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Jedním ze základních smûrÛ biomedicínského v˘zkumu je hle-
dání a stanovení biomarkerÛ, jejichÏ mûfiení by vedlo k efektiv-
nímu rozli‰ení definovan˘ch fází rÛzn˘ch typÛ onemocnûní.
Potfieba identifikovat biomarkery onemocnûní je podporována
nárÛstem poãtu pfieÏívajících pacientÛ s onkologick˘m one-
mocnûní, ktefií díky biomarkerÛm byli diagnostikování v poãá-
teãním stádiu v˘voje primárního nádoru ãi recidivy. Doposud
vyuÏívan˘ omezen˘ poãet nádorov˘ch markerÛ má znaãn˘
v˘znam pro detekci, diagnostiku a prognózu mnoha typÛ malig-
nit navzdory skuteãnosti, Ïe jsou ãasto prakticky vyuÏitelné pou-
ze v urãit˘ch klinick˘ch situacích. Lze konstatovat, Ïe stále chy-
bí dal‰í skupiny biomarkerÛ, které by umoÏnily pfiesnûj‰í
a vãasnûj‰í diagnostiku daného onemocnûní a sledování odpo-
vûdi pacienta na pouÏitou terapii. Úspûch léãby nespornû závi-
sí jak na pfiesné a vãasné diagnóze a stanovení rozsahu one-
mocnûní, tak také na dostupném a pfiedev‰ím spolehlivém
a vãasném odhalení klinické rekurence. Objevení, identifikace
a validace proteinÛ (biomarkerÛ) doprovázejících urãitou fázi
onemocnûní je velmi komplikovan˘ proces ãasto vyÏadující ana-
l˘zu stovek, aÏ tisícÛ vzorkÛ.

Proteomika a nádorová onemocnûní 
Dostupnost sekvence lidského genomu otevfiela cestu celé fiadû
nov˘ch moÏností v biomedicínském v˘zkumu a rozhodující
v˘zvou je vyuÏití genetické informace pro lep‰í pochopení
funkce a distribuce proteinÛ v normálních i biologicky pato-
logick˘ch procesech. Úspû‰né sekvenování lidského genomu
odhalilo nûkolik nov˘ch poznatkÛ vãetnû skuteãnosti, Ïe lid-
sk˘ genom je tvofien pouze 30 000 - 40 000 geny, av‰ak je vyso-
ce variabilní s pfiibliÏnû 60 000 funkãními polymorfismy (1).
S vyuÏitím nov˘ch vysoce v˘konn˘ch genomick˘ch techno-
logií pokraãuje identifikace a anal˘za mutací a polymorfismÛ
klíãov˘ch genÛ, ãímÏ dochází k roz‰ifiování spektra vhodn˘ch
genomick˘ch biomarkerÛ. DÛleÏit˘m úkolem navazujícím na
dokonãenou anal˘zu genomu je identifikace nov˘ch proteinÛ
a pochopení jejich struktury, funkce a vzájemn˘ch interakcí
popfiípadû interakcí s jin˘mi molekulami, tedy informací, kte-
ré z principu nemohou b˘t získány na základû samotného geno-
mického pfiístupu (Obr. 1).
Funkãními produkty genetické informace v buÀce jsou protei-
ny. Tyto proteiny - soubornû oznaãované termínem „pro-teom“
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- jsou zodpovûdné za (i) tvorbu strukturních komponentÛ v buÀ-
ce (napfi. aktin, tubulin, dezmin a keratiny), (ii) mezibunûãnou
komunikaci a signalizaci, (iii) metabolické procesy (enzymy
a enzymové sítû) a (iv) regulaci klíãov˘ch biochemick˘ch drah
ovlivÀujících bunûãné dûlení, bunûãnou diferenciaci a progra-
movanou bunûãnou smrt. Poru‰ení normálních fyziologick˘ch
funkcí buÀky v dÛsledku procesÛ spojen˘ch s onemocnûním
vede ke zmûnû proteinového spektra v ãase. Takto vzniklé zmû-
ny mohou, av‰ak nemusejí, vykazovat vzájemnou korelaci mezi
hladinou genové exprese a hladinou syntetizovaného proteinu
(2). Tato skuteãnost je velmi dÛleÏitá pfiedev‰ím voblasti onko-
logického v˘zkumu, kde aberantní exprese proteinÛ (zpÛsobe-
ná mutacemi, polymorfismy popfiípadû posttranslaãními alte-
racemi atd.) mÛÏe specificky pfiispívat k patogenezi daného
onemocnûní a zároveÀ nabízet nové cíle pro diagnostiku nebo
potenciální terapii (2, 3). Nejen aberantní exprese proteinÛ, ale
pfiedev‰ím vzájemné proteinové interakce hrají dÛleÏitou úlo-
hu pfii regulaci biologick˘ch drah a jejich funkcí. Pro pocho-
pení podstaty studovaného onemocnûní je tedy rovnûÏ nutná
souãasná charakterizace proteinov˘ch hladin a sítû interakcí
v buÀce popfiípadû v organismu (4). K anal˘ze proteinov˘ch
hladin a vzájemn˘ch interakcí proteinÛ jsou dostupné stále zlep-
‰ované „proteomické“ technologie. Tyto technologie jsou
v mnoha pfiípadech komplementární, a tak bychom je mohli
chápat jako rÛzné metodické postupy vedoucí k objasnûní rÛz-
n˘ch funkcí proteomu (2D-ELFO, MALDI/SELDI-TOF, 2D-
HPLC, ELISA, imunohistochemie).

Metodické pfiístupy vyuÏívané v proteomice
Doposud pfievládající efektivní proteomickou technologií
v objevování nov˘ch biomarkerÛ rozdíln˘ch typÛ nemocí je
dvourozmûrná gelová elektroforéza (2D-ELFO) s následnou
hmotnostní spektrometrií (5, 6). Metodou 2D-ELFO jsou kom-
parativnû analyzovány proteiny dvou rozdíln˘ch vzorkÛ
s následn˘m srovnáním proteinov˘ch spekter (Obr. 2). Vybra-
né proteinové „spoty“ jsou vyfiíznuty z gelu, proteolyticky
a chemicky ‰tûpeny a v˘sledné peptidy jsou analyzovány hmot-
nostní spektrometrií (Mass Spectrometry - MS) s cílem iden-
tifikovat pÛvodní protein. 
Metoda 2D-ELFO je zaloÏena na separaci proteinÛ podle
jejich náboje (izoelektrického bodu) v prvním smûru a podle

molekulové hmotnosti ve smûru druhém. Jako separaãní meto-
da poskytuje excelentní rozli‰ení smûsn˘ch proteinov˘ch
komplexÛ. Tato metoda má v‰ak technické limitace t˘kající
se separaãních a identifikaãních procesÛ jako jsou: (i) velká
pracnost, (ii) limitace mnoÏství naneseného proteinu, (iii) níz-
ká citlivost bûÏn˘ch barvicích technik a (iii) neschopnost roz-
li‰ovat proteiny s extrémnû nízk˘mi a vysok˘mi molekulo-
v˘mi hmotnostmi. Díky tûmto nedostatkÛm je sloÏité provádût
anal˘zy extrémnû komplexních proteinov˘ch smûsí stejnû
jako anal˘zy urãité kategorie rozdílnû exprimovan˘ch prote-
inÛ (7). PÛvodnû byla tato metoda velmi málo reprodukova-
telná pfiedev‰ím pfii anal˘ze proteinov˘ch spekter a srovnání
mezi dvûma gely a dvûma rÛzn˘mi analytick˘mi separacemi.
Mnohaleté úsilí stovek laboratofií na celém svûtû vedlo nako-
nec ke zlep‰ení reprodukovatelnosti a ‰ir‰í aplikovatelnosti
dané metody. Podafiilo se vyvinout metody, které umoÏÀova-
ly zlep‰ení anal˘zy vybran˘ch skupin proteinÛ, byly vyvinu-
ty nové imobilizované pH gradienty a jejich ‰ir‰í spektrum.
Nejvût‰ím pfiínosem pro tuto metodologii byl v˘voj sofisti-
kovaného softwaru pro anal˘zu komplexních dat z 2D-ELFO.
PfiestoÏe tato zlep‰ení vedla k vy‰‰í citlivosti dané metody
a k reprodukovanûj‰í anal˘ze pfiedev‰ím velmi basick˘ch
a kysel˘ch proteinÛ (5-7), je nutno si uvûdomit, Ïe je to meto-
da tûÏkopádná a nároãná na ãas. V souãasné dobû se v‰ak
2D-ELFO stále vyuÏívá v oblasti hledání nov˘ch biomarke-
rÛ onemocnûní. 
V˘voj dal‰í progresivní technologie 2D-HPLC (2D-High Pre-
sure Liquid Chromatography - vysoúãinné kapalinová chro-
matografie) nepfiinesl úspûch pfii hledání nov˘ch biomarkerÛ
jednak z dÛvodÛ komplexity proteinov˘ch vzorkÛ (séra, plas-
my nebo tkáÀov˘ch extraktÛ) a jednak dÛvodu problematic-
kého vym˘vání jednotliv˘ch proteinÛ z kolony ve formû kom-
patibilní s hmotnostní spektrometrií (MS). 
Následné zavedení nové v˘konné a senzitivní metody MALDI-
TOFMS (Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization Time-
of-Flight Mass Spectrometry) otevfielo cestu k usnadnûní
charakterizace analyzovan˘ch proteinÛ (8, 9). Aplikace
MALDI-TOFMS pro rutinní diagnostiku je v‰ak velmi ome-
zená, protoÏe biologick˘ materiál (sérum, plasma, celé buÀky,
bunûãn˘ lyzát) obsahuje stovky klinicky a biologicky v˘znam-
n˘ch molekul, které musí b˘t pro anal˘zu s vyuÏitím MALDI-
TOFMS zdlouhavû pfiipravovány a pfiedev‰ím purifikovány.
K purifikaci a pfiípravû vzorkÛ pak slouÏí v˘‰e uvedené meto-
dy 2D-ELFO, 2D-HPLC, molekulární síta a iontová chroma-
tografie, tedy metody finanãnû i ãasovû nároãné a pfiedev‰ím
vyÏadující velk˘ objem vstupních vzorkÛ.

Obrázek 1: Souhrnná anl˘za genové exprese. Obrázek 2: Typick˘ 2-DE gel celobunûãného lyzátu my‰í bunûãné linie
A5. Proteiny byly separovány v imobilizovaném pH gradientu (pH 3-10)
v prvním (horizontálním) romûru a pomocí 12% SDS-PAGE v druhém
(vertikálním) rozmûru. Barveno stfiíbrem. ( Mr – relativní molekulová
hmotnost, pI – izoelektrick˘ bod).
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si proteinÛ v heterogenním a klinicky bûÏném
vzorku. Tento systém souãasnû fie‰í problémy
spojené s pfiípravou vzorkÛ pro MALDI-TOF-
MS a byl poprvé pfiedstaven v roce 1993 (10). 

SELDI-TOF MS
SELDI-TOF MS tvofií tfii základní kompo-
nenty: (i) proteinové ãipy, (ii) hmotnostní ana-
lyzátor a (iii) software pro anal˘zu získan˘ch
dat. Princip metody SELDI-TOFMS je jed-
noduch˘ a je zaloÏen na vazbû proteinÛ na
pfiedpfiipraven˘ povrch pevné fáze proteino-
vého ãipu (i) adsorpcí, (ii) elektrostatickou
interakcí nebo (iii) afinitní chromatografií
(Obr. 3). Univerzálnost této technologie spo-
ãívá v chemické (v podstatû „pseudochroma-
tografické“) interakci povrchu ãipu s analy-
zovan˘m materiálem (Ciphergen Biosystems
ProteinChip, Fremont, CA). Tyto ãipy mohou
b˘t vyrobeny dle poÏadavku zákazníka tak,
aby byly schopny vázat specifickou skupinu
proteinÛ z analyzovaného vzorku. Povrch
ãipÛ mÛÏe b˘t hydrofobní, hydrofilní, katio-

nick˘ a anionick˘ (chemické povrchy) nebo tvofien˘ protilát-
kou, DNA, receptorem nebo ligandem (biologické povrchy)
(Obr. 4 A, B). Následná anal˘za pak probíhá ve shodném prin-
cipu s MALDI-TOF MS, kdy dochází k laserové desorpci
a ionizaci vzorkÛ, které jsou ko-krystalizovány s matricí na
povrchu cílového ãipu (11). Jednou z velk˘ch v˘hod SELDI-
TOF MS a rozdíln˘ch povrchÛ ãipÛ je skuteãnost, Ïe dan˘ vzo-
rek komplexní smûsi proteinÛ mÛÏe b˘t analyzován souãasnû
na nûkolika rÛzn˘ch sorbentech, aby byly navázány a analy-
zovány ve‰keré proteiny ve studovaném vzorku (Obr. 5).
Proteiny navázané na matrici jsou s vyuÏitím relativnû jedno-
duchého hmotnostního spektrometru ionizovány dusíkov˘m
laserem, kter˘ poskytne dostatek desorpãní energie na vytvo-
fiení plynn˘ch, ionizovan˘ch molekul peptidÛ, jeÏ jsou urych-
leny v elektrickém poli smûrem k detektoru. Molekulové hmot-
nosti iontÛ jsou kalkulovány mûfiením doby jejich letu
[„Time-Of-Flight“ (TOF)] k danému detektoru a vztaÏeny
k pomûru hmotnosti iontového analytu a jeho náboje (mass-
to-charge ratio, m/z). Technologie SELDI-TOF MS umoÏÀu-
je nejen vyuÏití ãipÛ s chemick˘mi povrchy, které slouÏí pfie-
dev‰ím ke hledání nov˘ch biomarkerÛ onemocnûní, ale hlavnû
umoÏÀuje pfiípravu ãipÛ s biochemick˘m povrchem (tvofiené
protilátkami, DNA, enzymy, receptory, cytostatiky atd.), kte-
ré umoÏÀují studium biomolekulárních interakcí (interakce
protein-protein, protilátka-antigen, enzym-substrát, protein-
DNA, protein-cytostatikum, DNA-cytostatiküm, receptor-
ligand, atd.) (11).  

Anal˘za proteomick˘ch dat
Rozvoj proteomick˘ch studií pfiiná‰í nadûji na objevení nov˘ch
biomarkerÛ pouÏiteln˘ch pro diagnostiku onemocnûní, pfied-
povûì odezvy na terapii a monitorování nádorové progrese.
VyuÏitím hmotnostní spektrometrie je moÏno identifikovat
tisíce proteinÛ, které tvofií komplexní biosystémy jako jsou tká-
nû a tûlní tekutiny. Za revoluãní mÛÏeme povaÏovat pfiedev‰ím
anal˘zu proteomového profilu jako potenciálnû velmi efek-
tivní metodu pro vãasnou diagnostiku onemocnûní, která se
opírá o charakteristick˘ profil proteinÛ a nikoliv jen o identi-
fikaci stopového biomarkeru. Aby anal˘za proteomového pro-
filu byla vyuÏitelná v klinické praxi jako nov˘ vysoce sensi-
tivní diagnostick˘ nástroj, je nutno provést anal˘zy stovek
pacientÛ a rovnûÏ analyzovat a interpretovat získaná data.
Posun od anal˘zy jednoho markeru k anal˘ze panelu markerÛ
pfii diagnostice onemocnûní a nutnost interpretace dat získa-
n˘ch proteomick˘mi technologiemi vedla k rozvoji bioinfor-
matiky, která umoÏÀuje vyuÏívání proteinov˘ch databází a spe-
ciálního software. V uplynul˘ch pûti letech byly vytvofieny

Obrázek 3: Schématické znázornûní metody SELDI –TOF MS.

Obrázek 4: Struktura povrchÛ ãipÛ pouÏívan˘ch pro SELDI-TOF MS. (A)
chemické povrchy. (B) biologické povrchy.

Obrázek 5: Schéma potenciální kombinace ãipÛ. Souãasná anal˘za vzor-
kÛ na ãipech s rÛznou matricí umoÏÀuje zachycení v‰ech pfiítomn˘ch pro-
teinÛ ve vzorku.

A - CHEMICKÉ

B - BIOLOGICKÉ

Nejnovûj‰í metodick˘ pfiístup zaveden˘ v oblasti biomedicín-
ského v˘zkumu zamûfieného na hledání biomarkerÛ je systém
SELDI-TOF-MS (Surface-Enhanced Laser Desorption/Ioni-
zation Time-of-Flight Mass Spectrometry), kter˘ kombinuje
vazbu proteinÛ s hmotnostní spektrometrií. Teprve v této kon-
figuraci je hmotnostní spektrometrie vhodná pro detekci smû-
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nové algoritmy pro obrazovou anal˘zu gelÛ pfiipraven˘ch
2D-ELFO metodou, stejnû jako nové algoritmy pro anal˘zu
dat získan˘ch hmotnostní spektrometrií [(„Peptide Mass Fin-
gerprinting (PMF) a „Peptide Fragmentation Fingerprinting
(PFF) - podrobnosti o metodách viz citace] (12).
V˘stupem TOF-MS anal˘zy je hmotnostní spektrogram zachy-
cující relativní intenzitu v relaci k molekulové hmotnosti lome-
né nábojem detekovan˘ch proteinÛ (m/z, viz v˘‰e) (Obr. 6a).
Pro zjednodu‰ení identifikace rozdílÛ v expresi proteinÛ dvou
rÛzn˘ch vzorkÛ, umí pouÏívan˘ software prezentovat spekt-
rometrick˘ signál v podobû (i) vrcholÛ (Obr. 6 A), (ii) ãáro-
v˘ch spekter (Obr. 6 B) a (iii) 1D-ELFO struktury (Obr. 6 C).
Software rovnûÏ umoÏÀuje srovnávací anal˘zu rozdíln˘ch
vzorkÛ s cílem nalezení unikátních rozdílÛ v expresi proteinÛ.
Lze dále provádûní shlukové anal˘zy (cluster analysis) s cílem
identifikace signifikantních rozdílÛ v proteinov˘ch spektrech
analyzovan˘ch stovek a tisícÛ vzorkÛ (13, 14).  

SELDI, její limitace a vyuÏití v nádorové a obecné biologii 
Mikroãipová anal˘za pro detekci proteinÛ je pfiíslibem pro bio-
medicínsk˘ v˘zkum a pro klinickou diagnostiku. Pfies rozvoj
tûchto technologií v nûkolika posledních letech je pro jejich
reálné praktické vyuÏití v aplikované medicínû nutno pfiekonat
mnoho nedostatkÛ. SELDI-TOF pfiedstavuje nástroj, kter˘ je
schopen komplexnû studovat zmûny na úrovni proteinÛ ve tká-
ních, které mohou b˘t asociovány s v˘vojem nádorÛ a progre-
sí, ale není prozatím schopen poskytnout anal˘zy biomarkerÛ
spojen˘ch s jednotliv˘mi typy onemocnûní. PfiestoÏe SELDI-
TOF MS není ve vût‰inû pfiípadÛ schopna umoÏnit pfiímou iden-
tifikaci jednotliv˘ch proteinÛ, které mohou b˘t potenciálními
biomarkery onemocnûní, je schopna velmi rapidnû generovat
proteomové profily stovek vzorkÛ. Sérum, moã nebo lyzáty
nádorové i normální tkánû vykazují velkou proteinovou varia-
bilitu. Proteomická diagnostika mÛÏe b˘t tedy efektivní pouze
tehdy, bude-li vyuÏívat metody, které dokáÏí najít a seskupit
tyto rozdíly a srovnat je za úãelem charakterizace urãitého sta-
vu nemoci. Napfiíklad v sérech pacientek s ovariálním karci-
nomem a pacientek kontrolních nebyl nalezen jedin˘ unikátní
shodn˘ proteinov˘ profil, nicménû mnohoãetné proteinové pro-
fily (multiple patterns) získané od pacientek s ovariálním kar-
cinomem se ani v jednom pfiípadû neshodovaly s „multiple pat-
terns“ získan˘ch od kontrolních zdrav˘ch pacientek (15, 16).
Tyto v˘sledky potvrzují, Ïe anal˘za proteinov˘ch spekter (napfi.
s vyuÏitím SELDI-TOF MS) mÛÏe b˘t realizovatelnûj‰í my‰-

lenkou budoucí klinické diagnostiky neÏ identifikace unikát-
ních proteinÛ pro urãitou nemoc. 
PfiestoÏe SELDI-TOF MS byla jiÏ úspû‰nû pouÏita i pro vytvo-
fiení proteomick˘ch profilÛ sérov˘ch vzorkÛ získan˘ch od paci-
entÛ s karcinomem prsu, ovária a prostaty (15, 17, 18), je tato
technologie stále nepfiipravena pro rutinní klinické diagnos-
tické aplikace v laboratofiích klinické biochemie. DÛvodem je
i to, Ïe vyuÏití SELDI-TOF MS jako diagnostického instru-
mentu je ovlivnûno také bûÏn˘mi technick˘mi problémy jako
je dlouhodobá stabilita sloÏitého zafiízení pfii rutinním pouÏí-
vání a pfiedev‰ím shodnost kvality chemického povrchu ãipÛ
mezi jednotliv˘mi v˘robními ‰arÏemi. Pfii anal˘ze a validaci
komplexního klinického materiálu jako je sérum, plasma a moã
je nutná stoprocentní shodnost chemického povrchu jednotli-
v˘ch ‰arÏí vyrábûn˘ch ãipÛ, která je prozatím nedosaÏitelná.
Problémem je biologická heterogenita u nemocn˘ch a kon-
trolních jedincÛ vyuÏívan˘ch pro hledání nov˘ch biomarkerÛ
studovaného onemocnûní. Tato technologie nám tedy posky-
tuje smûr hledání, identifikace a isolace specifick˘ch biomar-
kerÛ spojen˘ch s dan˘m onemocnûním, které v kombinaci
mohou vést ke zlep‰ení detekce, diagnostiky a prognostiky
napfi. nádorov˘ch onemocnûní. Pro budoucí rutinní klinické
vyuÏití SELDI-TOF MS jsou nutná technická zlep‰ení (napfi.
stabilita laseru etc.) pfiípravy chemick˘ch povrchÛ ãipÛ a pfie-
dev‰ím dopracování univerzálního software pro pokud moÏ-
no „rutinní“ anal˘zu dat. 
SELDI-TOF MS má rovnûÏ celou fiadu dal‰ích moÏn˘ch bio-
logick˘ch aplikací dle vytvofieného povrchu ãipu. Na povrch
ãipu mohou b˘t kovalentnû navázány napfiíklad protilátky, pro-
teiny, enzymy, receptory, cytostatika a DNA, coÏ umoÏÀuje
studium rÛzn˘ch forem interakcí jako jsou (i) protilátka-anti-
gen, (ii) protein-protein, (iii) protein-DNA, (iv) enzym-sub-
strát, (v) receptor-ligand, (vi) cytostatikum-protein, (vii) cyto-
statiküm-DNA, (viii) DNA-protein, atd. Jsou-li pfii pfiípravû
ãipÛ vyuÏity vazebné reagencie (capture reagents) s vysokou
afinitou, jsou získané v˘sledky SELDI-TOF MS mnohoná-
sobnû specifiãtûj‰í oproti klasick˘m „enzyme-linked immu-
nosorbent assay“ (ELISA). Metoda SELDI-TOF MS je rov-
nûÏ vyuÏitelná pro anal˘zu posttranslaãních modifikací
proteinÛ typu glykosylace a fosforylace (19, 20) a jako alter-
nativní metoda „gel shift assay“, která odstraÀuje pouÏívání
radioaktivity v klasickém experimentálním uspofiádání (21).

Závûry a potenciální smûry vyuÏití SELDI-TOF v onkolo-
gické diagnostice
Pfiíspûvek hmotnostní spektrometrie pro biologické vûdy je jiÏ
nyní enormní, o ãemÏ svûdãí udûlení Nobelovy ceny v chemii
v roce 2002. Souãasn˘ a budoucí v˘voj nov˘ch proteomick˘ch
nástrojÛ bude mít velk˘ aplikaãní v˘znam pro (i) stratifikaci
pacientÛ, (ii) sledování úãinnosti terapie a pro (iii) stanovení
rizika vzniku onemocnûní, coÏ v budoucnu budou moci vyuÏí-
vat pfiedev‰ím onkologové. PfiestoÏe SELDI-TOF a s ní spoje-
ná proteomová technologie je stále v ãasném stádiu v˘voje je
zfiejmé, Ïe její nové modifikace jsou nutné pro plné klinické
nasazení v medicínû. Jednou z nutností pro budoucí vyuÏití
SELDI-TOF v onkologii je potvrzení její sensitivity a specifi-
city pro prospektivní detekci rÛzn˘ch stádií nádorov˘ch one-
mocnûní. Bude nutné vûnovat velké úsilí rovnûÏ identifikaci
novû objeven˘ch molekul, jejich koncentraãním rozdílÛm
a pochopení jejich patobiologick˘ch zmûn vséru, plasmû, moãi
nebo nádorové tkáni a pfiedev‰ím vztahu tûchto zmûn k nádo-
ru nebo k epigenetick˘m zmûnám zpÛsoben˘m nádorov˘m pro-
cesem. Budoucí vyuÏívání SELDI-TOF MS v klinické praxi
umoÏní vãasnûj‰í detekci nádorov˘ch onemocnûní s rozdûle-
ním pacientÛ dle potenciálního rizika a umoÏní charakterizaci
kaÏdého pacienta s vyuÏitím proteinového profilu získaného
z mikroskopického mnoÏství jeho tkánû a/nebo séra. 
Roz‰ífiené aplikace dané technologie ve v˘zkumu onkologic-
k˘ch onemocnûní povedou k identifikaci unikátních proteinÛ
a proteinov˘ch profilÛ, které charakterizují nádorovou pro-

Obrázek 6: Hmotnostní spektrum SELDI anal˘zy séra pacienta. (A) spekt-
rum vyjádfiené formou píkÛ, (B) vyjádfiené jako ãárové spektrum, (C) vyjá-
dfiené formou „gelového“ záznamu.
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B
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gresi od normálního stavu k více agresivním maligním stavÛm.
Bude nutné pfiesnûji provádût anal˘zu signálních drah, které
jsou vyuÏívány jak nádorov˘mi buÀkami tak buÀkami okolní
normální tkánû a bude také tfieba vytvofiit mapy funkãních inter-
akcí u jednotliv˘ch pacientÛ, coÏ umoÏní monitorování odpo-
vûdí na terapii jak nádorové populace bunûk tak okolního
bunûãného prostfiedí. Nové identifikace a charakterizace pro-
teinÛ, jejich interakcí a anal˘za funkãních drah by mûly umoÏ-
nit v˘voj nov˘ch diagnostick˘ch a terapeutick˘ch pfiístupÛ pro
onkologick˘ v˘zkum a v˘voj nov˘ch terapií. 
Podafií-li se vytvofiit genomickou a proteomickou mapu kaÏ-

dého nádorového onemocnûní popfiípadû dal‰ích nemocí, bude
moÏné individualizovat selekci kombinované terapie, která
zasáhne vybrané cílové proteinové dráhy. Tyto pfiístupy pak
umoÏní klinikÛm monitorovat individuálnû pacienty v prÛbû-
hu celé terapie.   
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