ABSTRAKT (¢esky)

Tato prace shrnuje tfi publikace, jejichZ jednoticim tématem jsou bakteridlni
REP (angl. repetitive extragenic palindrome) elementy. REP elementy jsou jednou
z nejznameéjsich a nejlépe charakterizovanych skupin repetitivnich DNA sekvenci
u bakterii. J[sou zndmé predevsim u gamaproteobakterii, véetné enterobakterii.
Vyskytuji se v nekddujicich oblastech hostitelskych genomti, zpravidla ve stovkach
kopii. REP elementy jsou typicky agregovany do repetitivnich atvart vyssich radt.
U gramnegativni modelové bakterie Escherichia coli byly popsany interakce REP
element1 s nékolika daleZitymi proteiny bunécné fyziologie, svédcici o vyznamné

roli téchto sekvenci pro hostitelskou burku.

Prvni studie (Nunvar et al. 2010) prezentuje objev tfidy proteinti pfibuznych
tyrosinovym transponazam ze skupiny IS200/IS605 inzercnich sekvenci. Tyto
proteiny, pojmenované RAYT (angl. REP-associated tyrosine transposase), jsou
charakteristické pfitomnosti specifickych motivii v jejich aminokyselinové sekvenci,
nepritomnych u kanonickych IS200/IS605 transponaz. DalSim spole¢nym znakem je
usporadani gent kodujicich RAYT proteiny. Tyto geny se v hostitelském
chromozomu vyskytuji vZdy v jedné kopii a jsou z obou stran ohraniceny alespon
dvéma REP elementy v inverzni orientaci. Na zakladé podobnosti mezi systémem
REP-rayt-REP a inzerénimi sekvencemi rodiny 1S200/I1S605, mezi RAYT proteiny
a tyrosinovymi transpondzami a mezi REP elementy a subtermindlnimi sekvencemi
inzerénich sekvenci rodiny 1S200/IS605 byla pfedloZena hypotéza o mobilizaci REP

elementt RAYT transpondzami.

Druha studie (Nunvar et al. 2013) zkouma variabilitu poctu kopii REP
elementt1 v zavislosti na evoluc¢ni prislusnosti hostitelskych bakterii. Podkladem
analyzy byly rozsahlé soubory genomovych sekvenci dvou bakteridlnich
fylogenetickych skupin — fluorescentnich pseudomondd (63 kment)

a stenotrofomonad (10 kmenti). Byly identifikovany desitky unikatnich tfid REP



sekvenci a s nimi asociovanych RAYT proteinti. Pocty kopii jednotlivych tfidy REP
elementti vykazovaly vyznamnou variabilitu mezi fylogenetickymi liniemi hostitelt
i mezi kmeny v ramci jedné linie. Vysokeé cetnosti danych REP sekvenci byly
zpravidla podminény pfitomnosti asociovaného RAYT genu. Z vysledkt 1ze
vyvodit, Ze dlouhodoba pfitomnost RAYT proteinti vede k proliferaci prislusnych

REP elementt.

Tteti studie (Nunvar et al. 2012) pojedndva o moznostech vyuziti dynamiky
druhové specifickych REP sekvenci pro jednoduchou genotypizaci izolati druhu
Stenotrophomonas maltophilia. Vyvinutd metoda, nazvana SmrepPCR, vyuziva
polymeréazovou fetézovou reakci s jedinym primerem, komplementarnim
k nejcetnéjsi tfidé REP elementti u S. maltophilia. Rozdéleni 34 zkoumanych izolatt
do skupin na zdkladé pfibuznosti jejich SmrepPCR profili (soubory
amplifikovanych prouzkt riznych molekulovych hmotnosti) velmi dobte
korelovalo s fylogenetickym stromem sekvenci esencialniho genu gyrB. Novou
metodu SmrepPCR Ize tedy pouzit pro odhad klonalni, resp. fylogenetické

pribuznosti environmentalnich a klinickych kmenti S. maltophilia.
Klicova slova

Pseudomonas fluorescens, Stenotrophomonas maltophilia, REP element, IS200/IS605,

RAYT, SmrepPCR, gyrB, molekuldrni fylogenetika, srovndvaci genomika



