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Uvod

Lézie a malignity spojené s ludskym papilomavirusom (HPV) vykazuji zmeny v
zloZzeni a funkénosti extracelularnej matrice (ECM), ktoré predstavuju komplexné
molekuldrne drahy pritomné medzi infekciou a ochorenim.

Material a metody

Celkovo bolo pouzitych 20 vzoriek mocu, vratane 10 pacientok s cervikalnou
intraepitelidlnou neoplaziou tretieho stupna (CIN3) a 10 zdravych kontrol na vykonanie
kvantitativnej analyzy bez oznacenia pomocou nano-HPLC a ESI-MS iénovej pasce a
rychleho skriningu pomocou MALDI-TOF/MS.

Vysledky

Spomedzi 476 identifikovanych/kvantifikovanych proteinov bolo 48 vyznamne
zmenenych (logz-ndasobna zmena 21,0 alebo <-1,0, -logso (bbinominalna, p-hodnota = 1,3),
z ¢oho bolo 40 proteinov znizenych a 8 proteinov zvySenych v CIN3 v porovnani so
zdravymi kontrolami. Analyzovala sa biologickd funkcia a obohatenie kltGcovej drahy
génovej sady pomocou analyzy obohatenia génovej sady (GSEA). Signalna draha ECM-
receptor interakcia (NES =-1,64, p = 0,026) bola zniZzena 13 proteinmi (HSPG2, COL6A1,
COL6A3, SPP1, THBS1, TNC, DAG1, FN1, COMP, GP6, VTN, SDC1 a CD44; rozsah log, FC
od -0,03 do -1,48) pre skupinu CIN3 v KEGG databaze. Rychly skrining pomocou MALDI-
TOF/MS ukézal rozdiel v proteinovych profiloch medzi kontrolnou skupinou a skupinou
CIN3, t. j. pouzitim bodového grafu s dobre oddelenym tvarom, ako aj efektivnym
rozliSenim oboch skupin (kontrola a CIN3) pomocou genetického algoritmu (GA) s
krizovou validaciou (51,56 %) a schopnostou rozpoznavania (95,0 %).

Zaver

Znizené hladiny ECM-receptor interakénych proteinov mézu spdsobit poruchy v
interakciach buniek s ECM a zohravaju délezitu ulohu vo vyvoji a progresii rakoviny kréka
maternice.
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