Linkomycin je prirodne antibiotikum zaradené do skupiny linkozamidovych antibiotik, ktorého zhluk
biosyntetickych génov je znamy a funkcia mnohych génov z tohto zhluku uz bola popisana.

Tato praca je zamerana na Stadium zaverecného kroku bisyntetickej drahy linkomycinu, metylaciu na
dusiku pyrolového retazca propylprolinovej podjednotky N-demetyllinkomycinu (NDL). Cielom préace
bolo charakterizovat' enzym LmbJ, katalyzujuci tento biosynteticky krok. VSetky stanovenia boli
uskutocnené pre enzym LmbJ s histidinovou kotvou, ktory bol pripraveny heterolognou expresiou v
bunkéch Escherichia coli. Bolo stanovené teplotné a pH optimum metylaCnej reakcie, rovnako ako
Michelisove konstanty pre oba substraty reakcie: N-demetyllinkomycin a S-adenozylmetionin (SAM -
donor metylovej skupiny). S vynimkou pH optima se vSetky stanovené parametre vyrazne odliSovali od
publikovanych udajov pre enzym izolovany z prirodzeného zdroja. Na zaklade porovnania vysledkov
elektronovej mikroskopie, nativnej elektroforézy a gélovej filtracie bol vytvoreny predpokladany model
kvartérnej Struktury enzymu. Na rozdiel od vacSiny doteraz popisanych metyltransferaz, ktoré sa
vyskytuju v monomérnej, dimeérnej alebo tetramérnej forme, sa v naSom pripade jedna s najvacSou
pravdepodobnostou o hexameér.



