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Uvod

Protemické merania generuju obrovské mnozstvo dat, ale cesta od tych prvotnych
(hmotnostnych spektier) az k vysledkom, ktoré by popisovali biologicky rozdiel medzi
dvoma alebo viacerymi skupinami, vie byt krkolomna. Cielom tejto prace je spravit
prehlad bioinformatického spracovania proteomickych dat z hmotnostného
spektrometra pri Stidiu zmeny expresie T-lymfocytov s CD4+ a CD8* znakom pri
karcinéme prsnika.

Material a metody

Pri predlozenej praci boli pouzité data z merania krvnych vzoriek pacientok s
karcindmom prsnika pomocou nanoUHPLC (Ultimate 3000 RSLC Nano) a hmotnostného
spektrometra (amaZon speed EDT ion trap). Tieto data st pévodne v ,raw” forméte, takze
poskytuju informaciu iba 0 MS/MS? spektrach. Na ich spracovanie je potrebny cely rad
programov, po¢nlc DataAnalysis a ProteinScape (Bruker Daltonics Inc.) cez Proline
Software (ProfiProteomics) az po samotny softvér na najdenie a vyhodnotenie relevancie
signifikantnych signalnych drah pomocou Gene Set Enrichment Analysis (Broad Institute
MIT/Harvard). Tento postup, ktory je u nas pouzivany a jednotlivé zmeny dat v nom budu
detailne popisané.

Vysledky

Prezentované budu vysledky z predstavenej Studie (porovnanie CD4* a CD8*), pricom
hlavny déraz bude kladeny na postupnu transformaciu dat, ktoré boli namerané. Takisto
sa dostaneme k prezentacii vyslednych signalnych drah ako aj Statistické podmienky,
ktoré musia spifiat. Ako jedna z takychto signélnych drah sa ukazuje byt glykolyza, ktorej
konkrétne charakteristiky su takisto ukazané.

Zaver

V dnesnej dobe sa da nastastie pri najmodernejsich hmotnostnych spektrometroch
spravit analyza nameranych vzoriek od zaciatku aZ po koniec v jednom programe, av§ak
z viacerych dovodov moéze byt tento stav niekedy tazko dosiahnutelny, respektive
nepontika moznost nahliadnut do vnuatornych procesov v jednotlivych krokoch.
Prezentacia suCasnej situacie pri praci na starSich spektrometroch je dobra ilustracia
tohto procesu na pochopenie celej logickej postupnosti.

Tato prdca bola vypracovana s finanénou podporou projektov APVV-19-0476 a
ITMS2074+: 313011V44.





