Abstrakt

Terpeny a terpenoidy predstavuji nejvetsi a strukturné nejrozmanitejsi skupinu
prirodnich latek s vyuzitim v mnoha oborech, v¢éetné farmaceutického pramyslu. Tyto
molekuly jsou v prirod€ syntetizovany enzymy znamymi jako terpen syntazy. V této
praci byla provedena bioinformaticka analyza kuratorované databaze obsahujici vSech
1125 experimentalné charakterizovanych terpen syntaz se zamérenim na identifikaci
vzorct v délkach sekvenci a doménovych architekturach téchto enzymi napfic riznymi

riSemi Zivota.

Na zakladé poznatka této analyzy byl proveden sekvencéné zaloZeny mining s cilem
identifikovat moZné nové terpen syntazy. S vyuzitim témér 5,5 miliard proteinovych
sekvenci z rtznych rozsahlych sekvenc¢nich databazi vedl mining k identifikaci vice nez
600 tisic potencialnich terpen syntaz. Tyto potencialni terpen syntazy pochazeji
prevazneé z bakterii a metagenomd, tedy ze zdroj(, které byly historicky méné

zkoumany.

Vysledny dataset, doplnény fylogenetickym stromem, siti sekven¢ni podobnosti a dvéma

skore prioritizace, nabizi cenny zdroj pro objevovani novych terpent.
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