Beszamol6 a ,,Proteomic Forum 2017 (2017. aprilis 2-5, Potsdam, Németorszag) konferenciarol

A Német Proteomikai Téarsasag (DGPF) kétévente rendez nemzetkdzi proteomikai konferenciat, a
rendezvény egyuttal a tarsasag éves taggytlilésének is helyet ad. Az idei konferencian a plenaris eléadasok az
interakcids proteomika, MS-alapu imaging, foszfoproteomika, rendszerbioldgia, top-down proteomika és
integrativ omika legujabb fejleményeir6l szamoltak be. A plenaris eléadasok mellett (t6bbnyire parhuzamos
szekciokban) szamos rovidebb training course-on volt lehet6ség részt venni, ahol elsésorban a
miiszer/szoftverfejleszté cégek biztositottak részletes betekintést egy-egy tdmegspektrometrids megoldassal
vagy szoftver mitkodésével kapcsolatban (pl. a Thermo Fisher Scientific tartott eldadast a fehérje szerkezet,
ill. fehérje-fehérje kolcsonhatas tomegspektrometrids vizsgalatahoz fejlesztett keresztkotkrol, valamint az
analizisekhez hasznalhat6 MS/MS technikdkrol és az adatok értelmezésérdl (Proteome Discoverer
programcsomag aktudlis fejlesztése)).

Személy szerint leginkdbb a top-down proteomikaval kapcsolatos eléadasok érdekeltek. Ez a
tomegspektrometrias fehérjeanalizis egyik leginkabb felkapott teriilete. A bottom-up technikaval szemben,
ahol a fehérjemintat enzimatikus (esetleg kémiai) kezelés utan, peptid-szinten analizaljak, a bottom-up
technika proteolizis nélkil, tehat fehérje-szinten analizalja a kérdéses rendszert. Ezen megkdzelités
nyilvanvalo elénye, hogy a fehérjék intakt formajarol nyujt felvilagositast (pl. megtudhatd, hogy egy fehérje
hany kiilonb6z6é formaban van jelen a rendszerben, milyen poszt-transzlaciés médositasokat, ill. ezek milyen
kombin&cidjat hordozza), a szdmos technikai nehézség ellenére a proteomikaban jelenleg még a bottom-up
modszerrel kapott eredmények dominalnak. Ennek elsésorban az az oka, hogy komplex elegyek esetén mind
a minta frakcionélasa, mind a tdmegspektrometriés analizis joval egyszeriibb peptid-, mint fehérje-szinten.
Az eldadéasokbol kidertilt, hogy a frakcionaldsra valtozatlanul elektroforézist hasznélnak, az egyes frakcidkat
SDS-mentesités utan analizaljak. A jelenleg cstcstechnologiat képviselé specialis tomegspektrométerekkel a
kb. 50-55 kDa molekulatomegii fehérjék top-down analizise mar megoldhato. Nagyobb fehérjék, komplex
fehérjeelegyek top-down analizisére viszont még varni kell. Ennek szép illusztralasa volt Christian Huber
eléadasa, mely az Etanercept top-down analizisérdl szamolt be. Ez a 120 kDa molekulatomegii fzios fehérje
(melyet els6sorban rheumatoid arthritis tiineteinek enyhitésére hasznalnak) 3 N- és 13 O-glikozilacids helyet
tartalmaz. Mivel a glikozilacid6 meghataroz6 szerepet jatszik a fehérjék gydgyaszati szempontbol fontos
tulajdonsagaiban (aktivités, stabilitds, oldhatésag, szérum fél-élettartam), nagyon fontos ezen biologikumok
atfogd glikozilacids jellemzése. Erre nagyszerti lehetdség lenne az intakt fehérjék tomegspektrometrias
jellemzése. Sajnos azonban a tecnhika jelenleg annyit nydjt, hogy a fehérjek egyes glikoformainak
molekulatomegét lehet tobbé-kevésbé pontosan meghatarozni, ennél mélyebb informaciok szerzéséhez
kiilonboz6 glikozidazos kezelések utan elvégzett bottom-up vizsgalatok sziikségesek.

A rendezvény a kdzepes konferenciak kozé sorolhatd — mintegy 2-300 résztvevd volt, 60 tudomanyos €és
kozel 20 indusztrialis el6adas hangzott el, 210 poszter keriilt bemutatasra. Kutatcsoportunk eredményeit az
“O-glycosylation analysis of human serum (Adam Pap, Amol Prakash, Katalin F. Medzihradszky, Zsuzsanna
Darula)” poszteren mutattam be. Ez(ton is halasan koszéndm a Magyar Elvalasztastudomanyi Tarsasagnak,
hogy tdamogatasukkal részt vehettem a rendezvényen.
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