Abstrakt

Cilem této prace bylo provedeni analyzy proteinového slozeni mouk a peciva z riiznych
druhti rostlin pomoci metody peptidového mapovani. Vzorky byly analyzovany metodami
LC/ESI-Q-TOF a vysledna spektra byla porovnana s dostupnymi databazemi rostlinnych
proteinti. Pivod nalezenych rostlin byl diskutovan z hlediska spolehlivosti metody v dané
skupin€ i s ohledem na taxonomické vztahy. Vysledky analyz byly srovnany se slozenim
deklarovanym vyrobcem a bylo zhodnoceno, zda u daného typu vyrobku lze pouzitou

metodikou verifikovat toto slozeni.

V ptipad¢ kukufice seté (Zea mays) byla tato metoda shledana jako spolehliva, ve vysledku
kukufiéného vyrobku byly nalezeny pouze proteiny z kukutice. U ryze seté (Oryza sativa)
a hrachu setého (Pisum sativum) byly nalezen jeden, respektive dva proteiny z rostliny
jiného ptvodu, ale pfesto lze metodiku i v téchto pfipadech povazovat rovnéz za
spolehlivou. U obilovin byla pouzitda metodika shledana jako méné spolehliva, lze sice
dobfe rozlisit, Ze vzorek pochazi z lipnicovitych rostlin (Poaceae), ale v nizsich
taxonomickych jednotkdch (uz od taxonu rodu) nelze plivod proteini deklarovat. Tato
skutecnost je v praci Siroce diskutovdna, ptfi¢ina pravdépodobné spociva v piilisSné
pfibuznosti jednotlivych lipnicovitych rostlin — identifikace proteinu ze spolecné casti

genomu (a proteomu) narazi na limity metody.
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