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BiTKi PROTEOMIiGi: TEKNIiKLER, ZORLUKLAR VE
TURKIYE’'DEKIi DURUM

Sertan CEVIK!

Yirminci ylizyilin baglarina kadar daha ¢ok makroskobik fenomenleri anlama-
y1 amaglayan biyoloji bilimi, 6zellikle son elli yilda, teknolojinin de gelismesine
paralel olarak, biiyiik sicramalar yapmustir ve kisa siire igerisinde makroskobik
diinyadan mikroskobik, hatta nanoskobik diinyaya ge¢is saglanmistir V. Bu hizli
gelismelerle birlikte mevcut problemlerin ¢6ziimiine yonelik bircok yeni yontem
ve teknik gelistirilmis ve bilim diinyasina tanitilmistir. Bu yeni yontem ve teknik-
ler igerisinde -omik bilimler tam anlamiyla bilim diinyasinda ¢1gir agmis ve genis
¢apta kullanim potansiyeline ulasmistir. “Pek ¢ok” anlamina gelen -omik terimi
latince kokenli —ome ekinden tiiretilmistir ve eklendigi kelimeye “biitiinii ya da
timi” anlamini katmaktadir @.

Bir organizmanin sahip oldugu genlerin tamamini ifade eden Genom teri-
mi ilk kez Hans Winkler (1920) tarafindan kullanilmis daha sonra ise Thomas
Roderick (1986) tarafindan bu tanim genomun haritalanmasi, sekanslanmasi ve
karakterizasyonunun yapilmasi olarak gelistirilmistir. Genomdan tiirevlendirilen
Genomik ise bir canlidaki genlerin yap1 ve fonksiyonlarini modern tekniklerle
aragtiran bilim dali olarak literatiirdeki yerini almistir ®. Genomik biliminin ge-
lismesiyle birlikte canlilarin gen sekanslarinin ¢ikartilmasi miimkiin hale gelmis
ve gliniimiize degin insan dahil pek ¢ok canlinin genomu sekanslanmastir.

Genomun sekanslanabilmesi bilim insanlarinda biiyiik heyecan yaratmuistir,
ancak ozellikle insan genomunun sekanslanmasindan sonra sadece sekans bil-
gisinin mekanizmanin anlasilmasina yeterli katkiy: saglayamadig1 goriilmiistiir.
Bunun iizerine transkriptomiks ve proteomiks dallarina olan ilgi artmis ve bu ilgi
ayn1 ivmeyle artmaya devam etmektedir.

[k kez 1994 yilinda Sienna toplantisinda Avustralyali bilim insan1 Marc Wil-
kins tarafindan 6nerilen proteom terimi; bir organizmanin genomu tarafindan
kodlanan proteinlerin tamamini, proteomik ise proteomun tiim bilesenlerini ya
da belirli bir kismini yapisal ve/veya islevsel olarak olarak ¢alisan bilim dali olarak
tanimlanmigtir @. Giiniimiizde proteomik ¢aligmalarinin sayisi bir hayli yiiksel-
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Tablo 3. Tiirkiye'de yapilan bitki proteomigi calismalar:

Calisma Kaynak

Sentetik siklitol uygulamasinin kuraklik kosullarindaki Arpa bitkisi-
nin yapraklarinda meydana getirdigi metabolik degsiklikler prote-
omik analizlerle belirlenmistir. En ¢ok fotosentez ve enerji metabo- 52
lizmasinda yer alan proteinlerin ifadelerinin uygulamayla birlikte
degistigi belirlenmistir.

Tuz stresi altindaki bitkilerde meydana gelen proteom degisiklikleri

yapilan derleme ile tartisilmistir. >3

Yiiksek bor stresinde meydana gelen proteomik degisiklikler Gy-
psophila sphaerocephala bitkisinin yapraklarinda arastirilmis ve 54
toplamda 14 proteinin miktarinda anlamli degisimler belirlenmistir.

Daort farkli bitki tiiriinde metabolomik ve proteomik profiller kars:-
lagtirilmigtir. Caligma neticesinde proteomik veriler ile metabolomik 55
veriler arasindaki korelasyon oranlar1 belirlenmistir.

SONUC

Hazirlanmis olan bu kitap béliimiinde proteomik ¢aligmalar icinde daha ¢ok
bitki proteomigi 6zelinde durularak, protein izolasyonundan itibaren verilerin is-
lenmesi agamasina kadar olan tiim basamaklarda dikkat edilmesi gereken konular
ve kullanilan araglarla ilgili bilgi verilmistir. Ayrica Tiirkiyede bitki proteomigi
alaninda yapilan 6nemli ¢aligmalarin bir kismi 6zetlenerek, iilkemizdeki durum
hakkinda bilgi verilmistir. Her gegen giin ilginin artti§1 proteomik alaninin uzun
yillar boyunca, ozellikle stres metabolizmasinin anlasilmasinda arastiricilarin
elindeki en gii¢lii enstriimanlardan biri olacagi 6ngoriilmektedir, bu nedenle bu
alanda yapilan ¢alismalarin takibi ve yine bu alanda ¢alisan kisilerin sayisinin il-
kemizde artmasi diinyada yapilan ¢aligmalara ayak uydurmak adina 6nemli ola-
bilecektir.
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