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 Práce je literární rešerší ve smyslu zveřejněných požadavků (pravidel). 
 Práce obsahuje navíc i vlastní výsledky. 

Cíle práce (předmět rešerše, pracovní hypotéza…) 
 
Srovnání sekvenačních metod se zaměřením na metody paralelního sekvenování a 
jejich využití v mikrobiologii. 
 
Struktura (členění) práce: 
 
Struktura a členění práce je naprosto klasické; celkem 44 stran textu je rozloženo 
mezi obsah, seznam zkratek, úvod, český i anglický abstrakt, vlastní literární rešerši, 
závěr a seznam použité literatury. 
 
Jsou použité literární zdroje dostatečné a jsou v práci správně citovány? 
Použil(a) autor(ka) v rešerši relevantní údaje z literárních zdrojů? 
 
Autorka cituje celkem 105 původních prací. Snad jenom vcelku hojně využívaný (a 
musím uznat, že velmi pěkný) přehledový článek Metzker, 2010 by mohl být 
nahrazen články vědecky původnějšími. Mimoto se v textu občas vyskytují obsáhle 
pasáže zcela bez citací (str. 7-8). Navíc bývá zvykem zkratku et al. psát v kurzívě. 
Dále autorka uvádí 21 internetových odkazů, vesměs odkazující na komerční 
produkty.  
 
Pokud práce obsahuje (nadstandardně) i vlastní výsledky, jsou tyto výsledky 
adekvátním způsobem získány, zhodnoceny a diskutovány? 
 
Práce vlastní výsledky neobsahuje. 
 
Formální úroveň práce (obrazová dokumentace, grafika, text, jazyková úroveň): 
 
Formální úroveň práce je velmi slušná. Práce téměř neobsahuje překlepy (až na str. 
26 – „mathyltransferázou“), anglikanismy se vyskytují v tolerovatelné míře, stejně tak 
jako kostrbatá větní spojení. Kvalita obrazové dokumentace je slušná, pouze 
obrázek 9 (str. 22) by mohl být ve větším rozlišení. 
 
Splnění cílů práce a celkové hodnocení: 
 
Cíle vymezené v úvodu této práce byly splněny. Navzdory výše i níže uvedeným 
výtkám se jedná o vcelku zdařilý souhrn popisující sekvenační metody od metod 
původních po ultramoderní; komerčně prozatím nedostupné.  
 
Moje hlavní výtka k této práci je, že se minimálně z jedné čtvrtiny jedná o kompilát 
vycházející produktových či reklamních letáků, které obsahují pouze omezený počet 
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vědecky ověřitelných informací, zhusta navíc chráněných patentovým právem. To 
logicky ve svém konečném důsledku omezuje šance oponenta na zodpovězení 
minimálně některých otázek. Využití těchto materiálů navíc vede k tomu, že některé 
informace, zejména při popisu NGS metod jsou příliš „učebnicové“.    
 

Otázky a připomínky oponenta: 
 
Připomínky či poznámky spíše formálních charakteru: 
 
1/ Asi by bylo vhodnější nazývat v textu metodu sekvenování popsanou F. 
Sangerem jako např. „Dideoxy metoda“ a nikoliv pouze Sanger, jak je několikrát 
uvedeno. 
2/ cizojazyčné výrazy (de novo) se obvykle píší kurzívou či dávají do závorek 
3/ V textu je několikráte odkazováno na tabulku 1, která se ovšem vyskytuje až 
v úplném závěru. Možná by bylo lepší na tuto skutečnost čtenáře upozornit při 
prvním odkazu na tuto tabulku. 
4/ Asi bych si nedovolil srovnávat cenu za sekvenování jedné megabáze způsobem, 
jakým máte uveden v Tabulce 1. Neřekl bych, že po započítání opravdu všech 
nákladů (přístrojové vybavení, veškeré chemikálie a zejména případné 
komplikované a časově velmi náročné vyhodnocování u NGS, často spojené 
s nutností naprogramování vlastních skriptů či programů) stojí jedna osekvenovaná 
megabáze 0,07 dolaru.  
 
 
A na závěr pár otázek: 
1/ Na straně 9 uvádíte že: “Při výskytu homopolymerního úseku v sekvenované DNA 
o velikosti 5 nukleotidů a více není světelný signál úměrný počtu začleněných 
nukleotidů“ Takže při začlenění 4 nukleotidů je světelný signál přímo úměrný počtu 
začleněných nukleotidů? 
2/ Jakým způsobem jsou zatupeny fragmenty připravené nebulizací v případě 
sekvenování Illuminou? A opravdu je dATP připojeno netemplátově na zatupenou 
molekulu dsDNA pomocí Klenowova fragmentu? A opravdu nemá Klenowův 
fragment žádnou exonukleázovou aktivitu (vše strana 13)? 
3/ Pomocí jaké metody jsou vytvářeny shluky při sekvenování systémem Illumina? 
Jedná se o PCR amplifikaci či o nějakou isotermální amplifikaci (strana 14)? 
4/ Jakým způsobem dochází k blokaci volných 3´- OH konců (opět Illumina)? 
5/ Jakým mechanismem dochází k vazbě DNA s adaptery na kuličky při 
sekvenování metodou SOLiD (strana 17)? 
6/ Jak je zajištěno, že při sekvenování typu „Ion Torrent“ se na jednu kuličku naváže 
pouze jedna molekula DNA (strana 23)? 
7/ Je známo, co způsobuje časovou prodlevu při sekvenaci methylovaného 
adenosinu, oproti nemodifikovanému, při sekvenování systémem SMRT (strana 
26)? 
 
Návrh hodnocení školitele nebo oponenta  
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