Identifikácia a štúdium domén ľudského ryanodínového receptora 2 
zodpovedných za ochorenia srdca
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[bookmark: _GoBack]Ryanodínové receptory sú doteraz najväčšie známe iónové kanály [1]. Nachádzajú sa v membráne sarkoplazmatického retikula a sprostredkovávajú prenos vápnikových katiónov do cytoplazmy, čím spúšťajú kaskádu reakcií podmieňujúcich kontrakciu svalu [2]. U cicavcov boli identifikované tri izoformy tohto iónového kanála, ktoré sa prednostne exprimujú v kostrovom svalstve (RyR1), v myokarde (RyR2) a rôznych orgánoch (RyR3). Dysfunkcia RyR kanála spôsobuje závažné svalové ochorenia – myopatie (dysfunkcia RyR1) [3], tachyakrdie a arytmie (dysfunkcia RyR2) [4]. 
V našom laboratóriu sa zaoberáme predovšetkým štruktúrnymi štúdiami izoformy RyR2 z človeka a využívame prepojenie „in silico“ prístupu s laboratórnymi experimentmi. Pomocou bioinformatických analýz sme v géne RyR2 identifikovali prítomnosť 14 domén [5,6], ktoré sme následne exprimovali a purifikovali v bakteriálnom systéme E.coli. Najdlhší fragment, zahŕňajúci prvé tri N-terminálne domény, sme úspešne kryštalizovali [7] a určili jeho terciárnu štruktúru pomocou RTG- a SAXS štruktúrnej analýzy [8]. „In silico“ analýza vybraných aminokyselín, mutácie ktorých podmieňujú závažné srdcové ochorenia nám pomáha porozumieť ich úlohe v štruktúre a funkcii RyR2 kanála.
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