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Souhrn
Rychlý rozvoj hmotnostní spektrometrie spolu s proteomickými přístupy umožňuje detailnější 
studium bio logických systémů. Prvotní problémy hmotnostně spektrometrických analýz bio-
logických makromolekulárních látek byly úspěšně překonány a dnes se běžně tato analytická 
metoda používá pro identifi kaci, kvantifi kaci a charakterizaci proteinů. Cílem článku je podat 
přehled o možnostech analýzy proteinů s využitím hmotnostní spektrometrie. Popisujeme 
různé typy ionizace a výběr analyzátorů pro hmotnostně spektrometrické měření proteinů, rov-
něž i on-line či off -line spojení analýzy se separačními technikami, jako je kapalinová chroma-
tografi e a elektroforéza. Zmiňujeme se i o přípravě proteinů a způsobech analýzy bio logických 
makromolekulárních látek pomocí hmotnostních spektrometrů. Dále jsou uvedeny možnosti 
hmotnostně spektrometrických analýz vzorků a zpracování naměřených dat.
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Summary
Recently, mass spectrometry has become a powerful tool in cancer research. Mass spectro-
metry represents the method that allows identifi cation, quantifi cation and characterization 
of proteins in bio logical samples. Nowadays, it is mainly used for bio marker discovery that can 
enable early detection of cancer. This article is focused on protein analysis by mass spectrome-
try. At fi rst, mass spectrometry and its importance in proteomics are described. Subsequently 
ionization type and mass analyzers are discussed. This relates to the possibility of on-line or 
off -line analysis connection with separation techniques, such as liquid chromatography and 
electrophoresis. Diff erent approaches for preparing proteins and methods of analysis of bio-
molecules using mass spectrometers are described. In addition, the possibility of mass spectro-
metric analyses of samples and data processing are discussed.
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Hmotnostní spektrometrie 

Hmotnostní spektrometrie je analytická 
metoda, která umožňuje rozlišit ionty na 
základě jejich poměru hmotnosti k  ná-
boji (m/ z, měrná hmotnost). Původně 
ovšem vznikla na poli fyziky a za její po-
čátek se považuje přelom 19. a  20. sto-
letí. Jako zakladatel je uváděn fyzik 
J. J. Thomson a jeho zásadní práce o vy-
chylování katodového záření v  elektric-
kém poli [1]. Analýza malých organických 
látek se stala rutinní záležitostí až v 80. le-
tech 20. století. V té době však analýza bio-
logických makromolekulárních látek, za 
které jsou považovány nukleové kyseliny 
a  proteiny, nebyla možná kvůli absenci 
vhodných ionizačních technik. Od 90. let 
došlo díky významnému pokroku v  ob-
lasti hmotnostní spektrometrie k rozvoji 
metod identifi kace a  strukturní analýzy 
těchto látek. Byly totiž objeveny vhodné 
techniky, které dokázaly účinně a jemně 
ionizovat tyto netěkavé makromole-
kuly, aniž způsobovaly jejich fragmentaci. 
Za vývoj těchto ionizačních technik byla 
jejich objevitelům Johnu B.  Fennovi  [2] 
a  Koichi Tanakovi  [3] udělena v  roce 
2002 Nobelova cena za chemii. 

Od té doby se hmotnostní spektro-
metrie začala v  bio logických sférách 
stále více uplatňovat. V posledních 10 le-
tech se pak stala významným nástro-
jem bio logického výzkumu především 

jako metoda identifi kace, charakterizace 
a  kvantifikace proteinů a  metabolitů. 
V analýze proteinů se hmotnostní spek-
trometrie používá především pro kont-
rolu kvality rekombinantních proteinů 
a ostatních makromolekul, k identifi kaci 
proteinů v bio logických látkách, hledání 
bio markerů pro daná onemocnění a pro 
detekci a charakterizaci posttranslačních 
modifi kací. 

Ionizace a analýza proteinů 

pomocí hmotnostní 

spektrometrie

Každý hmotnostní spektrometr (mass 
spectrometer –  MS) se skládá z ionizač-
ního zdroje, hmotnostního analyzátoru 
dělícího ionizované analyty dle jejich 
m/ z a z detektoru. 

Nejprve je nutné převést analyty po-
mocí vhodné ionizační techniky na ionty. 
Pro ionizaci bio logických makromoleku-
lárních látek se používají tzv. měkké io-
nizační techniky, které nezpůsobují je-
jich fragmentaci. Běžně se setkáváme 
s  ionizací pomocí laseru za účasti mat-
rice (matrix- assisted laser desorption io-
nization –  MALDI) a ionizací elektrospre-
jem (electrospray ionization  –  ESI) či 
nanosprejem (nanoESI) [4]. Při MALDI io-
nizaci je vzorek nanesen na MALDI des-
tičku a smíchán s vhodnou matricí (pro 
peptidy se používá např. a- kyano- 4- hyd-

roxyskořicová kyselina, 2,5- dihydroxy-
benzoová kyselina a  pro proteiny ky-
selina sinapová) a  ponechán společně 
krystalizovat. Poté je destička se vzorky 
umístěna do vakuované části MS. Proces 
ionizace je uskutečněn krátkými lasero-
vými pulzy, kdy energie záření laseru je 
pohlcena matricí, což vede k jejímu rych-
lému zahřátí a následné desorpci včetně 
iontů analytu. Při tomto procesu dochází 
ke vzniku převážně jednonásobně nabi-
tých iontů [5]. ESI ionizuje analyty v roz-
toku, tudíž je obvykle spojován on-line 
se separačními technikami, např. s  ka-
palinovou chromatografi í (liquid chro-
matography- ESI  –  LC- ESI) či kapilární 
elektroforézou (capillary electrophore-
sis- ESI –  CE- ESI). Při ionizaci ESI je na hrot 
sprejovací kapiláry přivedeno vysoké 
napětí (2– 6  kV)  [5], čímž dochází k  vy-
tvoření nabitých kapiček analytu oba-
lených rozpouštědlem. V  důsledku po-
stupného odpařování rozpouštědla se 
postupně uvolní vytvořené ionty, které 
jsou elektricky usměrňovány na vstup 
do MS (obr.  1). Tato ionizační technika 
produkuje vícenásobně nabité ionty 
[M+nH]n+.

Ionty vzniklé v ionizačním zdroji jsou 
následně usměrňovány iontovou opti-
kou a  přechází do hmotnostního ana-
lyzátoru. Separace iontů v  hmotnost-
ním analyzátoru probíhá za vysokého 
vakua a  je založena na různých fyzi-
kálních principech. Iontová past (ion 
trap  –  IT), orbitrap a  iontová cyklotró-
nová rezonance (ion cyclotron reso-
nance –  ICR) patří mezi hmotnostní ana-
lyzátory, které separují ionty na základě 
jejich m/ z resonanční frekvence; kva-
drupól (quadrupole –  Q) používá stabi-
lity iontů s danou m/ z při aplikování kon-
krétních hodnot napětí na elektrody 
v daný časový okamžik; analyzátor doby 
letu (time of fl ight –  TOF) využívá čas letu 
iontů  [5]. Jednotlivé MS se liší technic-
kými specifi kacemi, jako je hmotnostní 
rozsah, rychlost analýzy, rozlišení, senzi-
tivita či dynamický rozsah, souvisejícími 
s použitým hmotnostním analyzátorem; 
více informací lze nalézt v publikaci Hol-
čapek et al (2012) [6]. 

Po separaci v  hmotnostním analyzá-
toru dopadají ionty na detektor, který 
zaznamenává počet iontů pro jednot-
livé m/ z hodnoty. Nejčastěji se používají 

Obr. 1. Elektrosprej umožňuje převedení kapalné fáze na plynnou. 

Na hrot kapiláry, kterou proudí mobilní fáze s analyty, je přivedeno vysoké napětí. Dochází 
k vytvoření elektricky nabitého spreje. V důsledku odpařování rozpouštědla se postupně 
uvolňují ionty, které vstupují do MS.

hrot kapiláry

odpařování odpařování

vstup do MS

zdroj 
napětí



S106

ANALÝZA PROTEINŮ POMOCÍ HMOTNOSTNÍ SPEKTROMETRIE

Klin Onkol 2014; 27 (Suppl 1): S104–S109

separaci tzv. MudPit strategie. Příkladem 
multidimenzionální separace může být 
rozdělení komplexního vzorku off -line 
na kapalinovém chromatografu pomocí 
SCX kolony a jeho následná analýza ka-
palinovým chromatografem on-line spo-
jeným s  hmotnostním spektrometrem 
(LC- MS) nebo tandemovým hmotnost-
ním spektrometrem (LC- MS/ MS) s  RP 
kolonou [10].

Proteomické přístupy technik 

zpracování proteinů

Pro identifikaci a  charakterizaci pro-
teinů pomocí hmotnostní spektromet-
rie se dnes využívají dva hlavní přístupy. 
První je enzymatické štěpení proteinů 
na peptidy (bottom- up) (obr.  2), tento 
přístup je realizován pomocí štěpení 
proteinu v gelu (tzv. in-gel štěpení) [11], 
štěpení proteinů v roztoku (in-solution 
štěpení) [12] či na fi ltrech s regenerova-
nou celulózou (fi lter- aided sample pre-
paration  –  FASP)  [7]. Druhý přístup je 
top- down analýza, kdy se vynechává 
proteolytické štěpení a přímo se pracuje 
s intaktními proteiny [13]. 

Bottom- up přístup

Jedná se o velmi rozšířený proteomický 
přístup, který je využíván pro identifi kaci 
a  kvantifikaci proteinů v  komplexních 
bio logických vzorcích. Směs proteinů je 
před samotným měřením na MS enzy-
maticky štěpena na peptidy. 

Při in-gel štěpení jsou z  gelu vyříz-
nuty pásy obsahující proteiny. Pro efek-
tivnější štěpení proteinů na peptidy je 
nutné rozrušení třídimenzionální struk-
tury proteinů, která je fi xována pomocí 
disulfi dických můstků, aby došlo k zpří-
stupnění maximálního počtu stérických 
míst pro následné proteolytické štěpení. 
Toho se dosahuje přídavkem redukčních 
činidel (DTT, DTE, TCEP) s následnou ří-
zenou alkylací volných cysteinových 
zbytků pro zabránění opětovné tvorby 
disulfidických můstků vlivem vzdušné 
oxidace. Ke štěpení proteinů na peptidy 
je možné použít celou řadu enzymů, je-
jichž volba závisí na požadavcích klade-
ných na výslednou peptidovou směs. 
Nejčastěji používanou proteázou je tryp-
sin specifi cky štěpící proteiny na pep-
tidy, které mají na C- konci zbytky bazic-
kých aminokyselin argininu nebo lysinu 

Gelová elektroforéza využívá pro se-
paraci proteinů gel. Denaturované pro-
teiny, obalené dodecylsulfátem sodným 
(SDS) nesoucím silný negativní náboj, 
jsou naneseny na gel, který je umístěn 
v mírně alkalickém prostředí. Po aplikaci 
elektrického pole proteiny začnou mig-
rovat různou rychlostí směrem k anodě. 
Pohyblivost proteinů v  gelu je ovliv-
něna jednak vlastnostmi proteinu a jed-
nak podmínkami, za nichž separace 
probíhá. Mezi nejvýznamnější gelové 
techniky patří jednorozměrná či dvou-
rozměrná polyakrylamidová gelová 
elektroforéza (1- DE, 2- DE)  [8]. Tradiční 
1- DE umožňuje za denaturačních pod-
mínek dělit směs proteinů podle mole-
kulových hmotností. Při 2- DE předchází 
výše popsané separaci dělení proteino-
vých směsí podle izoelektrických bodů 
(pI) proteinů. Za výhodu zejména u 2- DE 
se považuje, že po rozdělení komplex-
ního vzorku již obvykle není třeba další 
separační krok. Lze ji tedy spojit s instru-
menty umožňujícími přímou analýzu 
(např. MALDI- TOF). V  případě 1- DE se 
však vyžaduje zařazení dalšího separač-
ního kroku –  kapalinové chromatografi e. 
Gelové techniky jsou omezeny nízkou 
citlivostí, linearitou, slabou rozpustností 
membránových proteinů a absencí níz-
komolekulárních látek.

Pro chromatografi ckou separaci se vy-
užívá kapalinová chromatografie, kdy 
jsou nejprve analyty přivedeny na ko-
lonu, která je zadržuje. Následně jsou 
analyty z  kolony postupně vymývány 
vhodnou mobilní fází. Na rozdíl od ge-
lových technik bývá kapalinová chro-
matografi e přímo spojována s  MS a  to 
pomocí ESI  [5]. Nejčastěji používanými 
kolonami jsou kolony s reverzní fází (RP), 
s kationtově výměnnou fází (strong ca-
tion- exchange –  SCX), kolony založené 
na hydrofi lní interakci (hydrophilic inte-
raction liquid chromatography –  HILIC) 
nebo na elektrostaticky odpuzované 
hydrofi lní interakci (electrostatic repul-
sion- hydrophilic interaction chromato-
graphy  –  ERLIC)  [9]. Jednotlivé kolony 
lze použít odděleně před vlastní MS ana-
lýzou (off -line separace) nebo v případě 
RP kolon je možné přímé spojení s MS 
(on-line separace). Pokud jsou vzorky 
velmi komplexní (např. buněčný lyzát), 
je vhodné provést multidimenzionální 

elektronové násobiče, kdy ionty dopa-
dají na povrch dynody, z níž vyrazí elek-
trony, které jsou systémem dynod nebo 
opakovanými kolizemi zesíleny. Výsled-
kem měření je hmotnostní spektrum, 
kde jsou zaznamenány jednotlivé namě-
řené měrné hmotnosti a jejich intenzity. 

Měřeny jsou pseudomolekulární 
ionty [M+H]+ nebo [M– H]– , kde M před-
stavuje hmotnost analytu, k níž byl při-
pojen či z ní byl odloučen atom vodíku. 
Lze zvolit, zda budou měřeny kladně či 
záporně nabité ionty. Pro proteiny se 
zpravidla volí kladný mód, záporný je 
používán pro speciální experimenty, jako 
např. pro studium vybraných posttrans-
lačních modifikací. Měří se monoizo-
topická molekulová hmotnost, která 
představuje součet přesných hmotností 
„nejlehčích“ izotopů prvků, a  je tedy 
odlišná od hmotnosti průměrné, jež je 
dána váženým průměrem všech izotopů 
daného prvku dle jejich procentuálního 
zastoupení.

Separační techniky

Biologické vzorky představují kom-
plexní směs obsahující vedle velkého 
množství proteinů také řadu dalších vy-
soko-  a nízkomolekulárních látek, tuků 
a  cukrů. Po odstranění těchto dopro-
vodných látek získáme vzorek, který je 
bohatou směsí proteinů lišících se jak 
koncentrací (abundantní proteiny vs 
minoritní), tak fyzikálně-chemickými 
vlastnostmi, jako polarita (hydrofili-
cita a  hydrofobicita), velikost (moleku-
lová hmotnost) a  náboj (izoelektrický 
bod) apod. Těchto rozdílných vlastností 
se používá k rozdělení komplexní směsi 
proteinů na méně komplexní frakce, při-
čemž platí, že čím kvalitnější frakcionace, 
tím více proteinů může být identifi ko-
váno. Limitující je v tomto případě pře-
devším koncentrace proteinu ve vzorku 
a dále dynamický rozsah hmotnostního 
analyzátoru. V  proteomice existují dva 
hlavní široce používané typy separace. 
První zahrnuje solubilizaci proteinů po-
mocí detergentů (nejčastěji sodium do-
decyl sulfate –  SDS) a  jejich následnou 
separaci gelovou elektroforézou  [7]. 
Druhý přístup nevyužívá gel, nýbrž roz-
dílné distribuce látek mezi stacionární 
a  mobilní fází, tedy chromatografické 
separace [8].
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vzniklých štěpením komplexních pro-
teinových směsí se pak především vyu-
žívá LC- ESI- MS/ MS [4,11] nebo lze zvolit 
i LC- MALDI- MS/ MS přístup.

Top- down přístup

Jedná se přístup, který je založen na ana-
lýze proteinu či jednoduché proteinové 
směsi separované z komplexního vzorku 
bez použití enzymatického štěpení pro-
teinů na peptidy. Obecně je analýza 
intaktního proteinu méně účinná než 
měření peptidů. Nabízí však určité mož-
nosti nedosažitelné na úrovni peptidů. 
Analýzou peptidů je totiž jen zřídka 
docíleno kompletního pokrytí sek-
vence proteinů, čímž se omezuje mož-
nost zkoumat místně specifi cké mutace 
a posttranslační modifi kace jednotlivých 
proteinů, které mohou být důležité pro 
bio logickou funkci  [5,13]. Další výhoda 
této techniky je, že poskytuje přesnou 
molekulovou hmotnost; nicméně větší 
proteiny jsou převážně heterogenní, sta-
novení přesné molekulové hmotnosti je 
tedy značně obtížné.

Pro analýzu proteinu je potřeba vyso-
korozlišovací MS s vysokou přesností mě-
ření (např. fourier transform ion cyclotron 
resonance –  FTICR, LTQ- Orbitrap). Správná 
volba je použití ESI ionizační techniky, 
přičemž solubilizaci proteinu pro ESI lze 
podpořit kyselinou mravenčí [4]. MALDI 
ionizace má pro proteiny větší než 30 kDa 
obecně nízkou citlivost.

Způsoby hmotnostně 

spektrometrické analýzy 

a procesování naměřených dat

Existují dva způsoby měření peptidů 
a proteinů pomocí hmotnostní spektro-
metrie. První je přímé měření vzniklých 
peptidů, získaných štěpením proteinu 
z gelu. Identifi kace následně probíhá me-
todou peptidového mapování (peptide 
mass fi ngerprinting  –  PMF)  [15]. Druhý 
způsob využívá tandemové hmotnostní 
spektrometrie, je tedy potřeba náročnější 
přístrojové vybavení se dvěma analyzá-
tory a kolizní celou. Identifi kace je usku-
tečněna peptidovým sekvencováním [4].

Metoda peptidového mapování 

Peptidy vzniklé enzymatickým štěpe-
ním proteinu ve vzorku jsou ionizovány, 
separovány a  detekovány pomocí MS,

tergentu. Následně je přenesen na fi ltr, 
čímž lze detergent vyměnit za vhodný 
pufr kompatibilní s proteolytickým ště-
pením. Protein je posléze štěpen na fi l-
tru proteázou a  dochází k  uvolnění 
peptidů [7]. 

Specifickou bottom- up strategií je 
tzv. shotgun, jehož cílem je získat co nej-
větší množství peptidů a tedy i proteinů. 
Proteinový lyzát bez jakékoliv frakcio-
nace je štěpen v roztoku a následně je se-
parován a analyzován pomocí LC- MS/ MS.

Peptidy získané štěpením proteinů 
jsou odsoleny a zakoncentrovány, poté 
je lze měřit pomocí MS. Pro relativně jed-
noduché peptidové směsi, které vznikly 
štěpením jednoho či několika pro-
teinů, se obvykle uplatňuje analýza po-
mocí MALDI- MS/ MS. Pro měření vzorků 

(pokud za nimi nenásleduje prolin) [14]. 
Jedna z výhod této metody je, že při apli-
kování vzorku na gel dochází k částeč-
nému odstranění případných nečistot. 
Naopak nevýhoda je možné zachycení 
peptidů v matrici gelu a také problema-
tická robotická příprava vzorků.

Metoda štěpení in-solution umožňuje 
štěpit komplexní směs proteinů přímo 
v roztoku. Pro extrakci proteinů jsou vy-
užívána silná chaotropní činidla, jako je 
močovina. Jedná se o metodu, která je 
mnohem snadněji automatizovatelná 
oproti in-gel štěpení. Často je následo-
vána dvoudimenzionální chromatogra-
fi ckou separací [7].

FASP kombinuje výhody předcho-
zích dvou metod. Biologický vzorek je 
kompletně solubilizován za pomocí de-

Obr. 2. Schéma „bottom-up“ přístupu s použitím a bez použítí separačních technik. 

Více či méně komplexní směs proteinů může být štěpena v roztoku, v gelu nebo metodou 
FASP. Získané peptidy jsou následně buď přímo analyzovány, nebo mohou být separovány 
a pak analyzovány. Výsledná hmotnostní a fragmentační spektra peptidů jsou podrobena 
databázovému prohledávání. 
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teom Discoverer, Protein Pilot). Nej-
více rozšířené je databázové vyhledá-
vání, které experimentální hmotnostně 
spektrometrická data porovnává s  pre-
dikovanými  [16,17]. K  tomuto účelu lze 
použít vyhledávací algoritmy, jako jsou 
např. Mascot, Sequest. Velmi důležité je 
správné zadání všech kritérií týkajících 
se přípravy vzorku, chemické modifi kace, 
které se mohou vyskytovat během mě-
ření a tím modifi kovat m/ z hodnotu iontů 
(např. oxidace, acetylace, karbamidome-
tylace), specifikace MS (např. typ frag-
mentace, ionizace, analyzátoru, tolerance 
prekurzorové a fragmentové hmoty) a vy-
brat databázi (např. NCBI, Swissprot) [22]. 
Po dokončení prohledávání je vygenero-
ván seznam proteinů, jež byly ve vzorku 
nalezeny. Dále jsou zde uvedeny jiné in-
formace, mezi něž patří např. skóre, které 
je vypočteno podle shodných experi-
mentálních a teoretických hmotností 
peptidu, a dále také procentuální hodno-
cení pokrytí sekvence proteinu.

Závěr

Hmotnostní spektrometrie od svého po-
čátku do současnosti prošla značným 

zátoru (obr. 3) a tam je naměřeno frag-
mentační spektrum peptidu. Fragmen-
tace může být uskutečněna pomocí 
kolizní energie (collision induced disso-
ciation  –  CID, popř. high energy colli-
sion induced dissociation –  HCD), záchy-
tem elektronů mnohonásobně nabitými 
ionty peptidů, proteinů (electron cap-
ture dissociation  –  ECD) nebo reakcí 
peptidových kationtů s  fluorantheno-
vým aniontem (electron transfer disso-
ciation  –  ETD). Peptidy obvykle bývají 
fragmentovány pomocí CID  fragmen-
tace [16,17]. Pro speciální aplikace např. 
fosfoproteomika, či kvantifi kace se však 
uplatňuje HCD a ETD fragmentace [18]. 
Pro proteiny se z fragmentačních tech-
nik používá především ECD  [19] nebo 
ETD [20,21] fragmentace.

Hmotnostně spektrometrické měření 
proteomických vzorků je obvykle rea-
lizováno ve způsobu data- dependent, 
kdy izolovány a fragmentovány jsou po-
stupně nejintenzivnější peptidové ionty 
získané z předešlého MS skenu [5].

Fragmentační spektra peptidů jsou 
pak procesována pomocí speciálních 
vyhodnocovacích programů (např. Pro-

přičemž PMF bývá především spojena 
s přístroji typu MALDI- TOF. Získané hmot-
nostní spektrum peptidů představuje 
specifi ckou charakteristiku proteinu. Hod-
noty m/ z odečtené z hmotnostního spek-
tra peptidů lze porovnat za pomoci spe-
ciálních vyhodnocovacích programů 
s teoreticky předpovězenými hmotnostmi 
peptidů, jež jsou obsaženy v použité data-
bázi. Na základě shody experimentálních 
a teoretických databázových hodnot m/ z 
se dá ke spektru s určitou jistotou přiřa-
dit protein. V  ně kte rých případech však 
není možné pouze z hmotnostního spek-
tra peptidů protein identifi kovat. V tomto 
případě se přistupuje k tandemové hmot-
nostní spektrometrii. 

Tandemová hmotnostní 

spektrometrie 

Při tandemové hmotnostní spektromet-
rii ionty vstupují do prvního hmotnost-
ního analyzátoru, kde nejprve dochází 
k  selekci a  izolaci peptidového iontu 
ze směsi. Následně je vybraný pepti-
dový prekurzor fragmentován v kolizní 
cele, vzniklé fragmenty jsou separovány 
a měřeny v druhém hmotnostním analy-

Obr. 3. Při tandemové hmotnostní spektrometrii dochází k izolaci peptidu ze směsi peptidů v prvním hmotnostním analyzátoru. 

Vybraný peptid je následně v kolizní cele fragmentován, vzniklé fragmenty jsou poté separovány a měřeny v druhém hmotnostním 
analyzátoru.

ionizace první hmotnostní 
analyzátor

druhý hmotnostní 
analyzátor

kolizní cela

izolace iontu A vznik fragmentů analýza fragmentů

hmotnostní spektrum fragmentační spektrum
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vývojem. V posledních letech se její tě-
žiště přesouvá z pole chemického do bio-
logických sfér, kde se uplatňuje při zá-
kladní charakterizaci proteomu a nabízí 
přesnější pohled do bio logických procesů 
buněk či organizmů. Dnes používané 
proteomické technologie dovolují identi-
fi kovat, kvantifi kovat a charakterizovat až 
tisíce proteinů ve vzorku. I přes neustálý 
pokrok je tato analytická metoda pro bio-
logické účely omezená. Z důvodu vysoké 
složitosti bio logického vzorku totiž není 
možné identifikovat všechny proteiny 
podílející se na procesech v buňce. V bu-
doucnu se však dá předpokládat další 
rozvoj hmotnostní spektrometrie, čímž 
bude umožněna detailnější identifi kace 
a charakterizace proteomů. 
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