Beata Petrovska

Nové poznatky v genetice rostlin
III. Uvnitf jadra problému

Jadrem naseho problému je jadro rostlinné buiiky. Obecné tato organela tvori
znamné bunécné procesy, v jadfe je v molekulach DNA uchovana geneticka infor-
mace. Mozna si feknete — ale dédi¢na informace rostlin (nékterych), pfedevsim
téch nepostradatelnych pro vyzivu lidstva, je pfece uz prectena, nebo se tak stane
co nevidét. Avsak prectena neznamend, Ze ji i rozumime. Znalost sekvence DNA
sama o sobé nemiize vysvétlit funkci jaderného genomu a tim i to, jak geny a dal-
$i sekvence reguluji rist a vyvoj rostlin. Jaderna DNA tvofi komplexy s proteiny
a RNA za vzniku chromatinu - tato organizace je rozhodujici pro usporadani DNA
v jadi'e a ma primy vliv i na genovou expresi. Jaderny genom neni staticky — pro-
chéazi dynamickymi zménami v prubéhu mitotického a meiotického déleni, pro-
dukce gamet, fertilizace a tvorby zygoty. Bunécné jadro musi obsahovat vsechny
komponenty potfebné k udrzovani, prepisu a replikaci genetického materialu.
Ze vsech jeho soucasti maji nejhojnéjsi zastoupeni proteiny, a proto nabyva cha-
rakterizace jaderného proteomu (souboru vsech proteinii v jiddi'e) zasadniho
vyznamu pro pochopeni funkce jaderného genomu. V tomto prispévku priblizi-
me postupy pouzivané k analyze jaderného proteomu rostlin. Nékteré z uvede-
nych metod budou také podrobnéji predstaveny v pristim &isle Zivy v ramci
seridlu urceného k vyuce.

Vime, Ze vcelku nic nevime
(o rostlinnych jadernych proteinech)
Bunécéné jadro se sklada ze dvou hlavnich
strukturnich ¢ésti — nukleoplazmy (nebo-
li karyoplazmy ¢i karyolymfy) a jaderné
membrany (obélky). Nukleoplazma obsa-
huje chromatin chromozom, jadérko a dal-
§i jaderné utvary, napt. Cajalova téliska
a jaderna téliska/tecky (nuclear speckles,
napt. Lanctot a kol. 2007). V nukleoplazmé
se dale vyskytuje fada enzymu a jinych
molekul, které se icastni asociace DNA se
specifickymi proteiny — histony (vytvare-
ji se nukleozomy, zdkladni podjednotky
chromatinu), replikace, transkripce a oprav
DNA, v¢etné produktt téchto procest.
Navzdory vnéjsi podobnosti bunéénych
jader ve v8ech eukaryotnich organismech je
ziejmé, Ze existuji znacné rozdily mezi cév-
natymi rostlinami a napt. savci. A i kdyz se

zd4, Ze organizaci genomu rostlin na drov-
ni DNA médme uz dobfe prozkoumanou,
pouze mélo se vi o organizaci genomu
v jadre rostlinnych bunék (v textu budeme
dale uzivat zkracené oznaceni rostlinné
jadro nebo jen jadro) a jadernych kompart-
mentech.

Vic hlayv, vic rozumu

Aby vyzkum v této oblasti postupoval co
nejefektivnéji, laboratote zabyvajici se jad-
rem rostlinnych bunék vytvorily Mezina-
rodni konsorcium pro vyzkum rostlinného
jadra (International Plant Nucleus Consor-
tium, IPNC — bliZe viz http://bms.brookes.
ac.uk/ipnc). Soucasti této skupiny védct
z celého svéta je i Ustav experimentalni
botaniky (UEB) Akademie véd CR, v. v. i.,
v Olomouci. Zatim jsme v8ak stale na za-
¢atku nasi snahy pochopit organizaci a zpi-

sob fungovén{ jaderného genomu rostlin
jako celku. Znalost struktury a funkce jader-
ného proteomu, ktery pfedstavuje dtlezi-
tou soucast rostlinnych bunéénych jader,
pomuZe objasnit, jak je geneticka informace
v jadfe uloZena, zmnoZena a exprimovéana
(tedy jak se navenek projevuje).

Kolik ma rostlinné jadro proteinu?
Jaderny proteom daného organismu pred-
stavuje soubor v8ech proteinti jader rtz-
nych typt pletiv/bunék, ktery se méni
v Case — proto neni jednozna¢na odpovéd
snadna. V zasadé existuji dvé moZnosti,
jak charakterizovat jaderny proteom —
urcit neznamé proteiny na zdkladé analo-
gie s jiz zndmymi proteiny jinych druhi —
tento piistup se bézné pouziva pti vyzkumu
rostlinného jadra, ale vzhledem k poctu
ot¢ekavanych jadernych proteinti je poma-
ly a neptilis efektivni; nebo pfima extrak-
ce a identifikace nezndmych nebo jesté
necharakterizovanych proteinti z izolova-
nych rostlinnych jader, coz poskytuje moz-
nost identifikovat stovky az tisice jader-
nych proteint v relativné kratkém case tak
jako u jader zivoc¢isnych bunék.

Vyhodou prvniho pfistupu je, Ze vybra-
ny protein bude funkéné plné popsan, od
samotné lokalizace aZ po ur¢enf jeho funk-
ce, za pouziti metod molekularni biologie
a reverzni genetiky — vytvofeni mutantd,
RNA] linii (RNAi, RNA interference — pro-
ces, jimZ je regulovéna transkripce a vnit-
robunééné exprese genu), nebo editova-
nim genomu pomoci CRISPR-Cas9, a také
biochemie (bliz3i vysvétleni téchto i dalsich
termintd najdete ve slovniku na webové
strance Zivy). Nevyhodou je nejen &aso-
va nérocnost, ale i nejistota, zda charakte-
rizujeme jaderny protein, nebo protein
z cytoplazmy ¢i bunéénych organel. Néko-
lik jadernych proteini uz timto zptisobem
zpracovano bylo (obr. 1), a to pfedeviim
u modelové rostliny s malym genomem —
husenicku rolntho (Arabidopsis thaliana).
Idealni stav by byl, kdybychom méli k dis-
pozici seznam jadernych proteinti, z né-
hoz bychom vybrali protein, ktery budeme
nésledné charakterizovat. A prave takovy

1 Ptehled rostlinnych jadernych
proteinti, u nichZ byla do zac¢atku r. 2017
dokoncena funkéni charakteristika.

BliZe o jednotlivych proteinech v tab. I
na webové strance Zivy

2 Pocet identifikovanych jadernych
proteini je¢mene setého (Hordeum vulga-
re) v riznych fazich interfaze (G1, S, G2;
bliZe v textu). VSechny orig. B. Petrovska

Jaderna obalka:
NEAP, TIK, TPX2, importiny ad.

Jadérko:
fibrilarin, nukleoliny
a 217 dalsich

Jaderné poéry:

Nup, CG1, SEH, SEC, Aladin,
GLE1, RAE1, Elys, Gp,
NDC1, MAD, Nua

LINC (propojeni cytoskeletu
'_ a nukleoskeletu):

SUN, KASH \
~<—— Vnéjsi jaderna obalka:

: WIP, SINE, WIT, GIP, Myosin XI-i

Rostlinna lamina:

CRWN, KAKU
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seznam ndm muze poskytnout druhy p¥i-
stup — proteomicka analyza celého rost-
linného buné¢ného jadra.

Dnesni proteomika vyuzivé sofistiko-
vané piistroje, optimalizované metodiky
a spolehlivé strategie pro studium slozi-
tych biologickych systému. Diky tomu
jsme schopni prozkoumat nejen biologic-
ké a biochemické aspekty jednotlivych
tkani a bunék (véetné informaci o sloZeni
proteinu, jeho struktute, lokalizaci, inter-
akcich, komplexech nebo posttranslacénich
modifikacich), ale i celkovou ,,ma8inérii*
bunécné signalizace. Proteomika vychazi
z kombinace separacnich metod s vyso-
kym rozlienim, jako jsou dvourozmérna
gelova elektroforéza a vysokotcinna kapa-
linové chromatografie, a z analytickych me-
tod — hmotnostni spektrometrie (MS, Mass
Spectrometry; fyzikdlné-chemickd metoda
stanovujici hmotnosti molekul a atomt po
jejich pfevedeni na ionty, bliZe viz Frie-
decky a Lemr 2012). Moderni hmotnost-
ni spektrometry umoziiuji pfesné méfeni
molekulové hmotnosti siroké skaly latek.
Vyuziti MS pro analyzu proteint bylo
umoznéno vyvojem mékkych ionizacnich
technik: desorpce a ionizace za tcasti
matrice (MALDI, Matrix-Assisted Laser
Desorption/Ionization) a ionizace elektro-
sprejem (ESI, Electrospray Ionization);
charakteristika metod viz slovnik na we-
bové strance Zivy. ProtoZe proteomika
pracuje s enormnimi objemy dat, hojné
vyuzivé také bioinformatické metody.

Existujf dvé zdkladni moZnosti, jak ana-
lyzovat vzorek proteinu — tzv. bottom-up
(ve vyznamu zdola nahoru) a top-down
(shora doli) proteomika. V klasické bot-
tom-up proteomice jsou proteiny ve vzorku
oddéleny a poté enzymaticky rozstépeny
na peptidy, nédsledné charakterizované
hmotnostni spektrometrii (na zdkladé mo-
lekulové hmotnosti, pfipadné sekvence).
Specifickou bottom-up strategii je tzv. shot-
gun pfistup, kde dochazi k $tépeni celé
smési proteinti ve vzorku bez pfedchoziho
oddéleni slozek, napt. chromatografif nebo
elektroforézou. Top-down strategie se na-
opak opira o fragmentaci izolovaného pro-
teinu pfimo v hmotnostnim spektrometru,
bez enzymatického stépeni. Ziskani pepti-
dovych sekvenci z fragmentac¢nich spekter
méfenych tandemovou hmotnostni spekt-
rometrii (MS/MS — dva nebo vice hmot-
nostnich analyzatord, umozriuje strukturni
analyzu latek) vede k identifikaci proteind.

Samotnd proteomickd analyza za¢ina
obvykle extrakci proteinti, coZ je narocny
krok vzhledem k pfitomnosti jinych bio-
molekul hojné zastoupenych v biologic-
kém materialu (napft. lipidd, nukleovych
kyselin, sacharidi a riznych metabolitd).
Proteomika bunék a bunéénych organel
kromé toho vyzaduje specifické postupy pro
jejich izolaci, aby se zabranilo nezadoucim
kontaminacim. Ve srovnéan{ s vyzkumem
u savcl je rostlinnd proteomika potad
,Popelka“, zejména proto, Ze prace s rost-
devsim kvuli pfitomnosti robustni extrace-
lulérni matrice a tuhych bunéénych stén.

0Od izolace jadra po identifikaci proteinu
Dnes se pouziva nékolik metodickych pii-
stupli zaméfenych na izolaci rostlinnych
jader. Vétsina protokolt zahrnuje homo-

ziva.aver.cz

3 Jadra bunék je¢mene setého (obarvena
fluorescen¢nim barvivem DAPI). Velikost
jader ca 10 um. Foto B. Petrovska

genizaci rostlinnych tkani, filtraci homo-
genatu, sedimentaci v centrifuze (peleti-
zaci), odstranéni kontaminujicich organel
a nakonec separaci v hustotnim gradientu
(jde o zménu hustoty roztoku zpisobenou
odstfedivou silou a podminénou vzdale-
nosti od konce centrifuga¢ni zkumavky).
Proteomické metody uplatiiované piiiden-
tifikaci jadernych proteinti jsou si navzajem
hodné podobné (tab. 1). Obecné plati, ze
se proteiny rozdéli (pomoci dvou- nebo
jednorozmérné elektroforézy) a pak se sté-
pi vhodnymi protedzami (napf. trypsinem)
na peptidy. Na zavér jsou identifikovany
bud peptidovym sekvenovanim za pouZiti
kapalinové chromatografie (Gasto v nano-
pritokovém usporadani — stovky nanolitrti
za minutu; nanoLC) ve spojeni{ s pfimo
spfazenou (online) ESI-MS a MS/MS, dale
peptidovym mapovanim (peptide mass
fingerprinting) s pouzitim MALDI-TOF
MS (to je v8ak uz ptekonany p¥istup), nebo
nanoLC-MALDI-TOF/ TOF MS a MS/MS.
Zkratka TOF oznacuje hmotnostni analyza-
tor doby letu (time-of-flight). Néktet{ autofi
vyuzivaji kombinace uvedenych pfistupi.

I pfes zminéné moznosti proteomickych
analyz, veetné dostupnosti pokrocilé instru-
mentace, nemame dosud ditkladné charak-
terizovan zadny rostlinny jaderny proteom.
Prvni tidaje o proteinovém sloZeni rost-
linnych jader byly ziskany v modelovych
organismech s osekvenovanymi genomy,
jako je husenicek rolni a ryze setd (Oryza
sativa). Pokud si ale v§imneme poctu iden-
tifikovanych proteint u rtiznych rostlin-
nych druht (tab. 1), zjistime, Ze se znac-
né lisi. Je tedy mozné, Ze jaderny proteom
husenicku zahrnuje ca 800 proteinti a ku-
kufice jen 1637 Existuji opravdu tak velké
rozdily v proteinovém sloZenf jadra u rtiz-
nych druht, nebo pouze nejsme schopni
identifikovat celé spektrum jadernych pro-
teintd rostlin? P¥i porovnéni jaderného
proteomu cizrny berani (Cicer arietinum),
ryZe a husenicku se napt. zjistilo, Ze cizr-
na a ryze maji spole¢nych jen 11 proteind,
ryZe a husenic¢ek pouze 6. (Pozn.: rozdily
mohou plynout nejen z odlisnosti zkou-
manych druhti, separa¢nich nebo proteo-
mickych pfistupd, ale také z typu pletiva
pouzitého jako vychoz{ material pro izo-
laci jader; napt. Pandey a kol. 2006.) Dalsi
problém nastal pti identifikaci jadernych
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proteint s6ji lustinaté (Glycine max). Jak
vidime v tab. 1, bylo jich ur¢eno témér
5 000 — mnoho z nich mélo dokonce jader-
ny lokalizaéni signal a vykazovalo homo-
logii k transkripénim faktorim a dal$im
jadernym regulaénim proteinim. Bohu-
zel se objevily také bilkoviny obsazené
v ostatnich buné¢nych kompartmentech,
napi. v mitochondriich, cytoplazms, chlo-
roplastech nebo peroxizomech, coZz uka-
zuje na vysokou kontaminaci extrakti pro-
teiny, které nemaji jaderny ptivod. Je proto

vyzkumu.

Novy pristup k analyze

jaderného proteomu

V nasi laboratofi Centra strukturni a funk-
¢ni genomiky rostlin UEB AV CR se zabyva-
me jadernym proteomem jeGmene, a nava-
zujeme tak na jiz nékolik desetileti trvajici
studium genomu této dulezité plodiny.
Abychom se vyhnuli kontaminaci jader-
né frakce proteiny z cytoplazmy a dalsich
bunécénych organel, vyvinuli jsme s kole-
gy z oddéleni biochemie proteinti a pro-
teomiky Centra regionu Hané pro bio-
technologicky a zemédélsky vyzkum na
Univerzité Palackého v Olomouci novy
protokol analyzy jaderného proteomu jec-
mene (Petrovské a kol. 2014, Blavet a kol.
2016). Toho jsme dosahli tim, Ze jadra
jsme neizolovali, jak je obvyklé (sachard-
zovym gradientem), ale pfed naslednou
proteomickou analyzou jsme je vytfidili
pratokovou cytometrii (pfesnd a rychla
metoda separace bunék, organel atd. do
dvou nebo vice frakci, na zakladé speci-
fického rozptylu svétla a fluorescen¢nich
vlastnosti téchto titvart; napt. Ziva 2005,
1:46—48 a 2016, 6: 277-280). Metoda nam
umoznila nejen ziskat dostate¢né mnozstvi
jader zbavenych kontaminantti z cytozolu,
ale také analyzovat jaderné proteiny v rtiz-
nych fazich interfaze, kdy se buiika ne-
déli: jde o G1 fazi — burika roste, S fazi —
syntetizuje se DNA, G2 fazi — burika se
pfipravuje na rozdéleni. Protokol kromé
¢isténi jader pratokovou cytometrii zahr-
nuje extrakci proteinti a jejich oddéleni
jednorozmérnou elektroforézou, stépeni
proteint na peptidy a jejich identifikaci
za pouziti nanoLC-MS plus MS/MS, nebo
nanoLC-MALDI-TOF/TOF MS spolu s MS/
MS. Vysledky prokazaly tc¢innost této me-
tody, jeji citlivost a rychlost, aniz by byla
ohroZena integrita proteint. Prvotni ana-
lyza G1 jader vedla k urceni 803 proteint
(Petrovské a kol. 2014). Bylo tedy potvrze-
no, ze tento p¥istup je vhodny pro studium
jaderného proteomu v riznych fazich bu-
nécného cyklu. Nase dalsi proteomické ana-
lyzy G1, S a G2 faze jader je¢mene (Blavet
a kol. 2016) odhalily p¥ibliZzné 1 000 pro-
teint v kazdé fazi bunécného cyklu (obr. 2).
Z témef 2 000 identifikovanych jadernych
proteinti bylo 38 % nalezeno ve vsech fa-
zich. Specifické proteiny byly zastoupeny
11 % pro G1 fazi, 8 % pro G2 a 24 %
v S fazi. Nastroje bioinformatiky potvrdi-
ly, Ze vétSina proteint souvisela s jadrem
a mohly by byt charakterizovany na zakla-
dg existence jejich ortologi (gent spolecné-
ho ptivodu) u jinych rostlin nebo konzer-
vovanych strukturnich domén (stavebnich
slozek proteinu s konkrétni funkci a vazeb-
nou schopnosti).

ziva 1/2017

© Nakladatelstvi Academia, SSC AV CR, v. v. i., 2017. Pretisk ¢lank( v&etné obrazk( se vyslovné zapovida. Veskera prava véetné prava reprodukce jsou vyhrazena.



Aby se dal usporadat a spravné vyuzivat
tento velky objem dat, bylo nutné vytvo-
it databazi je¢nych jadernych proteint
(Blavet a kol. 2016). A tak vznikl UNcle-
Prot — databazovy systém poskytujici in-
formace o jadernych proteinech je¢me-
ne, které byly identifikovany k dnesnimu
dni. Oznaceni UNcleProt je zaloZeno na
presmycce zkraceného anglického slova
,hucle“ na uncle (stryc) a zkratce slova
proteins. Ve vysledku je samovysvétluji-
ci: U — univerzalni (universal — pokryty
vSechny t¥i faze interfaze), Ncle — jaderna
(nuclear) a Prot — proteiny.

UNcleProt pfedstavuje prvni specializo-
vanou databazi obsahujici jaderné proteiny
identifikované v jadrech béhem rtiznych
fazi interfaze (G1, S a G2, viz d¥ive v tex-
tu). Je volné k dispozici vefejnosti na webo-
vé strance barley.gambrinus.ueb.cas.cz.
Vétime, Ze tato datova sada, ktera bude
trvale udrzovana a doplilovand, pfispéje
k pochopeni funkce jadernych proteint.
Muze se stat dilezitym zdrojem pro rost-
linné buné&éné biology a pfispéje k pocho-
peni jaderné architektury a jejtho vztahu
k funkci genomu rostlin. Kromé jinych
vyhod zaroven usnadiiuje funkéni analy-
zy dosud necharakterizovanych jadernych
proteind.

Zavéry a budouci sméfovani
Lepsi znalost struktury, funkce a chovani
jadernych proteint je nezbytné pro pocho-
peni funkce jaderného genomu. Vétsina
proteomickych studif rostlinného bunéc-
ného jadra neméla bohuzel doposud za cil
charakterizovat kompletni proteinové slo-
zeni. Hlavné se snazily identifikovat protei-
ny, jejichz exprese koreluje se stresovymi
podminkami (napt. chladem, suchem, za-
fenim, virovou infekci). I tak ale bylo odha-
leno 8iroké spektrum jadernych proteind.
Aby se zajistilo, Ze proteiny jsou skutec-
né jaderné, je rozhodujici experimentéalni
protokol pro oddéleni jader od ostatnich
bunéénych komponent. Musime zabranit
kontaminaci, kterd mtzZe ovlivnit kvalitu
proteomickych dat. A pravé tfidéni jader
prutokovou cytometrii pfed analyzou pro-
teint se zda byt nejicinnéjsim pristupem.
Jaderna proteomika sama o sobé neumoz-
niuje odhalit funkéni a organizac¢ni strukturu
rostlinného jadra. Pfedstavuje v8ak odra-
zovy mustek pro charakterizaci jadernych
proteinti s nezndmou funkci, identifikaci
téch, u nichz se nepfedpokladala lokalizace
v jadte, a také proteind stale klasifikova-
nych jako hypotetické. Nadto mé spojeni
jaderné proteomiky s biochemickymi, mo-
lekularnébiologickymi, imunocytochemic-

kymi a morfologickymi p¥istupy analyzy
organizace jadra v trojrozmérném prosto-
ru zajimavy potencial poskytovat infor-
mace potfebné k orientaci v organizaci
a funkci rostlinného jaderného genomu.

Zna¢na ¢ast dosud urc¢enych proteind
v jadie bunék rostlin (10-18 %) se nepo-
doba znamym proteindm v jinych orga-
nismech, a tak pofad ¢ekaji na objasnéni
své biologické funkce, ktera muize poskyt-
nout voditka k pochopeni rozdilti mezi
zivocGisnymi a rostlinnymi jadry. Idedlni by
tedy bylo rozsitit databazi jadernych pro-
teint o vysledky ziskané z bunék riaznych
typt rostlinnych pletiv (soucasné data-
baze se zakladé na tidajich z kofenovych
meristému). V kombinaci s proteinovou
strukturou, funkci a fyzickou lokalizaci
v trojrozmérném prostoru jadra tedy po-
kro¢ime v nasem chéapéni jaderného pro-
teomu a jeho role v organizaci a funkci
rostlinného genomu.

Préce byla podporovédna Grantovou agentu-
rou CR (projekt &. 14-28443S) a Minister-
stvem skolstvi, mladeZe a télovychovy (N&-
rodni program udrZitelnosti I & LO1204).

Pouzita literatura, slovnik termint
a tab. I uvedeny na webové strance Zivy.

Tab. 1 Pocty jadernych proteint u vybranych druht rostlin zjisténych rtiznymi proteomickymi pfistupy (bliZe v textu a na webu)

Podet
Rostlina Izolace jader Proteomicky pristup proteini Rok
Husenicek rolni hustotni gradient 2DE, MALDI-TOF-MS 158 2003
(Arabidopsis thaliana) 1DE, 2DE, MALDI-TOF-MS, NanoLC-MS, MS/MS 36 2003
LC-MS, MS/MS 345 2005
1DE, NanoLC-MS, MS/MS 879 2014
Ryze seta hustotni gradient 2DE, MALDI-TOF-MS 190 2004
(Oryza sativa) 2DE, MALDI-TOF/TOF-MS, MS/MS 269 2007
2DE, LC-MS, MS/MS, MALDI-TOF/TOF-MS, MS/MS 468 2008
2DE, LC-MS, MS/MS 109 2009
1DE, NanoLC-MS, MS/MS 657 2009
2DE, MALDI-TOF/TOF-MS, MS/MS, LC-MS, MS/MS 78 2013
1DE, NanoLC-MS, MS/MS 382 2013
Paprika seta hustotn{ gradient 2DE, MALDI-TOF-MS 6 2006
(Capsicum annuum)
Cizrna berani hustotn{ gradient 2DE, LC-MS, MS/MS 150 2006
(Cicer arietinum) 2DE, LC-MS, MS/MS 147 2008
2DE, LC-MS, MS/MS 75 2013
1DE, 2DE, MALDI-TOF/TOF-MS, MS/MS, NanoL.C-MS, 107 2014
MS/MS
Tolice Medicago truncatula hustotn{ gradient 1DE, NanoLC-MS, MS/MS 143 2008
Kukufice seta hustotn{ gradient 2DE, LC-MS, MS/MS 98 2008
(Zea mays) 2DE, MALDI-TOF-MS 163 2014
Xerophyta viscosa hustotn{ gradient 2DE, MALDI-TOF-MS 18 2010
(jednodélozné, Velloziaceae) 2DE, LC-MS, MS/MS 122 2012
Séja lustinata (Glycine max) hustotn{ gradient LC-MS, MS/MS 4975 2011
P3enice setd hustotn{ gradient 1DE, LC-MS, MS/MS 528 2015
(Triticum aestivum)
Je¢men sety tfidén{ pritokovou 1DE, NanoLC-MS, MS/MS 803 G1 | 2014
(Hordeum vulgare) cytometrif NanoLC-MALDI-TOF/TOF MS, MS/MS
1DE, NanoLC-MS, MS/MS 2429 2016
NanoLC-MALDI-TOF/TOF MS, MS/MS

1DE — jednorozmérna gelova elektroforéza; 2DE — dvourozmérna gelova elektroforéza; MS — hmotnostni spektrometrie; MS/MS —
tandemovéa hmotnostni spektrometrie; MALDI — desorpce a ionizace za ti¢asti matrice; TOF — time-of-flight — hmotnostn{ analyzator
doby letu iontd, v p¥istroji mohou byt i dva, coz mé vyznam pro MS/MS analyzu; LC — kapalinova chromatografie, NanoLC — pepti-
dové sekvenovani za pouziti kapalinové chromatografie v nanopritokovém uspofadani (stovky nanolitri za minutu)
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