
Het genoom van de mens is grotendeels opgehelderd.
Ongeveer 30.000 humane genen zijn geïdentificeerd.
Een grotere uitdaging wordt het in kaart brengen van
alle humane eiwitten die tot expressie worden ge-
bracht (1).
Proteomics beoogt de structuur, de functie en de hoe-
veelheid van alle eiwitten die aanwezig zijn in een
cellulaire subfractie, organel, cel, weefsel, orgaan of
zelfs het gehele organisme in kaart te brengen. De

complexiteit van het humane proteoom wordt geschat
op 80.000-100.000 eiwitten, maar dit aantal zal onge-
twijfeld groter zijn. Het aantal humane eiwitten is
groter dan het aantal genen, veroorzaakt door ‘pro-
cessing’ van mRNA’s en posttranslationele modifica-
ties van eiwitten. Een humaan gen is opgebouwd uit
exonen die coderen voor een deel van de aminozuur-
volgorde van een eiwit en intronen die niet coderen.
Tijdens transcriptie worden alle exonen en intronen
van een gen vertaald naar één precursor-mRNA-mo-
lecuul. Door ‘splicing’ worden alle intronen verwij-
derd en vormen de overblijvende exonen een mRNA
dat tot eiwit wordt vertaald. Bij alternatieve splicing
wordt ook een deel van de exonen verwijderd en kan
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Op 22 mei 2003 werd door de werkgroep proteomics
een symposium georganiseerd over proteomics in de
klinische chemie. Identificatie en karakterisering van
eiwitten en met name het ontdekken van nieuwe mer-
kers voor ziekten zijn belangrijke uitdagingen van het
proteomicsonderzoek. Proteomics omvat het karakte-
riseren van eiwitten en hun posttranslationele mo-
dificaties. Belangrijke analysetechnieken zijn twee-
dimensionale elektroforese of andere eiwitscheidings-
of zuiveringsmethodieken, gevolgd door massaspec-
trometrische identificatie van de eiwitten. Recente
ontwikkelingen gaan steeds meer in de richting van
zeer gevoelige ‘high throughput’-opstellingen. Pro-
teomics zal in de toekomst niet alleen binnen het we-
tenschappelijk onderzoek een belangrijke rol spelen,
maar ook binnen de patientenzorg. Vanuit de diagnos-

tiek is er een groeiende belangstelling voor pro-
teomics, getuige enkele recente artikelen, waarin de
massaspectrometrische analyse van serumeiwitprofie-
len veelbelovend lijkt. 
De snelle ontwikkelingen binnen dit vakgebied en het
te verwachten grote aantal toepassingen binnen de
patiëntenzorg, onderstrepen het belang van vroegtij-
dige participatie van de klinische laboratoria bij de
verdere implementatie van proteomics. Tijdens het
symposium werd ingegaan op de methodiek van mas-
saspectrometrische identificatie van eiwitten of eiwit-
profielen. Vervolgens werden vanuit verschillende in-
valshoeken toepassingen besproken. Hieronder treft u
de samenvattingen van de bijdragen aan. Vanwege de
snelle ontwikkelingen op dit terrein heeft de werk-
groep besloten jaarlijks een symposium te organise-
ren. Het volgende symposium zal plaatsvinden op 18
november 2004. *Namens de werkgroep Proteomics
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