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Cielom predloZenej dilomovej prace bolo urlenie 3truktiry halogenalkdndehalogendzy z baktérie
Glaciecola agarilytica metddou rontgenovej Struktirnej analyzy. Zvolené téma je aktudlna vzhl'adom na
potencidlne uplatnenie enzymu v biotechnolégidch, najmi pri bioremediécii a detekcii nebezpe¢nych
halogenovanych odpadovych latok, pri syntéze liediv, alebo priprave biosenzorov. Zvolend metoda
predstavuje Spi¢kovii metédu na urovanie terciarnych §truktir proteinov.

Praca ma 55 strén a je &lenena obvyklym spdsobom; Uvod (str. 1-2), Literarny prehl'ad (strany 3-25) je
zamerany najmi na problematiku urovania tercidrnych Struktir proteinov pomocou rdntgenovej
Struktirnej analyzy a vyznam halogénalkandehalogendz, Materidl a met6dy (26-35) popisuji postup a
pouzité krystalografické programy, Vysledky (36-44) spracovania dat a uréenia Struktiry, Diskusia (45-
47), Zaver (str. 48) a Zoznam literatury (49-54) obsahujici vyse 70 odkazov vratane tych najnovsich. Praca
je ilustrovana 23 obrazkami.

Oceiiujem snahu Studentky o struény opis pomerne obsiahlej a multiodborovej problematiky krystalografie
proteinov a to aj napriek tomu, Ze sa nevyhla chybam uvedenym niz8ie. Vyzdvihnat' by som chcela snahu
o minimalizaciu anglikanizmov a pouzZitie éeskych ekvivalentov a to aj v prebratych obrazkoch.

Vyhrady k préci:

1. Najvi¢sim problémom diplomovej prace je neddslednost’ pri uvaddzani mien autorov, opise fyzikdlnych
javov, pojmov, metdd alebo citovani literatury. Napriklad:

- preklepy v menach autorov, Waltemen Friedrich, Dreth, Woldawer, Kasplus, Tayor a podobne, pri¢om
spravne ma byt Walter, Drenth, Karplus, Taylor.

- asymetrické jednotka aj asymetricka podjednotka na str. 9

- na obr. 3 su difraktované lu¢e nazvané ,,odraZzenymi*

- vyjadrenie ,,...proteiny jsou obvykle velmi kiehké a lehce rozdrtitelné* (str. 8), ktoré sa zrejme vztahuje
na proteinové krystaly, premenovanie programu MOSFLM na mosfilm, ¢&i priestorovej grupy P212121 na
P21P21P21 a podobne.

2. Praca sliteratGrou nie je dostatoéne zvladnutd. Chyba citacia PDB databazy, citicie pri
krystalografickych programoch (REFMAC, PHASER, MOLPROBITY, MOLREP...). K programu
REFMACS a pojmu R faktor predsa nie je moZné uvadzat’ ako zdroj ,,Rinaldelli a kol. 2014 alebo ,,The
link to X-ray protein crystallography [online] Florian Fish 2009“. U&ebnice su citované spdsobom, ktory



evokuje predstavu, Ze rtg. Ziarenie objavil Rupp (2009) alebo Drenth (2007), Laueho experimenty
previedol Singh (2009), Braggov zakon objavili Rupp (2009), pripadne Singh (2009) a podobne. P6sobi to
neprofesionélne a zavadzajico. Aj ked’ ide o u¢ebnicové fakty a je potrebné uviest’ odkial’ Student Cerpal,
treba zvolit’ spdsob, z ktorého bude jasné, Ze ide o uéebnicu a navyse jednu z viacerych moZnych.

3. DalSie pripomienky:

- Nazov kapitoly 2.4 ,,Programy na zpracovani dat“ nezodpoveda obsahu.

- Na Obr. 12 nie program COOT ale mapa elektronovej hustoty a model zobrazené tymto programom.

- Namiesto obrazku 15 by bol lepsi diagram zobrazujiici postup pri spresiiovani $truktiry.

- V Tab. II nie st ,,informace o proteine®, ale sumarizacia merania a spracovania dét.

- Na Obr. 17 by mali byt’ zobrazené celé sekvencie proteinov.

- Obr. 18 je bez elektrénovej hustoty bezcenny.

- Obr. 21 ma len malu vypovednu hodnotu, nie si zobrazené katalytické zvysky, nie je jasné, kde si hranice
domén, moZnosti grafického programu PYMOL umozZiiujii ovel'a viac.

K praci mam nasledovné otazky:
1. Uved'te vzorec pre Strukturny faktor a vysvetlite vztah medzi hodnotou Struktirneho faktora
a intenzitou.

2. Aky je vztah/prevod medzi jednotkami A a meter (str. 15)?

3. Cim je zaujimavy enzym DgaA z Glaciecola agarilytica, pre€o bol vybrany ako objekt $tidia?

4. V kapitole 3.3.1. ,,Srovnéni sekvenci® nie je uvedeny Ziadny program. Ako ste vybrali model?

5. Kolko molekul bolo vygenerovanych programom MOLREP?

6. Na str. 36 uvadzate rozliSenie 2.50, v Tab. II rozliSenie 2.93, na str. 42 rozlidenie 2.40 A.... Co je
pravda a ¢o preklep?

7. Vysvetlite, €o si mame predstavit’ pod pojmom "molekuly byly chybne orientovany."

8. Protein tvori oktamér, a aj ked’ dve molekuly boli chybne orientovény, este stale ostdva 6 molekl.

Ako a pre¢o bola spresiiovana iba jedna molekula? Pri validacii modelu je predsa mozné overit
geometriu individudlnych polypeptidovych retazcov.
9. Dopliite prosim obrazok oktaméru alebo aspoii tych molekul, ktore nie si ,,chybne orientovany*.

Zhodnotenie:

Napriek naroénosti prace sa podarilo dosiahnut’ vyty&eny ciel’; namerané data boli spracované, metédou
molekulovej nahrady boli uréené fazy a nasledne bola spresnené struktira jednej molekuly proteinu. Praca
prinasa nové poznatky a prispieva k lepSiemu poznaniu vzt'ahu §truktary a funkcie proteinov.

Bohuzial’, v krystalografii plati, ze &im s déta slabSie arozlifenie horSie, tym je praca néarofnejsia
a dosiahnuty vysledok nezodpovedé vynalozenému usiliu. Verim preto, Ze vy$Sie spomenuté nedostatky
boli spdsobené ststredenim sa na rieSenie Struktiry a chybajucim ¢asom na ddslednejsie vycizelovanie
textu.

Pricu napriek zmienenym nedostatkom odpori€am k obhajobe a po doplneni poZadovanych informécii,
oprave obrazkov 17, 18 a 21 a sprdvnom a uplnom zodpovedani poloZenych otdzok navrhujem znémku
,.vel'mi dobre*.
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