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Cíle práce 

Cílem diplomové práce bylo experimentální testování funkčnosti bioinformaticky 

predikovaných signálů pro jadernou lokalizaci (NLS) a pro export z jádra (NES) z vybraných 

podjednotek komplexu Arp2/3 A. thaliana s využitím heterologní exprese v buňkách 

tabákové suspenzní linie BY-2 

Cíle jsou deklarovány v samostatné podkapitole mezi úvodem a literárním přehledem – není 

tam však zmíněno, jakým biologickým systémem se autorka zabývá. 

Struktura (členění) práce  

Rozsah práce (počet stran): 83 stran a přílohy. 

Je uveden anglický i český abstrakt a klíčová slova? ANO 

Práce je členěna ne zcela logicky na Úvod, Cíle práce, Literární přehled, Materiál a metody, 

Výsledky, Diskusi, Závěr, Použitá média a pufry, a Použitou literaturu. Kapitola „Použitá 

média a pufry“ by zjevně patřila do Materiálu a metod. 

Formální úroveň práce (obrazová dokumentace, grafika, text, seznam literatury) 

• Práce působí na první pohled úhledným dojmem, jak přejaté, tak vlastní ilustrace 

(zejména mapy plasmidů) jsou přehledné a dobře čitelné. 

• Pořadí odkazů na obrázky v textu nesleduje jejich číslování (po Obr.  3 

bezprostředně následuje odkaz na Obr. 6). 

• Při bližším pohledu však působí rušivě nejednotný formát citací v textu – občas je u 

prvního autora uvedeno i křestní jméno nebo iniciály.  

• Seznam použité literatury je formátován konzistentně. Namátková kontrola neodhalila 

rozpor mezi citacemi v textu a v seznamu literatury. 

Logická stavba a jazyková úroveň práce 

Práce je psána srozumitelnou, byť i nepříliš elegantní češtinou. Překlepy či vyšinutí z větné 

stavby se občas najdou, ale není jich tolik, aby významněji rušily. 

Literární přehled:  

   Odpovídá tématu a je logicky členěn?    Víceméně. 

Samostatná kapitola 1.8.5 „ARP2/3 komplex u nerostlinných organismů“ mi nedává moc 

smysl, její obsah mohl být začleněn do kapitoly 1.8.2. 

   Je napsán srozumitelně?    Víceméně 

U mnoha tvrzení např. v částech 1.3 a 1.4 chybí informace, na jakém biologickém systému 

byly diskutované poznatky získány, a implicitně se zřejmě předpokládá, že pokud není 

uvedeno jinak, jde o obratlovce. Toto je sice běžný nešvar biomedicínsky zaměřených prací, 

ale neměli bychom jej propagovat. 

   Jsou použité literární zdroje dostatečné, relevantní a aktuální? Víceméně. 

V diskusi vztahu mezi Arp2/3 komplexem a forminy (s. 24) mne zaráží absence odkazu na 

recentní publikaci z laboratoře, v níž byla DP vypracována (Cifrová 2020 

https://doi.org/10.3389/fpls.2020.00148 ). 

https://doi.org/10.3389/fpls.2020.00148


   Jsou literární zdroje (včetně obrázků) v práci správně citovány? Většinou. 

Postrádám citaci zdroje evidentně převzatého Obr. 3. Za nedostatek považuji též skutečnost, 

že citované přehledové práce nejsou nijak odlišeny od původních (bylo by vhodné uvádět je 

stylem „přehled viz…“, „shrnuto v …“ a pod.) 

 

Materiál a metody:  

Autorka zvládla poměrně složitý proces od návrhu konstrukce plasmidu přes vlastní 

mnohastupňové klonování v systému GoldenBraid až po vytváření a charakterizaci 

transgenních buněčných linií. Veškeré použité metody jsou adekvátně a srozumitelně 

popsány, výhrady mám pouze vůči nelogickému oddělení pasáže o složení médií a pufrů (viz 

výše).  

   

Experimentální část: 

    Je vysvětlen cíl experimentů?   ANO 

    Je dokumentace výsledků adekvátní?   ANO (až na formální nedostatek) 

Věcně je dokumentace adekvátní, avšak po formální stránce autorka zachází velmi volně a 

nekonzistentně se syntaxí zápisu aminokyselinových řetězců (patterns) – bylo by vhodnější, 

kdyby se držela některého zavedeného formátu (např. PROSITE), nebo aspoň držela stejnou 

syntax přes celou práci (viz zejména tabulky 2 a 3). 

    Je množství provedených experimentů dostačující? ANO 

 

Diskuze: 

   Je opravdu diskuzí, nejde jen o konstatování vlastních výsledků?    ANO 

 Jsou výsledky porovnávány s literaturou?    ANO 

 Jsou uvedeny nějaké hypotézy či návrhy na další řešení problematiky?  ANO 

  

Závěry (Souhrn): 

   Jsou závěry podložené výsledky? ANO 

   Jsou výstižně formulovány?    ANO 

 

Splnění cílů práce a celkové hodnocení: 

Autorka odvedla úctyhodnou experimentální práci, i když se dočkala převážně negativních 

výsledků. Zadané cíle splnila, experimenty daly jednoznačnou odpověď, byť i ne takovou, 

v jakou autorka i její školitelka doufaly. Výsledky byly zpracovány přehledně a srozumitelně 

a dávají jasný obraz o tom, kudy cesta nevede. Přes demotivující závěry B. Němcová práci 

dotáhla do konce, za což jí budiž čest. 

Je však škoda, že se při vlastním sepisování dopustila nemála prohřešků proti řemeslu 

vědeckého psaní (viz předchozí sekce tohoto hodnocení), což dle mého názoru vylučuje 

hodnocení známkou výbornou. Práci však doporučuji k obhajobě a doufám, že po úspěšné 

ústní presentaci a odpovědi na níže uvedené otázky bude moci být hodnocena známkou 

velmi dobrou. 
 

Otázky a připomínky oponenta (povinná část posudku): 

Připomínky (reakci nevyžaduji, je na uvážení autorky): 

• Některé zkratky v Obr. 1 nejsou vysvětleny a nejsou v seznamu zkratek. 

Otázky očekávám odpověď): 

• Jaký software byl použit na vytváření map plasmidů? V práci to nemohu najít, ale 

možná jsem špatně hledala. 

• Proč byla pro prvotní identifikaci NLS a NES zvolena metoda ručního vyhledávání, a 

ne nějaký volně dostupný bioinformatický nástroj k vyhledávání uživatelsky 



zadaných řetězců (např. Protein Pattern Find v rámci Sequence Manipulation Suite) 

nebo přímo k vyhledávání  NLS (např. NLStradamus, Predict NLS, NLS Mapper, 

NovoPro NLS Predictor https://www.novoprolabs.com/tools/nls-signal-prediction, 

LocNES)? Mohla by autorka porovnat vlastní ruční predikci s výsledky aspoň 

jednoho   takového algoritmu? 

• Mohla by autorka vysvětlit syntax zápisu patternu v tabulkách 2 a 3 a alespoň pro 

vybrané vzorce prezentovat, jak by vypadal zápis ve formátu PROSITE? 

• Jsou studované potenciální NLS a NES evolučně konzervovány (aspoň např. mezi A. 

thaliana a A. lyrata)? 

• Proč byla pro kvantifikaci jaderné lokalizace zvolena použitá metoda hodnocení 

frakce signálu v jádře a ne prostý poměr mezi signálem v jádře a cytoplasmě? 

• Byly kompletní sekvence exprimovaných fúzních proteinů hodnoceny na přítomnost 

potenciálních NLS a NES, které by mohly kompetovat se signály vnesenými 

studovaným fragmentem? Pokud ne, bylo by to možné udělat?? 

 

Návrh hodnocení oponenta (známka nebude součástí zveřejněných informací) 

 

 výborně    velmi dobře    dobře    nevyhověl(a) 

Podpis oponenta: 
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