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TISKOVA ZPRAVA

Predmétem VZ Molekularni podstata bunéénych a tkanovych regulaci bylo ziskani pivodnich
védeckych vysledki ve ctyfech tématickych oblastech molekularné-biologického a
biomedicinského vyzkumu, v nichz na MU existovala pfedchozi solidni vyzkumnd a
publika¢ni historie. Jednoticim prvkem navrhovaného VZ Dbyla orientace na objasnéni
regulacnich siti zajiStujicich fungovani zivych systémt za fyziologickych podminek a analyza
molekularnich pfi¢in patologickych procest. V_tématické oblast I (Regulaéni mechanismy
Zivo¢iSnych bunék) patii mezi nejvyznamnéj$i vysledky hlubSi poznani mechanismu
regulace proliferace, diferenciace a apoptozy lidskych a zivoc¢isnych bunék a vyuziti téchto
poznatkli v diagnostice a nastaveni rezimu léCby nadorovych onemocnéni. Zavedeni
modernich cytogenetickych pfistupti a metody komparativni genomové hybridizace pfineslo
nejen zajimavé vysledky v oblasti zdkladniho vyzkumu, ale pfedevSim zpiesnéni a rozsifeni
klinické diagnostiky zavaznych geneticky podminénych onemocnéni ¢lovéka. V_tématické
oblasti Il (Funkéni domény eukaryotickych chromozomi) byly ziskany pivodni vysledky
objasnujici slozeni a funkéni vyznam koncovych struktur chromozomu (telomer) a jejich
komponent — tedy sekvenci a struktur telomerové DNA, telomera-vazebnych proteind,
telomerovych transkripti (tzv. TERRA) a telomeraz, které zpravidla zajistuji stabilitu
telomer. Krom¢ telomer, jejichz syntézu provadi enzymovy komplex telomerazy, byly u
nékterych taxonomickych skupin vyssich rostlin a zelenych fas objeveny telomery udrzované
dosud nezndmymi alternativnimi (na telomerdze nezavislymi) mechanismy, které ziejmé
nahradily telomerazu po jeji evoluéni ztraté (napt. rody Allium, Cestrum). Podobny zptsob
udrzovani telomer byl odhalen i u béznych modelovych rostlin po inaktivaci telomerazy.
Dal$im spésné€ rozvijenym smérem byla evolu¢ni cytogenomika rostlin, tedy vyuziti ptistupi
,malovani chromozomi* (chromosome painting) a velkokapacitniho sekvenovani pro
objasnéni evolu¢nich vztaht v ¢eledi brukvovitych rostlin a pro analyzu rozloZeni a funkci
raznych typl opakujicich se sekvenci v rostlinnych genomech. Na zékladé€ ptistupti sekvencni
a strukturni biologie byl dokonfen univerzalni algoritmus pro pfesnou pocitaCovou
pfedpovéd” polohy nukleozomli na sekvenci DNA, ktery miZe byt aplikovan pii
experimentalnim studiu struktury chromatinu a genovych regulaci. V oblasti studia proteinti
asociovanych s chromatinem a zajiStujicich jeho stabilitu a pfesné opravy byly detailné
charakterizovany slozky komplexu proteinlit SMC5/6 a jejich vzajemné interakce. Dale byly
ziskany vysledky ukazujici roli proteind skupiny HMGB v regulaci telomerazy a délky
telomer. Velkou skupinu vysledkt s aplikacnimi vystupy tvoii vystupy z oblasti vyzkumu
molekularnich pfic¢in vrozenych nervosvalovych a metabolickych poruch a zavedeni novych
ptistupti piesné molekularni diagnostiky téchto onemocnéni.

V tématické oblasti Il (Genomika a proteomika regula¢nich okruhi u rostlin) se podafilo
z4dsadnim zptsobem pfispét k porozuméni molekuldrnim mechanismim hormonalnich
regulaci u rostlin, zejména na Urovni pienosu signalu vicekrokovym pifenosem fosfatu
(multistep phosphorelay, MSP), identifikace zcela novych principi interakci regulaénich
okruhii rtiznych hormont a dtlezitych mechanismt podilejicich se na regulaci bunécné
polarity a pifenosu auxinu. Byly zavedeny soucasné metody analyzy proteomu riznych
organismil véetné¢ identifikace posttranslacnich modifikaci, které naSly uplatnéni nejen
v zdkladnim vyzkumu, ale i v pfibuznych biomedicinckych aplikacich. Byly popsany nové
markery rezistence k padli u je¢mene a byly studovany mezidruhové bariéry kfizeni u
Trifolium, které byly vyuzity v praktické Slechtitelské praxi.

V tématické oblasti IV (Funk¢éni analyza genomu Kklinicky a biotechnologicky
vyznamnych bakterii) pfispély ziskané vysledky zejména ke zpfesnéni molekularni
diagnostiky patogennich bakterii, které jsou vyuzitelné pro epidemiologické ucely. Byly
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identifikovany rozdily v genomovych sekvencich ptibuznych druhti a jednotlivych izolati a
prokazana jejich souvislost s virulenci. Metody, které byly pro toto studium vypracovany a
optimalizovany jsou vyuzitelné v klinickych laboratofich zabyvajicich se rutinni diagnostikou
bakteridlnich infekci. Nové vysledky byly ziskany analyzou genomu stafylokokovych
bakteriofagli, které méni vlastnosti hostitelskych kment a tvorbou toxint zvysuji jejich
virulenci. Podstatnym pfinosem je rovnéz identifikace genti spirochet, které maji potencialni
vyuziti pii pfipravé vakcin. Studium probiotickych bakterii vedlo k vyvoji exaktnich
molekularné genetickych metod vyuzitelnych v praxi pfi kontrole jakosti mléénych vyrobki,
U nichz je deklarovano druhové zastoupeni, vlastnosti a kvantita mikroflory s probiotickymi
ucinky.

Vysledky feSeni VZ byly publikovany formou 335 ¢lankli v mezinarodnich védeckych
casopisech, které byly citovany 4968 krat.
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