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Posttranslacni modifikace piedstavuji zna¢né rozsiie-
ni funkéni kapacity proteinti. Jednou z nich je acetylace.
Kniha ,,Protein acetylation: Methods and Protocols® shrnu-
je nékteré metody analyzy acetylovanych proteint od za-
kladni charakterizace stupné acetylace, az po predikci
a funkéni studie Dbiologického vyznamu acetylace.
V tvodu jsou popsany techniky stanoveni acetylace histo-
novych lysinli pomoci hmotnostni spektroskopie, véetné
jejich riznych modifikaci, jako tzv. kolizné indukované
uvolnéni acetylovych zbytki z lysind (CIRAD — collisio-
nally induced release of acetyl diagnosics) nebo protokolu
pro vyhledavani specificky modifikovanych peptidovych
sekvenci v analyzovaném proteinu: MIDAS (multiple re-
action monitoring-initiated detection and sequencing).
Nasleduji metody imunochemické detekce acetylovaného
lysinu pfimo v bunikach, vyuziti bromkyanu jako ligandu
pfi afinitni chromatografii pro purifikaci N-terminalné
acetylovanych peptidi nebo jejich stanoveni pomoci
HPLC ve spojeni s pouZitim N-termindlni acetyltransfera-
sy. Dalsi protokol je zaméfen na riizné metody identifikace
O-acetylovanych sialoglykoproteinti,  jak pfimo
na bunkach, tak v bunéénych lyzatech ¢i purifikovanych
proteinech. Je presentovdna i HPLC na katexu, kterd je
schopna odlisit histony liSici se v acetylaci jediného lysi-
nového zbytku. Dalsi postup je zaloZzen na inkorporaci
izotopove znacenych acetyld do proteint v gelu, nasledné
digesci a analyze pomoci hmotnostni spektroskopie. Po-
mérné kratké jsou kapitoly popisujici pocitacovou predikei
acetylovanych  mist v proteinech, kterda  vychazi
z proteomickych udaju a dale pripravu polyklonalnich
protilatek proti acetylovanému ovoalbuminu, vetné zpu-
sobu pfipravy tohoto antigenu. Pro proteomické studium
acetylace lysinll je presentovana aplikace nukleosomové
acetyltransferasy a radioaktivné znaceného substratu na
proteomové mikroCipy. Dalsi protokoly se tykaji analyzy
acetylovanych histoni a to bud’ ELISA stanoveni stupné
jejich acetylace, nebo moznosti jejich modifikace ptipra-
vou polosyntetickych histont vzniklych ligaci syntetické-
ho peptidu s ¢asti rekombinantniho proteinu. Dale je
popsan zpisob produkce N-terminalné acetylovanych pro-
teinl pfi bakteridlni expresi genu kodujiciho pozadovany
protein spole¢né s genem pro N-terminalni acetyltransfera-
su. Zaveérecné kapitoly knihy popisuji moznosti identifika-
ce acetylovanych proteinll inkorporaci fluorescenénich
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reportérovych znacek misto acetylové skupiny a moznosti
stanoveni aktivity lysinacetyltranferasy. Posledni kapitola
je vénovana pomérné detailnimu rozboru moznosti vyuziti
Ramanovy spektroskopie pro studium strukturniho
a funk¢niho stavu transkripéniho aktivatoru; histon acetyl-
transferasy p300.
Kniha  pfinasi metod.

kompilat  vybranych

V nékterych protokolech poskytuje pomérné detailni infor-
mace, ale jsou zde i pasaze majici spiSe charakter b&ézné
publikace. Ptres nesporné kvality nékterych kapitol, si nej-
sem jist, zda muze splnit deklarovany cil, tj. poskytnout
propracované metody pracovnikiim diagnostickych labora-
tofi.
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Ohromny rozvoj molekuldrné biologic-
kych metod oteviel nové moznosti analyzy komplexniho
stavu buné€k a jeho cileného ovlivnéni tak, aby bylo dosa-
zeno pozadované zmény bunééného metabolismu.
K tomuto ucelu pfispél predevs§im pokrok vysokokapacit-
nich (,,omics*) metod poskytujicich data vypovidajici
o celkovém stavu builky tj. analyza genomu, transkripto-
mu, metabolomu, ¢i proteomu. Vyhodnoceni téchto dat
spole¢n€ s modelovanim in silico umoZziuji navrhovat
preprogramovani metabolismu bunék. Kniha ,,Systems
Metabolic Engineering: Methods and Protocols® shrnuje
hlavni metody modelovani a simulace multiplexniho geno-
vého inZenyrstvi, vysokokapacitnich metod ,,omics*
a vyhodnoceni dat pro cilené zmény metabolismu.

V prvni ¢asti, vénované modelovani a simulaci proce-
s, je nejprve popsana strategie konstrukce modelti na
genomové urovni, vcetné vyuziti dostupnych databazi
a pouzivanych standard pro anotaci vstupnich dat a dale
vyuziti udaji fenotypové analyzy ¢i genomovych dat
a genetickych algoritmt pro vytvafeni a zlepSovani meta-
bolickych modeld. Je zde nastinéna i moznost zahrnout do
komplexnich metabolickych modelt transkripéni a meta-
bolické sité a reflektovat zmény zptisobené mutacemi nebo
odchylkami v disledku zmén prosttedi. Dalsi alternativou
je modelovani kinetiky procesti na zakladé kinetickych
parametrti jednotlivych, enzymové katalyzovanych, meta-
bolickych premén. Nechybi ani piehled dostupného soft-
ware pro modelovani a fizeni metabolickych drah. Prvni
cast knihy uzavira kapitola vénovana retrosyntetickému
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postupu zahrnujicimu vybér ramce modelu, vypocet véetné
predikce vytézkli metabolitd a toxicity, implementaci mo-
delu a verifikaci vysledku.

Druha ¢ast knihy, ktera se nazyva “Nastroje genomo-
vého inZenyrstvi“ se zabyva konkrétnimi pfipady ovlivné-
ni genové exprese na trovni transkripce a adaptaci kment
odolavajicich selekénimu tlaku v kontinudlnim reaktoru.
Zde se miize jednat jak o spontanni mutanty, tak o kmeny
ziskané multiplexni rekombinaci. Treti cast knihy
s nazvem ,,Systems-Level Omics Tools“ pfinasi kromé
navodu na klasické Sangerovo sekvenovani pro identifika-
ci mutaci, také modernéjsi pojeti jako je ptiprava knihoven
c¢DNA a hledani regulatnich RNA pomoci sekvenovani
nové generace, vyuziti NMR spektroskopie ¢i nékolik
variant pouziti izotopu C pro sledovani metabolického
toku. Posledni kapitola této Casti pojednava o ptipravé
vzorkl pro metabolomické a proteomické analyzy vcetné
kratkého pojednani o biostatistice. Posledni okruh je véno-
vany integraci velkych souborti dat pro modelovani a inZze-
nyrské aplikace. Shrnuje metody predikce fenotypovych
zmén zpusobenych akceptovanymi mutacemi jednoho
nukleotidu s pozménénym smyslem, vyuzitim transkripto-
mickych a metabolomickych dat pro vytvofeni metabolic-
kého modelu. Knihu uzavird kapitola struéné nastinujici
strategii integrace a interpretace riznych vysokokapacit-
nich (,,omics*) analytickych dat.

Kniha poskytuje orientaci odbornikiim, vénujicim se
regulaci metabolickych procest. Je ziejmé, ze nemuize
poskytnout detailni navod pro aplikace vtomto velmi
komplexnim oboru. Dle mého nézoru vSak pfinasi celkem
zdatily prehled o soucasnych metodickych pfistupech
s nim spjatych.
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Knizka ptedstavuje (podle recenzi ,,definitivni*) pri-
vodce technik hmotnostni spektrometrie v biologii a biofy-
zice.

Vyuziti hmotnostni spektrometrie (MS) ve studiu
biofyzikalnich studii a strukturni biologii a biofyzice: po-
skytuje pohled i na interakce biomolekul, Toto druhé vy-
dani poskytuje ¢tenaifim podrobny, systematicky piehled
soucasného stavu této moderni techniky.

Knizka nabizi bezkonkuren¢ni pfehled o modernich
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MS metodikach, které Ize pouzit k feseni téch nejnarocné;j-
Sich problému biofyziky, strukturalni biologie a biofarma-
ceutik, je prakticka ptirucka pro pochopeni role MS tech-
nik v biofyzikalnim vyzkumu. Pfirucka je napséna tak, aby
vyhovovala potfebam akademické i prumyslové oblasti
vyzkumnikd, tim vlastné ¢ini hmotnostni spektrometrii
pristupnou pro odborniky v fadé obord.

Nové vydani bylo podstatné rozsifeno a aktualizova-
no, aby obsahovalo nejnovéjsi experimentalni metody
a techniky, aplikace MS v biofyzice a strukturni biologii,
metody pro studium struktur vyssiho fadu a dynamiky
proteinti, zkouméni jinych biopolymerti a syntetickych
polymeri, jako jsou nukleové kyseliny a oligosacharidy,
a mnoho dalsiho.

Diky vysoce kvalitnim ilustracim, které osvétluji kon-
cepty popsané v textu, stejn¢ jako diky rozsahlému biblio-
grafickému materialu, ktery umoznuje Ctenati dalsi studi-
um v oboru je knizka nepostradatelnym zdrojem pro vy-
zkumné pracovniky a postgradualni studenty v citovanych
oborech.
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