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Posudek oponenta rigorézni prace

Predkladana rigorozni prace Mgr. Houdkové se vénuje analyze flagelarnich proteinti u
bakterie Clostridium difficile, ktera je znama jako plvodce klinicky zavaznych infekci. Cilem
bylo sledovani vztahu mezi sekreci jednotlivych proteint spojenych s vystavbou a funkci bicik(
u kmenu Clostridium difficile s variabilni virulenci. _

Autorka se vénuje tématu na 37 stranach v anglickém jazyce. Prace je standardné
¢lenéna na teoretickou &ast, ktera obsahuje Uvod a Cile a na praktickou ¢ast, ktera se vénuje
popisu Materialu a metodik, Vysledkiim a Diskuzi. Nezvyklé je konsekutivni ¢islovani obrazku
a tabulek dohromady, coz bohuzel pusobi na prvni dojem ne zcela prehledné.

Podle analyzy shody textu vlastni prace se na prvni pohled jevi vy$si shoda s jiz
publikovanymi pracemi na internetu, ale je tfeba zdUraznit, Ze prace je zpracovana v anglicting,
a vy&si mira shody je tedy pfirozena. Prace odkazuje na celkem 98 pramend, které jsou
citovany pddle standardnich norem a u drtivé vétsiny byla nalezena shoda do 1%. Nejvyssi
podil shody (9%) byl nalezen u prace Dresler et al., 2017, coz je &lanek, u néjz je Magr.
Houdkova spoluautorkou a nejedna se tedy dle mého soudu o plagiatorstvi.

Po veédecké strance byl vpraci pouzit moderni pfistup hmotove spekirometrie
kombinovany s cilenou proteomickou analyzou. Analyza vysledkl odhalila nékolik statisticky
vyznamné zvy$enych proteinl v ramci in vitro kultivovaného panelu 8 riznych PCR-ribotypu.
Mezi témito 17 proteiny bylo identifikovano nékolik znamych virulentnich faktoru, jako jsou
proteiny spojené s vystavbou bi¢ik( neboli flagelarnich proteint a celou Fadou dalSich funkei.

Vys§si sekrece vybranych hi¢ikovych proteinl jasné odlisila ribotypy 027, 176, 005 a
012, coz potvrzuje spravnost zvoleného pfistupu, ktery je vhodny pro identifikaci ribotypu
s rozdilnou virulenci. Tyto zavéry navic implikuji posun prace ze zakladniho k aplikovanemu
vyzkumu. Prace oponenta je dale usnadnéna faktem, Ze vysledky uvedené v rigorézni praci
jiz byly publikovany v prestiznim ¢asopise Gut Pathogens (Q2/ IF = 5.324) a k dne$nimu dni
byly citovany podle Web of Science 10-krat.

K praci tedy nemam zadné vyhrady nebo pripominky, pouze nékolik dotazu:

1. Co Vas vedlo k nastaveni Benjamini-Hochbergovy korekce FDR na 2 % (str. 30)?
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2. V ,Gene ontology" analyze biologickych procest bylo velké mnozstvi proteinu
identifikovano pro ,Metabolic pathways"“. Jak si vysvétiujete, ze v této analyze byly
identifikovany také proteiny souvisejici s ,Biosynthesis of antibiotics® (obr. 14)7?

3. Existuji i dal§i podobné studie aplikujici MS-pfistup k analyze C. difficile a jaké jsou
jejich zavéry v porovnani s Vasimi vysledky?

Zaverem mohu konstatovat, ze predkladana rigorézni prace Mgr. Houdkové spliiuje

pozadavky kladené na tento typ prace, aprotojidoporucuji k obhajobé.
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