Abstrakt

Tato dizertacni prace ukdzala moznosti vyuziti gelové-separacni techniky 2-DE pfi
feSeni tii nezavislych védeckych projektti. Proteomické studie vhodné doplnily vysledky
ziskané i1 jinymi pfistupy a pfispely k celkovému zobrazeni proteinové situace v danych
biologickych systémech.

Srovnavanim celkového proteomu E. coli bylo identifikovano 61 proteinovych zmén
V souvislosti s vyvojem bakteridlni populace Vv pfitomnosti antibiotika erytromycinu. Tento
,klasicky* experiment zahrnoval vhodnou izolaci vzorku, separaci a analyzu bilkovin pomoci
2-DE snéslednou identifikaci proteinii pomoci MS. Nevyhodou bylo velké mnozstvi
vyslednych dat, které bylo potieba zpracovat (pocitacovou analyzou dat).

Naproti tomu v piipadé studia membranového proteomu B. subtilis pii pH stresu bylo
tteba primarné modifikovat metodu izolace membranovych a s membranou asociovanych
bilkovin pro jejich vhodnou separaci na 2-DE Optimalizace zahrnovala pfedevs§im upravy
Vv pouzitych chemikaliich-detergentech podilejicich se na solubilizaci proteinti a Casové
prodlouzeni tohoto procesu. Detegovano bylo néasledn€¢ 5 vyznamnych proteinovych zmén
v odpovédi na pH stres tykajicich se proteinlt AcoB, SodA, YjcH, YwaC a YkwC. Data byla
doplnéna udaji o rigidizaci membrany B. subtilis v kyselém prostfedi (stanoveno pomoci
pulzni ¢asovée rozlisSena fluorescen¢ni spektroskopie).

V posledni c¢asti prace vyuziti techniky ,,imunodeplece* vedlo k castecnému
odstranéni 12 majoritnich bilkovin ze vzorku kostni plazmy, coZ pomohlo vylepsit proteinovy
profil kostni plazmy déti s diagnostikovanou akutni lymfoblastickou leukémii (ALL) a

detegovat tak i minoritni proteiny ve vzorku jako potencialni biomarkery ALL.



