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ZPRAVY SPOLECNOSTI

ZA TOMEM BARTHEM

Nechce se véFit :

Druhého Fijna tohoto roku navzdy odeSel z biochemické a peptidové scény

RNDr.Tomislav Barth, DrSc — Tom.

Stalo se tak nahle v Sofii, pri jedné z jeho sluZebnich cest. Je nesmirné obtizné postihnout
v nékolika vétach vsechny aktivity tohoto vyjimecného ¢Elovéka a védce.

Tom zacal svou védeckou drahu jako
aspirantV. Plisky (dnes ETH Zurich) studiem
biologickych vlastnosti neurohypofysarnich
hormontl a jejich analogt, které byly synte-
tizovany v laboratofi ). Rudingera na Ustavu
Organické Chemie a Biochemie CSAV.
Peptidové hormony se staly jeho osudem.
Mozna nejplodnéjsi obdobi jeho védec-
kého Zivota byla spolupriace s K. JoStem
a M. Zaoralem na vyzkumu analogli oxy-
tocinu a vasopresinu.

V té dobé jsem za nim také ja casto
dochdzel a diskutoval nad Salkem kavy, které
on obvykle zatinal slovy: ,,A prisli magnati
z pramyslu‘. Povidani s Tomem bylo pro mne
— jako tehdy zacinajictho peptidare vidy
velmi pFinosné.

Jeho organiza¢ni schopnosti byly také
mimoradné. Vedle nescetnych védeckych
praci se vyznamné podilel na zavadéni
akademickych vysledklG do pramyslové
praxe zejména pak peptidovych [éciv
vyvinutych v 60. a 70. letech v UOCHB
a pak vyrabénych ve Spofé (Léciva)
a také v Ceskoslovenské licenci ve firmé
Ferring.

Tom rad cestoval a dokazal vytvaret
sit pratelskych kontaktd mezi mnoha vé-
deckymi pracovniky nejridznéjSich dstava
a univerzit prakticky po celém svété.Vidy
dokazal najit spoleény zijem u lidi pracu-
jicich i v dosti odlehlych oborech.Vhodnym
prikladem snad muze byt jeho zijem o ryby
a akvaristiku a spoluprice s Vyzkumnym

Ustavem rybarskym ve Vodiianech.V té dobé
jsme se v Laboratofi peptiddi n.p. Léciva
zabyvali pripravou analogli LH-RH. Tom
priSel s myslenkou pouzit latky pri kuleni
ryb a aby nas povzbudil, pfinesl nidm
do laboratore nékolik Stik vyménou za malé
mnozstvi peptidd.

Bylo by obtizné i jen vyjmenovat vSech-
ny oblasti biochemie o které se zajimal.Vedle
studia enzymového S$tépeni peptidovych
hormonl pracoval pozdéji také dlouhou
dobu na problémech pfipravy lidského in-
sulinu (sam byl diabetik).

Spolupracoval s Prirodovédeckou fakul-
tou University Karlovy, kde na katedre bio-
chemie ucila jeho Zena Jana a kde také
organizoval prrednaskové cykly o peptidech
a jejich vyuZziti . Vychoval velky pocet aspi-
rantd zejména na svém matei'ském Ustavu,
kterému zlstal aZz do konce Zivota vérny.
Dlouha léta byl redaktorem Bulletinu ceské
spole¢nosti pro biochemii a molekularni
biologii a byl ¢lenem mnoha védeckych
komisi v oboru biochemie.

Kratce pred svym odchodem do di-
chodu vydal v nakladatelstvi Barthday
malou broZurku, kde rada spolupracovniki
— peptidarG — popsala svij dojem a nazor
na vyzkum a vyvoj oboru peptidové chemie
v Ceské republice. Na Gsp&chy i omyly,
které tento obor béhem priblizné padesati
let poznamenaly. Knizka vydana k vyroci
UOCHB byla nazvana velmi pFiznaéné
,,Bye, bye, peptides... 7¢
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Dr. Barth odeSel a s nim odesla prak-
ticky celd vyznamnad prvni generace pep-
tidard, otci-zakladateld. Lze jen doufat, Ze
Tomovi Zaci budou pokracovat v jeho dile

a Ze nazev broZury ,,Bye, bye, peptides... I
tak nebude v budoucnu povaZovan za
nekrolog vyznamného védeckého oboru
u nas.

RNDr. M. Flegel CSc.,

za vSechny ,,Peptidi‘. M&kké i na konci zdiiraziuje, Ze jde o peptidaie nikoliv
o chemické latky. Toto osloveni byvalo tradi¢ni v Rudingerové laboratofi a zaéinaly jim vidy
pohlednice posilané ze sympozii, kterych jsme se spolu s TOMEM ucastnili.

,,Bye, bye Tome !“
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RNDR. JoseF CHMELiK, CSc.
16.7.2007

29.7.1953 -

Pred nedavnem nas vSechny zastihla
velmi smutnd zprava o nahlém umrti pana
doktora Josefa Chmelika dne 16. 7. 2007.
Narodil se 29. 7. 1953 v Usti nad Orlici.
Po absolvovani gymnazia v Ceské Trebové
vystudoval obor fyzikdlni chemie na
prirodovédecké fakulté Univerzity Karlovy,
kde téz pokracoval v letech 1977 — 198l
v doktorském studiu na téma ,,Hydrofobni
vlastnosti sirnych aminokyselin a jejich vyz-
nam pro strukturu globularnich bilkovin®.
Profesni kariéru zacal v roce 1981 jako
odborny asistent katedry fyzikalni chemie
Univerzity Karlovy. Po prest&€hovéni do Brna
v roce 1982 pracoval nejprve jako vyzkum-
ny pracovnik ve Vyzkumném Ustavu Cistych
chemikalii v Brné. Od roku 1983 pusobil
jako védecky pracovnik na Ustavu analytické
chemie AV CR, kde v roce 1990 zaloZil
oddéleni separace biopolymerd. V letech
2001 — 2005 byl Feditelem Ustavu analytické
chemie AV CR a souasné od roku 200
téZ vedoucim oddéleni proteomiky
a glykomiky.

Jeho védecka cinnost byla rozsahla —
publikoval pres 100 plvodnich védeckych
praci, byl FeSitelem nebo spoluresitelem
mnoha (i mezinarodnich) grantovych projek-
td. Mezi jeho odborné zajmy patfily prede-
v§im separa¢ni metody (field-flow frak-
cionace, kapilarni isoelektricka fokusace,
gelova permeacni chromatografie), hmotnos-
tni spektrometrie (MALDI-TOF MS, ESI-IT),
identifikace bilkovin, konformacni stability
a posttranslaéni modifikace bilkovin aj.
Nezanedbatelny byl i jeho prinos v oblasti or-
ganizacni jak v tuzemsku, kde plsobil jako
¢len vykonného vyboru proteomické sekce
CSBMB, tak i na mezindrodni Grovni, kde
pusobil jako funkcionar nékolika odbornych
spolecnosti. V pribéhu své védecké kariéry
sestavil Dr. Chmelik obdivuhodné funguijici
Uspé&Sny tym mladych védcl, doktorandi
a diplomantd, ktefi vyznamnym zpiisobem
ovlivnili a dodnes ovliviiuji produkci vysledki
predevsim v oblasti separace a charakterizace
makromolekul a &astic, a to nejen v regionu
Ceské republiky, ale i na mezinarodni Grovni.
Pravé intenzivni spoluprace jeho laboratore
se 3pickovymi zahrani¢nimi pracovisti po
roce 1989 zviditelnila a mozna i castecné
ovlivnila onu st ceské védecké obce, kterd
Uspésné zacala rozvijet dynamické moderni
metody, mezi néz proteomika a glykomika
bezesporu patfi.

V dobé svych nedoZitych 54. narozenin
nas tak opustil pritel a kolega, jehoz
odborné vize, vysoké pracovni nasazeni
i schopnost kriticky se vyjadfit k rdznym
nesvarim byly prikladem pro jeho okoli.
Je nutno vyzdvihnout predevsim jeho vztah
k mlads$im spolupracovnikim, kterym se
vzdy snaZil predat maximum ze svych Zivot-
nich zkuSenosti a znalosti. Dékujeme Ti,
Josefe!
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ODBORI\IE CLANKY

MERENi PROTEOMICKYCH DAT HMOTNOSTNI

SPEKTROMETRIIi A JEJICH

BIOINFORMATICKA INTERPRETACE

Pavel Rehulka, Helena Rehulkovd a Josef Chmelik

Ustav analytické chemie Akademie véd CR,Vevefi 97,602 02 Brno

rehulka@iach.cz, rehulkova@iach.cz, chmelik@iach.cz

1. Uvod

Uspéch pii identifikaci bilkovin zavisi na
kvalit¢ dat ziskanych hmotnostni spek-
trometrii a jejich interpretaci s pouZitim
bioinformatiky. S vyvojem jemnych ioniza-
&nich technik'~> se rozvijely také metody
identifikace bilkovin. Smés bilkovin se rozdéli
vhodnou separaéni technikou. Separované
bilkoviny se enzymaticky $tépi na smési pep-
tidd, které se dale analyzuji hmotnostni
spektrometrii. NejcitlivéjsSi a rychlou
metodou je peptidové mapovani (peptide
mass fingerprinting — PMF)¢~!0, ve kterém
jsou presné zmérené molekulové hmotnosti
peptidd porovnany s teoreticky vypocitany-
mi hmotnostmi peptidil z bilkoviny pritom-
né v databazi, pricemZ toto srovnani je
provedeno pro kazdou bilkovinu v databazi
zvlast. Bilkovina z databaze vykazujici
nejvétsi shodu pri pouZiti vhodného
skérovaciho algoritmu identifikuje analyzo-
vanou bilkovinu. Jinou moZnosti identifikace
bilkovin je odvodit kratky sekvencni
Usek nékterého z peptidd pritomnych
v peptidové smési na zakladé jeho fragmen-
tace a pouZitim jiného vhodného vyhleda-
vaciho programu identifikovat bilkovinu
v databazi. De novo sekvenovani celych pep-
tidl se pak pouziva, pokud selZou predchozi
identifikaéni postupy.

2. ldentifikace bilkovin hmotnostni
spektrometrii

2.1. Peptidové mapovdni

Pocatky peptidového mapovani spadaji
do roku 1989, kdy tento pristup poprvé
prezentovali Henzel a spol.''. PGvodni
Laemmliho myslenka ukazala, Ze produkty
stépeni bilkoviny jsou charakteristické
pro analyzovanou bilkovinu a Ze peptidové
mapovani lze provadét gelovou elektro-
forézou'2. Henzel a spol.® déle rozvedli tuto
mySlenku a bilkovinné lyzaty analyzovali
hmotnostni spektrometrii. Bilkoviny sepa-
rované gelovou elektroforézou byly preve-
deny z gelu na membranu a po jejich reduk-
ci a alkylaci byly Stépeny trypsinem nebo
bromkyanem. Vzniklé peptidy byly hmot-
nostné-spektrometricky analyzovany sek-
torovym  hmotnostnim  analyzdtorem
s ionizani technikou ,fast atom bombard-
ment* (FAB). Citlivost této metody vSak
byla mala, coz zabranilo jejimu vyuZziti jako
béZného nastroje pro identifikaci bilkovin.

Poté, co se zacaly vyrabét prvni
komeréni pristroje typu MALDI-TOF MS,
nahradila citlivéjsi technika MALDI-TOF MS
techniky dfive pouzivané v PMF (cit.b),
ktera byla soucasné vyvinuta i v jinych
skupindch’'%. Technicka zlepseni TOF hmot-
nostni analyzy (pouZiti zpoZd&né extrakce'?
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a reflektronu'#) byla pficinou dal$iho zvy3eni
citlivosti a presnosti analyzy, coz mélo za
nasledek rozsifeni techniky PMF jako
hlavniho nastroje pro identifikaci bilkovin
na konci minulého stoleti'®.
bilkovin na membrané, na kterou byly pre-
neseny po jejich separaci gelovou elektro-
forézou. Pozdéji bylo ukazano, Ze bilkoviny
obarvené stfibrem mohou byt Stépeny pri-
mo v gelu bez nutnosti jejich prenosu na
membranu a nasledné pak identifikovany
hmotnostni spektrometrii'é. Sou¢asna typ-
icka strategie identifikace bilkovin spociva
v separaci bilkovin 2D gelovou elektroforé-
zou, redukci v gelu, alkylaci a $tépeni sepa-
rované bilkoviny, hmotnostné-spektro-
metrické analyze vzniklych  peptidi
a bioinformatickém zpracovani ziskanych
dat'”.

Dalsi vyhodou PMF vedle citlivosti
a rychlosti této metody je skutelnost,
Ze pro vlastni analyzu se spotrebuje pouze
malad &ast vzorku (pFiblizné 5-10 %).
To poskytuje moZnost vyuZiti dalSich typu
analyzy téhoz vzorku (sekvenovani peptidi
metodou MS/MS, studium posttranslaénich
modifikaci aj.).

2.2. Sekvenovdni peptidii hmotnostni
spektrometrif

Jiz v 60. letech minulého stoleti byly
rozpoznany moznosti hmotnostni spek-
trometrie co se tyce citlivosti a infor-
mac¢niho obsahu ve vyslednych datech'®.
Prvni pokusy sekvenovani peptid hmotnos-
tni spektrometrii s elektronovou ionizaci
(El) byly provedeny jiz v roce 1965 (cit.'>?°).
Tento zpUsob vyuzival informace ze Stépeni
malych derivatizovanych peptidil v iontovém
zdroji. Zavedeni ioniza¢ni techniky FAB
v roce 1981 (cit.2"??) zlepsilo efektivitu
ionizace peptidl s vy$si molekulovou hmot-
nosti a tato technika pak byla spojena
s MS/MS (cit.2%5). Nejvétsi vliv na rozvoj
sekvenovani peptidl prosti'ednictvim MS/MS
méla komercializace ionizaénich technik ESI

a MALDI. Ty jsou pouzivany v kombinaci
s mnoha konfiguracemi hmotnostnich ana-
lyzatord pro MS/MS (trojity kvadrupdl?®,
iontova past?’, kvadrupdl/priiletovy analyzé-
tor (time-of-flight, TOF)?8, TOF/TOF? atd.).
Tyto techniky jsou velmi citlivé a mnohé
z nich mohou byt automatizovany pro
analyzu velkého poctu vzorkd.

Zjisténi sekvence peptidi mlze byt
provedeno nepfimo metodou PMFE
Po Uspésné identifikaci bilkoviny jsou exper-
imentalni molekulové hmotnosti peptidl
prirazeny k sekvencim peptidi a tim je urce-
na primarni struktura analyzovanych pep-
tidd. V dalSim textu se pod pojmem ,,;sekven-
ovani peptidd  hmotnostni spektrometrii*
rozumi ziskani informace o primarni struk-
turfe peptidu uZitim informace ziskané
z fragmentaéniho hmotnostniho spektra.

Hlavni myslenkou sekvenovani peptidd
hmotnostni spektrometrii je uZiti fragmen-
tacniho spektra pro ziskani alespori ¢astecné
informace o primarni strukturfe peptidu.
Ta déle s poutzitim bioinformatickych nastro-
ji slouZi k identifikaci bilkoviny. DuleZitou
skute¢nosti je pomérné dobre definované
fragmentaéni chovani peptidd v MS/MS
experimentu, kdy nejéastéjsi typy fragmen-
tace probihaji na peptidovém retézci.
Obzvlasté pri experimentech s nizkoener-
getickou kolizné indukovanou disociaci (CID
— collision-induced dissociation) jsou
nejcast&jsimi typy fragmentovych iontd tzv.
a-, b- a y-ionty (viz obr. | a obr. 2), spojené
nékdy se ztratou malé neutralni molekuly
(NH;, H,0).

Existuje vice zplsobu, jak vyuZit infor-
maci ziskanou z MS/MS analyzy peptidl
pro identifikaci bilkovin. PFimy zplsob je
interpretace fragmentacniho spektra ruéné
a pouziti ziskané sekvencni informace
k prohledavani databaze bilkovin bud
jednoduchym vyhledavacim programem
(nap¥. MS-Pattern3®) nebo programem za-
loZzenym na vyhledavani podobnych sekvenci
v databazi bilkovin pouZivajicim vhodné
algoritmy (napi FASTA algoritmus3! na
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adrese3? nebo BLAST algoritmus®® na
adrese®*). Interpretace fragmentacnich
spekter neni jednoducha, ale pouZiti téchto
nastroji je vyhodné zejména v situaci, kdy
sekvence analyzované bilkoviny neni pri-
tomna v databdzi, ale sekvence podobné
bilkoviny (napf. z jiného organismu)
v databazi je. Tim mlZe byt analyzovana
bilkovina identifikovana na zakladé vy-
soké podobnosti s bilkovinou pritomnou

Jiny zpusob identifikace bilkovin
s pouzitim dat z fragmentaéniho spektra
zavedli Mann a Wilm3%, kteFi vyuzili
skute¢nosti, Ze vétsina fragmentacnich spek-
ter obsahuje kratkou a snadno stanovitel-
nou sekvenci fragmentovych iontd identi-
fikujici kratkou sekvenci primarni struktury
analyzovaného peptidu. Tato castecna
sekvence rozdéluje peptid na tFi casti,
kde druhou &asti je ¢astecna interpretovana

v databazi. sekvence peptidu a prvni a treti ¢ast jsou

X4 Ya Z4 X3 Y3 Z3 X2 Y2 Z2 X1 Y1 Z4

ikl AM b AN
H2N—(|J——C——l|\l——(|3——C I?I (|2 C—+ l}l (ID C—I?I*CE—COOH
H HH HH HH HH
aq b1 ¢4 a» by co az bz c3 ag by ¢y
Obr. 1. Struktura linedrniho protonovaného peptidu a nomenklatura jeho fragmentovych iontd
R1O0  R2 RO Ho—R (W RAO RS
HyN—é—g-T% H.ZN—(:‘,—%.‘I,—I?—CI: O=C—N —g—hll-+—é—u—+—ccx3:—
H H H H H H H H H H
az d2 X3
R10  R2 R4 Rﬁ-“-: H 0 R4 RS
11 | R I} | | 1l [
HPN‘—?—C lil—?‘“ =0 HDB?—*C“I]J“#“C-H—COOH HN “‘C‘—I\IE“?“C“I[*I‘*+—COOQ'
H H H H H H H H H H H H H
by V3 y3
R1O R20O R'—CHO R4 O R;“E H B o R4 O RS
H,N—G—CmN—C—B—NH, E-&-nd—&-n-d—coon ¢dn—d-E&—n—d—coor
Ay A MIT
C2 W3 Z3
g Py, Py ¥
H.N=CH H,N— —n~||=+ H2N—(I‘.—C—J;4—+—CEO'
H H H H H H
imoniov__ion y3a4 y3bg

Obr. 2. Struktura fragmentovych iont( linedrniho protonovaného peptidu
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zbyvajici peptidové fragmenty. Konstrukce
m,TAGm; se nazyva peptidovy sekvencni
Usek (peptide sequence tag), kde m,
(resp. m3) je molekulova hmotnost prvniho
(resp. posledniho) fragmentového iontu,
na kterém zacina (resp. kon¢i) interpreto-
vand kratkd sekvence oznacena pismeny
»TAG". Peptidovy sekvenéni usek spolu
s molekulovou hmotnosti rodi¢ovského
iontu poskytuje specifickou informaci
o analyzovaném peptidu. Bilkovinna
databize je pak prohledavana s pouzitim
této specifické informace. Kazdy peptid
odpovidajici specificité enzymu a mo-
lekulové hmotnosti analyzovaného peptidu
ve specifikované toleranci je testovan
na pritomnost identifikovaného useku
v sekvenci peptidu na pozici dané udaji m,
a mj (pricemz je obvykle testovana moznost
jak pro sérii b-iontd, tak y-iontd). Pro jed-
noznacnou identifikaci bilkoviny obvykle
stadi, kdyzZ je interpretovany sekvenéni Usek
delsi nez dvé aminokyseliny.

Priklad ~ fragmentacniho  spektra
s kratkou interpretovanou sekvenci analy-
zovaného peptidu je ukazan na obr. 3.
Peptidovy sekvencni usek ziskany vy-
hodnocenim tohoto spektra byl zadan do
vyhledavaciho databazového programu
PeptideSearch3®. Vysledkem byla jednoz-
na&na identifikace 3-amylasy z je€mene.

Jednim z proteomickych nastroji
v souboru programl Protein Prospector?’
je program nazyvany MS-Tag (cit.3®), ktery
byl ptivodné vyvinut Clauserem a Bakerem?3’
pro interpretaci PSD spekter, jeZz obvykle
neobsahuji dostate¢né mnozstvi informace
pro kompletni de novo sekvenaci peptidu,
ale stale je v nich dost specifické informace
pro identifikaci bilkoviny databidzovym vy-
hledavanim. Program vybira z databaze pep-
tidy vzniklé teoretickym $tépenim zvolenym
enzymem a soucasné odpovidajici teore-
tickou molekulovou hmotnosti ve zvole-
ném rozsahu experimentalni hodnoté
molekulové hmotnosti peptidu. Peptid,
ktery toto spliiuje, je teoreticky fragmen-
tovan a experimentalné ziskané hmotnosti
fragmentovych iontl jsou porovnany s takto
vytvoi'enym seznamem teoretickych hod-
not. Vysledkem databazového hledani je sez-
nam bilkovin, jez prosly v§emi omezujicimi
kritérii (véetné& poctu odpovidajicich identi-
fikovanych fragmentovych iontd). Tento sez-
nam je sefazen podle nejmensiho poctu
neidentifikovanych fragmentovych iontd
a za identifikovanou bilkovinu je povazovana
bilkovina umisténd na prvnim misté.
Je-li kvalita fragmentaéniho spektra do-
state¢na, bilkovina je prFitomna v databazi
a vyhledavaci parametry jsou spravné
nastaveny, pak je bilkovina identifikovana
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Obr. 3. PSD fragmentacni spektrum trypsinového peptidu bilkoviny extrahované vodou z obilek je¢mene
(Hordeum vulgare L.) a separované za pouziti 1D gelové elektroforézy; v horni ¢dsti obrdzku je zndzornén

interpretovany sekvenc¢ni dsek analyzovaného peptidu
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jednoznacné. Aplikaci programu MS-Tag
na data ziskana z fragmentacniho spektra na
obr. 3 byla opét identifikovina [3-amylasa.

Soucasna verze programu MS-Tag muze
interpretovat nejen data z PSD experimen-
tu, ale i vysledky ziskané jinymi fragmen-
taénimi technikami. MS-Tag Ize téZ pouzit
v pripadé, kdy spektrum obsahuje
dostate¢né mnozstvi informace pro inter-
pretaci de novo; je vSak tieba, aby homolog-
icky peptid byl pritomen v databazi.

Sofistikovany  program  SEQUEST
vyuziva pro databazové vyhledavani vza-
jemné korelace mezi experimentalnim
a teoretickym fragmentaénim spektrem
vytvorenym ze sekvence peptidu piitom-
ného v databazi“**!. Tento program nejprve
zjednodusi experimentalni fragmentacni
spektrum, aby nedochazelo k nespravnym
identifikacim bilkovin. Maximalni pocet pik{
v experimentalnim fragmentacnim spektru
je 200 a tento seznam je v prvnim vyhle-
davacim kole porovnavan s teoretickymi
seznamy fragmentovych iontl peptidd
v databazi, které navic maji odpovidajici
enzymovou specificitu a molekulovou
hmotnost. Peptidy jsou ohodnoceny
zjednodusenym skérovacim algoritmem,
ktery zavisi na souctu intenzit iontd,
souvislosti iontl v identifikované sekvenci
a podilu identifikovanych fragmentovych
iontl. Pro kazdou z 500 sekvenci pep-
tidd s nejvySSim skoére po prvnim kole
vyhledavani je vytvoreno teoretické frag-
mentacni spektrum (odvozené podle
specialnich pravidel), které je pak vzajemné
korelovdno s upravenym experimen-
talnim fragmentaénim spektrem rychlou
Fourierovou transformaci. Vysledné skére
pak popisuje, jak je experimentalni spektrum
podobné spektru odvozenému teoreticky
pro urcitou peptidovou sekvenci.

Program SEQUEST byl plvodné
navrzen pro analyzu fragmentacnich spekter
nizkoenergetickych CID experiment(i#0:42:43,
Program byl dale upraven téZ pro analyzu
spekter z analyzy PSD (cit.*4), vysokoener-

getickych CID analyz*® a pro identifikaci
modifikovanych peptidi“>*446, Nevyhodou
je, Ze skérovaci algoritmus neposkytuje zad-
nou absolutni miru spolehlivosti vysledku
identifikace, coZ nakonec vyZaduje pritom-
nost pracovnika posuzujiciho relevantnost
vysledkd. ReSenim této situace maze byt
napr. aplikace skérovaci rutiny (SEQUEST-
NORM) normalizujici XCorr hodnoty pro
jejich nezavislost na délce sekvence peptidu
a velikosti pouzité databize*’ nebo pouiti
neuronovych siti spolu s vhodnym statistic-
kym modelem“®.

3. Bioinformatika

Obrovska mnoZstvi experimentalnich
dat vyZaduji sofistikované metody pro jejich
interpretaci. Soucasny rychly rozvoj v oblasti
informatiky umoznuje provadét analyzy,
které by jeSt& pred nékolika lety nebyly
mozné.

Pro identifikaci bilkovin jsou nej-
dlleZitéjSim zdrojem databize DNA
a bilkovinnych sekvenci, které jsou vyuZzivany
riznymi vyhledavacimi programy. Existuji
tfi druhy databdzi: primarni nukleotidové
sekvenéni databaze, komplexni databaze
sekvenci bilkovin a administrované databaze
sekvenci bilkovin. Prikladem nukleotidové
sekvenéni databize je GenBank*’. Tato
databaze je z vétsi &asti vysledkem primého
vloZeni nukleotidovych sekvenci jednot-
livymi experimentatory. Dalsi sekvence
v databazi jsou ziskany z védecké literatury.
Primé vkladani sekvenci do databaze zpi-
sobuje rychly rist jeji velikosti, ale cenou
za to je pomérné vysoka cetnost chyb.
Priméarné zodpovédnymi osobami za editaci
a opravu sekvenénich dat jsou sami experi-
mentatori vkladajici odpovidajici data do
databaze. TrEMBL (cit.>%) je pifiklad kom-
plexni databaze bilkovin sestavené prekla-
dem nukleotidové sekvencni databdze.
Databaze TrEMBL je castecné odlisna
od jinych databazi téhoZ typu, nebot slouZi
jako docasny archiv pred vloZenim dané
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polozky do bilkovinné databéze SwissProt™.
SwissProt je dobrym prikladem admin-
istrované databaze sekvenci bilkovin.
Jednotlivé polozky pro databazi SwissProt
jsou vyhodnocovany skupinou védcl
predtim, neZ jsou do této databaze vloZeny.
To ma sice za nasledek nizky celkovy pocet
sekvenci v databazi, ale vyhodou zlistava
nizka chybovost a nadbytecnost dat a vysoky
stupen anotace jednotlivych polozek.

3.1. Databdzové vyhleddvaci programy

Databazové vyhledavaci programy jsou
razné programy, které akceptuji na vstupu
experimentalni data (event. zpracovana)
a pfi prichodu vybranou databazi specificky
porovnavaji tato vstupni data s kaZdou
polozkou v databazi. PolozZky, které splfiuji
urdita kritéria, jsou vypsany na vystup jako
vysledek programu.

Existuji tfi hlavni kategorie databa-
zovych vyhledavacich programi pro identi-
fikaci bilkovin. Jsou to programy vyuZivajici
jakoZto vstup pro databazové vyhledavani:
— molekulové hmotnosti peptidi,

— hmotnosti fragmentovych ionti
z fragmentaéniho spektra,
— interpretované sekvence aminokyselin.

Tabulka |

Tabulka | ukazuje prehled nékterych
webovych adres s rGznymi volné dostupny-
mi programy pro identifikaci bilkovin.

3.2. Skérovaci algoritmy pro identifikaci bilkovin
peptidovym mapovdnim

Nedilnou soudasti databazovych vyh-
ledavacich programi je skérovaci schéma,
které funguje jako kritérium pro spravné
serazeni databazovych vysledkd podle miry
spolehlivosti identifikace bilkoviny.
Obzvlasté dilezité je pouziti vhodného
skérovaciho algoritmu v programu identi-
fikujicim bilkoviny PMF. Nejjednodussim
kritériem pri identifikaci bilkovin pomoci
PMF je pocet identifikovanych peptidd
z experimentalnich hodnot ve srovnavané
primarni struktur'e bilkoviny v databazi (¢im
vy$si pocet nalezenych peptidd, tim
spolehlivéjsi je identifikace bilkoviny)®7:%1°,
Tento typ skoérovaciho algoritmu je vSak
v mnoha pripadech nedostadujici. Pro
spolehlivou identifikaci bilkoviny je v tomto
pripadé nutné, aby se v hmotnostnim spek-
tru vyskytovaly signaly mnoha peptidi
z dané bilkoviny, coz v pripadé nizko-
molekuldrnich bilkovin ¢asto neni ani teo-
reticky mozné. Casto pak dochazi
k situacim, kdy vysledek databazového vy-

Databdzové vyhleddvaci programy dostupné na internetu

Nazev programu

Typ programu Internetova adresa

Protein Prospector (http://prospector.ucsf.edu)

http://prospector.ucsf.edu/ucsthtml4.0/msfit.htm
http://prospector.ucsf.edu/ucsfhtml4.0/mstagfd.htm
http://prospector.ucsf.edu/ucsthtml4.0/msseq.htm
http://prospector.ucsf.edu/ucsthtml4.0/mspattern.htm

Mascot (http://www.matrixscience.com)

MS-Fit PMF
MS-Tag MS/MS
MS-Seq TAG
MS-Pattern TAG
PMF PMF

http://www.matrixscience.com/cgi

/search_form.pllFORMVER=2&SEARCH=PMF

MS/MS lon Search  MS/MS

http://www.matrixscience.com/cgi

/search_form.pl?FORMVER=2&SEARCH=MIS

Sequence Query  TAG

http://www.matrixscience.com/cgi

/search_form.pllFORMVER=2&SEARCH=SQ
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Tabulka I (pokracovdni)

Nazev programu

Typ programu Internetova adresa

PeptideSearch

(http://www.narrador.embl-heidelberg.de/GroupPages
/PageLink/peptidesearchpage.html)

Peptide Search PMF

http://www.narrador.embl-heidelberg.de/GroupPages

/PageLink/peptidesearch/Services/PeptideSearch
/FR_PeptideSearchFormG4.html

http://www.narrador.embl-heidelberg.de/GroupPages

/PageLink/peptidesearch/Services/PeptideSearch
/FR_PeptidePatternFormG4.html

http://www.narrador.embl-heidelberg.de/GroupPages

/PageLink/peptidesearch/Services/PeptideSearch
/FR_SequenceOnlyFormG4.html

PROWL (http://prowl.rockefeller.edu)

http://prowl.rockefeller.edu/profound_bin/VWebProFound.exe
http://prowl.rockefeller.edu/prowl/pepfragch.html

ExPASYy (http://www.expasy.org/tools)

http://www.expasy.org/tools/aldente
http://www.expasy.org/tools/popitam
http://www.expasy.org/tools/tagident.html

http://www.expasy.org/tools/multiident

http://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/omssa

http://wolf.bms.umist.ac.uk/mapper
http://fasta.bioch.virginia.edu

Peptide Pattern TAG
Sequence Only TAG
ProFound PMF
PepFrag MS/MS
Aldente PMF
Popitam MS/MS
Tagldent TAG
Multildent TAG

PMF

Nékteré dalsi programy

Phenyx MS/MS http://phenyx.vital-it.ch/pwi
OMSSA MS/MS
GFS PMF http://gfs.unc.edu

MS/MS
PepMAPPER PMF
FASTA TAG
BLAST TAG

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast

PMF — program vyuZivajici molekulové hmotnosti peptidii, MS/MS — program vyuZivajici
hmotnosti fragmentovych iontl z fragmentacniho spektra, TAG — program vyuZivajici inter-

pretované sekvence aminokyselin

hledavani obsahuje pouze spoustu nahod-
nych identifikaci bilkovin poskytujicich velké
mnoistvi teoretickych peptidl, coZz pak
znaéné ztéZuje proces identifikace.

Dobry skérovaci algoritmus, ktery bere
do Gvahy prFirozené vlastnosti bilkovin, byl
poprvé pouzit v programu MOWSE (cit.8).
Zakladem skorovaci funkce je matice (f})

pfirazena zvlast pro urcity enzym a zvolenou
databazi. Radky této matice predstavuji
10 kDa intervaly pro molekulové hmotnosti
intaktnich bilkovin a sloupce pak 100 Da in-
tervaly pro molekulové hmotnosti peptidi
vzniklych $té€penim bilkovin v databazi zv-
olenym enzymem. Hlavnim diivodem pro
seskupeni molekulovych hmotnosti peptidi
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timto zplsobem je rdzna cetnost téchto
hmotnosti pro jejich rdzné hodnoty (nizko-
molekularni peptidy jsou cetnéjSi nez
vysokomolekularni), ktera je také navic
zavisla na molekulové hmotnosti bilkoviny.
Frekvenéni hodnota prvku matice (F) je
spocitana jako podil poctu peptidl
v odpovidajicim prvku matice (N;) a sou¢tu
vSech peptidi pro cely 10 kDa interval
molekulové hmotnosti bilkoviny (suma
viech hodnot v Fadku matice, Zj N,-,j):

N,
Q—w)zzij\{”
P

Tyto frekvenéni hodnoty prvkid matice
jsou pak pro kazdy 10 kDa interval (Fadek
matice) normalizovany vzhledem k nejvétsi
frekvenéni hodnot& prvkG matice F.. =
= max; F;; a vysledek pro kazdy prvek matice
je fij = Fj | Fnao cOZ je redlné Cislo mezi
0 a |.Vlastni databazové vyhledavani probiha
nasledovné: kazdad polozka v databazi
(tj. molekulové hmotnosti peptidii teoret-
icky nastipané sekvence bilkoviny) je
porovnana s namérenymi daty. Experimen-
talni hmotnosti peptidi neodpovidajici Zad-
né teoretické hodnoté jsou ignorovany. Pro
kazdou experimentalni molekulovou hmot-
nost odpovidajici nékteré z teoretickych
molekulovych hmotnosti peptidi porovna-
vané bilkoviny je pfifazena normalizovana
frekvenéni hodnota odpovidajiciho prvku
v matici (f;) a tyto hodnoty jsou navzijem
vynasobeny, coZ poskytuje soucin P,
Konecnd hodnota vysledného skore je ziska-
na jako prevracena hodnota soucinu P,
s naslednou normalizaci tohoto vysledku na
bilkovinu o molekulové hmotnosti 50 kDa
za UCelem redukce nahodné akumulace
skére pri porovnavani se sekvencemi
vysokomolekularnich bilkovin (M oznaduje
molekulovou hmotnost v kDa aktualné
porovnavané bilkoviny v databazi):

50
P,xM

skore =

Hlavni prednosti tohoto skérovaciho
algoritmu je, Ze dava peptidim s vysSi
molekulovou hmotnosti vétsi skérovaci
vahu a kompenzuje nenahodné distribuce
molekulovych hmotnosti peptidii v bilko-
vinach o rGizné molekulové hmotnosti.

Skérovaci schéma MOWSE pro PMF
metodu je pomérné rozsirené. Program MS-
Fit (cit.>') v Protein Prospectoru’’ pouziva
toto schéma v ¢astené pozménéné for-
mé&2, Skérovaci matice je vypoltena poté,
kdy jsou jiz na databazi aplikovana kritéria
pro druh organismu a rozsah mozné
molekulové  hmotnosti  identifikované
bilkoviny. Matice ma |1l intervald pro
molekulovou hmotnost bilkoviny (10 inter-
valli po 10 kDa az do molekulové hmotnos-
ti 100 kDa, I1. interval je uréen pro viech-
ny molekulové hmotnosti bilkovin nad
100 kDa) a 30 intervali pro molekulové
hmotnosti peptidl (pro 100 Da intervaly aZ
do 3000 Da; peptidy s vyssi molekulovou
hmotnosti se nezapocitavaji). Peptidy bez
vynechaného Stépného mista ve strukture
prispivaji faktorem |, zatimco peptidy majici
néjaka vynechana $tépna mista prispivaji fak-
torem nazyvanym ,pfactor®, ktery zadava
uzivatel. Nalezené peptidy se pak déli do
dvou skupin: skérujici peptidy (napr. nemo
difikované peptidy) a neskérujici peptidy
(napt. peptid s oxidovanym methioninem
a tentyZ peptid bez oxidovaného methion-
inu nebyl nalezen).Vysledné skore se pak jiz
pocita stejnym zplsobem jako v pripadé
algoritmu MOWVSE.

Jinym Siroce pouzivanym programem
PMF je Mascot Peptide Mass Finger-
printing>® v souboru program{ nazyvaném
Mascot®®. Cilem skérovaciho algoritmu
v Mascot PMF je poskytnout jednoduché
pravidlo, které umozni rozhodnout, zda je
vysledek identifikace relevantni ¢i nikoliv.
Dale by mél poskytnout hodnotu skoére, jez
by se dala srovnat s vysledky aplikace jinych
databazovych vyhledavacich nastrojli a ktera
by téz slouzila k optimalizaci parametrd
databazového vyhledavani. Program PMF
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Mascot  pouziva  pravdépodobnostni
skérovaci systém MOWSE. Algoritmus je
zaloZen na vypoctu pravdépodobnosti P, Ze
pozorovana shoda mezi experimentalnimi
hodnotami a teoretickymi hodnotami posu-
zované bilkoviny v databazi je ndhodna
udalost®. Jako vyznamné se povaZuji hity
s pravdépodobnosti P nizsi nez 0,05.
Z praktickych ddvodu (napf: pro lepsi shodu
mit vySS§i skére) je celkové skore udavano
jako —10 log,, P. Detailn&jsi popis
skérovaciho algoritmu nebyl publikovan.
Dalsim z rady PMF identifikaénich pro-
grami je ProFound (cit.*®) na adrese
programového komplexu PROWL (cit.>’).
Skérovaci algoritmus ProFoundu pouZziva
vypolet bayesovské pravdépodobnosti, Ze
porovnavand bilkovina z databaze je analyzo-
vanou bilkovinou v experimentu®®. Tato
pravdépodobnost je poditina za nasledu-
jicich predpokladi: /) analyzovana bilkovina
je pritomna v databazi; 2) vSechny dete-
gované ionty ve spektru pochazeji
z enzymatického Stépeni analyzované
bilkoviny; 3) ndhodna shoda experimentalni
a teoretické molekulové hmotnosti peptidu
se neuvazuje, vSechny shody jsou po-
vaZzovany jako shody s teoreticky pred-
povézenymi peptidy. Pravdépodobnost hy-
potézy, Ze ,bilkovina k je analyzovanou
bilkovinou* za podminky danych experimen-
talnich dat D a okolnich informaci | (volby
databazového vyhledavani), je dana nasledu-

jici rovnici®8:

P(k|DI)u P(k|I) (N"')"l;_[{\li’”w = i xie.\‘p|:— 0 =m,0)
=1

N! [3 0,

s normaliza¢ni podminkou

ZP(I{|DI)=]

ke databaze

kde P(k|l) je pravdépodobnost hypotézy k za
dané okolni informace I; N je teoreticky
pocet peptidi generovanych z bilkoviny
k enzymem pouzitym v experimentu; r je
polet nalezenych peptidi; m, -m... je
rozsah namérenych molekulovych hmotnos-
ti peptidli; m; je namérena molekulova hmot-
nost i-té shody s nasobnosti g; (pocet teo-
retickych peptidii odpovidajicich m)); myq je
vypoétend molekulovd hmotnost j-tého
peptidu v i-té shodé; s; je standardni odchyl-
ka méreni molekulové hmotnosti o hod-
not¢ m; a F,, .. empiricky ¢len zvySujici
pravdépodobnost v pripadé, Ze byly po-
zorovany prekryvajici se nebo po sobé
jdouci peptidy. Na zakladé pravdépodob-
nostni hodnoty pro kaZdou bilkovinu
v databazi ProFound spocita tzv. skére Z,
které urcuje, jak vyznamné se identifikovana
bilkovina [isi od identifikace prostrednictvim
nahodnych shod molekulovych hmotnosti
v databazi®’.

Tato prdce byla podporena prostredky
vyzkumného centra MSMT IM06030 ,,Funkéni
genomika a proteomika rostlin“.

som
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ROZNE

CELOSVETOVY KONGRES ISOBM
POPRVE V CESKE REPUBLICE

Ve dnech 15.— 19. zari 2007 se v Praze
konal celosvétovy kongres Mezinarodni
spole¢nosti pro nadorové-vyvojovou me-
dicinu a biologii (International Society for
Oncodevelopmental Biology and Medi-
cine — ISOBM). Tato spole¢nost vznikla
v pocatkem 70. let minulého stoleti jako
reakce na objev tzv. onkofetalnich
a karcinoembryonadlnich antigend, které
sehraly v dalSich letech zasadni roli
v biochemickém monitorovani pacienti se
zhoubnymi néadory. Zvy3eni jejich obsa-
hu v krvi pacienta totiZz umozZiovalo
s predstihem odhalit po Uspésné operaci,
ozareni ¢i chemoterapii zatim klinicky né-
mou recidivu ¢i metastdzu zhoubného nado-
ru a zavcas zahgjit jeji 1é¢bu. Dnes se pro
tyto latky pouZiva obecnéjsi nazev nadorové
markery (Tumor Markers, TM).

Prvni sjezd se konal v roce 1973
v Sapporu v Japonsku jesté pod nazvem
International Research Group for Carcino-
Embryonic Proteins, oznaceni ISOBM vznik-
lo az koncem 70 let. Prazsky kongres byl
v poradi jiz 35. a dle vyjadreni vétsiny Gcast-
nikd byl velmi Gspésny. Jeho presidentem byl
prof. MUDr. Tomas Zima, DrSc, MBA, dékan
I 1ékar'ské fakulty UK v Praze.

Pocet tGcastnikll kongresu se bliZil trem
stim a mimo Evropu bylo nejvice hostl
z Ameriky a Asie, odkud bylo zastoupeno
zejména Japonsko. Program kongresu byl
velmi intensivni.

Probéhlo Sest plenarnich prednasek,
nesmirné  zajimava byla  prednaska
prof. Seitze z Heidelbergu, ktery jasné kon-
statoval, Ze alkohol je kancerogen, zvlasté
pokud je kombinovan s kourenim cigaret.
Je nutno v3ak konstatovat, Ze to Gcastnikiim
nevzalo chut k ochutnavani ceského piva
a moravského vina. Prednaska prof. Sella

z Albany, USA byla vénovana kmenovym
buikam a jejich dloze pri kancerogenesi
a terapii nador(. Prof. Duffy z Irska se véno-
val personalizovanému pFistupu k terapii na-
dorl — jde o to ,usit" pacientovi na miru
vhodnou terapii, ktera by co nejvice zastavi-
la rGst nadoru a co nejméné poskodila
pacienta. Prof. Duke-Cohan se vénoval
molekule attractinu a jeho vztahu
k neurodegeneracim a vzniku mozkovych
nadorl — gliomu. Pfednaska prof. Masopusta
z Prahy, ,klasika* z oblasti vyzkumu jednoho
z prvnich onkofetalnich antigen(, alfa-1- fe-
toproteinu, nemohla byt vénovana jinému
tématu a byla prijata s velkou pozornosti.
Velky aspéch sklidila rovné&z prednaska
historika ~ mediciny  prof.  Strouhala
o archeologickych nalezech malignich nado-
ri v Evropé a starém Egypté.

V dobé trvani kongresu se konalo 22
specialisovanych symposii, dva bloky volnych
sdéleni a 7 posterovych sekci a jeden works-
hop. Program byl vyvazené vénovan jak
zhodnoceni klinickych aspektli a zkusenosti
s pouzitim tumor markeri v onkologii,
tak zakladnimu vyzkumu v oblasti zhoub-
nych nadord, coz vétsina ucastnikd hodnoti-
la vysoce positivné. Symposia z oblasti
spiSe experimentélni byla vé&novana napri-
klad dipeptidylpeptidase IV (prof. Sedo
a prof. Duke.Cohan), transketolase |
(prof. zur Hausen a Dr. Coy) &i experimen-
talni terapii nadord (prof. Rihova). Na hrani-
ci mezi experimentalnim a klinickym vyzku-
mem se pohybovalo symposium vénované
metodam vyhledavani novych nadorovych
markerd (prof. Fritsche — Omics and
cancer), cirkulujicim nadorovym buikam
(rovnéz prof. Fritsche) nebo methylovanym
gentim (prof. Duffy).Také symposium Cancer
and stem cells signaling (prof. Sell) se pohy-
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bovalo na hranici zakladniho a aplikovaného
vyzkumu. Velmi zajimavé byla symposia
vénovana leukemogenesi (prof. Michalova,
prof. Haas) a epigenetice a organizaci chro-
matinu u karcinomovych bunék (prof. Imai,
prof. Laird). Klinicky orientovana symposia
byla vénovana urologickym nadoriim (prof.
Semjonow a prof. Stenman), kolorektalnim
nadordm (prof. Lamerz, prof. Molina)
a nadordm prsu ( Her-2/neu oncoprotein in
breast cancer — prof. Molina). Samostatna
symposia byla vénovana nejvyznamnéjsim
nadorovym markertm, napriklad lidskému
choriovému gonadotropinu — (HCG and
cancer, prof. Stenman a prof. Lamerz), cyto-
keratinim (prof. Barakova), thymidinkinase
(prof. Topol¢an) a metalothioneinim
(prof. Prasa). Velka pozornost byla vénovana
kontrole kvality stanoveni nadorovych mar-
kert (symposium prof. Sturgeonové).

Samostatné symposium bylo vénované
aktivitam Evropské pracovni skupiny pro
tumor markery (EGTM — prof. Bonfrer).

Kongres mél i bohaty spolecensky pro-
gram. Gala vecer byl oZiven mimo vystoupe-
ni naSich umélct i hudebni produkci
prof. Sella (saxofon) a zejména japonské
delegace, ktera predvedla ukazku tradi¢niho
japonského tance a zazpivala samurajské
pisné&. Ucastniky velmi zaujal koncert ve sta-
robylém Karolinu a také vylet na zamek
Jemnisté, provazeny nadhernym slunec¢nym
podzimnim pocasim.

Je moZno konstatovat, Ze tento kongres
se mimoradné vydafil a byl dobrou rekla-
mou nejen pro Ceskou védu, ale i pro Prahu
a celou Ceskou republiku.

Ivan M. Malbohan
Praha 17. 10. 2007

ZPRAVA O sYMPoOSIU BIOBIO 07

Symposium  ,4th  Symposium on
Biosorption and Bioremediation* se konalo
v Praze 26.-30. srpna 2007 v hotelu
Moevenpick na Smichové. Tato konferen-
ce se konala jiz poctvrté od roku 1995
a opét se zde sesli vyznamni odbornici
v oblasti vyzkumu remediace anorganickych
i organickych latek pomoci biologickych sys-
téma.

Celosvétové je velkd pozornost
vénovana ochrané zneciSténého prostiedi
a likvidaci starych zat&7i, aviak v osm-
desatych a predevsim v devadesatych letech
se zcela realné zadinalo uvaZovat o vyufZiti
Zivych organismd a jejich potencialu pro
akumulaci a degradaci xenobiotik. S tim
souvisi i zajem védeckych odbornikii o tento
typ konferenci. Ovsem je nutné dodat, Ze
zatimco v roce 1995 byla tato tematika jako
jedna z mala predmétem mezinarodniho
symposia, v dnesni dobé je kaZdorocné
po celém svété poradano az nékolik desitek
konferenci v  oblasti  bioremediaci,

biodegradaci xenobiotik, biologickych likvi-
daci starych zatézi atd.

V leto$nim roce se konference zlcast-
nilo 88 Ucastnikd, byly zastoupeny vétSinou
evropské zemé, nicméné vyskytli se Ucast-
nici i z Mexika, Spojenych Statl, lzraele,
Japonska, Egypta a Indie.V této souvislosti je
nutné pripomenout, Ze i zasluhou stipendia
organizace FEMS (Federace evropskych
mikrobiologickych spoleénosti) se mohli
kromé evropskych zucastnit konference
i nékteri studenti, pravé z USA a Mexika.
Ceskych Gastniké bylo 39, pot&Sitelna je
Glast velkého mnoZstvi mladych kolegl
véetné studentl postgradualniho studia
i z mimoprazskych universit a vyzkumnych
Ustavd.

Védecky program symposia byl
rozdélén na 5 sekci. V ramci téchto sekci
bylo prosloveno 33 prednasek, z nich 9 bylo
presentovano jako ,key note“ prispévky.
Uvodni pirednasku proslovila prof. Donna
Bedard z Department of Biology, Rensselaer

84 n

Bulletin 3



Polytechnic Institute, ktera je jiz od osm-
desatych let jednim z prednich environmen-
talnich mikrobiologli a v soucasné dobé
se vénuje anaerobni dehalogenaci
a bakteridlnimu rodu Dehalococcoides.
Kromé této védecké prednasky vystoupili
v Uvodnim programu i prof. Eliora Ron,
predstavitelka FEMS, Dr. Piet Lens — pred-
seda Evropské spolecnosti pro environ-
mentalni biotechnologii a ¢len vyboru
Evropské biotechnologické federace (EFB)
a prof. Ulrich Stottmeister — predseda ISEB
(Mezinarodni spole¢nost pro environmen-
talni  biotechnologii), s informacemi
o védeckych spolecnostech, které reprezen-
tuji, o jejich programu a vysledcich.

Prvni védeckou sekci byla sekce
o biosorpci a bioakumulaci téZzkych kova.
Uvodni prednasku proslovil prof. L. Diels
(VITO, Belgie), ktery hovofil o perspektivach
biologické akumulace a sorpce a jejich
vyuZiti pro prostiedi znecisténé tézkymi
kovy a jejich slou€eninami. Dr. P. Kotrba
z VSCHT upoutal Géastniky svym
prispévkem o uUpravé povrchovych struktur
kvasinky Saccharomyces cerevisiae, ktera vede

ke stimulaci a k vys$si akumulaci téZkych
kov. PrileZitost byla dana i mladym védcdm,
kteri proslovili dvé kratké prednasky.

Dalsi, a pravdépodobné nejvétsi sekci,
byla sekce zahrnujici prispévky o biode-
gradacich persistentnich organickych slou-
Cenin. V ramci této sekce byly proslo-
veny dvé , key-note prednasky. Dr. A.Singer
(Oxford, UK) hovoril o podstaté bio-
degradaci a schopnostii Zivych organisml
metabolisovat xenobiotika, Dr. D. Pieper
(Braunschweig, Némecko) — mezinarodné
uznavany odbornik na genetiku
biodegradacnich bakterii se zabyval vyz-
namem diversity degrada¢nich drah pro
degradaci aromatickych xenobiotik. Kromé
téchto dvou odbornikl proslovili prednasku
napi. Doc. K. Dercova (Bratislava), nebo
prof. . Fava z Boloné. Opét i dva mladé
védecké pracovnice prispély kratkou pred-
naskou do programu této sekce — z Irska
to byla E. Brennan a z Prahy Dr. K. Francova.

Velmi silné obsazenou sekci byla sekce
,Fytoremediace a rhizoremediace®, ,key-
note* prednasku proslovili tfi odbornici —
Dr. J-P. Schwitzguebel ze Svycarska hovoril

i [ Y

Obrdzek 1. Predndska Ing. Jana Rezka o produktech polychlorovanych bifenyld v rostlindch.
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o fytoremediaci pesticidl, prof. D. Dowling
(Carlow, Irsko) se soustredil na fytoreme-
diaci PCB a dalSich aromatickych xenobi-
otik. Vedle rostlin ve své prednasce vyzdvihl
i funkci a vyznam rhizosfernich mikroorga-
nismd, které, jak se v posledni dobé ukazuije,
hraji nezastupitelnou ulohu v biodegrada-
cich, a to, jak diky svym unikatnim schop-
nostem degradovat nejriiznéjSi xenobio-
tika, tak i schopnosti podporovat rostliny
z hlediska vyZivovych narokd. Prednaska
prof. N. C. Bruce (Cambridge, UK) se tykala
latek, které kontaminuiji lokality, kde operuje
predevsim armada, a jsou taktéz predmétem
znaéného zajmu environmentalnich mikrobi-
ologt a biologl, a to vybusnin jako je napf:
trinitrotoluen. Prof. N. Bruce byl jednim
z prvnich, kdo se zacal zabyvat moZnosti
vyuZiti geneticky modifikovanych rostlin
pro ucely dekontaminace prostredi
a vnaseni cizorodych predevsim bakterial-
nich gend do rostlin. Strategie, postup
a vysledky jeho prace v této oblasti byly
predmétem i jeho prednasky na konferenci.

E—

Obrdzek 2. Ucastnici konference pfi zavére¢ném setkani.

Nezbytnou soucasti kontroly znecisténi
nasSeho prostredi je nejen kontrola aktual-
nich koncentraci latek vyskytujicich se
v prostredi, ale i jejich skute¢ny dopad
na prirodu a organismy, které jsou plsobeni
Skodlivych latek vystaveny. Tato cast je
zahrnuta v oblasti, kterd se zabyva mérenim
ekotoxicity. | tomuto tematu byla vénovana
jedna sekce konference. Ta byla zahajena
prednaskou prof. Eliory Ron z lzraele, ktera
hovofila o biosensorech a jejich vyuZiti pro
méreni ekotoxicity, dalsi prednasky pak byly
vénovany jednotlivym problémim ekotoxic-
ity anorganickych latek — sulfidd kovl a poté
i organickym polybromovanym slouceninam,
které se pravdépodobné brzy stanou velkym
problémem vzhledem k objemu jejich
soucasného poufziti.

Posledni sekce byla vénovana geneticky
modifikovanym organismim, predevsim
mikroorganismim. Je pravda, Ze na rozdil od
roku 1995, kdy byla tato sekce jednou
z nejsilnéji obsazenych sekci je v dnesni
dobé GMO v bioremediacich vénovana
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relativné mensi pozornost. Souvisi to jak
s legislativnimi problémy, které v pripadé
volného vyuzivani GMO jsou stile velké,
tak i s faktem, Ze se postupné ukazuje,
Ze v konkurenci s indigenni mikroflorou jsou
GMO malo efektivni. Na druhou stranu
napt. vyzkum, kdy je studovan vliv mutaci
a zmén aminokyselin u biodegradacnich
enzyml na uUcinnost degradace, stabilitu
bilkoviny a jeji specifitu, jsou GMO nezas-
tupitelné pri studiu biodiversity, evoluce,
horizontalniho prenosu atd. V této sekci
vystoupili dva recnici s key-note prednaska-
mi. Prof. M. Sylvestre z Kanady se zabyval
cilenymi genetickymi modifikacemi enzymu
bifenyldioxygenasy, prof. R. Rivilla hovoril
o vyuziti GMO pFi rhizoremediaci
a zménach rhizosférnich komunit v priabéhu
degradacniho procesu.

Soudasti konference byla samozi‘ejmé
i presentace plakatovych sdéleni. Ta byla
presentovana piedev§im postgradualnimi
studenty a byla vyvéSena po celou dobu
konani konference. Tri nejlepsi plakatova
sdéleni, hodnocena komisi sloZenou ze
zahrani¢nich odbornikd, byla na konci kon-
ference ocenéna vécnou a penézni odmé-

nou. Poté&Sujici bylo, Ze dvé ceny zUlstaly
v Ceské republice, jedna v Brn& na
Mendelové lesnické a zemé&délské université
a druhé na Mikrobiologickém ustavu AV CR
v Praze.

Zavérem lIze shrnout, Ze symposium
probihalo ve velmi prijemné atmosfére,
velky vyznam pro hodnotu symposia méla
Ucast védeckych kapacit jako je prof. Bedard,
Dr. Pieper, prof. Sylvestre, prof. Diels,
prof. Fava, prof. Bruce, ale i mladSich kolegl
presentujicich své nové vysledky a vyuZiti
nejnovéjSich metod a poznatkd v praxi, jako
napf. Dr. M-B. Leigh, Dr. Cajthaml, Dr. Singer,
Dr. Kotrba a dalsi. Bezesporu za zminku sto-
ji i spolecensky program, Gvodni ,,welcome
party, vylet do vinného sklipku a zamku
v Mélnice a jako tresnicka na dortu
i zavérecny pripitek s prredsedkyni symposia
prof. Katefinou Demnerovou v souvislosti
s jejim kulatym Zivotnim vyrodim a jako
podékovani za prijemné chvile stravené
na konferenci.

Martina Mackovd
Ustav biochemie a mikrobiologie
VSCHT Praha

http://www.febs-iubmb-2008.0org
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Arnold O. Beckman: ,,There is no satisfactory substitution to excellence*

IMMUNOTECH a.s.

a Ceska spoleénost pro biochemii a molekularni biologii (CSBMB)

vyhlasuji

CENU ARNOLDA BECKMANA

za nejlepsi védeckou publikaci v oborech:
e Genomika, genetika a analyza nukleovych kyselin
e Proteomika

e Bunécna biologie a imunologie

Prace z oblasti klinického vyzkumu jsou vitany.

A nyni to nejdulezitéjsi = ceny pro vitéze!

CENY PRO PRVNIHO AUTORA VITEZNE PUBLIKACE
® Penézni dar 50 000 Ké
e Roéni bezplatné élenstvi v CSBMB

CENA PRO INSTITUCI (PRVNIHO AUTORA VIiTEZNE PUBLIKACE)
e Sleva 50% na jeden jakykoliv pristroj z produkce Beckman Coulter.
Sleva se vztahuje na ceny uvedené v oficialnim ceniku.

JAK SE MOHU PRIHLASIT?

Prihlasit se Ize jednoduse tak, Ze poslete e-mailovou zpravu na adresu
irena.krumlova@vscht.cz s kopii na rvicek@beckmancoulter.com. Zprava musi obsa-
hovat jako pfilohu fulltextovou verzi pfihlasované prace, vétu ,Prihlasuji pfilozenou
praci do soutéze o cenu Arnolda Beckmana v kategorii XXXX“, vase jméno, adresu
a kontakt. Doporucujeme napsat do predmétu zpravy ,,Cena Arnolda Beckmana®.

Praci je také mozno piihlasit postou na adrese Ing. Irena Krumlova, Ustav biochemie
a mikrobiologie, VSCHT, Technicka 5, 166 28 Praha 6.

Do soutéze budou prijaty pouze publikace,

dorucené nejpozdéji 16. kvétna 2008!!!

Kontakt pro pfipadné dotazy: Roman Vicek, +420 737 251 897,
e-mail: rvicek@beckmancoulter.com
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PODMINKY A ORGANIZACE CENY ARNOLDA BECKMANA:

Cenu obdrzi prvni autor vitézné publikace a jeho instituce. Adresa prvniho autora uvedena
na publikaci musi byt v Ceské nebo Slovenské republice!

Budou udéleny 3 ceny, jedna v kazdé kategorii. IMMUNOTECH a.s. a CSBMB si vyhrazuii
pravo cenu v kterékoliv kategorii neudélit, pokud zadna z prihlasenych praci nebude dosa-
hovat urovné potrebné k udéleni ceny.

Ceny se budou udélovat na siezdu CSBMB a hodnoceny budou prace za uplynulé 2 roky.
Ceny budou tentokrat vyhlaseny na sjezdu CSBMB v Ceskych Budéjovicich (14 - 17. 9.

2008) a hodnotit se budou prace s datem publikace v roce 2006 - 2007.

Bude se posuzovat celkovy pfinos prace pro rozvoj poznani v daném oboru. Hodnotici
kriteria budou jak objektivni veli¢iny (impakt faktor ¢asopisu), tak nazory hodnotici komise
na originalitu, aktualnost a vérohodnost publikovanych dat. Cita¢ni ohlas bude pouze
pomocné kritérium, protoze nechceme znevyhodnit opravdu nové prace. Hodnoceny bu-
dou pouze ¢lanky prezentujici originalni experimentalni data, nikoliv pfehledy problematiky.

Arnold O. Beckman (1900 - 2004), zakladatel spole¢nosti Beckman Instruments, Inc.
(nyni znamé jako Bekcman Coulter, Inc.), se narodil
10. dubna 1900 ve state lllinois. Od détstvi byla jeho
velkou zalibou chemie. Pro zajimavost lze uvést,
ze meél od svych 10 let malou provizorni chemickou
laborator.

Naplno se zacal Arnold Beckman vénovat chemii
na lllinoiské univerzité, kde vystudoval fyzikalni chemii
a doktorat ziskal na Kalifornské univerzité v roce
1928 v oboru fotochemie. Na této univerzité pusobil
az do roku 1940 jako profesor.

V roce 1935 vynalezl Dr. Beckman tzv. kyselinomér
(acidimetr), ktery se pozdéji stal zakladnim kamenem
spolec¢nosti Beckman Instruments Inc. Zpocatku byl
tento pristroj vyuzivan firmou Beckmanova spoluzaka
zpracovavajici citrusy k méreni kyselosti citronové stavy. Pozdéji byl kyselinomér prejmen-
ovan na pH metr a zahy se stal nepostradatelnou pomUickou v kazdé chemické laboratofi.

Dr. Beckman se vénoval vyvoji a vyrobé védeckych
pristroji a pomdcek cely Zivot. Patentoval celkem
14 zarizeni a postupl, které vedly k vyznamnému
zjednoduseni tehdy zdlouhavych laboratorni procesut
a k jejich vétsi analytické presnosti. Mezi nejvyz-
namnéjSimi Ize jmenovat spektrofotometr z roku
1940.
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Sekce diagnostické a prediktivni onkologie Ceské onkologické spole¢nosti CLS |EP,
Laboratof experimentalni mediciny a Laboratof® molekularni patologie LF UP a FN Olomouc,
Lékarska fakulta Univerzity Palackého v Olomouci, Fakultni nemocnice v Olomouci,
Komplexni onkologické centrum Olomouc, Nadace pro vyzkum rakoviny, Sdruzeni Sance

a spolecnost SOLEN Vas zvou na

l1l. dny diagnostické, prediktivni

a experimentalni onkologie

28.-30. listopadu 2007 / Regiondlni centrum Olomouc
Koordinator; doc. MUDr. Marian Hajdich, Ph.D. Rychlé a jednoduché prihlaseni na www.solen.cz

PROGRAMOVE ZAMERENI

Konference vytvafi interdisciplinarni platformu pro spolupraci odbornikd z Fady teoretickych, preklinickych
a klinickych obor( zabyvajicich se diagnostikou a lé¢bou malignich nadord.
Program bude zaméfen zejména na nasledujici témata:

W Nova protinddorova léciva B Prediktivni faktory
W Molekularni podstata tcinku a toxicity protinddorovych léciv W Pokroky v klinické diagnostice zhoubnych nadorti

B Chemorezistence nador( B Nadorova genomika a proteomika
B Chyby a omyly v diagnostice nddorovych onemocnéni B Patogeneze nadord
W Standardizace laboratornich vySetfeni W Experimentélni onkologie

Soucésti programu budou i dva satelitni workshopy se zaméfenim na:

1. datovou analyzu v oblasti nddorové genomiky (20 mist, termin a misto konani bude upfesnéno
po sestaveni programu konference)

2. laserovou mikrodisekei nddord, mikroizolaci a linearni amplifikaci RMNA (10 mist, workshop bude probihat
25.-26. 11. 2007 v Laboratofi experimentaini mediciny pifi Détské klinice FN Olomouc).

ONKOLOGIE

MEDIALNI PARTNERI € arRrAPA e

VYZVA K AKTIVNI UCASTI / Zsjeme o aktivi G2ast se mohou piiblsit nejpozdéi do 26. 10. 2007 elektronicky na www.solen.cz, kde je umistén i odkaz pro odeskini
abstraktu prednaiky nebo posteny.

Autodi hradi plng registralni poplatek, 1 5¢ registruji jako pasivnd Géastnici.
PRIHLASKY K PASIVNI UCASTI /do9. 11. 2007 pouze elektronicky na www.salen.cz
POPLATEK /650 KE pro lékafe i sestry; pi plathé na misté + 200 Ke

ORGANIZACNI SEKRETARIAT / SOLEN, s. r. o, Lazecka 51, 779 00 Olomouc
Ing. Karfa Bfetkovd, tel.: 582 397 457, mob.: 777 714 677, e-mail: breckova@solen.cz, Marta Kfepelova, tel.: 582 396 038, mob.- T77 557 415, e-maik: krepelova@solen.cz

HOOMIORTI0E

Akce bude ohodnocena certifikatem /kredity v ramci postgradualniho vzdélavani lékari a sester.
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Masarykova univerzita v Brné - Prirodovédecka fakulta
Ceskd spolecnost pro biochemii a molekuldrni biologii

Vas zvou do Brna na jubilejni

XIl. Pracovni setkani biochemikt
a molekularnich biologu

jehoz kazdoroéni soucasti je Sekce mlad)?ch - konference PGS v anglictiné

Termin konani akce: 6. - 7. unora 2008
V Aule a arealu USKM na Vinaiské

Jednaci jazyk: Cestina, slovenstina, anglictina
Organizatori konference:

Doc. Michaela Wimmerova - Ustav biochemie a Narodni centrum pro vyzkum biomolekul, PFF MU, UKB,
Pavilon A5/317, Kamenice 5, 625 00 Brno, tel.: 549498166, fax: 549492556, e-mail: michaw@chemi.muni.cz

Doc. Libuse Trnkova - Ustav chemie, PiF MU, UKB, Pavilon A12/232, Kamenice 5, 625 00 Brno, tel.: 54497754,
fax: 541211214, e-mail: libuse@chemi.muni.cz

Dr. Petr Benes - Ustav experimentalni biologie, PFF MU, UKB, Pavilon A3/127, Kamenice 5, 625 00 Brno,
tel.: 549493125, fax: 541211214, e-mail: pbenes@sci.muni.cz

Doc. Petr Zbofil - Ustav biochemie, PiF MU, UKB, Pavilon A5/315, Kamenice 5,
625 00 Brno, tel.: 549498249, fax: 549492690, e-mail: zboril@chemi.muni.cz

Mgr. Marie Pokorna - Narodni centrum pro vyzkum biomolekul, PfF MU, UKB,
Pavilon A4/338, Kamenice 5, 625 00 Brno, tel.: 549495901, fax: 549492556, e-mail: majka@chemi.muni.cz

Zasilaci adresa: Prirodovédecka fakulta MU, Kotlafska 2, 611 37 Brno

Zajemci mohou nalézt dalsi informace na
http://orion.chemi.muni.cz/setkani

Termin pro zaslani zavazné prihldasky je patek 8. prosince 2007,
zaslani abstraktii 11. ledna 2008.
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