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SOUHRN
Cíl: Poskytnout základní přehled proteomických přístupů a metod a zhodnotit potenciál jejich využití v klinické praxi. 
Typ: Přehledová práce
V klinické praxi roste význam laboratorních vyšetření pro zjištění aktuálního stavu pacientů. Mezi významnou skupinu mole-
kul patří bezesporu proteiny, jejichž stanovení nejen umožňuje, ale i usnadňuje, urychluje a zpřesňuje diagnostiku. Hledání 
nových proteinových molekul s diagnostickým potenciálem se proto stalo jedním z důležitých cílů proteomiky. 
Proteomické přístupy zahrnující separaci a identifikaci molekul pomocí pokročilých analytických technologií a bioinformatiky 
jsou dnes využívány zejména při hledání nových potenciálních proteinových a peptidových markerů ve snadno dostupném 
klinickém materiálu. Některé proteomické metody začaly být využívány v posledních letech i pro následné ověřování dia-
gnostického významu objevených markerů a v budoucnu mohou najít uplatnění i při rutinním laboratorním vyšetření. Cílem 
této práce je poskytnout základní přehled proteomických přístupů a metod a zhodnotit jejich význam pro klinickou praxi.
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SUMMARY 
Vajrychová M., Tambor V., Lenčo J.: The potential of proteomic methods in clinical diagnostics
Objective: The review provides basic overview of proteomic approaches and methods and evaluates their potential towards 
clinical practice.
Design: Review
The role of laboratory biomarker assessment in patient diagnosis determination has been increasing. Proteins unquestio-
nably rank among very important molecules. Protein assessment of which not only enables, but can also accelerate and 
facilitate the diagnosis and make it more accurate. Hence, discovery of proteins with diagnostic potential has become one 
of the main goals of proteomics.
Currently, proteomic approaches involving separation and identification of molecules by means of advanced analytical 
technologies and bioinformatics are typically used for the discovery of protein and peptide biomarkers in well accessible 
clinical material. However, in recent years some of the methods have been employed also for subsequent verification of the 
diagnostic potential of newly discovered biomarkers and are believed to be used also for routine laboratory settings in the 
future. The aim of the work is to provide an overview of proteomic approaches and methods and evaluate their relevance 
for clinical practice.
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Úvod

Díky dynamickému rozvoji proteomických techno-
logií v posledních několika letech je dnes k dispozici 
široká paleta separačních a identifikačních metod, kte-
ré umožňují provádět explorativní i cílené analýzy pro-
teomu, případně některých jeho specifických aspektů 
jako jsou posttranslační modifikace proteinů nebo jejich 
interakce. Každá z dostupných metod má svá specifi-
ka, která předurčují jejich využití. Kombinace různých 
proteomických metod a technologií vymezuje řadu 
dobře definovaných proteomických přístupů. Společ-
ným jmenovatelem většiny moderních proteomických 
přístupů je využití hmotnostní spektrometrie (MS) jako 
klíčové metody pro identifikaci proteinů [1]. 

Hmotnostní spektrometry měří molekulové hmot-
nosti látek, přesněji řečeno poměr jejich molekulových 
hmotností k náboji (m/z). Pro proteomické aplikace se 
používají hmotnostní spektrometry vybavené měkký-
mi ionizačními technikami ESI (Electrospray Ionization) 
a MALDI (Matrix Assisted Laser Desorption/Ionization). 

Tyto přístroje zaznamenávají tři různé úrovně informace 
o proteinech (obr. 1). V prvé řadě se jedná o určení mo-
lekulové hmotnosti proteinů. Tento typ analýz se využí-
vá především pro měření MS profilů. Na nižší úrovni lze 
dále měřit molekulové hmotnosti peptidů vzniklých ště-
pením celých proteinů sekvenčně specifickou proteá- 
zou. Artificiální štěpení proteinů je nezbytným krokem 
většiny proteomických analýz. Nejčastěji používanou 
specifickou proteázou v proteomice je trypsin, který 
štěpí protein od N-konce za argininem nebo lyzinem. 
Trypsin u většiny proteinů produkuje dostatečné množ-
ství peptidů, které jsou vhodné pro následné analýzy na 
hmotnostních spektrometrech. Na měření molekulo-
vých hmotností specifických peptidů je založena dnes 
již zřídka používaná metoda peptidového mapování 
(PMF - Peptide Mass Fingerprinting). Tato metoda se 
dříve hojně používala pro rychlou identifikaci proteinů 
především v rámci proteomického přístupu založeném 
na gelových metodách. Na nejnižší úrovni lze na tande-
mových hmotnostních spektrometrech (MS/MS) získat 
informaci o molekulové hmotnosti fragmentů peptidů. 




