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Nazov pracoviska, na ktorom bol projekt rieSeny
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3. Département de Biochimie, Université de Montréal, Montréal, Kanada
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Uplatnenie vysledkov projektu

RieSeny projekt mal charakter zakladného vyskumu. Dosiahnuté vysledky najdu uplatnenie
v biomedicinskych vedach, Specificky v oblasti replikacie a expresie mitochondrialneho
gendmu a biogenézy mitochondrii. Ziskané sekvencie mitochondrialnych genémov mézu byt
vyuzité pri dizajne molekularnych markerov pre klinicku diagnostiku patogénnych druhov
kvasiniek. RieSenie projektu tiez prispelo k odbornej priprave viacerych mladych vedeckych
pracovnikov, Studentov magisterského a doktorandského stupna Studia v programoch
biochémia, genetika a molekularna biologia.

CHARAKTERISTIKA VYSLEDKOV

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v slovenskom jazyku
(max. 20 riadkov)

Projekt bol zamerany na skumanie molekularnej architektury, dynamiky a evolucie
mitochondrialnych chromozémov metédami komparativnej a funkénej genomiky. Nekonvecné
druhy kvasiniek liSiace sa molekularnou architekturou a mechanizmami udrziavania stability
mitochondrialneho gendmu boli vyuzité ako modelovy systém. V projekte boli stanovené
kompletné sekvencie mitochondrialnych genémov viac ako 40 druhov kvasiniek. Vysledky
prispeli k poznaniu molekularnej diverzity mitochondrialnych genémov, charakterizacii
mitochondrialnych nukleoidov a mitochondrialnych DNA-viazucich proteinov. K
najvyznamnejSim vysledkom patri objav a charakterizacia (i) niekolkych rodin mobilnych
genetickych elementov pritomnych v mitochondrialnom genéme patogénnej kvasinky
Magnusiomyces capitatus (tieto sekvencie su zahrnuté v procese programovaného
translaéného bypassing-u, a preto boli nazvané byp (bypassing) elementy); (ii) novych
linearnych a multipartitnych genédmov v mitochondriach kvasiniek; (iii) proteinu Mhb1 z
kvasinky Yarrowia lipolytica, ktory patri do rodiny mitochondrialnych proteinov s HMG-boxom;
(iv) proteinu Mgm101 z patogénnej kvasinky Candida parapsilosis, ktory ma ulohu v
dynamike mitochondrialnych telomér; ako aj (v) vypracovanie matematického modelu
popisujuceho dynamiku mitochondrialnych telomér. Projekt tieZ vyznamnou mierou prispel k
vychove viacerych pregradualnych Studentov a doktorandov, ktori sa priamo podielali na
rieSeni uloh projektu.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v anglickom jazyku
(max. 20 riadkov)

The project was aimed at investigation of molecular architecture, dynamics and evolution of
mitochondrial chromosomes by means of comparative and functional genomics. Non-
conventional yeast species differing in the molecular architecture and maintenance of
mitochondrial genome were used as a model system and the complete mitochondrial genome
sequences of more than 40 yeast species were determined in this project. The project results
contributed to understanding of mitochondrial genome diversity, characterisation of
mitochondrial nucleoids and mitochondrial DNA-binding proteins. The most important
outcomes of the project include the discovery and characterization of (i) several families of
mobile genetic elements in the mitochondrial genome of the pathogenic yeast
Magnusiomyces capitatus (these sequences are involved in the process of programmed
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translational bypassing and therefore were named byp (bypassing) elements); (ii) new linear
and multipartite genomes in yeast mitochondria; (iii) Mhb1 protein from the yeast Yarrowia
lipolytica, which belongs to the family of mitochondrial HMG-box containing protein; (iv)
Mgm101 protein from the pathogenic yeast Candida parapsilosis, which has a role in the
dynamics of mitochondrial telomeres; as well as (v) the development of a mathematical model
describing the mitochondrial telomere dynamics. The project also significantly contributed to
training of several undergraduate and Ph.D. students.
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Svojim podpisom potvrdzujem, Ze Uudaje uvedené v zavereénej karte su pravdivé a Uplné
a suhlasim s ich zverejnenim.

Zodpovedny riesitel Statutarny zastupca prijemcu
Prof. RNDr. Jozef Nosek, DrSc. Prof. RNDr. Karol Micieta, CSc.

V Bratislave 21. 11. 2014 V Bratislave 21. 11. 2014

" podpis zodpovedného riesitela podpis Statutameho zastupcu prijemeu
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