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Odpovedi na dotazy oponenti
k doktorské disertacni praci Mgr. M. Sochora

Oponent doc. RNDr. Jan Kirschner, CSe., Botanicky tstav AV CR

1) U diplosporického systému rodu Taraxacum jsou rodiovské taxony hybridogentfi obvykle neznamé, nebo
jen ojedinéle se na n& d4 usuzovat. Plastom navic vykazuje jen minimalni variabilitu. Jakou metodu by
autor zvolil pro rekonstrukei evoluénich vztahd u pampeliSek?

Odpovéd”: Kromé modernich ,, celogenomovyich " metod (napi. GBS, WGS), které ale nemusi poskytnout vidy
zcela primocarou odpovéd, bych osobné sdzel na hleddni informativni variability v jadernych single-copy
genech, popF. rDNA (vé. ITS, ETS, IGS apod ). Ty jsou stdle jednoduseji sekvenovatelné i u allopolyploidii diky
zpFistupnéni NGS metod, Zdakladem ale vidy bude dobry sampling diploidnich taxonil, cof u pampelisek neni
zeela trividlni tikol.

2.}  Spoléha se autor pii studiu ostruZinikd na taxonomickou charakterizaci materialu jinymi experty (&i spise
expertem) nebo je schopen si alespoii do uréité miry utvofit i vlastni obrazek? To by mohlo byt ddleZité
pti vhodném samplingu v izemich s nejasnou taxonomii a populaéni strukturou, jako je pravé Zakavkazi.

o ww

Odpovéd”: V prripadé polyploidii stiedni a zdpadni Evropy naprosto diivefuji expertiim (primdrné B. Trdvnicek,
ale i G, Kirdly, H.E. Weber, D. Earl..). V pFipadé mediterannich diploidit a polyploidit Kavkazu se primdrné
spoléhdm na sebe.

Oponent doc, Mgr, Patrik Mraz, Ph.D., Katedra botaniky PIF UK
Otdzky a poznamky ke kapitole ¢. 2.

1.y V kapitole &. 2 sa vbbec neudava ako bola zistovana ploidnd Groveii analyzovanych rastlin. Vzhl'adom na
to, Ze je to &lanok o polyploidii, odskek venovany prave stanoveniu ploidie by tu rozhodne mal byt
Nejakée zmienky s sice tu a tam v diskusii a v popise Tabulky &. 1, ale celkovo je to nejasné.

Odpoved': V dodathové tabulce 1 je tato problematika shrauta do samostatného sloupce, ale vzhledem k tispore
mista se do textu jif neveila (ani jsme nepovaovali za vhodné text ddle komplikovat dal§imi metodami). Obecné
u ostruZinikd neexistuje vnitrodruhovd cylotypovd variabilita, ili pokud jsme ploidii u nékterych jedinci
stanovovali, bylo to jen pro ovéfeni, pFipadné u drubdl, u kterych ploidie nebyla zndmd.

2.)  Bol zistovany spdsob reprodukcie v populdciach analyzovanych rastlin?

Odpovéd’: Reprodukee byla zjistovdna jen u uréitych vybranyich rostlin, vét§inou v rdmci jinypch vyzkumnych
aktivit,

3)  V kapitole Material a metodika sa ni¢ nepiSe na zaklade akého presne definovaného kritéria a za akych
predpokiadov zistoval autor ogakavany podiel ITS kopii dvoch rodigovskych druhov. To sa &itatel’ velmi
struéne dozvie aZ v diskusii (!) na str. 26 dole. Podobne tak v Tabulke 1 nie su uvedené ploidie
analyzovanych rastlin, &itate!’ tak len vePmi tazko moZe sledovat’ argumenty uvedené v Elanku. V
stivislosti s interpretaciou vysledkov, ktoré sa snaZia vysvetlif rozdiel medzi ofakdvanym a pozorovanym
po¥tom ITS kopii domnelych redigovskych druhov by ma zaujimalo, &i u analyzovanych jedincov bol
zisteny presny ploidny stupeii. Ak tomu tak bolo, mohol by autor vysvetlit, prefo ofakdva pomer
rodiovskych kopii u pentaploida prave 6:4 (v prospech apomikta), ak pentaploid mézZe vznikit aj
krizenim neredukovaného tetraploidného vaku a haploidného pefu a v tom pripade by bol pomer 4:17
Podobne tak pdvod tetraploidnych hybridogénnych rastlin. PreZo autor uvaZuje o moznosti len 2n + 2n?
NemézZe to byt' aj 3n -+ 1n? Je dost’ moZné, e autorove predpoklady, ako vznikajd tieto hybridy sd Gplne
spravne a podloZené pozorovaniami, tie by viak mali byt podrobne zd6vodnené v metodike, tak aby to
&itatel’ mohol pochopit’,

Odpoved: Ploidni stupné jsou uvedeny v dodatkové tabulee 1, vé. informace, zda byl méreny konkréini jedinec,
nebo je to literdrni iidaj. Jinde v diskuzi je pak ddale vysvétleno, Ze pentaploidi ze ser. Subthyrsoidei vznikli
pravdépodobné hybridizaci R. caesius x triploidni ser. Discolores (prvni, tetraploidni taxon ziigimé nikdy netvoii
neredukované gamety, zatimco druby nikdy netvofi redukované gamety, proto pomér 2:3}. Tetraploidni
studované taxony jsou opét vysledkem kiizeni R. caesius a jiného tetraploidniho taxonu — v pFipadé sect.
Corylifolii, nebo R, subsect. Rubus (vétsinou tetraploidni} a R. idaeus (diploidni, vidy jake pylovy rodich — ser.



Nessenses. Vysvétleni 3n+1n je tedy v nékterych pripadech teoreticky mozné, ale mnohem méné pravdépodobné,
Jjelikoz tetraploidi nikdy netvori triplodni gamety.

4.)  Ako by autor experimentélne testoval pripadni homogenizaciu ITS képii? Uvazuje autor nad moZnostou,
Ze hybridogénne taxény nemusia byt’ nevyhnutne F1 hybridy s ofakavanymi pomermi gendmov
rodi¢ovskych druhov, ale Ze tu mohlo dochdadzat k spitnému krizeniu?

Odpoved: U tetraploidnich Corylifolii opravdu ke zpétnému kiizeni dochdzet mohlo, 1o se neds vyloudit (zvldsté
u R, dollnesis, ktery byl proto z testu vyiazen). Cilem nasi analyzy viak bylo zjistit, do Jaké miry jsou ITS
sekvence schopny identifikovat viechny rodicovské taxony, spise nez presné kvantifikovat homogenizaci rDNA.
Samoziefmé nejlepsi zpiisob kvantifikace by byl prostiednictvim kontrolovaného kiizeni sexudla a apomikta a
analyza jednotlivich kopii v Fi, F2... af napf. F6 generaci, nejlépe napf. pomoci gPCR nebo jimich
kvantitativaich metod, ’

5.)  Obrazky 4a-de by podl'a ndzvu mali reprezentovat’ roziirenie haplotypov v podrode Rubus v Eurdpe.
Z kontextu je vEak zrejmsé, Ze sa jednd o rozSirenie mikrodruhov z diela Atlas Flora Europaea (AFE) a nie
0 rozsirenie haplotypov (vid’ 4f — zberové miesta). Autori totiZ drviva vagsinu populécii uvedenych v AFE
vObec nenavitivili a teda ani nemohli haplotypovo analyzovat’. Popis obrazku preto povaZujem za '
zavadzajlici.

Odpovéd': Ndzev zavddéjici neni, nebot vsechny mikrospecie v rodu jsou monoklondini a tudiz haplotypove
uniformni. Jedna se tedy o prostou generalizaci informace.

6.)  Mohol by autor schematicky zobrazit jednosmernt hybridizdciu v podrode Rubus (vid diskusia na str.
33)? Je to v rdmei jednotlivych skupin? Alebo medzi ploidiami resp. spdsobmi rozmnoZovania?

Odpovéd: Jde o to, Ze v ramei uréitych skupin (kazda je vysledkem kiizeni dvou konkrémich rodicovsiych
taxoni) slouZi jeden z rodici vidy jako saméi rodi¢ a druhy jako samici. Napf. 3x Discolores x (4x) R. caesius
=> Sx Subthyrsoidei; (2x) R. canescens x ? => 3x Discolores, ale (2x) R. ulmifolius x ? => 4x Discolores;
nebo ? x (2x) R. sanctus => 4x Discolores (pouze vyjimecné obrdcené)

Orudzhky a pozndmky ke kapitole & 3:

1.y Ciele rukopisu st definované velmi vagne, bez Ziadnych a priort postulovanych hypotéz a odakavani,
pri¢om pre fylogeografické prace to urgite mozné je. Ako by mal vyzerat’ pattern v diploidnych
populéciach na fizemi, kde sa vyskytuji dlhodobo, resp. ktoré boli recentne kolonizované? Ako by mala
vyzerat genetickd Struktira polyploidnych popul4cii? Budi sa It od seba polyploidné sexuslne sa
rozmnoZujice populacie od polyploidnych apomiktickych?

Odpovéd:: Tyto otdzky jsou zodpovézeny na riznych mistech manuskriptu, a to Jen velmi strucné vzhledem

k délkovym limitiim témérF vsech casopistt. Pattern v diploidnich populacich povaiuji za jedno ze zndmych
wparadigmat " fylogeografie, a tedy za néco, co neni nutné vysvétlovat. Struktura polyploldnich populaci je za
Jjakychkoliv okolnosti monoklondlni, nevyzaduje tedy dalsi komentdr. Polyploidni sexudini populace

v manuskriptu nerozebirdme, cof by moind stdto za zdiiraznéni, ’

2.)  Namiesto $tandardnej populagnej tirovne, kde ofakdmave tok génov medzi Jjedincami tejto populdcie,autor
pouziva trover regionov. Z textu nie je zrejmy dévod a ani kritérium rozdelenia do regiénov (s vynimkou
polyploidov). Z textu nie je zrejimé ako sa dané regiény lisia velkostou a &i tento faktor méze ovplyvnit
genetickt Struktiru $tudovanych ,,populdcii®,

Odpoved': Vysvétleni bylo viozeno do dalsi verze manuskriptu. Nejvétsim problémem samplingu R. ulmifolius je,
e v kaZdém regionu svého aredlu ma zcela jiny charakter rozsireni — od viudypFitomného ruderdlniho plevele,
pres casty, aviak jen lokdlné rozsiFeny drub pFibreznich kiovin, aZ po relativné vzdcny drith velmi rozptileného
wiskytu. Sampling byl proto zvolen tak, aby postihl gradienty alelickych Jrekvenci, Velikost, populace* v tomto
pripadé samozfejmé genetickou strukturu ovlivnit miize, stejné jako v kterékoliv klasické populaéné genetické
studii,

3.)  Velkost analyzovanej vzorky je, vzhladom na geografické rozgirenie a vzhFadom na to, Ze sa jednd o
fylogeografickit pracu, pomerne skromna (116 jedinov) a navyse vePmi fragmentovand (mnohé regidny
neboli do zberov zahrnuté). Mohol by autor zobrazit’ celkové rozSirenie diploidnych taxénov v Eurdpe
(vratane Kaukazu a Turecka) a celkové roziirenie polyploidov a kontrastovat to s intenzitou zberu tu
zahrnutych vzoriek?

Odpovéd': Celkové rozsiFeni R. ulmifolius agg. dobie vystihuje ENM na obrdzku 6. RozsiFeni polyploidii je
obtiZné vymezitelné vzhledem k nizké prozkoumanosti Fady vzemi zejména jizni a vychodni Evropy a zdpadni



Asie. Na§ sampling vieeméné rovnomérné poloyvd velkou édst jak arediu R. ulmifolius agg., tak i centra
diverzily polyploidii podie soucasného stavu pozndni. Podet vzorkii byl limitovdn pouzitou metodou na principu
NGS, kterd sice generuje velké mnoistvi dat, coz nese Fadu vphod, ale v soucasné dobé je nejvhodnéjsi na spise
mensi soubory vzorkit

4)  Zrextu nie je zrejmé, z akych databaz boli ziskané déta o rozgireni potrebnych na modelovanie
ekologickej niky, a &i niekto kontroloval spravnost’ uréenia. .

Odpovéd: Jednalo se o riizné verejné pristupné databdze sdruzené do projekiu Virtual Herbaria (herbdf
videnské univerzity, Kew aj.) a zdpisky z herbdfovych revizi H. E, Webera. Sprévnost urceni nebylo mozné
zkontrolovat, ale ani nebyl divvod o nf pochybovat.

5.)  Tabulka €. 1. Z nadpisu nie je zrejmé akého markeru sa tyka. Z kontextu sa zrgjme jedna o' SSRs.

Hodnotené populécie boli cytotypovo &isté? Jedna sa o diploidy alebo polyploidy? Opir len z kontextu
usudzujem, Ze sa asi jedna o diploidy.

Odpoved: Ano, pochopitelné se jednd jen o R. ulmifolius agg., tedy jen diploidni jedince, a SSR data — bylo
doplnéno.

6.)  Nie je jasnd ani analyza dat v Metodike na str. 40, Opéf’ len z kontextu usudzujem, e sa jedna o SSRs.

Odpovéd': Ano, jednd se o SSR, jak se uvedeno na zacdtku odstavce.

7.3 AZzvysledkov sa Citatel’ dozvie, Ze 148 mikrosatelitovych alel bolo urfenych najmé (,,mostly*) na
zaklade jednonukieotidovych polymorfizmov, pretoze dizkovy polymorfizmus vraj bol velmi
nekonzistentny a predstavoval vii¢3inou homoplazie. V &asti Metodika toto malo byt podrobne rozobrané
a vysvetlené ako nekonzistenné to bolo. Patri to jednoznaéne do metodiky. TieZ nerozumiem, &i tie alely
boli urtené len na zéklade nukleotidovych polymorfizmov alebo af na zéklade dizky (vid naJma) Bol to
teda hybrid nukleotidov a dizky? Kolko alel bolo determmovanych na zaklade SNPs a koTko na zadklade
dizky? Mali SSRs alely, ktoré mali rovnakudizku aj variabilitu v nukleotidoch? Nakeniec tie SSRs, resp.
SNPs?, boli kodované ako pritomné a nepritomné alely? Bola do dvahy brana aj ploidia a davka alel? O
tomto sa éitatel’ z Metodiky nedozvie nig ...

Odpovéd: Podle nds je to spise vysledek analyzy, ale bohuzel nebyl prostor se hloubéji rozepisovat. Pocet SSR
repetic nekorespondoval s SNP patternem. Ve vyjimecnych pripadech (1éch bylo 8, jak je mozné zjistit podle
alelickych sitl na dodatkovém obr. 3) byl vzat v potaz i détkovy polymofismus za iicelem zvyseni rozliseni dat (v
téchio pripadech §lo tedy o ,, hybrida"). Ddvka alel byla brana do tivahy zejména pFi identifikaci ,, alelickych

contigit" béhem hrubdho zpracovdni NGS dat.

8.)  Polyploidné (vratane apomiktickych) a diploidné populécie boli hodnotené spolu v rdmei programu
Structure? Ak ano, ako boli nadefinované vychodiskové predpoklady? Mohol by autor ukézat grafy pre
DeltaK a graf pravdepodobnosti K pre K=4 a K=8? Je zvlaitne, Ze ako najlepie vy&lo hodnotenie skupin,
ktoré stoja dost d’aleko od seba (4 vs 8).

Odpovéd: Ne, polypleidy a diploidy nebylo moiné, resp. smystupiné, analyzovat ve Structure najednou, touto
metodou byli analyzovdni jen diploidi.

9.)  Na zéklade, ¢oho bol zostaveny PCoA plot (aky marker) a patria sem vietky a analyzované jedince, alebo
len diploidné? Ak len diploidné, boli nejako hodnotené polyploidné jedince a ak, tak ako?

Odpovéd: Podobné jako Structure, ani PCod nevytistilo v interpretovatelny vysledek pii soucasné analyze di- a
polyploidii. Polyploidi byli hodnoceni pomoci sdilenych alel (Tabulka 2).

10.) ZaZiatok diskusie sa za¢ina diskutovanim o homoplézif SSRs markerov s tym, Ze déata poukazuji na velki
homoldziu. Problém tohoto vyhldsenia spogiva v tom, Ze &itatel’ si to nema ako overit, nie je tu uvedené
nic¢ blizgie.

Odpovéd': Ovérit to jde pres sekvence uloZené v Genbanku, coz, uznavam, neni moc primoéaré moznost.

11.)  Koniec odseku na str. 40. Nerozumiem posledne] vete Despite.

Odpovéd: Pokud je myslen konec prvniho odstavee diskuze, jde zde o to, Ze v soucasné dobé prakticky neexistuje
software pro analyzu allopolyploidnich dat.

12.)  Aky je aredl roz8irenia Rubus ulmifolius? Z obrazku 6A na strane 47 je zrejmé, e na modelovanie niky
nebolo pouZitych vel'a bodov a Ze pozorované vyskyty v niektorych oblastiach spadajii aj do oblasti so
vieobecne nie prili§ vhodnou klimou (napr. V od Kaspického mora). Naopak v Eurépe model ukazuje
mnoZsvo vhodnych biotopov, kde sa viak druh nevyskytuje. Je tato priestorova $trukira a model odrazom



skutognosti, alebo je dana nedostatkom dét? Ak Rubus ulmifolius ma skutoéne takto fragmentovany
vyskyt a nerastie v mnohych oblastiach s vhodnou klimatickou nikou, &m si to autor vysvetluje?

Odpovéd': Jak je zminéno v diskuzi, obr. 64 velmi vérné vystihuje skutecny aredl roziifent tohoto komplexu
(alespoft tak, jak jej zndme). Dokonce i v oblastech, kde druh pFirozené neroste a ma tam vhodné klima v
Némecka, CR, Ddnsko, J Svédsko), se dd pomérné snadno péstovat a miZe i zplaniovat. Problémem miize byt
obcasné vymrzavani, spekulativni by mohlo byt i vysvétleni pomoci konkurencniho witésnéni polyploidnimi
potomky. V Zakaspické oblasti se jisté vyskytuje, avsak ziejmé jen lokdlné; dostupnd data Jsou bohizel spord.

[3.)  Autori na strane 50 v Diskusii tvrdia, Ze ich molekularne d4ta silno podporuju tzv. metapopuladni
hypotézu, ktord by mohla vysvetlovat obraz tzv. geografickej partenogenézy. Metapopuland hypotéza je
zalozena na predpoklade, Ze potas kolonizicie novych habitatov bude u sexudlnych populécii dochadzat
vplyvom inbreedingu k zniZovaniu fitness, &o by sa malo odrazif v ich mengej kolonizaénej schopnosti v
porovnani s asexudlnymi populaciami. Mohol by uchadzaé vysvetlit ako molekularne data podporujt tito
hypotézu? ZniZend pozorovand heterozygozita a naopak zvy3end trove inbreedingu v regiéne severngho
Franclizska a v Anglicku nemusi nutne znamenat’ znfzena hladinu Zivotaschopnosti tychto populaci. Ako
by autor testoval tito hypotézu?

Odpovéd: Ackoliv tato kauzalita neni stoprocentni, jedna ze zdkladnich populacné genetickych zkratek Fikd, Ze
SniZend genetickd diverzila vede ke sniZené Zivotaschopnosti a konkurenceschopnosti populaci, Test téfo
hypotézy by pochopitelné vyzadoval samostatnou studii, proto jsme se snazili nds zévér prezentovat pouze jako
novou hypotézu, na kterou je vhodné se v budoucnu zamérit, ne jako neotesitelnou pravdu (jak to bohuzel
ctendri chdpou). Test by se mél asi zaméfit na srovndni fyziologickyeh kapacit di- a polyploids, wansplantacni
experimenty, popF. srovadni pokryvaosti v riiznych spolecenstvech...?

[4.) le nieto zndme o kompetitnej schopnosti pohlavne a nepolilavne sa rozmnoZujiicich ostruzin (pripadne
diploidov a polyploidov) a o ich klonalnom raste / stratégii?

Odpoved: Neni mi zndma jedind studie na toto téma. Gazda et al, (2007} studovali tzv. R. hirtus® z hlediska
ristovych schoprosti a zjistili, Ze tyto nekoresponduji s genetickou podobnosti zjisténou pies RAPD (a jsou tak
ddny hlavné prostfedim) . Reprodukce viak nebyla znéma.

15.)  Autori dalej tvrdia, Ze apomiktické ostruziny mézu byt zvyhodnené v osidPovani novych lokalit aj vd’aka
tzv. uniparentalnemu rozmnoZovaniu — na produkciu potomstva nepotrebuji iného partnera. OstruZiny st
viak pseudogamné, na produkciu Zivotaschopnych semien je nutné opelenie centralneho jadra
zarodo&noho mieska, aby sa vyvinul endosperm. Vie autor povedat, do akej miery sii apomiktické
ostruZiny samo- resp. cudzoopelivé? Boli v tomto smere robené nejaké pozorovania / pokusy?

Odpoved: Obecné, diploidni ostruziniky jsou cizosprasné a self-inkompatibilita se narulufe polyploidii. Apomikti
tak jsou schopni samoopyleni. Navic pro tvorbu endospermu Jsou schopni vyuzit i zcela jiny cytotyp nebo taxon,
dokonce byl pozorovdn i jakysi pseudoheterdzni efek, tf. im (cytologicky) odlisngjsi donor pylu, tim lepsi
klicivost (apomiktickych) semen. Navic nejde jen o dostupnost pylu, ale také o genetiché jevy malych populact
(botileneck, inbreeding, drift), které na polyploidni apomikty nemaji prakticky dopad.

16.)  Autori tvrdia, Ze zrejme v&&sina polyploidnych apomiktov vznikla recentne v Holocéne a nema viac ako
niekol’ko tisic rokov, ale Ze maly fragment z apomiktov méze byt star$i. Bolo by moZné pokasit' sa o
orienta¢né datovanie diploidnych linif za pouzitia ITS a nasledne odhadnaf vek pelypolidnych
hybridogénnych linii?

Odpoved: Bohuzel, kalibrace molekuldrnich dat je u ostruziniké: nereding, Tento ndpad jsem opustil zdhy po
diskuzi s paleobotaniky a archeobotaniky — pro determinaci jsou vyuzitelné v podstaté jen makrozbytky, kieré
viak spadaji vétsinou jen do stfedovékych profils,

Otdzky a pozndmky ke kapitole é. 4:

1) Aj napriek tomu, Ze &ldnok uz bol publikovany v Botanical Journal of the Linnean Society, mnoZstvo
rastlin, spolu 52 dospelych rastlin a ca 180 semien. ktoré boli analyzované prietokovou cytometriou sa mi
zdd — vzhPadom na jednoduchost’ a rychlost metédy (uvedené mnozstvo vzoriek by sa dalo spracovat
odhadom za 3-4 dni), za pomerne skromné, Mohol by autor vysvetlit preco boli analyzy prevedené na
pomerne malom pote vzoriek? Predpoklada sa, Ze ostruziny nevykazujit Ziadnu variabilitu na
vnatrodruhovej drovni? Je t4 skupina na Kaukaze taka vzacna? Nebolo mozné priniest'viac materidlu z
logistickych pri¢in? Su nejaké technické problémy pri FCM analyzach (napr. vyZaduje sa len &erstvy
material)?



Odpovéd: Nejvétsi komplikace byly opravdu logistické, Materidl bych sbirdn pouze béhem tFi treki: bez jakékoliv
technické podpory, pricems béhem prvnich dvou byl sampling spise nesystematicky. Ploidie byla mérena
VYhradné z cerstvého materidlu (suchy je obtifny na méreni), cos také mirné ztiilo sbér a transport materidlu.
Semena se nepodafilo ziskat ze viech sbiranych rostlin (napr. nebyla zvald), jindy byla aZ z 95 % abortovand
(coz velmi prodiuiuje samotnou laboratorni préci). Prdce byla od samého zaddthu koncipovdna jake ., first
insight" hlavné s cilem pFitéhnuti pozornosti riznych botanikii k této neprozkoumané skupiné a na toto je, dle
mého, dataset pomérné informativni, .

2.)  Nastrane 58 sa uvddza, Ze nielen pre polyploidné taxény sa uvadzaja morfotypy, ale to isté plati aj pre
diploidné. Mohol by to autor nejako rozviest? Patria diploidné morfotypy eite nomindtnemu druhu, alebo
by to mali byt iné taxony? Ak nie, akej formélnej vnatrodruhove; taxonomickej jednotke tie morfotypy
odpovedaji (napr. poddruh, variata, forma)? ‘

Odpovéd: Vzhledem k tomu, Ze jsem navstivil pouze dvé oblasti s viskytem R, moschus, rerad bych délal
undhlené zavéry. Ackoliv jsem nezaznamenal mezi dvéma zminénymi morfotypy vyznamnéisi prechody, miize se
opravdu jednat pouze o extrémni projevy plasticily jediného druhu, co? by podporovalo i sdileni ¢p haplotypi.
Kazdopddné bych jesté rad navstivil dalsi oblasti Malého Kavkazu, zejména mezi Borjomi a Batumi, a
prostudoval tento druh hloubgji,

Oponent Mgr. Tom4§ Urfus, Ph.D., Katedra botaniky PFF UK

I.)  Na nekolika mistech se v praci vyskytly spekulace ohledn& migraci a refugi{ b&hem posledniho
glacialu. V pfipad& R. wlmifolius agg. jist® neni o &em diskutovat, ale u polyploidnich taxonii by
mé zajimal autorlty ndzor na rozsiteni béhem glacialu i mimo tradiéni refugia, tj. alespont Zapadni
Karpaty a perialpinské oblasti. VZdyt' o existenci plnohodnotnych refugii temperéatniho lesa napt. v
Z. Karpatech pfinesla diikazy fada palynologickych pracia nékteré novéjsi fylogeografie.

Odpovéd': Je to sloZitd otdzka. Predné vétsina polyploidsi posledni glacidl, dle mého ndzoru, neprezila. Ti
pre2ivit opravdu mohli byt ukryti nékde mimo mediterdn a perialpinské oblasti nebo Karpaty by mohly byt
Zhavymi kandiddty (soudé podle distribuce Suber haplotypu nebo nékterych domnéle starych druhi). Mnohem
zdsadnéjsim obdobim pro polyploidy viak byl zFejmé holocén, nebot vétsina druhi Je spise svétlomilnych a
anthropogenni akiivity jim prospivaji. S rozvojem lesa se tak mohla Fada druhti stéhnout {nebo { vymizet) nebo
migrovat a piné rozsiFit se mohly af s neolitickou revoluci.

2.)  Treti publikace vyuziva data o ploidnf érovni a zuvedenych poméri vyplyvd, Ze se u kolchidskych
druhdi vyskytuje nezanedbatelni variabilita ve velikosti genomu. Zkusil autor (I pfes nekompletni
data), zda maji jednotlivé poméry ngjaké interpretovatelné "pattern" (napf. vztdhnutim k
fylogenezi)? Jaké jsou dle autora nejvyznamné&jsi nezodpovizené otazky soudobé batologie a jakym
zplisobemn by je Feil?

Odpovéd: Variabilitu v monoploidni velikosti genomu pozoruji (aviak nesystematicky) od zacdthu svych
cytometrickych aktivit. Pattern je zFejmy: ser. Glandulosi (vé. R. mochus) a také malinik maji maly genom kolem
0.32 pg, naopak ser. Discolores, zgiména pak R. ulmifolius a R. sanctus, mafi genom nejvéisi — nékdy i lehce
presahujici 0.4 pg. Hybridi (napF. ser. Radulaj a jiné taxony majivelikost v tomto intervalu. Podle morfologie se
dd casto velikost genomu odhadnout — Fldznaté typy spise mensi, plstnaté typy spise véisi,

Kromé taxonomicko-systematického studia v ,, zanedbanych" oblastech (Kavkaz, Balkdn, ale i vpchod USA),
povazuji za nejpalcivéjsi problematiku reprodukce. Embryologicky byla pozorovina automixe, moziny je i vivoj
endospermu z jediného centrdlniho jadra. Za hiubsi studium rozhodné stoji environmentdini regulace apomixe

nebo mozny vznik apomikta ze dvou diploidnich sexudli.



