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Text posudku (rozsah dle zvaZeni oponenta)

PtedloZena habilitacni prace je zalozena na souboru deseti publikaci autora, z nichz deset je

v Casopisech s IF a jedna je referatem z konference. Publikace v IF ¢asopisech jsou vesmés

v ¢asopisech s dobrym ohlasem a tfi z nich byly publikovany v prestiznich ¢asopisech Science
(1x) a Applied and Environmental Microbiology (2x). Autor habilita¢ni prace je prvnim
autorem ¢lankt publikovanych v Antonie van Leeuwenhoek (2x), Applied Soil Ecology (1x)
a vy$e zminéného konferenéniho ptispévku. Clanky, zahrnuté do habilitace dokladaji
jednoznaéné dostatecnou kvalifikaci autora pro samostatnou védeckou praci, nicméné uvital
bych konkrétnéjsi informaci o podilu autora na vzniku jednotlivych ¢lankt, zejména téch, kde
neni uveden jako prvni autor. V praci je bohuzel obsazen pouze odstavec o piinosu prace
skupiny, ve které autor ptsobil, o vlastnim pfinosu informace neuvadi. Na habilitacni préci je
pon¢kud nezvyklé jeji téma, tykajici se metod molekularni biologie. Ty jsou Casto brany
pouze jako prostfedek védecké prace a nikoli jeji cil a jejich vyvoj je samoziejmou soucasti
prace vSech védeckych pracovnikll. Vzhledem k tematickému zaméteni nékterych uvedenych
praci na metodiku a k faktu, ze 1 v dalSich, experimentalné zamétenych pracech, je vyvoj
metodik jejich diillezitou soucasti, je mozné toto zameteni prace bez problému piijmout.

Velmi zdatilou soucasti prace je podrobny uvodni text popisujici jednotlivé molekularni
metody analyzy mikrobialniho spolecenstva, i kdyz je misty nevyrovnany — napiiklad
metodam extrakce DNA z ptdy je vénovana velka pozornost, zatimco vyuziti mikroarrayu a
kvantitativni PCR je zminéno pouze velmi krétce, ptestoze obé metody jsou pouzivany

v analogickém rozsahu jako tada jinych, kterym je vénovana velka pozornost. Praci podle
mého nazoru schazi zhodnoceni pfinostu jednotlivych popisovanych metod s metodami,
vyuzivajicimi next-generation-sequencing, které jsou v poslednich letech v oboru standardem
a fadu starSich (zde uvedenych) metod prakticky vytlacily na okraj z4jmu. I tak ale prace
zustava velmi kvalitni jak svym obsahem, tak vybérem zahrnutych publikaci a lze ji
jednoznacné€ doporucit k obhajob¢.
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Str. 9 — viry nelze oznacit jako ,,organizmy*

Str. 10 dole — informace, Ze udaje o rozsiieni a roli Archaei v ptid¢ jsou omezené jiz je dnes
pon¢kud zsatarald

Str. 11, odst. 2 — tdaje o poctu bakteridlnich druhii v pad¢ jsou zastaralé, nevychazeji

z nejnovegjsich praci, zalozenych na metodach next-generation-sequencing (prvni takové prace



vysly jiz v roce 2008!)

Str. 10, odst. 3 a dale — tdaje jsou znaéné zastaralé a neodrazeji realitu, zjiSt€énou modernimi
metodami

Str. 13, odst. 3 — soucasny systém hub je jiny: Zygomycota neexistuji, Oomycota se mezi
houby netadi

Str. 17 — méla by byt zminéna metoda PLEL — analogie analyzy PLFA u Archaei

Str. 20-32 — v pfili§ podrobném textu neni patrné hodnoceni ucinnosti jednotlivych metod
Str. 33-35 —neni jasné, co je minéno ,,absolutni diverzitou mikrobialniho spolecenstva“ a jak
je k jejimu stanoveni mozno vyuzit reasociaci DNA

Str. 36-38 — postradam popis vyznamu metagenomickych knihoven na pozadi v souc¢asnosti
metodicky snadné analyzy DNA shotgun sekvenaci

Str. 38 —neni pravda, Ze gen 16S rRNA je u vSech Zivych organismi (neni u eukaryot)

Str. 39 — je uvedena RDP jako knihovna pro analyzu 16S rRNA, ale obdobnych knihoven je
fada, napt. Silva, Greengenes, ad.

Str. 44 — v kapitole o PCR by mohla byt zminéna mpZznost vyuziti alternativnich
taxonomickych markert k 16S rRNA, vcetné tzv. single-copy-gentl. U fingerprintovych
metod by bylo vhodné srovnat jejich G¢innost se soucasnymi odhady diverzity (desitky tisic
druhii bakterii v gramu piidy) a s u¢innosti NGS metod

Str. 56-57 —u qPCR by mohla byt kratka diskuse o moznosti designu specifickych primerd,
neni uvedeno k ¢emu je qPCR vhodna a jaké jsou jeji limitace, rozdily mezi dvéma hlavnimi
technologiemi, ad.

Str. 59 — postesk nad riznymi financnimi moznostmi pracovist podle mé do habilitace
nepatii, naopak, bylo by mozné fici, ze svoji cenou je dnes molekularni biologie velmi
,demokraticka“ coz se odrazi v fad¢ praci autorti se zemi s limitovanymi rozpo¢tem na védu

Dotazy oponenta k obhajobé habilita¢ni prace (pocet dotazii dle zvaZeni oponenta)

1. Jaky byl konkrétni piinos autora k jednotlivym pracem, zahrnutym v disertaci, u
nichZ neni prvnim autorem?

2. Jak by autor srovnal soucasnou vyuZzitelnost fingerprintovych metod, metod
zaloZenych na mikroarrayich a metod vyuzZivajicich next generation sequencing pro
analyzu sloZeni mikrobialnich spole¢enstev?

Zavér

Habilita¢ni prace Martina Krska ,,Metody studia diverzity ptidnich mikrobidlnich

spoleCenstev spliiuje pozadavky standardné kladené na habilitacni prace v oboru
Mikrobiologie.
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