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Nazov projektu: Analyza molekularnej architektury a dynamiky mitochondrialnych chromozémov

Na ktorych pracoviskach
bol projekt rieSeny:

Katedra biochémie, Prirodovedecka fakulta Univerzity Komenského v Bratislave

Katedra genetiky, Prirodovedecka fakulta Univerzity Komenského v Bratislave

Ktoré zahrani¢né
pracoviska
spolupracovali pri rieSeni
(nazov, stat):

Department of Microbiology, University of Szeged, Madarsko [Dr. |.Pfeiffer]

Department of Biochemistry, Université de Montreal, Kanada [Prof. B.F.Lang]

Department of Physics, Biology, and Informatics, Faculty of Science, Yamaguchi
University, Japonsko [Prof. |. Miyakawa]

Udelené patenty alebo
podané patentové
prihlasky, vynalezy alebo
uzitkové vzory
vychadzajuce z vysledkov
projektu:

neboli

Publikacie (knihy, ¢lanky,
prednéasky, spravy a pod.)
zhriujuce vysledky
projektu

(uvedte i publikacie prijaté
do tlace):

Uvadzajte maximalne pét
najvyznamnejsich
publikacii.
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V ¢om vidite uplatnenie
vysledkov projektu:

NajdélezitejSie uplatnenie vysledkov je vytvorenie edukacnej platformy pre pripravu mladej
generacie vedcov (doktorandov a diplomantov) v oblasti komparativnej a funkénej genomiky, ktora
je jednou z najmlads$ich a najdynamickejsich oblasti moderného biomedicinskeho vyskumu.
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Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu (max. 20 riadkov) - slovensky:

Projekt bol excelentnou edukacnou platformou pre pripravu dizertatnych prac dvoch Studentov

doktorandského Studia programu biochémia Prirodovedeckej fakulty Univerzity Komenského v oblasti

komparativnej a funkCnej genomiky eukaryotickych organel. V ramci projektu sa Skolilo dalSich 6

doktorandov a 12 diplomantov v Studijnych programoch biochémia, biotechnolégia a genetika. Okrem toho

projekt priniesol viacero vyznamnych vedeckych vysledkov:

1. NajvyznamnejSim vedeckym vysledkom projektu bolo stanovenie kompletnych sekvencii
mitochondrialnych genomov 11 druhov kvasiniek. NaSe analyzy odhalili prekvapivu variabilitu
molekularnej architektdry gendmu od cirkularnych po linearne a multipartitné formy mitochondrialneho
genomu v blizko pribuznych druhoch rodu Candida. Komparativna analyza ziskanych sekvencii DNA
nam umoznila identifikovat molekularne mechanizmy, ktoré v evolucii viedli k vzniku linearnych foriem
chromozomov.

2. Vypracovali sme metodu izolacie a purifikacie mitochondrialnej DNA (mtDNA) kvasiniek vhodnu na
priame sekvenovanie pomocou automatickych analyzatorov.

3. Kombinaciou biochemickych, molekularno-genetickych a bioinformatickych  pristupov  sme
charakterizovali proteinové komponenty mitochondrialnych nukleoidov patogénnej kvasinky Candida
parapsilosis a identifikovali novu rodinu proteinov zbalujucich mtDNA (mtDNA-packaging proteins).

4. Pripravili sme série plazmidovych vektorov, ktoré umoznuju funkénu analyzu klonovanych génov v
kvasinkach Candida parapsilosis a Dipodascus magnusii.

5. Identifikovali sme kolekciu mutantov kvasinky Saccharomyces cerevisiae, ktoré su rezistentné, resp.
hypersenzitivhe k pdsobeniu ionoféru nigericin.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu (max. 20 riadkov) - anglicky:

The project provided an excellent educational platform for preparation of dissertation theses of two graduate

students in the biochemistry program of the Faculty of Natural Sciences, Comenius University in the field of

comparative and functional genomics of eukaryotic organelles. The project allowed education of next 6

graduate and 12 undergraduate students in the programs of biochemistry, biotechnology and genetics. In

addition, the project resulted in several important scientific outcomes:

1. The most important scientific outcome of the project was determination of the complete mitochondrial
genome sequences of 11 yeast species. Our analyses uncovered surprising variability in molecular
architecture of the genome ranging from circular to linear and multipartite linear forms in mitochondria of
closely related species of the genus Candida. Comparative analysis of obtained DNA sequences led to
identification of molecular mechanisms involved in the evolutionary emergence of linear chromosomal
forms.

2. We developed a method for isolation and purification of yeast mitochondrial DNA (mtDNA) suitable for
direct DNA sequencing by automatic gene analyzers.

3. By combination of biochemical, molecular-genetic and bioinformatic approaches we characterized protein
components of the mitochondrial nucleoids from the pathogenic yeast Candida parapsilosis. Moreover,
we identified new family of proteins implicated in the mtDNA-packaging (mtDNA-packaging proteins).

4. We constructed series of plasmid vectors suitable for functional analysis of cloned genes in the yeasts
Candida parapsilosis and Dipodascus magnusii.

5. We identified a collection of Saccharomyces cerevisiae mutants resistant or hypersensitive to the
ionophore nigericin.
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