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Posudek habilita€ni prace

Mgr. Martin Cerny, Ph.D. predklada habilitaCni praci, ktera je komentovanym
souborem 9 ¢lanku publikovanych v letech 2016 az 2020. Jedna se o tfi pfehledoveé ¢lanky
a 5 plvodnich védeckych praci zvefejnénych v kvalitnich impaktovanych €asopisech a
jeden detailni metodicky protokol vydany v prestizni sérii Methods in Molecular Biology.

V prvni &asti habilitadni prace Dr. Cerny poskytuje struény Gvod do historie studia
proteomu a o zakladnich proteomickych postupech s ohledem na specifika rostlinné
stavby. Tfi ustfedni kapitoly habilitaCni prace jsou zamérené na studium a) kliceni semen
b) signalizace a fytohormonu c) interakci s patogeny. V téchto stéZejnich ¢astech kandidat
vzdy po kratkém fyziologickém uvodu shrnuje a komentuje poznatky ziskané vyzkumnou
praci, jejimz tézistém jsou pfevazné proteomickeé analyzy provadéné na solidnim zakladé
rostlinné (pato)fyziologie. Za vyzdvihnuti stoji identifikace proteini odpovidajicich na
hladiny peroxidu vodiku pfi kli€eni, studium heat-shock proteinl jako markert viability
semen, studium exprese a ubiquitinylace proteinu v cytokininové signalizaci a identifikace
proteinl signalizujicich infekci rostlin eukaryotickymi mikroorganismy a viry. Opomenout
nelze ani vyvoj komplexniho protokolu frakcionace a separace proteint i peptidd
maximalizujiciho pokryti rostlinného proteomu. Textovou Cast prace uzavira kratké
kritické zhodnoceni.

Predlozena prace, predstavujici jen zlomek publikacni aktivity kandidata, je
dostate€nym dokladem jeho védecké erudice. Po odborné strance je prace bez na velmi
vysoké urovni, mam vSak nékolik drobnych poznamek ke strance formalni. Prejaté
obrazky jsou pfenosem z publikaci do habilitaCni prace zfejmé zmenseny tak, ze se text
dostava do sub-milimterovych velikosti a ztraci tak na Citelnosti (Fig 20, 26 a dalSi).
Nékteré z obrazku jsou spiSe ilustrativni az imaginativni, pro jejich pochopeni by ¢tenar
musel patrat v pfilohach po detailnich popiscich (Figures 14, 16, 19, 26B, 27), aby

pochopil jejich smysl. Ve vyjime€nych situacich je pochopeni obrazku komplikované
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pouzitim zkratek, jejichz smysl nevyplyva z textu, ktery ilustruji (Figure 17 — ,tZ“ a ,DEX").
Zkratka ,DEX" neni ani uvedena v seznamu zkratek.

V zavéreCném shrnuti habilitaCni prace velmi postradam néjaké zhodnoceni
jednotlivych praci s ohledem na jejich pfinos pro obor a jejich zaClenéni do kontextu
rostlinné biologie a jejich pfipadného praktického vyuZiti v zemédélstvi. Takové
zhodnoceni bych doporu€oval provést v ramci obhajoby habilitaCni prace. Zaroven bych
rad kandidatovi polozil tyto otazky:

Identifikace proteind v proteomickych analyzach biologického materialu
z organismu, kde neni genom/exom plné sekvenovan a anotovan, jsou odkazany na
neuplnou informaci a zndmé homologni/ortologni geny u organismu blizce pfibuznych.
Mohl byste shrnout stav popisu genomu u jednotlivych rostlin, s kterymi jste pracoval, a
jak jste situaci fesil? Jak spolehliva je identifikace na zakladé homologu/ortologa? Pri
identifikaci proteinu na zakladé MS/MS proti vice genomum (byt jen neuplnych) se méni
velikost databaze a tedy ,search space®. Nakolik to ovliviiuje spolehlivost vysledné
identifikace?

V publikaci Cislo 2 (zvefejnéné v Journal of Proteomics) zmifiujete, Zze zhruba
polovina z 2300 identifikovanych proteint byla identifikovana jen na zakladé jediného
peptidu. Jaké bylo primérné sekvencni pokryti proteinli v celém datasetu? Kolik z 2300
proteint bylo kvantifikovatelnych? Otazka sméfuje samoziejmé k minimalnimu poctu

pfifazenych MS/MS a/nebo prekurzort nutnych pro spolehlivou kvantifikaci.

Zavérem mohu konstatovat, Zze Mgr. Martin ¢erny, Ph.D. svou habilitaéni praci
prokazal, ze je zralou védeckou osobnosti s nespornym pfinosem pro obor a proto
doporucuji, aby byla prezentovana prace pfijata jako podklad k udéleni hodnosti docent
podle Zakona o vysokych Skolach.
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