Predikcia mitochondriálnych adresných štiepnych sekvencií v Euglena gracilis a Trypanosomatidách
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Kmeň Euglenozoa spájajúci tak odlišné druhy ako sú Euglena gracilis, Trypanosoma brucei, Trypanosoma cruzi a Leishmania major tvorí jednu z najstarších eukaryotických vetiev. Väčšina mitochondriálnych proteínov tohto taxónu je rovnako ako v ostatných eukaryotoch kódovaná jadrom, no ich mitochondriálny proteínový importný systém je pravdepodobne odlišný. V prezentovanej práci sme sa zamerali na mitochondriálne adresné štiepne sekvencie (CTS) jadrom kódovaných preproteínov participujúcich na procesoch oxidačnej fosforylácie, Krebsovho cyklu, RNA editigu, syntézy Fe-S klastrov a syntézy tetrapyrolov a ich in silico analýze. Práca, na základe dvoch počítačových programov, predikuje CTS a v ďalších krokoch analyzuje ich biochemické vlastnosti. Súčasťou  projektu je aj hľadanie spoločných motívov vyskytujúcich sa v CTS spomínaných organizmov. Naše in silico predikcie sú v súlade s niektorými experimentálnymi výsledkami prác zaoberajúcich sa CTS v týchto organizmoch, no nie je ich veľa a tak naša práca dopĺňa obraz o CTS Euglenozoa.
