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Souhrn
Východiska: Glykosylace jsou posttranslační modifikace zodpovědné za mnohé buněčné 
procesy vč. interakcí mezi proteiny, za buněčnou signalizaci nebo regulaci buněčného cyklu. 
Změny glykosylací na sérových proteinech reflektují stav buněk a tkání v organizmu a ukazují 
se proto jako užitečný marker pro diagnostiku přítomnosti a progrese nádorových onemoc-
nění a jejich subtypizaci. Pro charakterizaci změn je hojně využíváno tzv. glykanové profilování, 
tedy měření N-glykanů uvolněných ze sérových proteinů. S rozvojem analytické instrumen-
tace a pokročilých bioinformatických postupů se pro charakterizaci N-glykosylací prosazuje 
stále více glykoproteomický přístup, který vedle glykomické informace zachovává i informaci 
proteomickou, tj. znalost původního proteinu a glykosylačního místa. Cíl: Cílem této přehle-
dové práce je zmapovat dosavadní studie popisující změny glykosylací na sérových proteinech 
během nádorových onemocnění. Pozornost je věnována glykomickým i glykoproteomickým 
přístupům. Poslední část článku shrnuje analytické metody používané pro tento typ analýz. 
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Summary
Background: Glycosylation is a posttranslational modification responsible for many biological 
processes including protein-protein interactions, cell signaling or cell cycle regulation. Changes 
in glycosylation of serum proteins reflects the status of tissues and cells in the organism and 
therefore can be used as markers for diagnosis of cancer, its progression and determination 
of its subtypes. N-glycan profiling is often used for characterization of N-glycosylation chan-
ges. It is based on the measurements of N-glycans released from the serum proteins. Beside 
the N-glycan profiling, glycoproteomic approach is emerging as it preserves the information 
about glycan composition, original protein, and its glycosylation sites. Purpose: This review co-
vers existing works describing the changes in serum protein N-glycosylation in various cancer 
types. Attention was paid to both the glycomic and glycoproteomic approaches. The last part 
of the review shortly presents the analytical methods used for these analyses. 
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Úvod
Glykosylace je komplexní posttrans-
lační modifikace probíhající postupně 
v endoplazmatickém retikulu a Golgiho 
aparátu. Na glykosylaci se podílí sku-
pina enzymů přenášejících rozličné ak-
tivované monosacharidové jednotky na 
akceptorové proteiny, lipidy a na již pří-
tomné glykanové struktury na těchto 
biomolekulách  [1–3]. Glykosylace pro-
teinů zahrnují především N-glykosylace, 
O-glykosylace a  glykosaminoglykany. 
O-glykosylace, tj. glykanové struktury 
připojené přes hydroxylovou skupinu 
serinu nebo threoninu, příp. hydroxyly-
sinu, většinou obsahují pouze jednu až 
čtyři monosacharidové jednotky. N-gly-
kanové struktury jsou připojené přes 
amidovou skupinu asparaginu, který 
se nachází v  sekvenčním motivu Asn-
-X-Ser (X ≠ Pro); základem této glykosy-
lace je rozvětvená struktura složená ze 
dvou N-acetylglukosaminových a tří ma-
nózových jednotek, která je dále více či 
méně dekorovaná dalšími monosacha-
ridy  [1,4]. Nejběžnější glykanové struk-
tury jsou zobrazeny na obr. 1.

N-glykosylace proteinů jsou zapojené 
do řady biologických procesů, vč. inter-
akcí mezi proteiny, buněčné signalizace 
nebo regulace buněčného cyklu  [5,6]. 
Není tedy překvapující, že změny v ex-
presi glykosyltransferáz zapojených do 
biosyntézy těchto struktur mají patolo-
gické důsledky. Už před více než 50 lety 
byla popsána souvislost mezi změnami 
v  glykanových strukturách a  nádoro-
vou transformací buněk  [7]. Obvykle 
jsou pozorovány změny jak v  kvantitě 
přirozeně se vyskytujících glykanů, tak 
ve výskytu nových, více rozvětvených 
typů glykanů  [6,8]. Sérové glykopro-
teiny i typ glykanů, které nesou, reflek-
tují stav tkání a buněk v organizmu, ze 
kterých do cirkulace vstupují. Současně 
je krevní sérum rutinně dostupný dia
gnostický materiál, a proto jsou sérové 
glykoproteiny ideálními kandidáty pro 
biomarkery [9,10]. Řada glykoproteino-
vých biomarkerů již byla schválena Úřa-
dem pro kontrolu potravin a léčiv v USA 
a je využívána pro diagnostiku řady one-
mocnění  [11]. Tyto glykoproteiny zahr-
nují i řadu nádorových markerů, mj. an-

tigen CA-125, dobře charakterizovaný 
marker karcinomu vaječníku. CA 19-9 je 
využíván k diagnostice zhoubného ná-
doru pankreatu a a-1-fetoprotein (AFP) 
jako marker karcinomu jater. Jiným 
schváleným biomarkerem je prostatický 
specifický antigen (PSA). I přes rostoucí 
množství markerů nádorových onemoc-
nění je stále obtížné spolehlivě předpo-
vědět prognózu a  úspěšnost léčby; fy-
ziologické koncentrace biomarkerů se 
navíc vyskytují i  u  maligních onemoc-
nění. Při stanovování těchto glykopro-
teinů je pouze měřena jejich koncent-
race v  séru, typy glykanových struktur 
však sledovány nejsou. I z tohoto důvodu 
se mnoho vědeckých skupin zaměřuje 
na studium těchto posttranslačních mo-
difikací v nádorové patogenezi [12–14].

Tento přehledový článek se věnuje 
dosud popsaným změnám v N-glykosy-
lacích proteinů v séru a plazmě během 
nádorových onemocnění. První část se 
věnuje tzv. glykanovému profilování, 
tzn. charakterizaci glykanových struk-
tur přítomných na sérových proteinech 
po jejich uvolnění z proteinů. Druhá část 
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Obr. 1. Jednotlivé typy glykosylací přítomných na lidských proteinech a typické struktury, na které je v tomto přehledovém článku 
odkazováno.
Změny v glykosylacích na sérových proteinech během nádorových onemocnění reflektují změny na proteinech v nádorových tká-
ních vč. receptorových proteinů. Tyrosinkinázový receptor epidermálního růstového faktoru, jeden z hlavních cílů protinádorových 
léků, je na extracelulární doméně bohatě glykosylovaný. Bylo popsáno, že změny v glykosylacích ovlivňují vazbu ligandů a aktivaci 
receptorů [76]. 
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tických uzlin [20]. Šaldová et al sledovali 
změny sérových glykanů u  pacientek 
s karcinomem prsu v různých stadiích ne-
moci: po diagnóze onemocnění, neoad-
juvantní léčbě, chirurgickém odstranění 
nádoru, radioterapii a následně po dobu 
3 let. Změny v sérových glykanech byly 
překvapivé, např. glykanový profil po 
chemoterapii odpovídal profilu typic-
kému pro přítomnost zánětlivého stavu 
v  organizmu; současně byl pozorován 
nárůst struktur asociovaných s přítom-
ností nádorů v organizmu  [21]. Změny 
v  N-glykanech uvolněných z  proteinů 
krevního séra a v N-glykanech izolova-
ných pouze z  imunoglobulinu G (IgG) 
během nádorového onemocnění prsu 
byly popsány u populace etiopských žen 
s karcinomem prsu. Ve stadiu I a II bylo 

z jednoho proteinu nebo směsi proteinů 
(obr. 2a).

Prvotní studie se zabývaly přede-
vším vývojem metod, diagnostikou 
a  prognostiku jednotlivých typů one-
mocnění a pracovaly s malými soubory 
pacientů  [13,15–19]. S  rozvojem po-
kročilých analytických metod, automa-
tizace a  bioinformatických nástrojů se 
v posledních letech objevuje stále více 
prací většího rozsahu, které cílí i na di-
ferenciaci jednotlivých subtypů a stadií 
onemocnění. 

Pierce et al našli rozdíly v N-glykanech 
izolovaných ze sér skupin pacientek 
s benigním nádorem a maligním karci-
nomem prsu. V rámci druhé skupiny do-
kázal odlišit i skupiny pacientek, u nichž 
se karcinom z prsu (ne)rozšířil do lymfa-

popisuje glykoproteomický přístup pro 
charakterizaci změn N-glykosylací se za-
chováním informací o původu glykanů, 
tj. původních proteinech, které glykany 
nesou, a informací o obsazenosti jednot-
livých glykosylačních míst na těchto pro-
teinech. V  závěru článku jsou popsané 
nejběžnější analytické přístupy použí-
vané pro charakterizaci glykosylací. 

Glykanové profilování séra 
a jednotlivých sérových proteinů
Jedním z  přístupů pro sledování změn 
glykosylací ve vývoji onemocnění je gly-
kanové profilování. Glykomický přístup 
nespoléhá na jednotlivé molekulové 
markery, ale porovnává relativní kon-
centrace všech detekovatelných, struk-
turně odlišných glykanů odštěpených 

2a

2b

odběr vzorku glykany statistické zpracování datenzymatické uvolnění
glykanů

glykanové pro�lování
(MALDI MS)

odběr vzorku glykopeptidy statistické zpracování datenzymatické uvolnění
glykoproteinů

LC MS/MS

Obr. 2. Schéma glykomického a glykoproteomického přístupu ke studiu změn N-glykosylací. 
Oba přístupy se liší enzymatickým zpracováním vzorku sérových proteinů. V glykomickém přístupu (2a) jsou s využitím glykosidázy uvol-
ňovány pouze glykanové struktury, které jsou následně kvalitativně i kvantitativně stanoveny, typicky hmotnostní spektrometrií s lase-
rovou desorpcí/ionizací za účasti matrice. S využitím pokročilých statistických metod jsou pak nalezeny struktury odlišující se v jednotli-
vých skupinách pacientů. Glykoproteomický přístup (2b) využívá k enzymatické proteolýze glykoproteinů specifické proteázy, které štěpí 
proteinový vzorek na směs peptidů a glykopeptidů. Glykopeptidy jsou ze směsi izolovány a charakterizovány s využitím kapalinové chro-
matografie a hmotnostní spektrometrie. V hmotnostním spektrometru jsou jednotlivé glykopeptidy fragmentovány a ze spekter je tak 
možné získat proteomické (sekvenci aminokyselin) i glykomické informace (umístění glykanové struktury, sumární vzorec glykanu a jeho 
základní strukturní informace). S využitím datové analýzy jsou podobně jako v glykomických pracích identifikovány rozdíly mezi studo-
vanými skupinami pacientů. 
LC MS/MS – kapalinová chromatografie s tandemovou hmotnostní spektrometrií, MALDI MS – hmotnostní spektrometrie s laserovou de-
sorpcí/ionizací za účasti matrice
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rech dokázali rozlišit jednotlivé subtypy 
tohoto onemocnění [34–36].

Zhang et al popsali změny v  séro-
vých N-glykanech u pacientů s mnoho-
četným myelomem: u pacientů s mno-
hočetným myelomem zaznamenali 
pokles a-2,3- a a-2,6-sialylace, galakto-
sylace a nárůst fukosylací u komplexních 
N-glykanů [37].

N-glykany uvolněné ze sérových pro-
teinů byly sledovány i u pacientů s pan-
kreatickým duktálním adenokarcino-
mem (PDAC). U glykanů izolovaných ze 
sér pacientů s  PDAC byl zaznamenán 
větší stupeň větvení a fukosylací na an-
ténách glykanů ve srovnání se vzorky 
od zdravých jedinců. Dále byl u  pa-
cientů s PDAC pozorován nárůst poměru 
a-2,6- k a-2,3-sialylaci [38].

Glykanové struktury jsou specifické 
pro různé tkáně, buňky a proteiny. Z to-
hoto důvodu se některé práce zaměřují 
na profilování N-glykanů jen z  vybra-
ných proteinů, u kterých se předpoklá-
dají největší změny. Nejčastěji mapo-
vaným proteinem je IgG, který je v séru 
dominantně zastoupen [22,39–42]. Byly 
sledovány i  změny N-glykanů uvolně-
ných z  haptoglobinu u  pacientů s  kar-
cinomem žaludku  [43] nebo z  ceru-
loplazminu u  pacientů s  karcinomem 
pankreatu [44]. 

Glykoproteomický přístup: 
změny glykanů na jednotlivých 
proteinech a glykosylačních 
místech 
Po popisu změn v  N-glykanových pro-
filech vyvstává otázka o původu, příči-
nách a důsledcích těchto rozdílů. Iden-
tifikace glykoproteinů a glykosylačních 
míst, odkud pocházejí nejvíce se odli-
šující glykanové struktury, je tak dalším 
přirozeným krokem pro pochopení bio
logických procesů, do kterých jsou tyto 
struktury zapojeny. Glykomický přístup 
je proto postupně doplňován a nahra-
zován glykoproteomickými analýzami 
(obr.  2b), které zachovávají informace 
o glykanové mikroheterogenitě (tj. va-
riantách glykanových struktur na kon-
krétním glykosylačním místě) i  mak-
roheterogenitě (stupni obsazenosti 
jednotlivých glykosylačních míst). Pří-
stupnost jednotlivých glykosylačních 
míst na polypeptidovém řetězci se může 

Matsumoto et al ve své práci zkou-
mali diagnostický a  prognostický po-
tenciál sérových N-glykanů u  pacientů 
s  kastračně rezistentním karcinomem 
prostaty (castration-resistant prostate 
cancer – CRPC). Analýzou heterogen-
ních vzorků dalších typů tohoto kar-
cinomu v  různých stadiích nemoci 
a  použitím pokročilých statistických 
metod získali sadu devíti N-glykanů, je-
jichž výskyt byl signifikantně spojen  
s CRPC [29].

Vzorky sér i  nádorových tkání pa-
cientů s karcinomem vaječníku byly ana-
lyzovány i v práci autorů Zahradníková 
et al, kteří se zabývali rozdíly N-glykanů 
mezi pacientkami citlivými a  rezistent-
ními na chemoterapii založené na plati-
nových léčivech [30].

Bartling et al sledovali změny v  de-
sialylovaných N-glykanových profilech 
mezi zdravými jedinci a pacienty s ne-
malobuněčným karcinomem plic (on-
-small cell lung carcinoma – NSCLC). 
Biantenární a bisektinové glykany fuko-
sylované a-1,6-vazbou na základní struk-
tuře glykanu byly zastoupeny v menších 
kvantitách u pacientů s NSCLC, naopak 
rozvětvené triantenární glykany s a-1,3-
-fukózou na anténě byly u  těchto pa-
cientů zvýšené [31].

V jiné rozsáhlé studii byly u  633  pa-
cientů s kolorektálním karcinomem v růz-
ném stadiu nemoci a u 478 kontrolních 
jedinců profilovány N-glykany z  krevní 
plazmy. Mezi jednotlivými skupinami 
byly nalezeny statisticky významné roz-
díly, viditelný byl především pokles bian-
tenárních glykanů s fukosylací na glyka-
novém jádře u pacientů s kolorektálním 
karcinomem (p < 0,0009) [32]. V jiné stu-
dii byla sledována souvislost mezi séro-
vým N-glykomem a  prognózou přežití 
u pacientů s tímto nádorovým onemoc-
něním. Bylo popsáno několik N-glykanů 
s  prognostickým potenciálem; studie 
poukázala na větší spolehlivost při vy-
užití celého panelu N-glykanů pro pro-
gnózu onemocnění [33].

Gaye et al využívali pro diagnostiku 
karcinomu jícnu charakterizaci změn sé-
rových N-glykanů a  iontovou mobilitu 
spojenou s  hmotnostní spektrometrií. 
S  využitím bioinformatického přístupu 
založeného na rozpoznávání charakte-
ristických vzorců v  glykanových spekt-

významně zvýšeno 17 komplexních N-
-glykanů [22]. V jiné práci stejná vědecká 
skupina popsala variabilitu sérového N-
-glykomu mezi jedinci různých etnik; za-
jímavým zjištěním bylo, že N-glykanové 
profily zdravých etiopských jedinců se 
podobaly profilům japonských pacientů 
s  hepatocelulárním karcinomem. Upo-
zornili tak na nutnost zohlednění etnic-
kého původu pacientů při použití N-gly-
kanů jako diagnostických markerů [23]. 
Změny v  množství bifukosylovaných 
N-glykanů u  čínských žen s  nádoro-
vým onemocněním prsu byly popsány 
v práci autorů Ju et al [24]. Lee et al vy-
užili pro zpracování dat N-glykanových 
spekter dedikovaného softwaru NosID-
sys a  dokázali s  ním diferenciovat jed-
notlivá stadia invazivního lobulárního 
karcinomu [25].

U pacientek s  různými typy zhoub-
ných nádorů prsu sledovali Haakensen 
et al souvislosti mezi výskytem jednot-
livých sérových N-glykanů s nádorovým 
transkriptomem (mRNA a miRNA). Mimo 
jiné popsali, že přítomnost třiantenár-
ních-trigalaktosylovaných-trisialylo-
vaných glykanů je spojena s  nižším 
množstvím transkripčních produktů za-
pojených do buněčné adheze zprostřed-
kované integriny [26].

Murphy et al použili pro diagnostiku 
indolentního karcinomu prostaty nejen 
N-glykanové profilování, ale současně 
i  DNA metylace a  proteinové a  tran-
skripční biomarkery. S  tímto „multio-
mickým“ přístupem dokázali zpřesnit 
spolehlivost diagnostiky. Hodnota ob-
sahu plochy pod křivkou multiAUC (area 
under the curve) pro multiomický pří-
stup byla 0,91; konvenční přístup dosa-
hoval hodnoty 0,67 [27].

Profilování N-glykanů bylo využito i ve 
studii autorů Gilgunn et al, která se vě-
novala změnám jednotlivých glykofo-
rem u  pacientů s  různými formami to-
hoto onemocnění. Autoři studie popsali, 
že s  rozvojem nemoci směrem k  agre-
sivnějším formám dochází k  nárůstu 
hybridních, oligomanózových a  bian-
tenárních-digalaktosylovaných-mono-
sialylovaných glykanů, současně byl 
zaznamenán pokles monofukosylova-
ných i nefukosylovaných triantenárních-
-trigalaktosylovaných-trisialylovaných 
glykanů [28].
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nami. Permethylace glykanů zvyšuje 
separační účinnost při kapalinové chro-
matografii a zvyšuje ionizační účinnost 
v hmotnostní spektrometrii s laserovou 
desorpcí a ionizací za účasti matrice [66].

Při glykoproteomické analýze jsou 
glykoproteiny enzymaticky štěpeny 
proteázou trypsinem na glykopeptidy 
a  peptidy. V  důsledku velké glykanové 
heterogenity jsou koncentrace jednot-
livých glykopeptidů proti koncentracím 
peptidů násobně nižší, a tak i obtížněji 
detekovatelné, a proto se hojně využívají 
techniky pro jejich obohacování  [67]. 
Nejběžněji se pro obohacování použí-
vají techniky na principu hydrofilní in-
terakční kapalinové chromatografie [68], 
lektinů  [69], hydrazidové chemie  [70] 
a imunoafinitní metody [71]. Glykopep-
tidy jsou následně charakterizovány tan-
demovou hmotnostní spektrometrií, ve 
které jsou jednotlivé glykopeptidy frag-
mentovány. Pro kompletní charakteri-
zaci se často využívá kombinace různých 
fragmentačních technik zahrnující vy-
soko- a nízkoenergetickou kolizně indu-
kovanou disociaci a disociaci přenosem 
elektronu  [72]. Z  hmotnostních spek-
ter glykopeptidů vyhodnocených vhod-
ným softwarem [73] se získají informace 
nejen o  glykanových strukturách, ale 
i o původních proteinech.

Závěr
S rozvojem analytické instrumentace se 
vědecké komunitě daří stále podrobněji 
charakterizovat komplexní posttrans-
lační modifikace přítomné nejen na sé-
rových proteinech, mezi které patří gly-
kosylace. Získané poznatky poukazují 
na přítomnost abnormálních forem gly-
kanů při nádorových onemocněních. 
Tyto formy mohou být samostatně či 
v  sadách využity pro diagnostiku pří-
tomnosti a  progrese nádorových one-
mocnění. O významu těchto prací svědčí 
i fakt, že protinádorová léčiva odvozená 
od monoklonálních protilátek cílí právě 
na glykanové struktury [74,75].

N-glykanové profilování má poten-
ciál charakterizovat glykany uvolněné 
ze sérových proteinů, ale tento přístup 
neposkytuje informace o  původních 
glykoproteinech ani o  obsazení glyko-
sylačních pozic. Z  tohoto důvodu se 
začíná prosazovat glykoproteomický 

Pompach et al sledovali nárůst struk-
tury typu Lewis Y a fukosylací u pacientů 
s onemocněním jater, vč. hepatocelulár-
ního karcinomu  [57,58]. Změny N-gly-
kosylací haptoglobinu u pacientů s růz-
nými typy karcinomů popsali i Takahasi 
et al [59]. Změny N-glykosylací na séro-
vých imunoglobulinech byly sledovány 
v  jiné práci Ruhaaka et al. Nejvíce ab-
normálních N-glykosylací pro odlišení 
vzorků pacientů s nádorovým onemoc-
něním vaječníku od zdravých jedinců 
nesly především IgG [60].

Analytické metody pro 
charakterizaci glykoproteinů 
Porozumění biologickému významu 
glykosylací vyžaduje jejich podrob-
nou charakterizaci. Nejběžnější metody 
pro charakterizaci glykanových struk-
tur ať na glykomické (tj. analýza uvolně-
ných glykanů), nebo glykoproteomické 
úrovni (analýza glykopeptidů) na séro-
vých proteinech spoléhají na pokročilé 
analytické metody s hmotnostně spekt-
rometrickou detekcí, na nukleární mag-
netickou rezonanci, separační metody 
(kapalinová chromatografie a  kapilární 
elektroforéza), příp. na kombinaci sepa-
račních metod s hmotnostní spektrome-
trií  [61,62]. Hmotnostní spektrometrie 
je ve spojení se separačními technikami 
v  současné době dominantní analytic-
kou metodou v této oblasti, je vhodná 
pro určení velikosti a sumárních vzorců 
glykanů, pro detailní popis vazeb mezi 
jednotlivými monosacharidy se lépe 
uplatňuje nukleární magnetická rezo-
nance [63]. Strukturní charakteristiku lze 
získat i  při použití separačních metod 
interpretací retenčních/ migračních 
časů [64].

Glykomické i  glykoproteomické stu-
die jsou prováděny buď na jednotlivých 
proteinech, nebo na jejich směsích, ty-
picky izolovaných z tkání, sér či buněč-
ných kultur. Při práci s  komplexními 
vzorky je prvním krokem izolace pro-
teinů, kdy při glykomické analýze jsou 
následně z těchto proteinů uvolňovány 
N-glykany pomocí endoglykosidázy 
PNGázy F [65]. Po uvolnění jsou glykany 
přečištěny a  následně derivatizovány, 
nejběžněji se používá permethylace, při 
které jsou vodíky na hydroxylových sku-
pinách nahrazeny methylovými skupi-

v závislosti na jeho struktuře lišit a typy 
glykanových struktur na různých pozi-
cích jednoho proteinu se tak mohou vý-
razně různit [45–48]. 

Analýza celkového sérového N-glyko-
proteomu dosud není vzhledem k  vy-
soké komplexitě vzorku rutinně pro-
váděnou metodou, vyvíjí se a  využívá 
progresivní vývoj analytické instrumen-
tace a softwarové nástroje pro interpre-
taci dat [48–51].

Hledání glykoproteomických markerů 
karcinomu vaječníků v sérových glyko-
proteinech se dlouhodobě věnuje vě-
decká skupina Mikia Mikami. Z  glyko-
peptidů stanovených v sérech pacientů 
s různými typy epiteliálních nádorů va-
ječníku (n  =  134) a  zdravých jedinců 
(n = 159) byl vybrán glykopeptid A2160: 
plně sialylovaný glykopeptid z a-řetězce 
complement 4-binding proteinu, který 
byl označen jako potenciální marker 
světlobuněčného karcinomu vaječníku 
(ovarian clear cell carcinoma – OCCC). 
A2160  byl významně zvýšen ve všech 
stadiích OCCC a  vykazoval i  vyšší spo-
lehlivost ve srovnání s CA-125 [52]. V na-
vazující práci byly pro diagnostiku rané 
fáze epiteliálního nádorového onemoc-
nění vaječníku využity pokročilé vyhod-
nocovací metody a  umělá inteligence; 
tímto přístupem bylo dosaženo přes-
nosti diagnózy 95 % [53,54]. 

V jiné práci byl popsán leucine-rich al-
pha-2-glycoprotein-1  s  fukosylovaným 
triantenárním N-glykanem (LRG–FTG) 
jako alternativní sérový marker kolorek-
tálního karcinomu. Hladina LRG-FTG sle-
dovala i trendy v odpovědi pacienta na 
terapii [55].

Signifikantní pokles monofukosylo-
vaných a nesialylovaných oligosachari-
dových struktur na asparaginu 180  na 
IgG1  pozorovali na malém vzorku pa-
cientů s  karcinomem pankreatu Liu 
et al [49].

Řada prací se zaměřuje i na glykopro-
teomickou charakterizaci jednotlivých 
proteinů izolovaných ze séra a  změn 
v jejich N-glykosylacích na jednotlivých 
glykosylačních místech. Hojně jsou cha-
rakterizovány změny N-glykosylací na 
všech čtyřech glykosylačních místech 
haptoglobinu, často v  souvislosti s  ná-
dorovými onemocněními jater, ve kte-
rých je haptoglobin produkován  [56]. 
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přístup propojující glykomiku s proteo-
mikou a  doplňující proteomické infor-
mace, které umožňují zasazení poznatků 
o glykanech do biologického kontextu. 
Vědecké práce na klinických vzorcích vy-
užívající glykoproteomický přístup jsou 
v současné době spíše raritní, ale v ná-
sledujících letech lze očekávat jejich 
rozšíření.
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