Abstrakt

Hmotnostni spektrometrie (MS) je rychla, specificka, citlivd a
experimentalné¢ variabilni metoda, kterou lze s ispéchem pouzit v celé¢ tadé
proteomickych aplikaci, napf. pfi identifikaci a feSeni primarni struktury
proteinl nebo pro studium terciarni struktury a protein-proteinovych interakci.
Zavedeni tzv. mékkych ionizacnich technik na konci 80. let minulého stoleti
umoznil ionizovat bez nezadouci fragmentace biologické makromolekuly jako
jsou proteiny, oligosacharidy nebo nukleové kyseliny, a tak nejvice ovlivnil
vyuziti hmotnostni spektrometrie na poli proteomiky.

Cilem této prace bylo pouziti souCasnych  pfistupti hmotnostni
spektrometrie pii feSeni nckolika proteomickych otazek. Prvni Cast prace je
zaméfena na  studium terciarni struktury a protein-proteinovych interakci
pomoci kombinace techniky chemického zesiténi s MS analyzou ve tfech
modelovych systémech: (1) homodimeru lidského regula¢niho proteinu 14-3-3C,
(2) systému proteinu 14-3-3C s regulaéni doménou tyrosinhydroxylasy, a (3)
systtmu dvou membranovych proteinti tucCastnicich se biotransformace
xenobiotik — cytochromu P450 2B4 a cytochromu bs. Tento metodicky piistup
pracuje sproteiny ve vodnych roztocich za fyziologickych podminek a
zachovéava tak jejich nativni struktury.

Ve druhé casti price byly pomoci MS studovany proteinové profily
houbovych spor kment Aspergillus a Pseudallescheria. Byly hledany
peptidové/proteinové diagnostické znaky, které¢ by bylo mozné vyuzit pro
vcasnou detekci invazivnich mykdz zplisobovanych témito plisnémi.

Tteti Cast prace predstavuje MS pristupy pouzité pii feSeni nckolika
konkrétnich proteomickych a lipidomickych projektt. Dil¢imi cily této Casti
bylo (1) urc¢it polohu dvojné vazby v molekulach peptidi nebo lipidid, (2)
identifikovat nové alergeny v pSeni¢né mouce, (3) sledovat zmény v proteomu
lidskych leukemickych bunék (mimo jiné izoforem 14-3-3 proteinu) po podani

1é¢iva indukujiciho apoptdzu.



