Abstrakt

Prestoze jiz existuje u€inna a bezpecna vakcina proti viru hepatitidy B, nemocnost a umrtnost na tuto
nemoc jsou stale vysoké. Klicem k vyvoji spolehlivé 1éCby je detailni znalost zivotniho cyklu viru a
funkci vSech jeho slozek. V predkladané praci jsme zkoumali interaktom kapsidového proteinu viru
hepatitidy B. Pouzitim identifikaéni metody zavislé na proximitni biotinylaci (BiolD) spojené s
hmotnostni spektrometrii jsme identifikovali seznam potencialnich proteinovych kandidata, ktefi jsou
bud’ vyznamné nabohaceni (celkem 105 proteinil) nebo méné zastoupeni v buiice v pritomnosti
kapsidového proteinu HBV (40 proteinil). Seznam také zahrnuje znamé proteiny interagujici s
kapsidovym proteinem HBV: SRPK1 a SRPK2 a protein p53, o jehoz expresi je zndmo, Ze je potlacen
v disledku interakce kapsidového proteinu HBV s transkripénim faktorem E2F1. Mnoho z nove
identifikovanych moznych proteind interagujicich s kapsidovym proteinem HBV se podili na
biologickych procesech, u kterych je jiz znamo nebo u nichZ existuje podezieni, ze jsou ovlivnény
HBYV, jako jsou transla¢ni a transportni procesy nebo genova exprese a produkce makromolekul. Tato
prace komplexné¢ charakterizuje interaktom kapsidového proteinu HBV v zivych bunikach a miize tedy
slouzit jako spolehlivy zac¢atek pro hloubkovou analyzu interakce HBV -hostitel.
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