Oponentský posudek na disertační práci Mgr. Olgy KOMZÁKOVÉ:
Studium fylogeneze evropských rodů čeledi Anthomyiidae (Diptera) s novými poznatky o identifikaci, ekologii a rozšíření středoevropských druhů 

Předložená dizertační práce Olgy Komzákové představuje rozsáhlou studii dvoukřídlého hmyzu čeledi Anthomyiidae, která se zabývá fylogenetickými, morfologickými a ekologickými otázkami. Některé poznatky byly již také publikovány v 7 vědeckých článcích, které tvoří přílohu práce. Dva z těchto článků jsou publikovány v impaktovaných časopisech.

Protože se zabývám fylogenezí hmyzu, budu komentovat zejména první část práce, týkající se studia příbuzenských vztahů v čeledi Anthomyiidae. Mgr. Komzákové se podařilo zajistit rozsáhlý materiál této čeledi, který studovala a analyzovala získaná morfologická data a DNA sekvence.
Autorka detailně studovala morfologii květilek a zpracovala poměrně rozsáhlou matici morfologických znaků (32 rodů, 39 znaků), kterou analyzovala s využitím kritéria maximální parsimonie. Autorka dále získala DNA sekvence 1 jaderného (28S) a 2 mitochondriálních (12S, 16S) genů, které byly analyzovány standardními fylogenetickými programy s použitím kritéria maximální parsimonie a s využitím Bayesiánské analýzy.
K práci mám následující připomínky:

Str.5 - poslední odstavec:

- doplnit odkaz na publikaci D.M. Acklanda. Podobně i dále jsou odkazy na Henniga bez konkrétní citace.  
- u skupin druhů je nutno uvádět alespoň zkratku rodu (např. B. brunneilinea atd.)

Str. 10, ř. 21, 22 - označení „obličej, tváře“ - jsou poněkud archaické
Str. 17, ř. 27 - označení “Matice sestavená ze synapomorfních znaků“ není vhodné. Matice znaků by měla obsahovat všechny morfologické znaky, ve kterých se analyzované taxony liší, nelze zařazovat pouze předpokládané synapomorfie, ale měly by být zařazeny i homoplasie. Pokud bychom do analýzy zařadili pouze vybrané (např. synapomorfní) znaky, výsledek takové analýzy by byl subjektivně ovlivněn právě výběrem znaků.

Str. 18 - Tab. 1 - při kódování stavů znaků O. Komzáková uvádí kódování: 1- přítomnost znaku, 0 - nepřítomnost znaku, nebo přítomen v jiné podobě. 

- V kladistických analýzách je obvykle jiná podoba znaku kódována pomlčkou (-) nikoliv stejně jako absence znaku (0). Tím je do analýzy vkládáno méně předpokladů, což může v některých případech umožnit nalezení kratšího stromu.
Str. 19 - některé znaky (např. č. 4, 10) jsou definovány v záporu. Znamená to, že přítomnost znaku kódovaná hodnotou (1) je vlastně absence dané struktury?
Str. 25 - analýzou matice morfologických znaků byl nalezen nejvíce parsimonní strom s velmi vysokým konsistenčním (CI=86) a retenčním indexem (RI=92). Vysoký CI a RI podporuje domněnku, že některé znaky nebyly do morfologické analýzy zařazeny, což by bylo metodologicky chybné.
Str. 26 - u formulace „Hennig řadí“, „Hennig charakterizuje“ - chybí přesná citace

Str. 27 - podobně „podle Griffithse“ - chybí přesná citace

Str. 28 - kapitola 4.1.2. Historie využití molekulárních analýz - patří do úvodního přehledu literatury, nikoliv do kapitoly „Výsledky“
Str. 29 - ř.12- nejasný význam věty „Rozsáhlejší informaci poskytla analýza na základě MP“

 
  ř. 14- nejasný význam věty „Výrazně byly odděleny 3 rody čel. Scatophagidae“
Str. 30 - Uvedený strom na obr. 5 není fylogram, jak autorka uvádí v legendě obrázku, ale kladogram (v tomto případě striktní konsenzuální strom, což je uvedeno uvnitř obrázku). 
Stromové schéma, které označujeme jako fylogram, zobrazuje počet změn pomocí různé délky větví. Proto se délky jednotlivých větví vždy liší (což není situace na obr. 5). Navíc striktní konsensus nelze zobrazit jako fylogram. Termín fylogram je tímto způsobem chybně uveden na několika místech  dizertační práce.
Str. 30-31 u charakteristiky výsledného stromu z Bayesiánské analýzy zcela chybí konstatování hlavního výsledku - prokázaná parafyletičnost čeledi Anthomyiidae. Namísto toho autorka komentuje detailní výsledky týkající se příbuzenských vztahů některých rodů.
Pokud DNA analýzy nepotvrdí některé morfologické představy, je nutno  výsledky diskutovat.

Str. 32 - obr. 7 - prezentovaný strom z kombinovaných dat je sice zpracován s využitím kritéria maximální parsimonie, jak autorka uvádí, ale jedná se o výsledek aplikace jacknifingu na studovanou matici s využitím 100 replikovaných matic, což není uvedeno v legendě (pouze uvnitř obrázku). Toto je také důvod, proč většina větví tvoří multifurkaci. Pro srovnání by bylo vhodné uvést nejvíce parsimonní strom z kombinovaných dat, který by jistě byl více rozřešen. Využití bootstrappingu a jackknifingu je vhodné pouze ke zjištění podpory větví, nikoliv ke zjišťování příbuzenských vztahů taxonů. Podle stromu z jackknifingu nelze hodnotit příbuznost, neboť se jedná o stromy z uměle vytvořených matic.

Str. 46 - ř. 6 - tvrzení „Čtyři druhy byly přejmenovány“ je poněkud nepřesné. V taxonomicky zaměřené práci je vhodné uvést konkrétně, zda byly některé druhy synonymizovány, či přeřazeny do jiného rodu. 
Diskuze a závěr

- v kap. Diskuze a závěr chybí odkazy na obrázky, což komplikuje orientaci v textu

Str. 49 - ř. 11 - tvrzení „Fylogram sestavený metodou maximální parsimonie na základě molekulárních znaků ukázal bližší příbuzenský vztah jen dvojic rodů …“ popisuje výsledek MP analýzy z obr. 5 jen částečně. Spíše by bylo vhodné uvést, že MP analýza DNA sekvencí prokázala:

- monofyletičnost čeledi Anthomyiidae
- postavení r. Myopina jako nejbazálnější větve Anthomyiidae

- rozlišení zbývajících Anthomyiidae na 3 větve:

 - 1. Pegomya+Emmesomyia+Calytea+ Pegoplata+Enneastigma+Anthomyia procellaris

 - 2. Botanophila+Chiastocheta+Alliopsis+Subhylemia+Hylemia+Paregle+Paradelia+Hyporites+Fucelia
 - 3. Zaphne+Hylemyza+ ost.
Str. 49 - ř.14 - (také str.29) - tvrzení „Fylogram zkonstruovaný bayesiánskou metodou nebyl z důvodu vysokého stupně polytomie použitelný“ je poněkud hovorové. Výsledný strom z bayesiánské analýzy v práci chybí. 
Závěr:
Mgr. Olga Komzáková vykazuje hluboké znalosti dvoukřídlého hmyzu. Během Ph.D. studia se detailně seznámila s morfologií květilek, zvládla metody fylogenetické analýzy a metody laboratorních prací potřebné k získání DNA sekvencí vybraných úseků genů. Části práce představené v rukopisné podobě jsou zpracovány kvalitně a po odstranění drobných chyb (viz výše) jsou vhodné k publikování v některém z předních impaktovaných časopisů. Některé části práce již byly publikovány, proto součástí práce je také 7 přiložených publikací, z toho 2 impaktované. Práce splňuje veškeré požadavky kladené na Ph.D. práci a doporučuji ji k obhajobě.

V Olomouci, 17. 4. 2012

Prof. Ing. Milada Bocáková, Ph.D.
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