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1 . ú v o d 

1.1. Proteomika 

Proteomika je perspektivní a ryehle se rozvíjející vědní obor, který se obecně 

zabývá studiem proteomu. Výraz „proteom" byl v literatuře zřejmě poprvé použit 

Markem Wilkinsem v roce 1995 [1]. O tom, jak dobře a rychle se termín ujal, svědčí 

výsledek vyhledávání výrazu „proteome" v databázi Chemical Abstracts pomocí 

programu SciFinder. Při omezení vyhledávání na články publikované v roce 1996 

nabízí SciFinder osmnáct odkazů, zatímco pro rok následující je jich již devadesát tři. 

Článků obsahujících heslo „proteome" publikovaných v roce 2007 bylo nalezeno 4264. 

Graf na obr. 1 ilustruje prudký nárůst počtu článků zabývajících se proteomem a 

proteomikou publikovaných během posledních třinácti let. Termín proteom je jakýmsi 

proteinovým ekvivalentem výrazu „genome", který vytvořil Hans Winkler již v roce 

1920 spojením slov „gene" a „chromosome". Původně byl proteom definován jako 

úplná sada bílkovin vyjádřená genomem organismu nebo také jako celkový bílkovinný 

obsah tkáně či buňky [2]. 

V roce 2003 byl po třinácti letech dokončen projekt sekvenace lidského genomu, 

stejně tak byly již sekvenovány genomy řady dalších organismů. V současnosti je 

na základě znalosti nukleotidové sekvence deoxyribonukleové kyseliny (DNA) možné 

predikovat aminokyselinové sekvence bílkovin, které daný genom kóduje. Díky studiu 

tzv. signálních sekvencí je často možné rovněž určit lokalizaci bílkoviny v organismu. 

Ze sekvence DNA však stále nelze předpovídat posttranslační modifikace bílkovin, 

jejich vzájemné interakce nebo biologické funkce. Tím vším se kromě identifikace a 

kvantifikace bílkovin současná proteomika také zabývá. Jedná se o interdisciplinární 

obor využívající poznatky a techniky biologie, biochemie, molekulární biologie, 

medicíny a v nemalé míře také analytieké chemie. Výsledky proteomiky zpětně 

přispívají k rozvoji všech zmíněných oborů. 

Mezi odvětví, pro něž má studium bílkovin velký význam, patří medicína, neboť 

proteom závisí, na rozdíl od genomu, na vnějších podmínkách vývoje organismu a 

odráží jeho aktuální zdravotní stav. Určité změny v proteomu mohou být 

charakteristieké pro danou chorobu a jejich identifikace může do značné míry usnadnit 
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diagnostiku. Příkladem takové aplikace je využití proteomiky při studiu a léčbě 

rakoviny. Předpokládá se, že rakovinné buňky produkují určité bílkoviny v nadměrném 

množství a uvolňují je do krevního oběhu. Ačkoli je takovýchto látek v celkovém 

objemu krevní plazmy málo, mohou být detekovány a použity jako biomarkery při 

diagnóze raných stádií choroby díky nízkým detekčním limitům některých 

proteomických technik. Proteomiku je možné využít i v průběhu léčby onemocnění pro 

předvídání reakce pacienta na způsob léčení. Pro vývoj nových léků je pak velmi 

perspektivní studium vzájemných interakcí bílkovin spojených s rakovinnými procesy 

[3]. Jinou oblastí, kde hraje proteomika významnou roli, je vývoj a testování geneticky 

modifikovaných rostlin. Zde se prostřednictvím sledování změn v proteomu kontroluje 

vliv genetických manipulací na organismus a hledají se případné nežádoucí efekty. 

Rostlinnou proteomiku lze navíc využít i při sledování reakcí rostlin na změny v jejich 

životním prostředí [4]. 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

-

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

-

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 
Rok vydání 

6000 

5000 

4000 
•3 
c 

'O 3000 ... (i> 
>o 
o 

°- 2000 

1000 

0 

• p ro teome • pro teomics 

Obr. 1 Počet článků obsahujících hesla „proteome" a „proteomics" publikovaných v posledních 13 letech 

podle Chemical Abstracts. 
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