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1. Jsou v souladu titul a obsah prace se zaddnim prace? .........cooovevvevvvvevrnnnes < ano [ 1ne
2. Nechyb! v pract formuld Zaddnl U....ommmmmasmomampossssasts nechybi chybi []
Nechybi v praci ProhldSeni 7 .............cccovvvvernrirensnssivenimessessersssessssessenes <] nechybi chybi []
Nechybi v praci OBSAR 7 c.occoeeececeeceeeeee s nechybi chybi []
Nechybi v praci kapitola LIeratira? ..........c.ccoveveverirrsrsrsrossrmssssnssins nechybi chybi []
3. Je &lenini price logickeé a prehledn?........co.ccvevurernimsarsmseesmssrsessssssssssissssns ] ano [] ne zcela [1ne
4. Je diskuse logické a s dobie zdiivodngnymi ZAVEry?........oeeeeceveererresernnenn L @N0O B4 ne zcela [ ne
5. Je kapitola zAvEr jasné formulovana? ............cc.cccevvoveereesossesseseseesseeeesenns [] ano B4 ne zcela [ Ine
6. Jsou spravné citované zdroje informaci v textu prace? ......covviviveesineeinennias <] ano ] ne zcela [ ]ne
7. Je seznam pouzitych zdrojll informaci bez chyb .........cccovievereresnriercnsennns [Jano X ne zcela [ ne
ST T s s R RV A M i ssmpmedspermsas ano [] ne zcela [ ne
8. Je cizojazydné resumé bez Chyb? ......co.ovevevvveeerere s snsessssesessesnens X ano [ ne zcela [ ne
9. Jsou vSechny obrizky, tabulky a pfilohy nezbytné?........cooceevvesrereevenenns []ano X ne zcela [ ne
10. Jsou viechny tabulky, obrazky a ptilohy dostateéné kvalitni? .........coe.... []ano ne zcela [ ne
11. Je jazyk a gramatika prace bez chyb? ........cccocvicvuernrerierniesssesnsnsssesseesssenns BJane [ ne zcela [ ne
12. Jsou taxonomicke pojmy bez chyb? ....cooeiviiivcniniieeieiennrenseeeneeeaes Xlano  [Jne zcela [ Ine
13. Doporucujete praci k obhajob&? ..o [X] ano [ ne
14, Dophite hodnoCen PrATET. s smissismnissisais s ssisis v [] vyborng
B velmi dobie
] dobte

[] nevyhovuijici

15. Do diskuse navrhuji otdzku ve znéni: Z metod a vysledkii vyplyv4, Ze nebyla pouZita pozitivni kontrola s figovou
DNA. Jak byste komentovala moZnost ziskini faleSné pozitivnich vysledki, vzhledem k pochybnostem o specifické
amplifikaci sekvenci T7 podobnych bakteriofigi. Primery byly pouZity v nékolika necitovanych publikacich;
diskutujte, jaké zkuSenosti s pouZitymiu primery maji jini autofi. Mohou pouZité primery amplifikovat také
sekvence profagi v enterobakteridlnich genomech?

Nedilnou a povinnou soucdsti hodnocent kvalifikaéni prdce je slovnf vyjddieni se k prdci
s podrobnym uvedenim pFipominek a zdivodnénim navriovaného hodnoceni na samostatném
listé nebo zadni strané folhoto formulare.



Zavéreéna prace Terezy Kozelkové je zaméfena na identifikaci bakteriofagl v biologickém materialu

z rliznych druhd hlodaved metodou polymerazové fetézové reakee. O bakteriofagy je v poslednich letech
zajem vzhledem jejich moZznému aplikovanému vyuziti, téma proto povazuji za originalni a aktualni. Prace je
vhodné dokumentovana obrazky, pouze nukleotidové sekvence by bylo vhodnéjsi doloZit v elekironické
formé nebo deponovat v databazi. Cile prace jsou realné, metodika vhodne zvolena. Pro identifikaci fagh
byla vyuzita metoda PCR, kterou autorka zvladla stejné jako souvisejici techniky, gelovou elekiroforézu,
sekvenovani PCR produkti a analyzu dat. KK praci mam nasledujici pfipominky:

- Neéktera tvrzeni, ktera nejsou vSeobecné znama, jako napf. ¢iselné idaje, nejsou spravné
dokumentovany citacemi nebo nejsou citovany piivodni zdroje. Napf. na str. 2 informace o
prevalenci fagl na Zemi. Navic tento (idaj neni spravné uveden, nejednd se o pocet druht fagi, ale
pocet fagovych Eastic na Zemi. Pocet druhi fagi je 10-20 na kazdy bakterialni druh, jejichz pocet se
odhaduje v desitkach tisic.

- Naopak neni vhodné citovat vysokoskolské ucebnice k vSeobeené zndimym dajiim jako napf.
Rosypal 2000 nebo Alberts 2008, a je vhodné mnozZstvi téchto obecné znamych tdajh
minimalizovat.

- Uvodni pasaz o biologii bakteriofagfi je zastarala a informa&né na tirovni 10 let zpét. Od té doby
doslo k velkému pokroku ve vyzkumu fagi. U mnohych jako napt. Fag T4 je uz znama struktura na
zamérem prace bylo identifikovat bakteriofagy rodu Borrelia, ocekaval bych proto zaméfeni uvodu
na bakteriofagy spirochet, ke kterym existuje po€etna literatura a jsou velmi zajimavé co se tyka
jejich molekularni biologie. Orientaci autroky v literatufe tedy hodnotim jako primérnou a refer§e
by si zasluhovala vice pozornosti.

- Z vysledkd experimentalni ¢asti prace vyplyva, ze autorce se podafilo detekovat T4-podobné fagy
enterobakterii s primery navrzenymi pro gen hlavniho kapsidového proteinu. Pro¢ v8ak byly pro
dal3i praci zvoleny primery navrzené pro T7 podobné fagy enterobakterii neni dobie zdlivodnéno.
Jaka je homologie téchto primerl s genomy fagh spirochet?

- Co se tyce interpretace dat, neni uvedeno, jaké je stabilita konstruovanych fylogenetickych stromii,
tedy bootstrapové hodnoty. U globalnich sekvencnich pfilozeni sekvenci jsou dosazené podobnosti
velmi nizké, na prvni pohled nahodné. Bylo by vhodné doplnit, jaka je podobnost danych lokusti na
proteinoveé tGrovni.

Pres uvedené vyhrady doporucuji zavérecnou praci Terezy Kozelkoveé k obhajobé a navrhuji hodnotit ji

klasifikacnim stupném velmi dobie.
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