je uvedend praca Scholz et al. 2019, na ktort sa autorka
odvolava v texte.

V stvislosti s rieSenou problematikou mam na autorku nasledujuce otazky:

1. Existuji k Vasim novo ziskanym sekvenciam aj zodpovedajiice morfologické preparity,
t.j. hologenofory alebo paragenofory, a ak ano, v ktorych zbierkach su uloZzené?

2. Preco neboli do analyz génu 28S zahrnuté aj izolaty P. pollanicola (AJ388599) a P.
exiguus (AJ388626), ktoré De Chambrier et al. 2004 identifikoval ako P. longicollis 1
a P. longicollis 2 a ktoré aj Scholz et al. 2007 uviedol ako synonyma P. longicollis.

3. Sekvencie operénu rRNA a 12 mitochondridlnych génov boli ziskané v ramci projektu,
ako spominate, nezavislého kdiplomovej praci. Ak4d bola VaSa dloha pri
ziskavani/spracovani tychto molekularnych dat?

4. Je mozné identifikovat’ unikatne morfologické znaky, pripadne ich unikétnu kombinéciu,
pre monofyletické skupiny P. macrocephalus + P. filicollis + P. pearsi a P. gobiorum + P.
demshini + P. sagittus + P. midoriensis + P. misgurni?

5. Aky pristup by Ste navrhli pri d’al§ich fylogenetickych analyzach tejto skupiny pasomnic
vzhl'adom na skuto¢nost’, Ze pouzitie cox1 a 28S nedostatoéne objasnilo evoluéné vzt'ahy
v skupine?

Zavere¢né zhodnotenie:

Diplomova praca prezentuje origindlne vysledky, ktoré prispievaji k objasneniu
evoluénych vzt'ahov skupiny Proteocephalus-agregéat a zéroveni poskytuje uZito¢né informacie
pre dalsie fylogenetické Studium tychto pasomnic. Kladne hodnotim fakt, Ze bola napisana v
anglickom jazyku a ze ¢ast’ vysledkov bola publikovanéd vo vedeckom ¢asopise. K obsahu méam
niekol’ko pripomienok, ktoré v8ak neznizuji vedecki hodnotu prace. Diplomovu pracu Bc. Lucie
Uhrovej na tému ,Molecular phylogeny of Nearctic proteocephalids of the Proteocephalus-
aggregate (Cestoda: Onchoproteocephalidea)” pretood pori¢am prija t k obhajobe.
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