MSM0021622413

TISKOVA ZPRAVA

Velkd vétsina proteini ma schopnost specificky interagovat vzajemné nebo s dal§imi
slozkami zivych systéma. Komplexni pfistup ke studiu proteinii zahrnuje jejich identifikaci
V genomu, izolaci z pfirodnich zdrojt ¢i ptipravu proteinli rekombinantnich, zjistovani vztahti
mezi strukturou, mechanismem ptisobeni a biologickou funkci a rozpracovani ptipadnych
aplika¢nich moznosti. Jde tedy o typicky mezioborovy vyzkum vyzadujici koordinovanou
ucast fady specialisti (biochemikt, bioinformatiki, fyzikalnich, organickych a pocitacovych
chemikt, strukturnich chemiki a biologl, mikrobiologii a molekularnich biologii). A praveé
takovy komplexni mezioborovy vyzkum byl pfedmétem tohoto vyzkumného zaméru. ReSeni
vyzkumného zdmeéru vyustilo ve vice nez 280 publikaci v impaktovanych Casopisech a 17
knih ¢i kapitol v knihach. V priubéhu praci na vyzkumném zadméru bylo obhajeno 19 PhD
disertaci, jmenovano 5 novych profesorti a 5 novych docentl z fad feSiteli. Vyzkumné prace
byly rozdéleny do ¢tyi vzajemné interagujicich vétvi, v nichz bylo dosazeno nasledujicich
klicovych vysledk.

1) Proteiny souvisejici s expresi genetické informace

Charakterizovali jsme DNA vazebné vlastnosti Srs2 proteinu stejn€ jako schopnost rozvijet
celou fadu DNA substratd napodobujici replikacni i rekombinani meziprodukty. Zjistili
jsme, ze vzajemnou kooperaci proteini Nab3 a Nrdl se zvysi afinita k RNA o ctyii fady.
Rozlustili jsme jak je rozpoznavan terminacni signal proteinem Nab3. Zjistili jsme dale, ze A-
site finger (Helix 38) velké ribozomalni podjednotky je dalezity funkéni a dynamicky element
ribozomu, ktery se ucastni regulace translokace ribozému a ptenosu signalu mezi obéma
podjednotkami ribozomu.

2) Proteiny hrajici roli pri interakci patogenii s hostiteli

Charakterizovali jsme sacharidy-vazajici proteiny z vybranych patogent, jako Ralstonia
solanacearum, Burkholderia cenocepacia a Pseudomonas aeruginosa. Byly konstruovany
nové mutantni formy elicitinu cryptogeinu jednak s omezenou schopnosti vazby lipidu, ale
také s modifikacemi v povrchové struktute proteinu. Detailné byly studovany jednotlivé faze
obranné reakce rostlin vyvolané témito mutantnimi formami cryptogeinu za ucelem zjiSténi
vhodné mutace proteinu, ktera povede k efektivnéjsimu vyvolani rezistence bez vedlejSich
nekrotickych ucink.

3) Proteiny metabolismu bakterii

Vybudovali jsme obsahlou proteomovou databazi Paracoccus denitrificans a zaclenili ji do
veifejné dostupné databaze “Proteome Database System for Microbial Research at Max Planck
Institute for Infection Biology”. Provedli jsme komplexni proteomické a kinetické studium
anaerobni oxidace siry, vcetné nového navrhu stechiometrie reakce. Rozpracovali jsme
moznosti vyuziti MALDI-TOF MS pro analyzu proteinového profilu bakteridlnich bunék
kment izolovanych z environmentalniho prosttedi. Byly vyvinuty pocitacové programy pro
vyhledavani tunelti a nejvhodnéjSich mist pro mutagenezi proteinli. Tyto nastroje umoziuji
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S pozménénymi katalytickymi vlastnostmi.

4) Aplikace a dalsi vyvoj podpurnych bioanalytickych, strukturnich a fotochemickych metod
V oblasti proteinii

Podafilo se zavrsit dlouhodobé snahy o vyvoj elektrochemického imunosensoru pro detekci
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mikroorganismu funkénim systémem integrujicim c¢tyikanalovy imunosensor na bazi
sitotiskového elektrodového systému, amperometricky detektor ImmunoSMART - méfici a
mikrofluidni jednotka pro automatizované provadéni méfeni, a cyklonovy systém pro zachyt
mikroorganismi ze vzduchu. Byla vypracovana univerzalni metoda pro stanoveni stability
1é¢iv via¢i mikrosomim zaloZena na stanoveni NADP'. Byl vyvinut unikatni bifunkéni
chromofor obsahujici dvé ortogonalné fotoodstépitelnd mista. Vyvinuli jsme celou fadu
vypocetnich metod a protokold pro studium proteini a jejich komplexd, napt. metod pro
vypocet volnych vazebnych energii.
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