Opravny list - ERRATA
Téma bakalarské prace: Aktivita bakteridlnich enzymii a molekulirni mechanismy pri
dekompozici kostni tkané

Oprava seznam zkratek:
Spatné: Tyr36 Tyrosin na pozici 36 v sekvenci proteinu
Spravné: Tyr36 tyrosin na pozici 36 v sekvenci proteinu

Oprava str. 5:

Spatné: Kli¢ové procesy pro rozklad téla jsou autolyza a hniloba (viz obr.1).

Spravné: Kli¢ové procesy pro rozklad téla jsou autolyza a hniloba (viz obr.¢.1).

Spatng: Dekompozice neboli rozklad, je biologicky proces, ktery nastane po smrti.

Spravné: Dekompozice neboli rozklad, je biologicky proces, ktery nastane po smrti (Goff, 2009).
Spatng: Obr.1 — vlastni schématické znazornéni dekompoziénich procest
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Spravné: Obr. €. 1 — vlastni schématické znazornéni dekompozi¢nich procestt
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Oprava str. 6:

Spatné: Cést proteinova &asti, obsahujici pfedeviim kolagen, mineralni &astice z hydroxyapatitu, a nakonec jiné organické
slouceniny (viz. tab. ¢. 1).

Spravné: Cést proteinova a ¢asti obsahujici pfedeviim kolagen, minerélni &astice z hydroxyapatitu, a nakonec jiné organické
slouceniny (viz. tab. ¢. 1).

Oprava str. 9:

Spatng&: Predpoklada se, Ze kolagenaza u bacterii rodu Clostridium sp. ma dva mozné stavy umoziiujici hydrolyzu kolagenu.
Kolagen vazici doména a katalytickd doména v kolagenazovém modulu zlstavaji béhem hydrolyzy kolagenu vétSinou
uzaviené, ale uvolnuji se do otevieného zakladniho stavu, jakmile je kolagen rozstépen (Kato et al., 1992).

Spravné: Piedpoklada se, ze kolagenaza u bakterii rodu Clostridium sp. méa dva mozné stavy umoziiujici hydrolyzu kolagenu.
Kolagen vézici doména a katalytickd doména v kolagenazovém modulu zistivaji béhem hydrolyzy kolagenu vétSinou
uzaviené, ale uvolnuji se do otevieného zakladniho stavu, jakmile je kolagen rozstépen (Kato et al., 1992).

Oprava str. 11:

Spatné: Poté se jednd o bakterie z prostfedi, ve které se ostatky nachazi (Zhang et al., 2015).

Spravné: Poté se jedna o bakterie z prostiedi, ve kterém se ostatky nachazi (Zhang et al., 2015).

Oprava str. 13:

Spatng: Struktura a mechanismus ptisobeni téchto enzymi jsou nejpodrobnéji popsany u kolagenaz z nékolika modelovych
druhti bakterii — Clostridium sp., Streptomyces sp. a Vibro cholerae.

Spravné: Struktura a mechanismus plisobeni téchto enzymil jsou nejpodrobnéji popsany u kolagenaz z nékolika modelovych
druhti bakterii — Clostridium sp., Streptomyces sp. a Vibro cholerae.

Oprava str. 14:

Spatng: U Zivodidnych Zivo&isnych kolagenaz je degradace nativniho kolagenu (nebo ve vodé nerozpustného nativniho kolagenu)
zasadn¢ zavisla na typu kolagenu a na jeho ptivodu (Harrington, 1996).

Spravné: U zivocisnych kolagenaz je degradace nativniho kolagenu (nebo ve vod¢ nerozpustného nativniho kolagenu)
zasadn¢ zavisla na typu kolagenu a na jeho ptivodu (Harrington, 1996).

Oprava str. 17:

Spatné: Protedzy z rodiny S53, respektive sedolisinti, obvykle vykazuji maximalni aktivitu p¥i nizkém pH a vysoké teploté a
obsahuji jedine¢nou katalytickou triddu, motiv Ser-GluAsp, odlisny od proteaz podobnych subtilisinu (Asp-His-Ser) (Zhang
etal., 2015).

Spravné: Protedzy z rodiny S53, respektive sedolisint, obvykle vykazuji maximalni aktivitu pti nizkém pH a vysoke teploté a
obsahuji jedinecnou katalytickou triadu, motiv Ser-Glu-Asp, odlisny od proteaz podobnych subtilisinu (Asp-His-Ser) (Zhang
etal., 2015).

Oprava str. 18:

Spatné: Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro nékolik Bakterialni a — karboanhydrazy vykazuji
kompaktngjsi strukturu nez sav¢i a maji oproti nim veétsi aktivni misto. Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro
nékolik  — karboanhydraz napt. z Escherichia coli, Haemophilus influenzae, Mycobacterium tuberculosis, Salmonella
enterica a Vibrio cholerae (Cronk et al., 2001).

Spravné: Bakterialni o — karboanhydrazy vykazuji kompaktnéjsi strukturu nez sav¢i a maji oproti nim vétsi aktivni misto.
Rentgenové krystalové struktury jsou k dispozici i pro nékolik f — karboanhydraz napt. z Escherichia coli, Haemophilus
influenzae, Mycobacterium tuberculosis, Salmonella enterica a Vibrio cholerae (Cronk et al., 2001).

Oprava str. 19:

Spatné: Fernandez-Lopez et al. (2021) podrobn& zmapoval tento systém v moiském prostiedi.

Spravné: Fernandez-Lopez et al., (2021) podrobn¢ zmapoval tento systém v motském prostredi.

Spatné: Planctomycetota §t&pi a-galaktozu a a-manndézu, Campylobacterota (Sulfurimonadaceae a Sulfurovaceae,) B-N —
acetyl — hexosamin a ¢astecné i B — glukézu, Spirochaetota (z nich predevsim Spirochaetaceae) a konecné Verrucomicrobiota
(napt.Victivallaceae) o.— mannézu (Fernandez-Lopez et al., 2021).

Spravné: Planctomycetota §tépi o-galaktozu a a-manndzu, Campylobacterota (Sulfurimonadaceae a Sulfurovaceae,) p-N —
acetyl — hexosamin a ¢astecné i B — glukézu, Spirochaetota (z nich predevsim Spirochaetaceae) a konecné Verrucomicrobiota
(napt.Victivallaceae) a.— manndézu (Fernandez-Lopez et al., 2021).

Oprava str. 20:

Spatné: Nékteré bakterie z fadu Campylobacterales jsou vybaveny kompletnimi enzymovymi systémy Sox (soxXYZABCD)
a Sor, které jsou odpovédné za oxidaci siry.

Spravné: Nékteré bakterie z fadu Campylobacterales jsou vybaveny kompletnimi enzymovymi systémy Sox (soxXYZABCD)
a Sor, které jsou odpovédné za oxidaci siry.



Spatné: V piipadé Gammaproteobakterii, pfedevsim pridruzenych k Beggiatoaceae a dalsim nezatazenym skupinam, existuje
potencial pro thiotrofii.

Spravné: V ptipadé Gammaproteobakterii, ptedevsim ptidruzenych k Beggiatoaceae a dalsim nezafazenym skupinam,
existuje potencial pro thiotrofii.
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