Opravny list k diplomové praci

ERRATA

Str. 36 (kapitola 3.1.8, prvni Fadek):
Chybné: (kavkazska populace)
Spravné: (Ceska populace)

Str. 45

Chybné:
Tab. 11: SloZeni smési pro jednu Real — Time PCR reakci

Slozka Mnozstvi (ul)
TagMan Gene Expression Master Mix 5
Assay-on-Demand Gene Expression Master Mix 0,5

H,O 1

Celkem 6,5

Spravné:

Tab. 11: SloZeni smési pro jednu PCR reakci s vyuZitim TaqMan® sond

Slozka Mnozstvi (ul)
TagMan Universal PCR Master Mix 5

Assay (sonda) 0,5

H,O 1

Celkem 6,5

Str. 48 (kapitola 3.4)

Dopliujici véta:

Korelace mezi hladinami malondialdehydu a frekvencemi genotypu byly provedeny pomoci

Mann-Whitney testu s hladinou vyznamnosti 0,05. U statisticky vyznamnych rozdili dat byla

provedena Bonferroniho korekce na mnohocetna porovnani.

Str. 54 (druhy odstavec, druhy Fadek):
Chybné: delecniho
Spravné: jiného



Str. 54 (treti odstavec, druhy radek zdola):
Chybné: dele¢niho
Spravné: jiného

Str. 55 (prvni odstavec, prvni véta)
Chybné: Za uc¢elem ovéreni delecniho polymorfizmu

Spravné: Za ucelem ovéteni pritomnosti jiného polymorfizmu

Str. 55 (druhy odstavec, prvni véta):
Chybné: n¢kolik
Spravné: dalsich

Str. 55 (druhy odstavec, posledni véta):
Chybné: delece
Spravné: jin¢ho polymorfizmu

Str. 55 (treti odstavec, tieti véta zdola):
Chybné: null
Spravné: neznamého genotypu

Str. 57 (druhy odstavec, prvni Fadek)
Chybné: DM 1
Spravné: T1D

Str. 57 (druhy odstavec, posledni iadek)
Chybné: byla
Spravné: nebyla



Str. 57 (Obr. 16)
Chybné: Nespravné oznaceni genotypu Null; netplny popis grafu; neuplna legenda grafu
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Obr. 16: Porovnani distribuce genotypi genu SOD1 mezi zkoumanymi skupinami
* oznacuje signifikantni rozdil na hladiné vyznamnosti 0,05, ** vysoky signifikantni rozdil (P = 0,0001—
0,001) a *** extrémné signifikantni rozdil (P < 0,0001) dle Fisherova testu.

Spravné: Neznamy genotyp oznacen ,,?*‘; doplnén popis grafu, doplnéna legenda grafu
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Obr. 16: Porovnani distribuce genotypt genu SOD1 mezi zkoumanymi skupinami

T1D - pacienti s diabetes mellitus 1. typu, T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé
kontroly, AA — genotyp AA, AG — genotyp AG, ? — neznamy genotyp. * oznacuje signifikantni rozdil na
hladin€¢ vyznamnosti 0,05, ** vysoky signifikantni rozdil (P = 0,0001-0,001) a *** extrémné¢ signifikantni
rozdil (P < 0,0001) dle Fisherova testu.



Str. 61 (Tab. 21)
Chybné: Zvyraznénd hodnota P je chybny udaj (bez provedeni Bonferroniho korekce na

mnohocetna porovnani); nedostate¢ny popis tabulky

GSTTM1 / GSTT1 T2D% (n=40) ZK% (n=45) P-value OR (95 % Cl)

Wild type / Wildtype  35.00 (14) 35.56 (16) 1.0000 0.9760
(0.4001-2.3810)

Null / Wildtype  30.00 (12) 35.56 (16) 0.6481 0.7768
(0.3123-1.9320)

Wild type / Null 17.50 (7) 2.22 (1) 0.0235  9.3330
(1.0940-79.6400)

Null /" Null 17.50 (7) 26.67 (12) 04349  0.5833
(0.2042-1.6670)

T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé kontroly, n — pocet (vySetfenych jedinct
v dané skupiné s vyslednym genotypem). Hodnota P-value udava statistickou vyznamnost na hladiné 0,05
pro chi-kvadrat test, OR miru relativniho rizika s intervalem spolehlivosti CI 95 %. Zvyraznéné hodnoty
jsou statisticky vyznamné.



Spravné: Cervend zvyraznéna hodnota s hvézdickou je hodnota P po provedeni Bonferroniho

korekce na mnohocetna porovnani; upraven popis tabulky

GSTTM1 / GSTT1 T2D % (n=40) ZK % (n=45) P-value OR (95 % CI)
Wild type / Wildtype  35.00 (14) 35.56 (16) 1.0000  0.9760
(0.4001-2.3810)
Null / Wildtype  30.00 (12) 35.56 (16) 0.6481  0.7768
(0.3123-1.9320)
Wild type / Null 17.50 (7) 2.22 (1) *0.0705 9.3330
(1.0940-79.6400)
Null /' Null 17.50 (7) 26.67 (12) 04349  0.5833

(0.2042-1.6670)

T2D - pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé kontroly, n — poclet (vySetfenych jedincd
v dané skupin€ s vyslednym genotypem). Hodnota P udava statistickou vyznamnost na hladiné¢ 0,05 pro
chi-kvadrat test, OR miru relativniho rizika s intervalem spolehlivosti CI 95 %. * oznacuje hodnotu P po
provedeni korekce na mnohocetna porovnani.



Str. 66 (Obr. 21)

Chybné: Pritomnost chybové usecky u genotypu AG u grafu pro skupinu T2D; nespravné

oznaceni genotypu Null; netiplny popis grafu; netiplna legenda grafu
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Obr. 22: Korelace mezi genotypy genu SOD1 a naméfenymi hodnotami koncentrace MDA v plazmé
u jednotlivych skupin jedinct

MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu, T2D — pacienti s diabetes mellitus 2.
typu, ZK — zdravé kontroly.



Spravné: Neptitomnost chybové tsecky u genotypu AG u grafu pro skupinu T2D, neznamy

genotyp oznacen ,,?*“; doplnén popis grafu; doplnéna legenda grafu
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Obr. 21: Korelace mezi genotypy genu SOD1 a naméienymi hodnotami koncentrace MDA v plazmé
u jednotlivych skupin jedinca

MDA — malondialdehyd, AA — genotyp AA, AG — genotyp AG, ? — neznamy genotyp, T1D — pacienti
s diabetes mellitus 1. typu, T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé kontroly, ? — neznamy
genotyp. TeCkovana ¢ara zna¢i median, spojené horizontalni ¢ary znaci chybovou tsecku.

Str. 66 (¢tvrty Fadek od konce)
Chybné: AG
Spravné: AA



Str. 67 (Obr. 22)
Chybné: U genotypu AG u skupiny ZK neni pfitomna chybova tsecka; nespravné oznaceni

genotypu Null; neaplny popis grafu; netplna legenda grafu
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Obr. 22: Korelace mezi naméfenymi hodnotami koncentrace MDA a genotypy genu SOD1 mezi
jednotlivymi skupinami

* oznacCuje signifikantni rozdil rozdily, ** vysoce signifikantni rozdil, *** extrémné signifikantni rozdil
mezi skupinami na hladiné statistické vyznamnosti 0,05 s vyuzitim Mann-Whitneyho testu. MDA —
malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu, T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK

— zdravé kontroly.

Spravné: Chybova usecka u genotypu AG u skupiny ZK; nezndmy genotyp oznacen ,,?*;

doplnén popis grafu; doplnéna legenda grafu

el ™

T1D
=+ = T2D
= ZK
=
o
:'_1
i
;':1
_.:é
- AA AG ?

Genotyp

Obr. 22: Korelace mezi naméfenymi hodnotami koncentrace MDA a genotypy genu SOD1 mezi
jednotlivymi skupinami

MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu, T2D - pacienti s diabetes mellitus 2.
typu, ZK — zdravé kontroly, AA — genotyp AA, AG — genotyp AG, ? — nezndmy genotyp. * oznacuje
signifikantni rozdil rozdily, ** vysoce signifikantni rozdil, *** extrémné signifikantni rozdil mezi
skupinami na hlading statistické vyznamnosti 0,05 s vyuZitim Mann-Whitneyho testu.



Str. 67 (Obr. 24)
Chybné: Neuplny popis grafu; netiplna legenda grafu
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Obr. 24: Korelace mezi genotypy genu SOD3 a naméfenymi hodnotami koncentrace MDA v plazmé
u jednotlivych skupin jedinci.
MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu, ZK — zdravé kontroly.

Spravné: Doplnén popis grafu; doplnéna legenda grafu
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Obr. 24: Korelace mezi genotypy genu SOD3 a naméienymi hodnotami koncentrace MDA v plazmé
u jednotlivych skupin jedinci.

MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu, ZK — zdravé kontroly, GG — genotyp
GG, GT —genotyp GT.



Str. 68 (Obr. 25)
Chybné: Neuplny popis grafu; netiplna legenda grafu
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Obr. 25: Korelace mezi naméfenymi hodnotami koncentrace MDA a genotypy genu SOD3 mezi
jednotlivymi skupinami
*F*E oznacuje statisticky vysoce vyznamné rozdily mezi skupinami na hladinég statistické vyznamnosti 0,05

s vyuzitim Mann-Whitneyho testu. MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu,
T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé kontroly.

Spravné: Doplnén popis grafu; doplnéna legenda grafu
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Obr. 25: Korelace mezi naméfenymi hodnotami koncentrace MDA a genotypy genu SOD3 mezi
jednotlivymi skupinami
*E*E oznacuje statisticky vysoce vyznamné rozdily mezi skupinami na hladinég statistické vyznamnosti 0,05

s vyuZzitim Mann-Whitneyho testu. MDA — malondialdehyd, T1D — pacienti s diabetes mellitus 1. typu,
T2D — pacienti s diabetes mellitus 2. typu, ZK — zdravé kontroly, GG — genotyp GG, GT — genotyp GT.



Str. 70 (treti odstavec, tieti Fadek)
Chybné: null
Spravné: neznamy

Str. 70 (Sesty radek od konce)
Chybné&: AA genotyp
Spravné: AA + AG genotyp

Str. 71 (posledni odstavec)

Chybné: Pii vysetfovani polymorfizmt rs 777169989 genu GSTT1 a rs 72549311 genu
GSTM1 jsme prokdzali jediny statisticky vyznamny rozdil mezi frekvencemi kombinovanych
genotypu GSTT1 null a GSTM1 wild type mezi pacienty s T2D a zdravymi jedinci (P =
0,0235).

Spravné: Pti vySetfovani polymorfizmii rs 777169989 genu GSTT1 a rs 72549311 genu
GSTM1 jsme neprokazali zadny statisticky vyznamny rozdil ve frekvencich kombinovanych
genotypu GSTT1 a GSTM1 mezi pacienty s diabetes mellitus a zdravymi jedinci.

Str. 74 (prvni odrazka)
Chybné: Byl prokazan statisticky vyznamny rozdil (P = 0,0235) mezi frekvencemi genotypi
GSTT1 null a GSTM1 wild type mezi zdravymi jedinci a pacienty s T2D.

Spravné: Tato véta neni platna, tudiz v zavéru uvedena byt nema.

Zavérem se vSsem omlouvam za vzniklé chyby.

20. zari 2015 Lucie Klobou¢kova



