Abstrakt:

Vsechen bunécny zivot je zavisly na 20 kanonickych aminokyselinach, nezbytnych pro
stavbu proteintl. Vyzkum zabyvajici se pocatkem Zivot naznacuje, ze v jeho prvopocatcich si
musel vystacit s mén¢ obsahlou paletou aminokyselin. Tento hypoteticky koncept vSak narazi
na nedostatek experimentdlnich dikazi, zda takovy zivot opravdu mize fungovat. Soucasny
rozvoj metod genomového a proteinového inzenyrstvi dlazdi cestu pro ziskani novych
poznatkd, které by nam umoznili nahlédnout skrz oponu zastirajici pocatek zivota. Nejlepsim
kandidatem k redukci aminokyselinové abecedy byl v této praci zvolen tryptofan. Vzhledem
k mnozstvi naznak, ze tato aminokyselina byla jednim z poslednich ptirtstkl do této abecedy
a toho, Ze tryptofan patii mezi nejméné zastoupené proteinogenni aminokyseliny (tvoii 1,5 %
aminokyselin v proteomu Escherichie coli), nabizi slibnou Sanci pro jeho redukci. Tryptofan
byl vtéto praci odstranén z tryptofanového operonu nahrazenim za knihovnu ostatnich
proteinogennich aminokyselin metodou ,,Multiplex Automated Genome Engineering®
(MAGE). I pfes to, ze takto redukovand biosynteticka draha ma daleko k aminokyselinové
redukci zcelého organismu, slouzi tento vysledek jako dobry indikator metodické
proveditelnosti tohoto cile.
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