Beszamold a ,,30" Asilomar Conference on Mass Spectrometry: Advances in Glycomics and
Glycoproteomics: Methods and Applications” (2014. oktéber 10-14, Pacific Grove, CA, USA)
konferenciardl

Az Amerikai Tomegspektrometria Tarsasdg (ASMS) eévente két alkalommal rendez specialis
konferencidkat, melyek egy-egy sziikebb szakteriilet kutatasi lehet6ségeire és eredményeire fokuszalnak.
Idén a glikozilacid analizis volt az Oszi gyiilés tematikdja, ahol sajat kutatdsainkhoz kapcsolodoan szdmos
elbadast hallgattunk meg glikoproteomika és glikan analizis targykorben.

Az elbadasok alapjan tgy tlnik, hogy a glikan analizis — bar nyilvanvaldéan nagy szakértelmet és
gyakorlatot kivan — javarészt megoldott analitikai probléma, a glikoproteinekrél lehasitott szénhidratok
tomegspektrometrias analizisérdl (akar jeloletleniil, akar fluoreszcens jelolés utan) tobb eldadast is
hallhattunk.

Tovabbra is nagy analitikai kihivast jelent viszont komplex mintakbdl izolalt intakt glikopeptidek
jellemzése, ahol mind a mintacl6készités, mind a tdmegspektrometrids analizis gondos hangolast igényel. A
bemutatott poszterek, eléadasok alapjan glikopeptidek szelektiv izoldldsara tovabbra is tobbnyire lektin
affinitds kromatografiat és hidrofil kromatogréfiat hasznalnak, elvétve ERLIC kromatogréfiat (electrostatic
repulsion hydrophilic interaction chromatography) is alkalmaznak. Az N-glikopeptidek tdmegspektrometrias
jellemzésére talan kezd teret nyerni az intakt glikopeptidek analizise is (kordbban gyakran csak a
szénhidratlanc enzimatikus eltavolitasa utani peptidazonositast vegeztek). O-glikopeptidek analizisérol
kutatdcsoportunkon kivil egyetlen ausztral csoport szamolt be.

A prezentaciok dont6é tobbsége glikoproteinekrdl lehasitott szénhidratok, illetve enzimatikus hasitassal
nyert glikopeptidek analizisérdl szamolt be. A komplex(ebb) glikoprotein elegyek fehérje szintli szeparalasa
egyelore megoldatlan — egyetlen eldadas szamolt be glikoproteinek hidrofil kromatografias szeparalési
kisérleteir6l. Az eredmények alapjan egyértelmii, hogy egyelére csak nagyon limitalt komplexitasu
glikoproteinek szeparalasa lehetséges, az is csak a kromatografias rendszer gondos hangolasa utan.

Az eldadasok soran tobbszor felmeriilt a glikopeptidek tomegspektrometrids adatainak hatékony
kiértekeléséhez hasznalt bioinformatikai eszk6zok fejlesztésének szikségessége. Bar ezen a terileten
egyeldre nincs 4attorés, biztatd, hogy tobb glikopeptid analizisre hasznalhat6 adatbazis keresé programot
dolgoztak ki (Byonic, GlycoFragWork, GlycoMaster DB, Protein Prospector), illetve ezeket folyamatosan
fejlesztik.

A rendezvény a kis konferencidk kdzé sorolhatd — kozel szaz résztvevo volt, a 27 plenaris eléadason
kiviil minddssze 38 posztert mutattak be. Ez viszont lehetové tette, hogy minden egyes poszter tartalmat egy
rovid, harom perces eléadason bemutassak a szerz6k. Ez a megoldas nagyon tetszett — sokan nem szivesen
vallalkoznak elGadas tartasara és az is gyakran el6fordul, hogy a kutatoknak nincs energiajuk az
absztraktokat végigolvasni vagy a poszter prezentaciokat megnézni, igy viszont mindenki lehetéséget kapott,
hogy felkeltse a jelenlevok figyelmét a sajat poszterére.

Kutatdcsoportunk eredményeit a “Different sample preparation protocols for the selective isolation of human
serum O-glycopeptides. Zsuzsanna Darula, Farkas Sarnyai, Eva Klement, Eva Hunyadi-Gulyas, Katalin
Medzihradszky” poszteren mutattuk be az érdeklédéknek.

Ezaton is halasan kdszénoém a Magyar Elvalasztastudomanyi Tarsasagnak, hogy tamogatasukkal reszt
vehettem a rendezvényen.
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