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Materiál a metodika jsou napsány velmi podrobně a přehledně s udanými spolupracemi s dalšími 
pracovišti. Chtěla jsem se zeptat, jakou autoři využili hladinu frakce alel, neboť v textu dizertační 
práce je uvedena hodnota větší nebo rovno 0.2 nejméně v jenom z porovnávaných vzorků a 
v přiložené publikaci je větší nebo rovno 0.1. V kapitole Celoexomové sekvenování je odkaz na 
tabulku X, kterou nemohu najít, má obsahovat seznam vyšetřovaných variant/genů pro 
jednotlivé diagnózy. 

Formální a jazyková úroveň práce je dobrá, obsahuje však několik překlepů a hrubek (např. str. 
40, str. 78). 

Dosažené Výsledky jsou přehledně sepsány a doplněny tabulkami a velmi bohatou obrazovou 
dokumentací jak výsledků WES analýz, tak převazne histopatologická porovnani. 
Imunohistochemická zhodnocení jsou výtečně a velmi přehledně a bohatě zdokumentována. 
V Tabulce č. 7 je překlep u popisu B., kde N/0 mutace sledovaných genů je jak ve sloupci 2 i 3. 
Předpokládám, že ve sloupci 3 má spíše být N/U mutace sledovaných genů. 

V Diskuzi autor koreluje výsledky studie s publikovanými daty, kdy se pracovní skupině podařilo 
odvodit PDX myší modely od pacientů s jak B i T NHL. Dané PDX modely spolu s primárními 
lymfomy podrobně jak geneticky, tak imunohistochemicky analyzovali, spolu s mírou hypoxie a 
vaskularizace. 

V diskuzi má kandidát jen překlep u zkratky pro Burkittův lymfom, kdy v závorce u daného 
lymfomu je uvedeno MCL. 

Závěrem práce je, že PDX modely představují relevantní nástroj pro studium biologie NHL, kdy 
bylo jasně prokázáno, že většina PDX modelů sdílí klíčové mutace s primárními lymfomovými 
buňkami. Bylo poukázáno i na odlišnosti mezi PDX tumorem a původní lymfomovou uzlinou 
v rámci nádorového mikroprostředí. Práce má obrovský význam pro další studium např. nových 
léčebných přístupů pro pacienty s maligními lymfomy. 

Kandidát ve své práci citoval více než 90 referencí. 

V autoreferátu dizertační práce mi chybí seznam publikační aktivity kandidáta. 

Mé otázky k dané práci: 

V rámci nově detekovaných mutací u PDX myších modelů jsou i geny, které nalézáme u 
různých subtypů B/T NHL. Jak si vysvětlujete např. nově výskyt mutace MYD88 u PDX 
modelu odvozeného od ALCL? Šlo o mutaci MYD88 p.L265P? 
Čím si vysvětlujete nejvíce nově detekovaných mutací u VFN-D6 vs P2 (což je diagnostický 
vzorek pacienta s non-GC DLBCL)? 
Když se hodnotila přítomnost lidských buněk (T buňky, makrofágy, folikulární dendritické 
buňky atd.) v PDX modelu, znáte zastoupení buněk v suspenzi primárních nádorů 
injikované do myši? Prováděli jste analýzu např. pomocí průtokové cytometrie či nátěru 
suspenze? 
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