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1. Co to je proteomika? 
 

Díky obrovskému rozkvětu molekulární biologie bě-
hem posledních deseti let se podařilo rozlu�tit genomy 
řady organismů, mezi jinými té� genomy modelových 
�ivočichů, jako jsou např. mu�ka octomilka Drosophila 
melanogaster1, nebo hlíst Caenorhabditis elegans2. První 
rostlinou, pro ni� byla stanovena sekvence celého genomu, 
je Arabidopsis thaliana3. První nástin sekvence lidského 
genomu byl publikován na počátku roku 2001 (cit.4). 
V dubnu 2003 bylo u příle�itosti 50. výročí objevení 
dvou�roubovice DNA oznámeno dokončení sekvenace 
lidského genomu (Human Genome Project, http://
www.ornl.gov/sci/techresources/Human_Genome/project/ 
50yr.shtml, cit.5). Současné biologické a biochemické vě-
dy by měly směrovat své dal�í úsilí k vysvětlení a pocho-
pení funkce genů. Genetická informace je v organismu 
vyjádřena ve formě proteinů. Proteiny  jsou skutečnými 
funkčními molekulami. Proto se proteiny opět dostaly do 
středu zájmu a vznikl nový obor proteomika (proteomics). 
Proteomiku lze definovat jako kvantitativní analýzu protei-
nů přítomných v organismu v určitém okam�iku a za přes-
ně definovaných podmínek6. Termín � proteom � byl popr-
vé pou�it v roce 1994 jako vyjádření proteinového ekviva-
lentu genomu6. Proteom představuje sadu v�ech proteinů, 

které jsou genomem v průběhu �ivota buňky exprimovány 
a následně modifikovány. Termín se rovně� pou�ívá 
v méně obecném smyslu pro vyjádření proteinového slo�e-
ní organismu, orgánu, tkáně nebo tělesné tekutiny v urči-
tém okam�iku a za přesně definovaných podmínek. Proto-
�e proteom odrá�í aktuální metabolický stav dané buňky 
nebo organismu, představuje vysoce dynamický systém, 
který je charakteristicky ovlivňován změnami podmínek 
v okolním prostředí7,8. 

Proteomika mů�e nepochybně výrazně přispět k poro-
zumění funkcí genů. Ov�em �pouhá� znalost kompletní 
sekvence genomu není pro objasnění biologických funkcí 
dostatečná, jeliko� poskytuje pouze relativně statický pře-
hled o funkčním potenciálu organismu a neumo�ňuje po-
hled na celkovou podobu proteinové exprese v prostoru 
a čase. Proteomika se zaměřuje přímo na genové produkty, 
a proto mohou být zji�těny i modifikace proteinů, které 
nejsou zřejmé ze sekvence nukleotidů v DNA. Jedná se 
např. o isoformy, post-transalační modifikace nebo in-
terakce protein-protein9. 

Přeměna genetické informace do formy proteinů pro-
bíhá jak během různých vývojových fází organismu, tak 
v buňkách různých typů, a za různých podmínek daných 
okolním prostředím. Proteinová exprese je precizně regu-
lována na v�ech svých úrovních, počínaje transkripcí, přes 
translaci a� po post-translační modifikace. Hladiny DNA, 
mRNA a proteinů si v�ak zpravidla vzájemně neodpovídají6. 
To znamená, �e pro hlub�í porozumění biologii organismů 
je zapotřebí propojit informace získané analýzami DNA, 
mRNA, proteinů a poznatky o jejich metabolismu9−11. 

Znalost lidského proteomu bezpochyby nalezne �iro-
ké spektrum praktického vyu�ití v biologických i lékař-
ských aplikacích. Biologické tekutiny, jako jsou krevní 
plasma, moč, sliny a dal�í exkrety a sekrety, obsahují pro-
teiny, co� jsou z fyziologického a diagnostického hlediska 
velmi významné molekuly. Jejich přímá analýza a charak-
terizace v tělních tekutinách jsou proto důle�ité9−11. Protei-
ny jako�to funkční molekuly představují zároveň vhodné 
farmaceutické cíle. Proteomika se tak přímo podílí na vý-
voji nových léků10. 

Cesta k rozlu�tění lidského proteomu bude nicméně 
je�tě dlouhá a namáhavá, proto�e je třeba charakterizovat 
ka�dý protein kódovaný lidským genomem a porozumět 
jeho funkci, struktuře, molekulárním interakcím a regula-
cím v různých typech buňek a za různých fyziologických 
podmínek. 

Proteomiku lze podle aplikací rozdělit do tří hlavních 
oblastí10. První je mikrocharakterizace proteinů, která se 
vyu�ívá pro identifikaci proteinů a pro studium jejich post-
translačních modifikací. Mikrocharakterizace proteinů 
nám pomáhá zjistit, jaká je aktivní a funkční forma, ve 
které se proteiny vyskytují v organismu. Druhou oblastí je 
tzv. srovnávací proteomika (differential display proteo-
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mics), zabývající se porovnáváním hladin proteinů. Tato 
technika je velmi důle�itá a pou�íváná pro studium rozdíl-
ných stavů organismu, např. patologických či normálních, 
a pro vyhledávání proteinů, jejich� výskyt či hladina daný 
stav charakterizují. Výsledky srovnávací proteomiky mo-
hou být vyu�itelné při diagnostice a léčbě řady nemocí. 
Poslední oblastí je studium interakcí typu protein-protein 
technikami, jakými je např. hmotová spektrometrie. Sledo-
vání interakcí typu protein-protein mů�e slou�it např. 
k identifikaci multienzymových komplexů či k hledání 
substrátu a ligandů pro enzymy a receptory.  

 
 

2. Metody proteomiky  
 
Proteomika je zalo�ena na metodách analýzy proteinů 

ve velmi komplexních směsích. V následujících kapitolách 
se pokusíme tyto metody podrobněji popsat. 

 
2 . 1 . M e t o d y  z a l o � e n é  n a  d v o u d i -

m e n z i o n á l n í  g e l o v é  e l e k t r o -
f o r é z e  ( 2 - D E )  

 
Nejvyu�ívaněj�í metoda při proteomické analýze 

nejčastěji kombinuje vysokoúčinnou dvoudimenzionální 
gelovou elektroforézu (2-DE) slou�ící k separaci proteinů 
s hmotovou spektrometrií (MS) pou�ívanou k identifikaci 
vybraných proteinových skvrn z gelů. Pomocí 2-DE lze 
rozdělit v ideálních případech a� několik tisíc proteinů. 
Teoreticky mů�e být na jediném 2-DE gelu rozli�eno a� 
10 000 skvrn9,12. Příklad 2-D elektroforetické analýzy ho-
mogenátu z my�ích jater68 je ilustrován na obr. 1.  

Přesto�e 2-DE je velmi vhodnou metodou pro separa-
ci komplexních směsí proteinů, má tato technika i svoje 
nevýhody. Jednou z nich je problém �irokého rozpětí kon-
centrací jednotlivých přítomných proteinů. V případě lid-
ských buněk představuje toto rozpětí přibli�ně 7 řádů, od 
nejmen�ího výskytu (1 kopie) po nejhojněj�í (106 kopií) 
zastoupení proteinů přítomných v buňce ve stejném oka-
m�iku13. Pou�ívané metody barvení proteinů v gelech, 
včetně fluorescenčního zobrazování, v�ak vizualizují pou-
ze ty proteiny, které ve vzorku vykazují střední a� vyso-
kou míru výskytu13,14. Ačkoliv technický pokrok v oblasti 
2-DE a MS proteinů zvý�il citlivost, reprodukovatelnost 
a kapacitu proteomické analýzy, není mo�né analyzovat 
tak �iroké rozpětí výskytu proteinů současně. Dal�í nevý-
hodou 2-DE je její časová náročnost a pracnost celého 
procesu, který vy�aduje specifické dovednosti a zručnost 
pro tvorbu kvantitativně a prostorově reprodukovatelných 
gelů15,16. 

Problém detekce a identifikace proteinů vyskytujících 
se v buňce v nízkých koncentracích mů�e být částečně 
vyře�en předči�těním komplexních proteinových směsí. 
Pre-frakcionace zvy�uje mno�ství proteinů málo zastoupe-
ných vzhledem k ostatním proteinům. Nejjednodu��í je 
frakcionace na jednotlivé organely. Směsi proteinů mohou 
být dále frakcionovány podle náboje. To je mo�né přímo 
během isoelektrické fokusace při pou�ití pH gradientů 
o úzkém rozpětí. V takovém případě je analýza rozdělena 
do sady překrývajících se gelů. Dal�í mo�nosti pou�ití 
elektroforetických technik pro pre-frakcionaci proteino-
vých vzorků podává ve svém přehledu Righetti17. Pro od-
stranění ne�ádoucích proteinů se rovně� pou�ívají afinitní 
techniky, které umo�ňují odstranění specifických skupin 
proteinů. Afinitní techniky jsou velmi u�itečné pro odstra-
nění proteinů, které se vyskytují ve vysoké koncentraci, 
jako je např. albumin z krevního séra nebo plasmy18. Afi-
nitním předčistěním mů�eme ale také dosáhnout obohace-
ní vzorku o specifické typy �ádaných proteinů. Např. pou-
�itím afinitního nosiče s konkanavalinem A obohatíme 
vzorek o glykosylované proteiny18,19. 

Rabilloud20 a Herbert a spol.21 zdokonalili techniky 
přípravy vzorku pro 2-DE za účelem zvý�ení rozpustnosti 
proteinů v průběhu isoelektrické fokusace (IEF), a tím i ke 
zvý�ení rozli�ení a kapacity výsledných dvoudimenzionál-
ních gelů. Molloyova metoda22 postupné extrakce je zalo-
�ena na odli�né rozpustnosti proteinů, kdy se v ka�dém 
následujícím exktrakčním kroku pou�ívá silněj�í solubili-
zační činidlo. Tímto způsobem je slo�itá proteinová směs 
rozdělena do několika 2-DE gelů. V�echna tato zdokonale-
ní přispívají ke zvý�ení relativního zastoupení hydrofob-
ních proteinů ve výsledných 2-DE gelech. Tato skutečnost 
je �ádoucí vzhledem k tomu, �e hydrofobní membránové 
proteiny hrají významnou roli v buněčných procesech, 
jako např. při přenosu signálů v buňce nebo při membrá-
novém transportu, a patří rovně� mezi významné cíle tera-
peutických látek. Membránové proteiny se na 2-DE gelu 
tě�ko vizualizují, proto�e se vět�inou vyskytují ve velmi 
nízkých koncentracích, mají pI v alkalické oblasti a jsou 
velmi �patně rozpustné ve vodných rozpou�tědlech23. Je-

Obr.  1. 2-D elektroforetická analýza homogenátu z my�ích 
jater. Bylo aplikováno 50 µg proteinů. Pro první rozměr byl 
pou�it 17 cm �non-linear IPG strip� o rozmezí pH 3-10 (zleva 
doprava). Druhý rozměr byl realizován v gradientovém (8-16% 
shora dolů) polyakrylamidovém gelu za přítomnosti dodecyl-
sulfátu sodného. V levé části gelu jsou vidět proteinové standardy 
(15-250 kDa) analyzované pouze v druhém rozměru68 



Chem. Listy 98, 1112 − 1118 (2004)                                                                                                                                        Referáty 

1114 

jich lep�ímu rozli�ení na výsledných gelech mů�e napomo-
ci přídavek trifluorethanolu do solubilizačního činidla24. 
V roce 1988 byly zavedeny tzv. imobilizované pH gradi-
enty25 pro isoelektrickou fokusaci a jejich rychlý vývoj 
během několika posledních let umo�nil tvorbu pH gradien-
tů a� do pH 12, co� usnadňuje separaci velmi bazických 
proteinů26. 

 
2.1.1. Identifikace proteinů z 2-D gelů 

V počátcích proteomiky slou�ila k identifikaci mik-
roanalytických mno�ství proteinů separovaných pomocí 
2-DE sekvenace N-terminálních aminokyselin, tzn. Edma-
novo odbourávání27. Tato metoda je ov�em neúčinná 
v případě blokovaného N-konce proteinů. Dnes je Edma-
novo odbourávání nahrazeno citlivěj�í a výkonněj�í hmo-
tovou spektrometrií (MS), která spolu s 2-DE vytvořila 
integrovanou technologii9,28. Elektroforeticky separované 
a v gelu obarvené proteiny mohou být z gelu roboticky 
vyříznuty a poté �těpeny specifickou proteasou, např. 
trypsinem. Výsledné peptidy jsou pak identifikovány 
hmotnostní spektrometrií technikou MALDI (matrix assis-
ted laser desorption/ionization) nebo ESI (elektrospray 
ionization). Signály peptidů a jejich fragmentů mohou být 
určeny s takovou přesností, �e porovnání píků určitého 
peptidu a jeho fragmentace s databázemi (např. ProFound 
nebo Mascot) mů�e vést k identifikaci proteinu včetně 
jeho modifikací9. V této fázi proteomický výzkum tě�í z 
genomického výzkumu poslední dekády, díky němu� jsou 
nyní k dispozici archivované a anotované databáze sekven-
cí proteinů nejrůzněj�ích organismů. Tyto databáze posky-
tují výtečný podklad pro kří�ovou korelaci transkriptomic-
kých (transkriptomika je obor, který se zabývá studiem 
rozsahu a regulace přepisu genů do mRNA) a proteomic-
kých dat. 

 
2 . 2 . M e t o d y  n e v y u � í v a j í c í  2 - D E  

 
Vedle přístupu kombinujícího 2-DE s hmotnostní 

spektrometrií, pomocí něho� nelze detegovat, identifikovat 
a kvantifikovat v�echny proteiny přítomné ve vzorku29, se 
objevují nové, na gelové elektroforéze nezávislé přístupy. 
Technologie multidimenzionální proteinové identifikace 
(MudPIT � multidimensional protein identification techno-
logy), která byla prvně pou�ita v Yatesově laboratoři30, je 
zalo�ena na multidimenzionální kapalinové chromatografii 
a tandemové hmotové spektrometrii. Analýzou celého 
proteomu kvasinky Saccharomyces cerevisiae touto meto-
dou bylo detegováno a identifikováno téměř 1500 proteinů 
(tj. 5× více ne� při pou�ití 2-DE gelu), včetně proteinů 
přítomných v nízké koncentraci, membránových proteinů 
a rovně� proteinů velmi bazických a proteinů o vysoké 
molekulové hmotnosti31. Tato technologie doká�e detego-
vat a identifikovat proteiny v rámci dynamického rozpětí 
výskytu čtyř řádů včetně proteinů, které se vyskytují jen 
vzácně32,33. 

Jiný přístup, který je zalo�ený na hmotnostní spektro-
metrii, vyu�ívá izotopem kódované afinitní značky (ICAT 
� isotope coded affinity tags), které reagují se sulfhydrylo-

vými skupinami proteinů a obsahují raménko, které mů�e 
být deuterované, a biotinovou značku. Cysteinové zbytky 
jsou derivatizovány pomocí �lehkých� nebo �tě�-
kých� (deuterovaných) ICAT činidel. Vzorky jsou poté 
spojeny a �těpeny proteasou. Biotinem značené peptidy 
jsou následně izolovány afinitní chromatografií a identifi-
kovány a kvantifikovány kapalinovou chromatografií spo-
jenou s hmotnostní spektrometrií. Ka�dý peptid se 
v hmotnostním spektru objevuje jako dublet s rozdílem 
hmotnosti rovnajícímu se počtu atomů deuteria. Relativní 
zastoupení daného proteinu v obou vzorcích je určeno 
poměrem píků této dvojice34. 
 
2.2.1. Proteinové čipy 

Snaha vyvinout metody pro analýzu genové exprese, 
které by byly nezávislé na procesu separace, vyústila ve 
vývoj proteinových čipů (�protein arrays�) podobných 
DNA čipům (�DNA arrays�). Proteinové čipy jako alterna-
tiva k bě�ným proteomickým přístupům se zdají být no-
vou, nadějnou a vysoce kapacitní technikou pro studium 
proteomu35. Specifické proteiny, jako jsou např. protilátky 
schopné rozpoznávat a vázat jiné proteiny, mohou být 
imobilizovány na čipy se speciálně upravenými povrchy. 
Na povrch čipů s imobilizovanými protilátkami je poté 
aplikován vybraný proteinový vzorek. Na čipy zůstanou 
navázány pouze proteiny, které se vá�ou na odpovídající 
protilátky10. Zachycené proteiny mohou být detegovány 
přímo na čipu hmotnostní spektrometrií. Přístup propojují-
cí proteinové čipy s identifikací hmotovou spektrometrií je 
nazýván �surface-enhanced laser desorption/ioniza-
tion� (SELDI-MS) a byl zdokonalen firmou Ciphergen, 
která stála u zrodu proteinových čipů9,36. 

Na základě mo�ností své aplikace roreznáváme dva 
druhy proteinových čipů37. Prvním jsou čipy slou�ící ke 
studiu funkce proteinů (protein function arrays), kdy jsou 
na čipech imobilizovány proteiny. Tyto čipy se mohou 
pou�ívat pro paralelní studie aktivity nativních proteinů 
nebo pro studim interakcí protein-protein38,39. Druhý typ 
čipů, tzv. čipy detegující proteiny (protein-detecting ar-
rays) s navázanými specifickými proteinovými ligandy, 
mů�e slou�it jako analytický nástroj pro monitorování 
hladin proteinů v biologických vzorcích37 či pro identifika-
ci nových proteinových cílů pro chemicky připravené li-
gandy.  

K aplikacím druhého typu (čipy detegující proteiny) 
patří i na�e nedávno publikovaná práce40, kdy jsme připra-
vili kombinatorickou knihovnu pseudopeptidů-fosfinátů 
imobilizovaných na pryskyřici. Knihovna byla připravena 
ve formě devatenácti směsí, z nich� ka�dá obsahovala 
19 imobilizovaných pseudopeptidů. Tyto nosiče byly pou-
�ity jako afinitní kolony pro purifikaci enzymů z homoge-
nátu z potkaních jater. Řada studií prokázala, �e pseudo-
peptidy-fosfináty mohou být velmi účinnými inhibitory 
celé řady enzymů, zejména Zn-metaloenzymů41,42. V na-
�em případě40 se podařilo za pomoci afinitních kolon 
s imobilizovanými pseudopeptidy-fosfináty izolovat 
potkaní Zn-metaloenzym betain-homocystein S-methyl-
transferasu (BHMT). Pseudopeptidy, které v imobilizova-
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né formě poslou�ily k izolaci BHMT, byly poté testovány 
v roztoku za účelem zji�tění jejich inhibičních vlastností 
vůči tomuto enzymu. Nejsilněj�í inhibitor byl poté sám 
imobilizován na nosiči. Pomocí této jednoduché afinitní 
kolony (obr. 2a) se podařilo v jednom kroku izolovat vyso-
ce čistou potkaní BHMT a její homology a degradační 
produkty (obr. 2b). Tyto výsledky demonstrují, �e novým 
proteomickým přístupem zalo�eným na spojení kombina-
torické chemie a afinitní chromatografie je mo�né identifi-
kovat, bez jakékoliv a priori hypotézy, nové proteinové 
cíle pro chemicky připravené zajímavé ligandy.  

 
 

3. Aplikace proteomiky 
 
Biologická aktivita proteinu často závisí na tom, zda 

je protein modifikován a jakým způsobem (např. fosfory-
lovaný/defosforylovaný či glykosylovaný/deglykosylo-
vaný). Právě schopnost analyzovat post-translační modifi-
kace proteinů je jedním z výrazných přínosů proteomic-
kých studií. Fosforylace, glykosylace, stejně jako ostatní 
modifikace, jsou pro funkci proteinu nesmírně důle�ité, 
proto�e určují jeho aktivitu, stabilitu, lokalizaci či rychlost 
odbourávání. Nejvhodněj�í metodou pro určení modifikací 
proteinů je hmotnostní spektrometrie. Jde ov�em o úkol 
mnohem obtí�něj�í ne� je pouhé určení identity proteinu. 
Např. purifikací peptidové směsi na koloně s pryskyřicí 
obsahující navázaný kov (IMAC − metal ion affinity chro-

matography) je mo�né obohatit vzorek o fosfopeptidy43. 
Peptidy mohou být pak analyzovány metodou MALDI-MS 
jak před, tak po aplikaci alkalické fosfatasy10. 

Jednou z klíčových otázek proteomiky, kromě toho 
kdy a kde jsou proteiny exprimovány, je otázka vzájem-
ných interakcí mezi proteiny. Partneři, se kterými daný 
protein vstupuje do interakcí, jsou okam�itými vodítky 
k jeho biologickým funkcím a potencionálně mohou být 
vyu�ity pro terapeutické účely. Proteomika mů�e ke studiu 
interakcí protein-protein významně přispět30,44. Lákavou 
nicméně obtí�nou cestou ke studiu protein-proteinových 
interakcí je purifikace celého multi-proteinového komple-
xu afinitními metodami (fúzní proteiny, protilátky). Protei-
nový komplex je následně separován elektroforézou 
a analyzován hmotnostní spektrometrií10,39. 

Srovnávací proteomika je diferenciální analýza kom-
plexních směsí proteinů, která monitoruje změny proteino-
vého slo�ení za různých stavů organismu, např. nemocný 
versus zdravý, léčený versus neléčený, normální versus 
patalogický stav apod.45,46. Cílem je identifikovat proteiny, 
které jsou syntetizovány ve vy��í či ni��í míře, určit, zda 
některé proteiny chybějí, jsou modifikovány, případně 
zjistit výskyt proteinů nových. Proteomika tak mů�e slou-
�it k vyhledávání specifických proteinů (tzv. �protein mar-
kers�) na základě jejich zvý�ené nebo sní�ené exprese při 
onemocnění47. Novou, velice slibnou metodou pro srovná-
vání dvou proteinových vzorků, např. ze zdravých a rako-
vinných buněk, je tzv. DIGE (�differential in-gel electro-
phoresis�)65−67. Při DIGE je ka�dý ze vzorků derivatizován 
rozdílnou fluorescenční značkou. Derivatizované proteiny 
obou vzorků jsou poté spojeny a separovány na jednom 
a tom samém 2-D gelu. Tento jediný gel je poté analyzo-
ván při dvou rozdílných vlnových délkách. Je tak mo�né 
zjistit rozdíly v expresi jednoho a toho samého proteinu 
v obou vzorcích při eliminování problémů spojených s 
reprodukovatelností elektroforetických analýz. Nevýhodou 
této metody je její značná finanční náročnost. 

Toxikologické studie často vyu�ívají proteomickou 
analýzu ke zji�tění mechanismu, jakým lék působí, nebo 
k identifikaci cílového místa jeho působení48. Práce Steine-
ra a spol.49, který zkoumal vliv lovastatinu (látky sni�ující 
hladinu lipidů) na slo�ení proteinů z krysích jater, ukazuje 
mo�nost, jak objevit nové proteomické cíle analýzou ji� 
známých léků a drah, které regulují. 

Srovnávací proteomika se mů�e rovně� provádět bez 
separace nebo jen s omezenou separací proteinů následo-
vanou kvantifikací hmotovou spektrometrií. Toho je dosa-
�eno např. označením jednoho ze dvou proteinových vzor-
ků stabilním izotopem (ICAT, cit.10). 

Proteomická analýza se vyu�ívá v celé řadě biomedi-
cínských aplikací, počínaje analýzou mozkových proteinů 
nebo proteinů mozkomí�ního moku a s nimi souvisejících 
onemocnění, jako je např. Alzheimerova choroba50, a� po 
analýzu chorob ledvin, močového mechýře a moči a souvi-
sejících nemocí51−53 (http://biobase.dk/cgi-bin/celis). Prote-
omika na�la uplatnění také v lékařské mikrobiologii, jeli-
ko� mů�e přispět k objasnění mechanismů patogeneze 
nebo k porozumění mechanismu, jakým se vytváří antibio-

Obr. 2a. Struktura afinitní matrice pou�itá pro izolaci potkaní 
jaterní betain-homocystein S-methyltransferasy (BHMT). 
Obr. 2b. Elektroforetická analýza frakcí získaných z afinitní-
ho nosiče zobrazeného na obrázku (a). RLH je homogenát 
z potkaních jater. Frakce B1-B2 byly eluovány betainem, frakce 
H1-H3 DL-homocysteinem, frakce I1-I2 roztokem inhibitoru, 
frakce S1-S2 roztokem 1% dodecylsulfátu sodného a frakce G1-
G2 roztokem 6M guanidinium chloridu. Relativní molekulové 
váhy standardů (STD) jsou znázorněny v kDa. Protein P21 je 
potkaní BHMT, protein P22 je příbuzný enzym BHMT 2 a pro-
tein P23 je fragment BHMT. Obr. 2c. �Western blot analýza� 
vybraných frakcí z afinitní purifikace potkaní BHMT za pou-
�ití polyklonálních protilátek proti lidské BHMT. Převzato 
z lit.40 

a

b c
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tická rezistence. Napomáhá tak zvý�ení účinnosti součas-
ných antimikrobiálních léčiv54. 

Výzkum rakoviny je dal�í oblastí, ve které mů�e být 
proteomická technologie velmi přínosná. Řada proteinů 
vhodných pro diagnózu nádorů ji� byla objevena. Bude 
ov�em třeba identifikovat takové specifické proteiny, po-
mocí kterých bude mo�no rozli�ovat maligní nádory od 
benigních a primární nádory a jejich metastázy. Ke správ-
nému odhadu biologického chování různých nádorů a pro 
určení správných léčebných postupů je třeba kombinovat 
několik takových proteinů. Proteomika se také začíná 
uplatňovat při včasné diagnostice rakoviny55 a rovně� mů-
�e napomoci objasnit mechanismus její patogeneze56. 

 
 

4. Zpracování proteomických dat 
 
Při proteomických studiích jsou získávána velká 

mno�ství údajů, která musejí být logicky organizována, 
archivována a zpřístupněna. První databáze dvoudimenzio-
nálních gelů proteinů z krysích jater byla publikována 
v roce 1991 Andersonem a spol.57. Dnes jsou k dispozici 
proteomické databáze různých biologických druhů, které 
jsou pravidelně aktualizovány58−61. Předbě�né proteomické 
studie, které vytvořily dvoudimenzionální proteinové ma-
py různých organel62, orgánů nebo jejich částí63, vytvářejí 
velmi u�itečnou základnu pro budoucí studie mnoha růz-
ných procesů. Celis se spolupracovníky64 vytvořil první 
detailní proteomickou mapu zahrnující nemocnou lidskou 
tkáň (http://biobase.dk/cgi-bin/celis). Tvorbu takových 
databází usnadňuje program pro analýzu 2D zobrazení, 
který umo�ňuje automatickou identifikaci rozdílů v protei-
nových vzorcích. 

 
 
5. Závěr 

 
Proteomika zaznamenala v několika posledních letech 

bouřlivý vývoj a poskytla obrovské mno�ství dat o protei-
novém slo�ení specifických buněk, organel, rakovinných 
tkání či o interakcích protein-protein. Nicméně, pro rych-
lej�í pokrok a naplnění v�ech mo�ností proteomiky bude 
nutný dal�í vývoj nových technologií, zejména čipových, 
organizování mezinárodních projektů a volný přístup 
k vědeckým výsledkům.  

 
Práce byla podpořena grantem A4055302 Grantové 

agentuty Akademie věd České republiky a výzkumným  
záměrem Z4 055 905. 
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Proteomics is a quantitative, large-scale analysis of 

proteins present in organism at a certain time and under 
certain conditions. This review summarizes recent deve-
lopments in this new rapidly developing field of bioche-
mistry. 

Vá�ení čtenáři,  
dovolujeme si Vás upozornit, �e dal�í číslo věnované farmaceutické chemii vyjde 
v lednu 2006.  
Věříme, �e tato problematika najde mezi čtenáři odezvu a �e o příspěvky nebude, 
stejně jako v leto�ním roce, nouze.  
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