
Opravný list – ERRATA 

Téma bakalářské práce: Aktivita bakteriálních enzymů a molekulární mechanismy při 

dekompozici kostní tkáně   

 

Oprava seznam zkratek: 
Špatně: Tyr36            Tyrosin na pozici 36 v sekvenci proteinu 

Správně: Tyr36           tyrosin na pozici 36 v sekvenci proteinu 

 

Oprava str. 5: 
Špatně: Klíčové procesy pro rozklad těla jsou autolýza a hniloba (viz obr.1). 

Správně: Klíčové procesy pro rozklad těla jsou autolýza a hniloba (viz obr.č.1). 

Špatně: Dekompozice neboli rozklad, je biologický proces, který nastane po smrti. 

Správně: Dekompozice neboli rozklad, je biologický proces, který nastane po smrti (Goff, 2009). 

Špatně: Obr.1 – vlastní schématické znázornění dekompozičních procesů 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Správně: Obr. č. 1 – vlastní schématické znázornění dekompozičních procesů 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Oprava str. 6: 
Špatně: Část proteinová části, obsahující především kolagen, minerální částice z hydroxyapatitu, a nakonec jiné organické 

sloučeniny (viz. tab. č. 1). 

Správně: Část proteinová a části obsahující především kolagen, minerální částice z hydroxyapatitu, a nakonec jiné organické 

sloučeniny (viz. tab. č. 1). 

Oprava str. 9: 
Špatně: Předpokládá se, že kolagenáza u bacterií rodu Clostridium sp. má dva možné stavy umožňující hydrolýzu kolagenu. 

Kolagen vážící doména a katalytická doména v kolagenázovém modulu zůstávají během hydrolýzy kolagenu většinou 

uzavřené, ale uvolňují se do otevřeného základního stavu, jakmile je kolagen rozštěpen (Kato et al., 1992). 

Správně: Předpokládá se, že kolagenáza u bakterií rodu Clostridium sp. má dva možné stavy umožňující hydrolýzu kolagenu. 

Kolagen vážící doména a katalytická doména v kolagenázovém modulu zůstávají během hydrolýzy kolagenu většinou 

uzavřené, ale uvolňují se do otevřeného základního stavu, jakmile je kolagen rozštěpen (Kato et al., 1992). 

Oprava str. 11: 
Špatně: Poté se jedná o bakterie z prostředí, ve které se ostatky nachází (Zhang et al., 2015). 

Správně: Poté se jedná o bakterie z prostředí, ve kterém se ostatky nachází (Zhang et al., 2015). 

Oprava str. 13: 
Špatně: Struktura a mechanismus působení těchto enzymů jsou nejpodrobněji popsány u kolagenáz z několika modelových 

druhů bakterií – Clostridium sp., Streptomyces sp. a Vibro cholerae. 

Správně: Struktura a mechanismus působení těchto enzymů jsou nejpodrobněji popsány u kolagenáz z několika modelových 

druhů bakterií – Clostridium sp., Streptomyces sp. a Vibro cholerae. 

Oprava str. 14: 
Špatně: U živočišných živočišných kolagenáz je degradace nativního kolagenu (nebo ve vodě nerozpustného nativního kolagenu) 

zásadně závislá na typu kolagenu a na jeho původu (Harrington, 1996). 

Správně: U živočišných kolagenáz je degradace nativního kolagenu (nebo ve vodě nerozpustného nativního kolagenu) 

zásadně závislá na typu kolagenu a na jeho původu (Harrington, 1996). 

Oprava str. 17: 
Špatně: Proteázy z rodiny S53, respektive sedolisinů, obvykle vykazují maximální aktivitu při nízkém pH a vysoké teplotě a 

obsahují jedinečnou katalytickou triádu, motiv Ser-GluAsp, odlišný od proteáz podobných subtilisinu (Asp-His-Ser) (Zhang 

et al., 2015). 

Správně: Proteázy z rodiny S53, respektive sedolisinů, obvykle vykazují maximální aktivitu při nízkém pH a vysoké teplotě a 

obsahují jedinečnou katalytickou triádu, motiv Ser-Glu-Asp, odlišný od proteáz podobných subtilisinu (Asp-His-Ser) (Zhang 

et al., 2015). 

Oprava str. 18: 
Špatně: Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro několik Bakteriální α – karboanhydrázy vykazují 

kompaktnější strukturu než savčí a mají oproti nim větší aktivní místo. Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro 

několik β – karboanhydráz např. z Escherichia coli, Haemophilus influenzae, Mycobacterium tuberculosis, Salmonella 

enterica a Vibrio cholerae (Cronk et al., 2001). 

Správně: Bakteriální α – karboanhydrázy vykazují kompaktnější strukturu než savčí a mají oproti nim větší aktivní místo. 

Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro několik β – karboanhydráz např. z Escherichia coli, Haemophilus 

influenzae, Mycobacterium tuberculosis, Salmonella enterica a Vibrio cholerae (Cronk et al., 2001). 

Oprava str. 19: 
Špatně: Fernandez-Lopez et al. (2021) podrobně zmapoval tento systém v mořském prostředí. 

Správně: Fernandez-Lopez et al., (2021) podrobně zmapoval tento systém v mořském prostředí. 

Špatně: Planctomycetota štěpí α-galaktózu a α-mannózu, Campylobacterota (Sulfurimonadaceae a Sulfurovaceae,) β-N – 

acetyl – hexosamin a částečně i β – glukózu, Spirochaetota (z nich především Spirochaetaceae) a konečně Verrucomicrobiota 

(např.Victivallaceae) α – mannózu (Fernandez-Lopez et al., 2021). 

Správně: Planctomycetota štěpí α-galaktózu a α-mannózu, Campylobacterota (Sulfurimonadaceae a Sulfurovaceae,) β-N – 

acetyl – hexosamin a částečně i β – glukózu, Spirochaetota (z nich především Spirochaetaceae) a konečně Verrucomicrobiota 

(např.Victivallaceae) α – mannózu (Fernandez-Lopez et al., 2021). 

Oprava str. 20: 
Špatně: Některé bakterie z řádu Campylobacterales jsou vybaveny kompletními enzymovými systémy Sox (soxXYZABCD) 

a Sor, které jsou odpovědné za oxidaci síry.  

Správně: Některé bakterie z řádu Campylobacterales jsou vybaveny kompletními enzymovými systémy Sox (soxXYZABCD) 

a Sor, které jsou odpovědné za oxidaci síry. 



Špatně: V případě Gammaproteobakterií, především přidružených k Beggiatoaceae a dalším nezařazeným skupinám, existuje 

potenciál pro thiotrofii. 

Správně: V případě Gammaproteobakterií, především přidružených k Beggiatoaceae a dalším nezařazeným skupinám, 

existuje potenciál pro thiotrofii. 
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