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Farkh biyolojik organizmalarda proteomik uygulamalar

Sinem OZENOGLU, Hatice YILDIZHAN, Duygu OZEL-DEMIRALP, Demet CANSARAN-DUMAN

OZET

Marc Wilkins tarafindan ilk defa 1994 yilinda
aciklanan proteomiks terimi bir organizma, doku veya
hiicrede herhangi bir zamanda bulunan proteinlerin
tamaminin, genis capli protein ayirma ve tanimlama
yontemleri kullanilarak analiz edilmesi esasina
dayanmaktadir. Proteom; belli bir zaman ve mekanda
bir organizmanin sahip oldugu ve ifade ettigi butin
farkli proteinlerin tamamidir. Proteomik; belli bir
zamanda belli bir yerde bulunan tiim proteinlerin
yapilarini, yerlesimlerini, miktarlarim, translasyon

sonrast modifikasyonlarini, doku ve hiicrelerdeki
islevlerini, diger proteinlerle ve makro molekiillerle
Farkli

organlarin hiicrelerinde bulunan DNA’lar birbirine

olan etkilesimlerini ifade eder. doku ve
benzese de proteinler birbirine benzememektedir.
Bu nedenle ozellikle cesitli hastaliklarin tanisinda
sadece genetik bilimi yeterli olmamakta, ayni
zamanda proteomiks bilimine ihtiya¢ da glin gectikce
artmaktadir. Bu derleme kapsaminda oOncelikle
farkli protein ekstraksiyon yontemleri, iki boyutlu
jel elektroforezi (2-DE) ve Kkiitle spektrometresi
teknolojilerini iceren proteomik uygulamalar ele
alindi. Daha sonra; farkli organizma veya doku kullanimi
ile tibbin farkli alanlarinda proteomik yontemler
uygulanarak gerceklestirilen calismalardan bahsedildi.

Ayrica, son yillarda proteom analizi ile farkli biyolojik

ABSTRACT

Proteomics described in 1994 for the first time by
Marc Wilkins is based on the analysis all proteins present
at any time in an organism, tissue or cell by using a large-
scale protein separation and identification methods. The
proteome is all the different proteins that an organism
possesses and expresses at a certain time and place.
Proteomic expresses the structures of all proteins at
a certain time and place, placements, quantities, the
post-translational modifications, functions in tissues
and cells, and the interactions of other proteins and
macro molecules. DNAs in cells of different tissues and
organs are similar, but proteins are dissimilar. Therefore,
science of genetics is not sufficient for the diagnosis
of various diseases. For this reason, there is increasing
interest in the science of proteomics day by day. In this
review, firstly, we evaluated different protein extraction
methods, two-dimensional gel electrophoresis (2-
DE), and proteomic applications which include mass
spectrometry (MS) techniques. Secondly, it is mentioned
that the studies carried out by proteomics in different
field of medicine through using of different organism

or tissue. In addition, in recent years, the studies have

been evaluated to determine the response of different
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organizmalarin biyotik veya abiyotik strese maruz
kalinca verdigi yanitin ve savunma mekanizmalarinda
kullanilan belirlenmesine

proteinlerin yonelik

calismalar iizerine degerlendirmeler yapildi.

Anahtar Kelimeler: proteom, proteomiks, iki
boyutlu jel elektroforezi (2DE), izoelektrik odaklama

(IEF), MALDI-TOF

biological organisms and protein used in defense

mechanisms when expose to biotic or abiotic stresses by

proteome analyses.

Key Words: proteom, proteomics, two-dimensional
gel electrophoresis (2-DE), isoelectric focusing (IEF),
MALDI-TOF

GIRIS

Son yillarda arastirmacilar genomik calismalar
Uizerine yogunlasarak ozellikle hastalik ve diger
sureclerle ilgili gen tammlama vyolunda hizla
ilerlemislerdir.  Fakat
calismalar bir organizmada tamimlanan genlerin

devam eden bilimsel
organizmanin ne kadar oranda kullandigi konusunda
yeterli bilgi saglayamamistir. Bu nedenle genomik
calismalarinin devami olan proteomik biyolojik is ve
isleyisin aciklanmasinda oldukca onem kazanmistir.
Buna ilaveten bir diger onemli noktada bir gen
Uriiniin sentezi sonrasi degisime ugrayabilmesi ve
kesinlestirilemeyen miktarinin tespiti icin proteomik

uygulamalarina gereksinim vardir.

Proteom, terimi ilk kez 1994 yilinda Marc Wilkins
tarafindan onerilmis ve genom tarafindan kodlanan
proteinleri tanimladig1 seklinde belirtmistir (1,2).
Proteom, bir hiicre, organ veya organizmanin farkli
gelisim evreleri, cevresel kosullar, cesitli hastaliklar,
yaslilik gibi siireclerde bir organizmanin sahip oldugu
ve ifade ettigi sadece genler tarafindan kodlanan
polipeptit yapilart degil, aym
modifikasyonlar1 da

zamanda sentez
sonrasi iceren proteinlerin
toplami olarak ifade edilmektedir (3). Proteomik ise

proteomun tanimlanmasidir. Proteomik calisma ilkesi

Turk Hij Den Biyol Derg

once proteinin izolasyonu ve saflastirilmasi, ayrilmasi
(Elektroforez ve Kromatografiye dayali teknikler),
kitle spektrometresi (MS), proteinlerin tanimlanmasi,
olas1 degisimlerin belirlenmesi ve veri analizine
dayanmaktadir. Sodyum dodesil suilfat-poliakrilamid
jel elektroforez (SDS-PAGE) proteinlerin molekiler
blyukligini analiz etmek icin kullanilmaktadir.
Poliakrilamid jellerle yapilan elektroforez, ornekteki
bilesenlerin daha iyi ayrismalarini saglar. Western Blot
ise protein ifade degisimlerini dogrulamak icin farkl
orneklerdeki protein miktarinin belirlenmesinde ve
yardimci imminopresipitasyon deney sonuclarinin
analizinde kullanilmaktadir. MALDI (matrix-assisted
laser desorption ionization) kitle spektrometresinde
kullamlan iyonizasyon teknigidir. Biyomolekiillerin
molekullerin  analizinde

ve  buylk organik

kullamlmaktadir.

Belli kosullar altinda butin bir organizmanin,
ozel bir dokunun veya herhangi bir hiicresel kismin
protein boyutunda degisiklikleri belirlenebilmesine
dayanan proteom calismalarimin sayis1 giin gectikce
artmaktadir. Ozellikle son yillarda stres molekiiler
biyoloji alaninda bitkilerde strese dayali proteom
boyutundaki farklilasmalar basta olmak tzere farkli



biyolojik organizmalarda degisik amacl
calisma literaturde yer almaktadir.

bircok

Farkh Biyolojik Organizmalarda Proteomik
Uygulamalar

Bakteri Proteom Uygulamalari

(2008),
sonra Klebsiella

Tang ve arkadaslan suksinonitril

uygulanmasindan oxytoca’nin

proteomik analizini arastirnislardir. Bu calisma,
K. oxytoca turunin suksinonitril sonucu etkisinin
fizyolojik  cevabinin olusturacagi degisimin
belirlenebilmesi amaciyla gerceklestirilmistir. MALDI-
TOF (Matrix-assisted laser desorption ionization Time-
of-flight) ve iki boyutlu PAGE teknikleri kullanilarak,
amonyum ile  muamele edilmis hucrelerle
karsilastinldiginda, siiksinonitril ile muamele edilmis
K. oxytoca tirilinde yedi tane farkli ifade vermis
protein belirlenmistir. Siperoksit dismutaz (SOD),
glutatyon-S-transferaz (GST) ve bir metal baglanma
protein olan PsaA gibi proteinlerin artan ifadesi,
oksidatif stresin olusumuna eslik eden siiksinonitrilin

stiksinonitrilin
dahil

arastirmacilar tarafindan belirtilmistir. Ayrica in vivo

biyodegredasyonunda onerilen

detoksifikasyon siirecine de olabilecegi
kosullarda siiksinonitril toksisitesinde oksidatif stresin

onemli bir rol oynadigi gosterilmistir (4).

Alg Proteom Uygulamalari

(2008),
doliolum’da tuzluluga bagl fizyolojik ve proteomik
degisiklikleri
doliolum’da tuzluluga bagli fizyolojik degiskenlerin

Srivastava ve arkadaslan Anabaena

gozlemlemislerdir. Bu calisma, A.

proteom degisiklikleri ve glikolat
hakkinda bilgiler
sunmaktadir. O, evrimi, karbon fiksasyonu, klorofil

inhibisyonu,
metabolizmasinin  indiksiyonu
ve NADPH/NADH seviyesinde azalma ve hiicre ici
Na* ile solunumdaki artis bir ve 24 saat sireyle
150mM NaCl uygulamasinin ardindan gozlenmistir.
MALDI-TOF kitle spektrometresi ve iki boyutlu jel
elektroforezi, demir siiperoksit dismutaz, superoksit
dismutaz, fikosiyanin alfa zinciri, uzama faktoru-Tu

(EF-Tu),
ve fosforibulokinaz ile onemli degisiklikler gosteren
alt1 protein seti belirlemistir. Artan Rubisco aktivitesi

ribuloz 1,5-bifosfat karboksilaz/oksijenaz

ve azalan karbon fiksasyonu, glikolat metabolizma

calismasint  gerektirdigini  belirlemislerdir. Bunun
sonucunda artan glikolat oksidaz aktivitesi, glisin,
serin ve amonyum iceriklerinin artis1, serbest ve
fosfogliserik asidin birikimi ile teyit edilmistir (5).
Tran ve arkadaslan (2009) yaptiklarn calismada,
Haematococcus  lacustris’de astaksantin birikimi
sirasinda ifadesi artrms proteinlerin belirlenmesini
amaclamislardir. Bunun icin H. lacustris hiicreleri alt1
giin boyunca normal 151k altinda fotobiyoreaktorde
yetistirilmis ve ardindan hucreler azotun tukenmis
oldugu bir kosulda sabit faza ulastiktan sonra 151k
kaynagi gibi florasan lambalarla siirekli yiiksek 1s1nima
maruz birakilmisti. Uc giin boyunca astaksantin
birikimi meydana gelmistir. Bu kosullar altinda,
Uc gilinlik indiksiyondan sonra her bir hiicrede
ortalama astaksantin icerigi 91 mg/L’den 406 mg/L’ye
yiilkselmistir. iki boyutlu elektroforetik karsilastirma
ile proteomik veriler, azot kaynaginin tilkenmesi
ve bir saat daha yiiksek 151k kombinasyonunun H.
lacustris’te protein ifadesini belirgin bir sekilde
degistirdigini noktasi
bir saatlik sonra secilmistir. Bu
proteinlerin 13 tanesi ifadesi azalan proteinlerden,
36 tanesi ise ifadesi artan proteinlerden olusmaktadir.
Yiksek seviyede ifadesi artan 15 protein MALDI-TOF

kiitle spektrometresi ile analiz edilmistir. Sonuclar

gostermistir. 49 protein

induksiyondan

astaksantin biyosentezi yolunun daha fazla analizi
icin takip edilebilir ilginc proteinleri isaret etmistir
(6).
Tran ve arkadaslan (2009), H. lacustris
(Chlorophyceae) yesil alg tiiriiniin azot yetersizligi
ve ylksek 1si1nim stresi altinda proteinlerin ifade
analizleri arastinlmistir. Tek hicreli yesil alg H.
(MBBM)
151k 0zumsel olarak ekimi gerceklestirilmistir. H.
lacustris hucreleri alti gun boyunca normal 151k

radyasyonuna maruz birakilmis daha sonra floresan

lacustris  degistirilmis bazal ortaminda
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151k kaynagr olarak kullamlarak ¢ giin daha devam
eden 151k radyasyonuna maruz birakilarak astaksantin
birikmesi beklenmistir. Protein izolasyonundan sonra
SDS-PAGE ardindan protein noktalarn kendi icinde
kontrol grubu ya da normal ornek ile karsilastirilmis
2 kat Uzerinde sapmanin istatiksel olarak onemli
fark olmas1 nedeniyle belirlenmistir. Elde edilen
peptitlerin MALDI-TOF-MS analizi ile karakterizasyonu
saglanmistir. Bu asamada veri tabanindaki eslesen
proteinlerin deneysel triptik sindirimi ve teorik
sindirimi MASCOT ara yuzu kullanilarak uygulanmistir

(7).

Fungus Proteom Uygulamalari

(2008),
liken tirinun kadmiyum

Rustichelli ve Physica
(Fr.) (Cd)
stresine proteomik acidan olusacak yaniti detayli

arkadaslar
adscendens

olarak incelemislerdir. Liken tallusu alti, 18, 24 ve
48 saat boyunca 36pM Cd konsantrasyonuna maruz
birakilmistir.  iki boyutlu elektroforez ve kiitle

spektrometresi analizi sonucunda farkl
araliginda, Cd stresi uygulama sonucunda %80-85

oraninda farkli spot kimlik gostermistir. Genel olarak

Zaman

1s1-sok proteinleri ve glutatyon S-transferaz tum Cd
artirmislardir.
ABC tasima proteinlerinin ise alt1 ve 18 saat Cd stres

stresi uygulamalarinda ifadelerini
kosullar altinda ifadesinin azaldig1 tespit edilmistir

8).

Bitki Proteom Uygulamalari

Zorb ve arkadaslar1 (2004), kok ve surgiindeki
protein seviyesinde tuz stresine karsi misir bitkisinin
(Zea mays L.) biyokimyasal farklilasmasini ilk defa
gostermislerdir. Misir tuza duyarli bir bitki olarak
kabul edilmektedir. Zorb ve arkadaslar iyon etkilerini
en aza indirmek icin disuk NaCl konsantrasyonu ve
Na+ derisimi kullanmislardir. Zea mays’dan elde
edilen total protein, iki boyutlu PAGE kullanilarak
Misir  bitkisine yiksek NaCl

analiz  edilmistir.
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uygulanmas1 kok ve surgunde farkli dizenlenmis
proteinlerin sayisinda beklenmedik bir artisa yol
acmistir. Ortalama tuz stresi (25mM NaCl), bitkilerde
Na+ ve Cl- konsantrasyonlar1 ve morfolojilerine olan
etkileri disinda, kok proteinlerinin %45’inde ve siirgiin
proteinlerinin %31’inde diferansiyel bir dizenlemeye
yol acmistir. Yuksek tuz stresi ise (100mM NaCl)
proteinlerin %80’inden daha fazlasinda degisikliklere
yol acmistir. Tuz stresinden dolay ifade artis1 gosteren
protein, MALDI-TOF kullanilarak peptit kutle parmak
izi ile belirlenmistir. Dusuk tuz stresi altinda farkl
olarak diizenlenmis uc¢ grup protein belirlenmistir:
birincisi, kinazlar tarafindan protein modifikasyonlari
ve protein biyosentezini de iceren proteinler, ikincisi
karbon metabolizma enzimleri ve uclincusu ise azot
metabolizmasindaki enzimlerdir. Bu 14 proteinin sekiz
tanesi transkripsiyon, translasyon ya da metabolizma
seviyesindeki yiksek tuz stresi altinda literatire
farkli ifade vermis olarak rapor edilmistir (9).

Ahsan ve arkadaslann (2007a),

cimlenmis piring tohumlarinda bakir (Cu) stresine baglh
fizyolojik ve proteomik degisiklikleri arastirmislardir.

calismalarinda

Arastirma sonucunda cimlenme orani, surgin

uzamasi, bitki biyokiitlesi ve su iceriginde azalma
reaktif
maddeler (TBARS) icerigi ve bakir birikimi, cimlenme

gozlenirken, tohumlarda Tiyobarbitirat
asamasini takiben 0.2mM’dan 1.5 mM’a artan farklh
Cu konsantrasyonlarinda onemli bir artis gostermistir.
SDS-PAGE yontemi ile Cu stresi altinda polipeptit
zincirindeki degisiklikler gosterilmistir. iki boyutlu
jel elektroforezi ile analiz edilen protein profileri
sonucunda, Cu ile muamele edilmis 6rneklerde farkli
bir sekilde ifade diizeyi gosterdigi ortaya ¢ikmistir.
18’inde
7’sinde ise ifade azalmasi gorulmustur. Diferansiyel
olarak gosterilen bu proteinler MALDI-TOF kiitle
spektrometresi

25 protein noktasindan, ifade artisi,

ile kimliklendirilmesi yapilmistir.

Baz1 antioksidanlarin miktarindaki artis ve DNAK-



tipi molekuler saperonlar, UTP1 proteaz ve reseptor
benzeri kinazlar gibi baz1 regiilator proteinler ile
glikolaz |, peroksiredoksin ve aldoz rediiktaz gibi
stres ile iliskili proteinler, yuksek konsantrasyonlarda
Cu stresinin oksidatif stresi lretebildigini acikca
gosterilmistir. Ayrica alfa-amilaz ya da enolaz gibi
anahtar metabolik enzimlerin ifadesinin azalisi, Cu
stresinden sonra tohum cimlenmesinin inhibisyonunu
etkiledigi ve aym zamanda yedek mobilizasyon
siireclerinin  basarisizlikla sonuclandigini  ortaya
cikarmistir. Bu sonuglar 1s181nda yogun Cu stresine
maruz birakilan c¢imlenmis pirinc tohumlarinda

fizyolojik ve biyokimyasal degisiklikler arasinda
anlamli bir iliski oldugunu gostermistir (10).

Ahsan ve arkadaslarnn (2007b), Cd toksisitesine
maruz birakilan piring fidelerinin c¢imlenmesinin
protein  profillerindeki degisimini

arastirmislardir. Bu calismada, Cd stresini takiben

fizyolojik ve

cimlenme asamasi
degisimleri arastirmak icin proteomik yaklasimlarin
morfolojik ve fizyolojik parametreler ile birlikte

sirasinda protein profilindeki

arastirilmasi Tohumlar 0.2mM ve
1.0mM arasinda farkli konsantrasyonlarda Cd stresine

maruz birakilmislardir. Ortamda Cd konsantrasyonun

amaclanmistir.

artis1, tohumlarda TBARS icerigi ve artan Cd katyonu
birikimi ile sonuclanirken, cimlenme orani, surgin
uzamasi, biyokiitle ve su icerigi Oonemli oranda
azalmistir. Farklilik gosteren 21 protein MALDI-TOF
kitle spektrometresi ile belirlenmistir. Belirlenmis
proteinler savunma ve detoksifikasyon, antioksidant,
protein biyosentezi ve cimlenme sireci gibi bircok
surecte yer almaktadirlar. Cd stresine maruz kalan
orneklerde tespit edilen proteinlerin belirlenmesi,
cimlenme asamasinda tohumlarin agir metal stresine
kars1 olusturduklar yamtlarin molekiler temelini
anlamaya yol acabilen yeni bir goriis acis1 saglamistir
(11).

Leea ve arkadaslar1 (2009) kutle spektrometresi
ve iki boyutlu jel elektroforezi ile soguk stresine

yanit olarak pirinc koklerinin protein ifadesini

arastirmislardir.  Piring  fideleri 10°C’ye  tabii
tutulmustur ve ornekler 24 ve 72 saatlik uygulamadan
sonra toplanmistir. Kok dokularinda disik miktardaki
%15’ lik

polietilen glikol (PEG) ile aynlmislardir ve gumus

proteinleri tespit etmek icin, ornekler
ya da Coomassie brilliant blue (CBB) boyama ile
goriintiilenmistir. ifadesi artan 27 protein MALDI-
TOF kitle spektrometresi ve ESI-MS/MS analizleri ile
belirlenmistir. Daha dnce tanimlanmis soguk stresinde
ifade vermis proteinler ile birlikte, asetil transferaz,
fosfoglukonat dehidrojenaz, spesifik NADP izositrat
dehidrojenaz, fruktokinaz, PrMC3 ve glikolaz I’i iceren
bir grup yeni protein belirlenmistir. Bu proteinler
belirli hiicresel sureclere katilmaktadir. Bazi secilmis
proteinlerin  mRNA seviyesindeki gen ifadesinin,
transkripsiyon seviyelerinin her zaman translasyon
seviyelerine eslik etmedigini ortaya ¢ikarmistir. Ayrica
baz1 yeni proteinlerin belirlenmesi ve kokte meydana
gelen proteom ifadesinin arastinlmasi, bitkilerde
soguk stresine olan yamitin molekiiler temelinin daha

iyi anlasilmasina yardimci olabilmektedir (12).

Natarajan ve arkadaslari (2009) soya fasulyesi
tohumlarindaki proteinlerindogal cesitliliginianlamak,
genetik olarak degistirilmis soya fasulyesindeki
transgenik modifikasyonlardan dolay1
degisiklikleri degerlendirmek icin gereklidir. Soya
fasulyesi proteinlerinin farkli simiflarim ayirmak,
belirlemek ve olcmek icin iki boyutlu PAGE, MALDI-
TOF ve Tandem kiitle spektrometresi ile birlikte sivi

kromatografisi kullamlmistir. 4 farkli alt gruba ait,

istenmeyen

dort yabani ve 12 kiltur genotiplerini de iceren
16 soya fasulyesi genotipi ise protein profillerini
belirlemek icin model olarak kullamlmistir. Onemli
allerjen cesitleri ve anti-besin protein profilleri iki
farkli grup arasinda gozlemlenmistir. Bu sonuclar
genetigi degistirilmis organizmalar ve genetigi
degistirilmemis organizmalar arasinda karsilastirma

yapmak icin kullanmisli olabilmektedir (13).

(2009) soya fasulyesi
iliskili

Toorchi ve arkadaslan

koklerinde osmotik stresle proteinlerin
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belirlenmesi icin proteomik teknikleri kullanmislardir.
Osmotik strese cevap veren bitkilerin mekanizmalarini
arastirmak icin PEG ile muamele edilen soya fasulye
bitkilerinin protein profilleri proteomik tekniklerle
goruntulenmistir. %10’luk sulu PEG muamelesi kok
uzunluklarini ve soya fasulyesi tohumlarinin hipokotil
kokleri
proteinleri iki boyutlu PAGE ile aynlmistir ve 415

uzunluklarim azaltmistir.  Soya fasulyesi
protein CBB boyama ile belirlenmistir. PEG muamelesi
ile degisen 37 protein Edman sekanslama ve peptit
kitle parmak izi kullanlarak analiz edilmistir.
17 protein kimeleme analizi sonuclari ve bolluk
degisimin kiitlesel analizi kullanmilarak daha fazla
deneysel calismalar icin secilmistir. Diger abiyotik
streslerin etkileriyle yapilan karsilastirma sirasiyla
kafeoil-COA-O-metiltransferaz ve 20S protozom alfa
altiinite A'nmin artan abiyotik strese karsi azaldigin

gostermektedir (14).

Zhang ve arkadaslarn (2009) yaptiklar calismada,
Agrobacterium ile somatik embriyolarin ve Uzimiin
embriyojenik kallusunun (EC) ortak yetistirilmesi,
genellikle doku esmerlesmesi ve ardindan hiicre
acmaktadir.
ilging bir sekilde iziimiin embriyojenik olmayan

olimiini gosteren negrogeneze yol

kalluslarinin (NEC) ortak yetistirilmesi ise herhangi
gorunur bir belirti gostermemektedir. Bu calisma
Vitis vinifera L.’nin EC ve NEC kalikus tiplerinde
proteom boyutundaki altinda yatan mekanizmayi
amaclamislardir. iki boyutlu jel analizi 1180 nokta
ortaya cikarmistir ve bunlarin 154 tanesi EC’ye
kars1 NEC’te farkli sekilde tepki veren proteinler
108 tane proteinin kimligi
belirlenmistir. Ozel ya da agrlikii olarak EC’de

olarak belirlenmistir.

belirlenenler demir eksikligine duyarli proteinler,
asidik askorbat peroksidaz ve izoflavon rediktaz
benzeri proteinlerdir. Ozel ya da baskin olarak NEC’te
belirlenen proteinler ise temel askorbat peroksidaz,
katalaz, kalsinorin-B benzeri protein, 1,3- 8 glukanaz
ve siklin bagimli kinaz A1’lerdir. PR-10 proteini EC’de
NEC’e gore son derece diisiik seviyede bulunmaktadir.
Bu sonuclar, farkli stres yamt1 yollarin NEC’ten EC’ye
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aktif oldugunu gostermektedir (15).

Ahsan ve arkadaslan (2010), pirin¢c yapraklarinda
kitle spektrometresi ve iki boyutlu jel elektroforezi
ile arsenik (As) stresi altinda pirin¢ yapraklarindaki
protein ifade profillerini arastirmislardir. iki haftalik
pirinc tohumlan iki farkli arsenat konsantrasyonuna
(50 ve 100 pM)
orneklerine stres uygulamasindan sonra dordiincu
giinde toplanmistir. Piring yapraklarinda strese bagli

maruz birakilmistir ve yaprak

olarak olusan farkli protein ifadelerinin gosterilmesi
icin, once kontrol ve stres uygulanmis orneklerden
protein ekstrakte edilmistir, sonrasinda iki boyutlu jel
elektroforezi ile protein bantlar ayrilmistir ve CBB ile
boyanarak goriiniir hale getirilmistir. Kontrol 6rnegiile
arsenik stresi uygulanmis érnekler karsilastirildiginda
toplam 14 farkli protein noktasinda en az 1.5 kat
ifade degisiminin tekrarlanabilirligi gosterilmistir
ve her iki uygulama benzer bir ifade degisimini
gostermektedir. Arsenik (As) stresine maruz kalmis
orneklerde 14 protein noktasinin sekiz tanesinde
ifade artis1, alti tanesinde ise azalmis ifadelenme
oldugu MALDI-TOF kiitle
kullanmlarak belirlenmistir. Metabolizma ve enerji
uretimi ile iliskili cesitli proteinlerin artan ifadesi,

spektrometresi cihazi

As stresine maruz kalan bitki yapraklarinin metabolik
icin gerekli olan yiksek
enerjiden oldugu disiinilmektedir. Diger bir deyisle,

sureclerin aktivasyonu

2-DE analizleri sonucunda, immunoblotlama yontemi
ile rubisko enziminin genis alt Unitesinin As stresi
altinda 6nemli derecede azaldigim agikca ortaya
cikarmistir. Ayrica, Rubisko enziminin ifadesindeki
azalma ve kloroplastdaki riboniikleoproteinler, As
stresinden dolay1 fotosentez oraninda azalmaya
olabilecegi Diger bir
deyisle, immunoblotlama ile birlikte 2-DE sonuclan
Rubisco’nun buyuk alt Unitesinin As stres kosullan

neden gozlemlenmistir.

altinda onemli bir azalma gosterdigini acikca ortaya
cikarmistir. Ayrica, Rubisco’nun ifadesinin azalmasi
29 kDa kloropolast ribonikleoproteinleri As stres
kosullar altinda fotosentez oraninin azalmasinin ana
nedeni olarak gorulmektedir (16).



Lee ve arkadaslari (2010) pirincte Cd etkisini
arastirmak icin, yaprak ve kok uzerine Cd’nin proteom
boyutunda etkisini gozlemislerdir. Farkli dozlarda Cd
uygulanmasindan sonra kok ve yaprak dokular1 ayn
ayr1 toplanmistir ve yapraktan protein izolasyonu
sirasinda PEG kullanmilmistir.  Goriintli  analizinden
sonra farkli duzenlenmis proteinler secilmistir ve
MALDI-TOF kitle spektrometresi cihazi kullanilarak
belirlenmistir. Cd uygulamasindan sonra 36 proteinin
ifadesinde artma ya da azalma gorulmustur. Cd
uygulanmis olan kok orneklerinde toplam glutatyon
seviyesi azalmistir ve koklerde ifadesi artmis
proteinlerin yaklasik yarisi oksidatif strese kars
cevap olusturmuslardir. Elde edilen bu sonuclar ile
koklerdeki

azalmasi icin gerekli olabilecegini oOnermislerdir.

antioksidatif etkinin, oksidatif stresin
Ayrica RNA jel blot analizi sonucunda proteom
analizlerde belirlenmis proteinlerin transkripsiyonel
seviyede farkli diizenlendigi gosterilmistir (17).
(2010), bitki
analizlerini

Monagas ve
proantosiyanidinlerin

arkadaslan
MALDI-TOF
Proantosiyanidin  polifenol  bir
kardiyovaskiiler, norodejeneratif
hastaliklar ve kanserin onlenmesinde onemli rol

arastirmislardir.
bilesendir ve

oynadiklar belirlenmistir. Bitki proantosiyanidinlerin
biyolojiksel  aktivitesi,  kimyasal
konsantrasyonlarina bagli
gostermektedir. Fakat yapisinin
kompleksliliginden  dolayl,  proantosiyanidinlerin
kalitatif ve kantitatif analizlerini yapmak oldukca

yapilarnt  ve
olarak degisim

cesitliligi  ve

glic oldugu belirlenmistir. MALDI-TOF yontemi ile
gerceklestirilen bu calismada, bitki proantosiyanidin
uygulamasi acikliga

kapsamli bir  sekilde

kavusturulmustur (18).

Wen ve arkadaslar (2010), yaptiklan analizlerde
(GA3) kok dokularinin uzunlugu
olmak lzere,

giberillik asidin
dahil
bicimde pirincte (Oryza sativa L.) NaCl kaynakl

konsantrasyona bagimli bir

bliyiime inhibisyonunun azaldigim belirlemislerdir.
Wen ve arkadaslarnn GA3 aktivitesinin mekanizmasini
aydinlatmak icin karsilastirmali  bir proteomik
analizi kullanmislardir. 48 saat tuz ve giberillik asit
uygulanan bes gunluk fideler proteomik analizler
icin kullanmilmislardir. Tuz ve GA3 tarafindan farkl
diuzenlemis 11 protein iki boyutlu PAGE ile ortaya
cikanlmistir ve MALDI-TOF kutle spektrometresi ile
belirlenmistir. Bu proteinler glutamil-tRNA rediktaz,
enolaz, tuz proteinleri, varsayimsal protein, saperon
21, ribuloz bifosfat karboksilaz, izoflavon rediiktaz
benzeri protein ve fosfoglukomutazdir. Bu proteinlerin
bazilarn fotosentez ve glikoliz gibi biyokimyasal
yollara katilmaktadir, fakat digerleri pirincte tuz
stresine yanit olarak ozellikle yeni proteinler olarak
bulunmustur. Yaptiklari calisma, pirincte tuz stresi
uzerinde GA3’Un modiile etkisini ortaya cikarmada

yeniden énem kazanmasini saglamaktadir (19).

(2011),
uygulanmasindan sonra farkli ifade edilmis proteinleri

Fana ve arkadaslar koyun salyasi
calismak icin model olarak piring bitkisi kullanilmistir.
iki haftalik fidelerin siirgiinleri enine kesilmistir
ve alt kisimlarindaki kesme yuzeyine koyun salyasi
surulmastur. iki, alti, 12 ve 24 saatlik uygulamadan
sonra, proteomik analizler, koyun salyas1 uygulanan
surglinlerden ekstrakte edilen proteinler kullanilarak
belirlenmistir.  Sonuclar  proteinlerin, katalaz,
peroksiredoksin, ATP sentaz, gliseraldehit 3-fosfat
dehidrojenaz ve ribuloz 1,5-bifosfat karboksilaz/
oksijenaz (Rubisco)’t da iceren koyun salyasina
yanit olarak farkli ifade edilmislerdir. Ayrica RT-PCR
verileri genlerin bircogunun ayrica transkripsiyon
seviyelerinde diizenlendigini gostermektedir. Bu
calisma protein seviyesinde pirin¢ fidelerinin koyun
salyasina olan yaniti hakkinda bilgiler saglamistir (20).

Hwang ve arkadaslarn (2011) pirin¢ tohumlarinda
ritmik proteinleri belirlemek icin proteomik analiz

yontemlerinikullanmislardir. Pirincteritmik proteinleri
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belirlemek icin periyodiksel

tohumlar (12 saat 151k/12 saat karanlik dongu) 6

olarak yetistirilen

saatlik araliklarla ii¢ glin boyunca saklanmistir.
Siirekli karanliga adapte olmus bitkiler ise iki giin
boyunca saklanmistir. Her bir jelde yaklasik 3000
yeniden Uretilebilir proteinler arasinda, proteomik
analizler sonucu 1s1k-ayarli ritmik proteinler gibi 354
tane nokta tespit edilmistir. Siurekli karanlik kosullar
altinda bu 354 tespit edilmis ritmik protein noktalar,
74 gunluk noktalar ve 10 uzun surekli ritmik noktalar
MALDI-TOF cihaz1 ile gerceklestirilen analizler ile
belirlenmistir. Ritmik proteinler fonksiyonel olarak
fotosentez, merkezi metabolizma, protein sentezi,
azot metabolizmasi, stres direncliligi ve sinyal
transduksiyonuna aynlmistir. Ritmik proteinlerin RT-
PCR analizi ve mikrodizin veri tabam ile proteomik
analizi,

verinin  karsilastirmali RNA ve protein

arasinda farkli ritmik proteinlerin ifade fazinin
oldugunu gostermistir ve ayrica pirincte saat ayarli
proteinlerin sadece transkripsiyonel olarak degil
ayni zamanda post-transkripsiyonel, translasyonel ve
post-translasyonel siireclerle de modiile edilebildigi
onerilmistir (21).

Zhao ve arkadaslann ise (2011),
americana hiperakiimilator bitkisinin yapraklarinda
Cd stresine bagl proteomik degisimleri incelemistir.

Bu calismada, P

Phytolacca

americana’da protein ifadesi
modellerinin Cd stresine bagli olarak etkileri, 2-DE
ile arastinlmistir. Hem kontrol hem de Cd stresi
uygulanmis (400 pM, 48 saat) tohumlarin sonrasinda
yaprak proteinlerinin 2-DE profilleri kantitatif
ImageMaster yazilimi kullanilarak karsilastinlmistir.
Toplamda, 25 gen uriiniine karsilik gelen, 32 tane farkli
ifade edilmis protein noktalari, MALDI-TOF/TOF kiitle
spektrometresi kullanilarak tespit edilmistir. Ortaya
cikan 25 gen urunuinin 14 tanesinin ifadesi Cd stresi
altinda artmisken 11 tanesinde azalma gostermistir.
Protein ifadesindeki degisim, immunoblot analizleri
ile de bircok protein icin dogrulanmistir. Biyiik
degisiklikler, siilfiir ve GSH-iliskili metabolizmalarin
fotosentetik yollarda rol
proteinlerde goriilmiistiir. ifadesi artmis proteinlerin

yan sira oynayan
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%33’0 kalretikulin ailesine ait bir protein de dabhil
olmak Uzere transkripsiyon, translasyon ve molekuler
saperonlara baglanmistir (22).

(2012)
kullanilarak salatalik koklerinde hipoksik duyarli

Li ve arkadaslan proteomik bir yol
proteinlerin belirlenmesini arastirmislardir. Hipoksik
stresinde salatalik tohumlarinin mekanik yanitim
aydinlatmak icin, bitkiler ya normoksik kosulda ya da
hipoksik kosullar altinda yetistirilmistir. Beklendigi
gibi, bitki biyokutlesi hipoksik stres kosullar altinda
onemli olcide azalmaktadir. Salatalik koklerinin
proteomik profilleri 72 saat muameleden sonra
calisilmistir ve sirastyla normoksik ve hipoksik
uygulanmasi yapilmis bitkilerden 316 ve 425 protein
noktalar PAGE kullanilarak belirlenmistir. Normoksik
uygulanmis bitkilerle karsilastinldiginda, hipoksik
uygulanmis bitkilerde 12 proteinin protein bollugu
azalmisken 22 proteinin protein bollugu 6nemli dlciide
ifadesinde artis tespit edilmistir. ifadesinde degisim
olmus 21 protein MALDI-TOF/TOF kutle spektrometresi
kullamlarak belirlenmistir. Bu proteinler enerji
ve metabolizma proteini, transkripsiyon faktor

proteinleri, savunma stres proteinleri, yapisal
proteinler ve regiilator proteinlere karsilik gelen
siniflara kategorize edilmislerdir. Hipoksik stres
kosullar altinda, glikoliz uyarilmistir, ikincil yollar ile
azot metabolizma yollarn baskilanmis enerji, birincil
Salatalik bitkilerinden

reaktif oksijen turleri

metabolizmaya iletilmistir.
antioksidanlar yardimiyla
uzaklastinlmistir ve reaktif oksijen tiirlerine karsi
savunma gosteren asil-dezaturaz miktan artmustir.
Bu calisma, salatalik bitkilerinin hipoksik strese
kars1 tepki mekanizmasinin anlasilmasinda onculuk
etmektedir (23).

Ngara ve arkadaslarnn (2012), Sorghum bicolor

fidelerinde tuz stresine duyarli proteinlerin

belirlenmesini arastirmislardir. Bu calismada, tatl
sorgum cesitlerinin tohumlar ekilmistir ve 100mM
NaCl ile ya da olmadan kat1 bir bluylime ortaminda
yetistirilmistir. Is1 sok proteinleri immun testi, tuz
uygulamasinin icin  dogal

deneysel materyaller



fizyolojik parametreler icinde strese bagimlligim
gostermektedir. MS/MS proteomik teknikler ile
birlikte iki boyutlu PAGE kombinasyonu genc sorgum
yapraklarinda goriintiilenmistir ve tuz stresine
duyarli proteinler belirlenmistir. Coomassie boyasi
118 nokta

istatistiksel olarak tuz stresine kars1 anlamli yanitlar

ile belirlenebilen 281 nokta disinda,
gostermistir. Bu 118 noktanin 79’u iyi cozunurluk ve
miktar fazlaliigindan dolayr kiitle spektrometresi
belirlemeler icin secilmistir ve bunlardan 55 tanesi
tam olarak belirlenmistir. Belirlenen proteinler, hem
bilinen hem de yeni strese duyarli proteinleri de
iceren alti1 fonksiyonel kategoriye aynlmistir (24).

(2012),
proteomik

Sarhadi ve arkadaslan tuz stresi

altinda piring anterlerinin analizini
arastirmislardir. Ureme asamasinda tuz toleransinin
molekuler mekanizmasinm belirlemek icin, tuz stresi
altinda birbirine zit iki pirinc olan IR64 (tuza duyarli)
ve Cheriviruppu (tuza toleransli)’nin anterlerinde
proteomik modeller karsilastinlmistir. Kontrolden
anter ornekleri toplanmistir ve stres uygulanacak
orneklere 100mM NaCl

Tuz stresi altindaki IR64 anterlerinde Na+/K+ orani

tuz stresi uygulanmistir.

kontrol orneklerindeki anterlerden 1.7 kat daha
bilyiik oldugu,
bir degisim olmadig1 gozlenmistir. Ayrica IR64’te

ancak Cheriviruppu’da herhangi

polen canliiginda %83 oraninda azalma oldugu
gozlemlenmis iken, Cheriviruppu’da bu oranin %23
oldugu tespit edilmistir. 2-DE {izerinde tekrarlanabilir
454 protein noktasinin tespitinden 38 tanesinde,
strese tepki olarak en az bir genotipte onemli
MALDI-TOF/TOF  kitle
kullanilarak,

degisiklikler —gostermistir.

spektrometresi karbonhidrat/enerji
metabolizmasi, protein sentezi gibi tuz stresine karsi
bitki adaptasyonunu artirabilecek bircok siirecler de
dahil 18 protein noktasi tespit edilmistir. Fruktokinaz-
2’nin  U¢ izomorfu tuz stresi altinda sadece
Cheriviruppu’da ifadesi artrmstir. Sonuclar anter ve
polen duvar modeli/metabolizma proteinlerinin tuz
stresine kars1 pirincin toleransinda énemli rol oynadig

dusunulmektedir (25).

Wang ve arkadaslarida (2012) soya fasulyesinin
yuksek sicaklik ve kuraklik stres kosullar1 altinda
hasat Oncesi metabolizmasinin ortaya cikmasinda
karsilastirmali proteomik analizlerini arastirmislardir.
Soya fasulyesinin tohum gelisimi ve olgunlasmasi
sirasinda yuksek sicaklik ve kuraklik stresi, hasat
oncesi tohumlarin bozulmasina neden olmaktadir.
Fakat gelismekte olan soya fasulyesinde, proteinleri
ve ilgili yollan sistematiksel olarak nasil bozdugu
hala tam olarak anlasilamamaktadir. Ortaya ¢ikarmak
icin, 2-DE ile bunlara karsilik gelen farkli HTH stres
zaman noktalarinda (24, 96 ve 168 saat), hasat
oncesi tohum bozulmasina duyarli soya fasulyesi
cesidi ile gelismekte olan tohumun proteom bilesimi
karsilastinlmistir. Farkli bir sekilde ifade edilmis 42
protein noktasi bulunmustur ve 31 farkl protein turi
basarili bir sekilde MALDI-TOF kiitle spektrometresi
karbonhidrat
protein

ile  belirlenmistir.  Bu proteinler

metabolizmasi, sinyal transdiksiyonu,
biyosentezi, fotosentez, protein katlanmasi, enerji
yolu, hicrenin kurtarilmas1 ve savunmasi, hiicre
dongusi, azot metabolizmasi, lipit metabolizmasi,
aminoasit metabolizmasi, transkripsiyon regilasyonu
ve sekonder metabolit biyosentezini iceren 13
hiicresel cevap ve metabolik sureclere katilmaktadir.
Bu proteinlerin fonksiyonlarina ve ilgili yollarina
dayanarak, fizyolojik, kimyasal ve metabolik veriler,
hasat o©ncesi tohumun bozulma mekanizmasinm
onermistir. Boyle bir mekanizma, gelismekte olan
HTH-stresi

aktivitesinde meydana gelen olas1 yonetim stratejisini

tohumlara uygulandiginda  hiicresel

anlama olanagi saglamaktadir (26).

(2012), dusuk sicaklik
stresine bagli olarak pamugun lif uzamasi sirasinda
protein ifadesindeki degisiklikleri arastirmislardir.
Diisiik sicaklik stresinde pamugun lif uzamasinin

Zheng ve arkadaslan

adaptasyon mekanizmasini arastirmak icin, iki pamuk
cesidi olan Kemian 1 (disiik sicakliga toleransli)
ve Sumian 15 (disik sicakliga duyarli) ekilmistir.
Her iki pamuk cesidi arasindaki temel farklilik,
ozellikle gunlik minimum (MDTmin),
sicaklik olmustur. Ekim giinleri ertelendiginde giinliik

sicaklikta
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minimum sicaklik 26.9°C’den (Kemian 1) 20.6°C’ye
(Sumian 15) dusmustur. Dusuk sicaklik stresi ozellikle
iki pamuk cesidinde de lif uzamasini kisaltmistir, fakat
azalma derecesi Sumian 15’te Kemian 1’e gore daha
fazladir. Uc gelisim asamasimin proteomik analizleri
sonucunda 37 noktanin, disiik sicaklik stresi altinda
degistigini gostermistir ve bunlar kiitle spektrometresi
kullamlarak belirlenmistir. Bu proteinler malat
metabolizmasi, ¢ozinir seker metabolizmasi, hiicre
duvan gevsemesi, seliiloz sentezi, sitoskeleton ve
cevaba katilmaktadir.

hiicresel Sonuclarin hiicre

duvan gevsemesi, hiicre duvar bilesenlerinin
biyosentezi ve sitoskeleton homeostasizin dusik
sicaklik stresi uygulanan pamuk liflerinin toleransinda

onemli bir rol oynadigi disiiniilmektedir (27).
Rana ve (2013),

heterophyllum’da etanol kaynakli tohum cimlenmesi
sirasinda protein degisikliklerini gozlemlemislerdir.

Sreenivasulu Aconitum

Saf peptitlerin kiitle spektrometresi ile analizleri,
AB SCIEX TOF/TOF-5800 sistemi (AB SCIEX, USA)
kullanlarak uygulanmistir. Bu calismada, tohumlar
oda sicakliginda (25°C, %60 bagil nem) %10-12 nem
seviyesine ulasilmadan kurutulmustur. Tohumlarin
yasayabilirlikleri, 25°C’de ISTA (Uluslararast Tohum
Test Birligi)’y1 takiben tetrazolium ile renklendirilerek
test edilmistir. Tohumlar hava gecirmez kaplarda
farkli zaman dilimlerinde etanol (%99) ile muamele
edilmis ve daha sonra tohumlar bir gece boyunca
etanol kalintilarinin buharlasma olanagin1 saglayan
hava gecirmez kaplarda saklanmistir. Keratin icerikli
peptit onciil iyonlan ve tripsin otoliz urlnleri, iyon
buyuk toleransi (0.5Da) disinda birakilmistir. Protein
belirlemesi icin, uygun MS ve MS/MS verisi Protein
PilotTM yaziim1 v3.0 (Applied Biosystems, USA)
uzerine yuklenmis ve NCBI atiksiz protein dizisi
veri taban1 (NCBI-nr) ve SwissProt veri tabam ile
karsilastinlmistir. Eslesen peptit sayis1 kapsami yani
sira, pl (Es gerilim noktasi) ve gozlemlenene en yakin
biiyiiklik degeri kimligini yayinlamak icin goz 6niinde
bulundurulmustur. Aconitum’da tohum c¢imlenmesi
%87 oraninda etanol uygulamasi ile basarilmistir.
Cimlenmenin fazinda etanol

ikinci uygulamasi
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yapilmis ve yapilmamis tohum protein profillerinin
karsilastirmali 2-DE analizi, 40 tane farkli olarak
ifade edilmis proteini ortaya cikarmistir. 40 proteinin
27’si induklenmis, bes tanesi artmis ve sekiz tanesi
Kitle
tanimlamalar bu proteinlerin metabolizma,

ve sonraki
DNA
regulasyonu, stres tolerans1t ve plazma membran/
hiicre duvar1 biyosentezi/uzamasi sureclerinde etkin
rol oynadigim belirlemistir. Bu protein degisiklikleri

baskilanmistir. spektrometresi

cimlenme yiizdesinin artisiyla sonuclanan fizyolojik
ve fiziksel degisimlerden sorumlu olabilmektedir (28).

Miiller ve arkadaslan (2014), cevre sicakligi
artmis bitki hucrelerinin tepkilerindeki erken sinyal
adimlan anlamak icin, 2-DE yapmistir. Arabidopsis
fide mikrozomlarda proteinleri

kullamlmistir. Ist muamelesi tespit edildikten sonra

incelemek icin
5 dakika icinde degistirilmis bir sentezlenme seviyesi
Kitle
19 mikrozomal proteinden, anneksin 1

kullanilarak
(AtANNT)
proteinin 1si1-sok tedavisinden sonra hizla miktarinin
arttigl  tespit edilmistir. Fonksiyonel calismalar
AtANN1 asin ifade eden bitkilerin bu tedaviye daha
fazla direnc gostermistir. AtANN1 ve yakin homolog

gosterilmistir. spektrometresi

AtANN2 icin kayip fonksiyon-mutantlar, tedavi-sok
1s1 daha duyarli oldugunu gostermistir. Buna uygun
olarak, 1s1-sok proteinleri ve 1s1-sok faktorleri 151 ile
uyarilan ifadesi, ann1/ann2 cift mutant ve sitoplazmik
kalsiyum konsantrasyonunda 1siyla harekete gecen
artis onlenmistir. Birlikte ele alindiginda ise bu
sonuclar, AtANN1 [Ca+2] Cyt 1s1 ile uyarilan artisi
diizenlenmesinde ve 1s1 stresine Arabidopsis fide yanit
olarak onemli oldugunu gostermistir (29).

Hayvan Proteom Uygulamalari

Doganay (2005), Hydatidosis’de
hassasiyetinin belirlenmesini amaclamistir.

konak
Koyun
ve esek orijinli protoskoleks verilerek sekonder
hydatidosis olusturulan beyaz farelerden elde
edilen kist sivilan ile koyun ve eseklerdeki primer
kistlerden elde edilen kist sivilar1 SDS-PAGE yontemi

ile antijenik fraksiyonlarina ayirma isleminden sonra,



Western blot teknigi kullamimi ile enfekte fare ve
insan serumlan kullanarak spesifik protein bantlan
tespit edilmistir. Fare serumu kullanilarak saptanan
spesifik bantlar; esek primer kist sivisinda 116, 24, 18
ve 8 kDa, esek orijinli fare kist sivisinda 116, 24 ve 8
kDa, koyun primer kist sivisinda 8 kDa, koyun orijinli
fare kist sivisinda 8 kDa olarak saptanmistir. Insan
serumu kullanilarak saptanan spesifik bantlar; esek
primer kist sivisinda 116, 98, 88, 56 ve 8 kDa, esek
orijinli fare kist sivisinda 116, 98, 88, 8 kDa, koyun
primer kist sivisinda 56, 48 ve 24 kDa, koyun orijinli
fare kist sivisinda 24 kDa olarak tespit edilmistir (30).

Gilact1 ve arkadaslar (2005), s1gir vebasi viriisiiniin
(RPV) hemaglutinin proteinine (H) karsi monoklonal
antikor (MA)’larin Uretimivebuantikorlarinkarakterize
edilmesini amaclayan bir calisma planlamislardir.
Gerceklestirilen calismada, ilk olarak, RPV’nin asi
susuyla immunize edilen farelerin dalak hiicreleriyle
myeloma hiicreleri polietilen glikol-dimetil silfoksid
(PEG-DMSO) yardimiyla fiizyon islemi tamamlanmistir.
“Limiting dilusyon” islemini takiben gerceklestirilen
SDS-PAGE ve immun blotting ile H proteinine kars
antikor salgilayan klonlar calisma sonucunda ortaya
cikanlmistir. Ayrica klonlara ait antikorlarin alt tipleri
ve notralizasyon etkileri gibi baz1 ozellikleri bu
calisma ile karakterize edilmistir. Calisma sonucunda,
RPV virtsunun hemaglutinin proteinine karst MA’larin
uretilmesi ve bu antikorlarin karakterize edilmesi
gerceklestirilmistir (31).

Koc ve arkadaslan (2013), Kars
yakalanan Siraz balig1 (Capoeta capoeta) ve Tatlisu
kefali (Squalius  cephalus)
kromun Cr(VI) etkileri histopatolojik ve elektroforetik
yontemlerle amaclamislardir.  Daha
sonra, her bir balik turu icin her grupta 10’ar adet

Cayr’ndan

lizerine hekzavalent

arastirmayi

olmak uzere uc¢ grup olusturulmustur. Birinci gruptaki
(kontrol) baliklar cesme suyu iceren tankta, ikinci
gruptaki baliklar 10 giin sireyle, Uclncl gruptaki
baliklar ise 20 gun sureyle 10 mg/L dozunda Cr(VI)
iceren tanklarda bekletilmistir. Bu sure sonunda,
baliklardan kan ve doku ornekleri alinmis ve analizleri

yapilmistir.  Histopatolojik inceleme sonucunda
Cr(Vl)’a maruz kalan Capoeta capoeta ve Squalius
cephalus’larin karaciger dokularinda fokal nekroz
alanlan,

hidropik ve vakuolar dejenerasyonlar

belirlenmistir.  Bu dejenerasyonlarin  siddetinin
Cr(Vl) maruz kalma siiresiyle artis gosterdigi tespit
edilmistir. Serum proteinlerinin SDS PAGE’inde ise 10
glin sureyle Cr(VI) uygulamasina maruz kalan Capoeta
capoeta’nin baz1 protein bantlarinda hafif kalinlasma
oldugu, Squalius cephalus’un protein bantlarinda ise
belirgin bir degisikligin sekillenmedigi saptanmistir.
Hekzavalent kromun 20 giin sireyle uygulandig
Capoeta

incelemede, bazi protein bantlarinda ise belirgin

capoeta’mn bircok protein bantlarinda

derecede kalinlasmalar tespit edilmistir. Squalius
cephalus’da
derecede kalinlasma meydana geldigi gosterilmistir.

ise bazi protein bantlarinda hafif
Calisma sonucunda, potasyum dikromat uygulamasinin
zamana bagli olarak artan derecelerde Capoeta
capoeta ve Squalius cephalus karaciger dokularinda
ve protein ekspresyonlarinda bozulmalara neden
oldugu gosterilmistir (32).

Uniibol-Aypak ve Uysal (2014) tarafindan koyun
ve farelerde kist hidatik proteinlerinin, antijenik
proteinler ve antijenik glikoproteinler yoniinden
karsilastinlmas1 hedeflenmistir. Bu amacla 20’ser
adet enfekte ve 10’ar adet saglikli koyun ve fare
kullamlmistir. Hidatidozisli koyunlardan ve deneysel
enfekte farelerden elde edilen kist sivisi, Kkist
membrani ve protoskolekslere ait proteinler SDS-PAGE
yontemi ile ayirt edilmistir. Ayirt edilen proteinlerden
hangilerinin hastaliga spesifik antijenler icerdigi
immunblot teknigi ile tespit edilmistir. Koyun kist
sivisi, membran ve protoskolekslerde 116 kDa ile 26
kDa arasinda, fare kist sivisi ve membranlarinda 106
ile 30 kDa arasinda degisik sayilarda antijenik bantlar
gozlemlenmistir. Koyun kist sivisi ile fare kist sivisi
arasindaki ortak antijenik bantlarin 40 kDa ve 26 kDa,
koyun kist mebrani ile fare kist mebrani arasindaki
ortak antijenik bantlarin 48 kDa ve 40 kDa oldugu
belirlenmistir. Koyunlarda her Uc kist materyalinde
de (kist s1visi, kist membrani, protoskoleks) 116 kDa,
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68kDa, 48 kDa’luk proteinlerin, farelerde her iki kist
materyalinde de (kist sivis1, kist membrani) 106 kDa,
48, 40 kDa’luk proteinlerin ortak glikoproteinler
oldugu belirlenmistir. Calisma sonucunda elde edilen
sonuclara gore; koyun ve farelerin kist materyalleri
arasinda yapilan karsilastirmada ortak bantlarin,
molekiil biiyuklugl, glikoprotein varligi ve seker
benzerlikler ve farkliiklar

yapilari  yoniinden

gosterdigi belirlenmistir (33).

SONUC

Gunumuzde Kklinik laboratuvarlarda yaygin
olarak kullanilmayan proteomik calismalar olcim
sistemlerindeki ilerlemelere

teknolojik paralel

olarak  kullamlmaya baslamistir. Proteomik
calismalar dogrultusunda oOzellikle protein haritalarn
cikarilmaktadir. Bu protein haritalan ile inceleme
alanlar arasindakiyapisal farkliiklarin belirlenmesi ve
bu farkliliklar arasindaki baglantinin agiga ¢ikarilmasi
amaclanmaktadir. Son yillarda ozellikle proteomik

calismalar hastaliklar, enfeksiyonlar, toksik ajanlar

TESEKKUR

veya ilac gibi etkiler sonucu olusan proteinlerin
seviyeleri ve yapisal oOzelliklerinin belirlenmesi ve
islevlerinin aydinlatilmasini amaclayan calismalarda
bulunmaktadir.

Diger taraftan proteom ile ilgili yapilan diger
calismalar farkli alanlarda da hizla ilerlemektedir.
Ozellikle; ekosistemde ozellikle organik kirleticiler
ve agir metaller gibi diger stres kosullarindan birincil
olarak etkilenen canli grubu bakteri, liken, fungus ve
bitki gibi organizmalardir. Bu biyolojik organizmalar
biyotransformasyon ve biyobirikimde anahtar rolu
oynamaktadir. Proteom analizi ile abiyotik veya
biyotik stres yanmitin belirlenmesiyle ilgili calismalar
heniz cok yeni olmakla birlikte bazi biyolojik
organizmalarin herhangi bir stres kaynagina maruz
kalinca verdigi yanitin ve savunma mekanizmalarinda
proteinlerin  arastinldigi  calismalar
oldukca fazlalasmstir. Ozellikle agir metal, tuzluluk,
bagl
iceren proteom calismalar son yillarda dikkat ceken
arastirma alanlarindan biri olmustur.

kullanilan

kurakliga olarak proteomik degisiklikleri
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