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Proteomika je znanstvena disciplina ¢ija je svrha molekularna karakterizacija
proteoma, tj. svih proteina u organizmu. Buduéi da se proteom mijenja kao odraz
interakcije s genomom ili okoliSem, proteomika je kljuéna u otkrivanju biomarkera,
dijagnostickih proteina koji ukazuju na pojavu bolesti, kao i mehanizma bolesti.
Izrada diferencijalnog proteomskog profila zasniva se na analizi promjene
ekspresije proteina u zdravim i bolesnim stanicama, tkivima ili tjelesnim
teku¢inama. Kako bi se postigla selektivna i osjetljiva analiza proteina u pojedinom
istrazivanom sustavu u proteomskim istraZivanjima koriste se razlicite tehnike
separacije i identifikacije proteina poput dvodimenzionalne gel elektroforeze (2-
DE), tekuc¢inske kromatografije, spektrometrije masa, te bioinformatike.

Cilj naSeg istrazivanja je otkrivanje novih biomarkera tumora prostate. Tumor
prostate je drugi najées¢i tip tumora u muskaraca, no ne spada u najéeSée uzroke
smrti (svega 3% umire od tumora prostate). Obzirom da su veéina tumora
spororastuc¢i tumori niskog stupnja zluéudnosti, stope prezivljavanja ovise o fazi
dijagnosticiranja. Otkrije li se tumor u ranom stadiju, postotak izlje€enja doseze
98%. Tumor prostate je kompleksna i heterogena bolest, a spomenuta
heterogenost predstavlja znacajnu prepreku kod lije¢enja. Stoga je pravilna
klasifikacija pacijenata, kao i identifikacija dijagnostickih biomarkera vrlo vazna za
uspjesno lijecenje oboljelih.

EKSPERIMENT

Zdravo i tumorsko tkivo prostate Cetiri pacijenta odstranjeno je za vrijeme
operativnog zahvata, te pohranjeno u tekuéi dusik do daljne proteomske analize
(Slika 1).
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Slika 1. Tijek proteomske analize

REZULTATI

Medusobnom usporedbom proteomskh profila Eetiri pacijenta oboljelih od
tumora prostate ustanovljeno je postojanje 54 diferencijalno eksprimirana
proteina koji su identificirani pretragom baza podataka SwissProt, NCBI i
MSDB (dio proteina prikazan u Tablici 1). Gelovi tipi¢ni za pojedinu skupinu
(zdravo i tumorsko tkivo) prikazani su na Slici 2.

Slika 2. Diferencijalno eksprimirani proteini u a) zdravom i b) bolesnom tkivu.

Tablica 1. Proteini identificirani u tumorskom tkivu
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ZAKLJUCAK

Razlike u ekspresiji proteina bitne su za klasifikaciju pacijenata, kao i
odabir terapije, te je pozelina analiza veceg broja pacijenata iste skupine.
Daljnjim ispitivanjima neki od klastera proteina mogu posluziti kao dijagnosticki
alat u pra¢enju mahanizma progresije bolesti, uz ve¢ postojece metode
odredivanja PSA ili histopatologije.
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