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Bölüm 10

BİTKİ PROTEOMİĞİ: TEKNİKLER, ZORLUKLAR VE 
TÜRKİYE’DEKİ DURUM

Sertan ÇEVİK1

Yirminci yüzyılın başlarına kadar daha çok makroskobik fenomenleri anlama-
yı amaçlayan biyoloji bilimi, özellikle son elli yılda, teknolojinin de gelişmesine 
paralel olarak, büyük sıçramalar yapmıştır ve kısa süre içerisinde makroskobik 
dünyadan mikroskobik, hatta nanoskobik dünyaya geçiş sağlanmıştır (1). Bu hızlı 
gelişmelerle birlikte mevcut problemlerin çözümüne yönelik birçok yeni yöntem 
ve teknik geliştirilmiş ve bilim dünyasına tanıtılmıştır. Bu yeni yöntem ve teknik-
ler içerisinde -omik bilimler tam anlamıyla bilim dünyasında çığır açmış ve geniş 
çapta kullanım potansiyeline ulaşmıştır. “Pek çok” anlamına gelen -omik terimi 
latince kökenli –ome ekinden türetilmiştir ve eklendiği kelimeye “bütünü ya da 
tümü” anlamını katmaktadır (2).

Bir organizmanın sahip olduğu genlerin tamamını ifade eden Genom teri-
mi ilk kez Hans Winkler (1920) tarafından kullanılmış daha sonra ise Thomas 
Roderick (1986) tarafından bu tanım genomun haritalanması, sekanslanması ve 
karakterizasyonunun yapılması olarak geliştirilmiştir. Genomdan türevlendirilen 
Genomik ise bir canlıdaki genlerin yapı ve fonksiyonlarını modern tekniklerle 
araştıran bilim dalı olarak literatürdeki yerini almıştır (3). Genomik biliminin ge-
lişmesiyle birlikte canlıların gen sekanslarının çıkartılması mümkün hale gelmiş 
ve günümüze değin insan dâhil pek çok canlının genomu sekanslanmıştır.

Genomun sekanslanabilmesi bilim insanlarında büyük heyecan yaratmıştır, 
ancak özellikle insan genomunun sekanslanmasından sonra sadece sekans bil-
gisinin mekanizmanın anlaşılmasına yeterli katkıyı sağlayamadığı görülmüştür. 
Bunun üzerine transkriptomiks ve proteomiks dallarına olan ilgi artmış ve bu ilgi 
aynı ivmeyle artmaya devam etmektedir.

İlk kez 1994 yılında Sienna toplantısında Avustralyalı bilim insanı Marc Wil-
kins tarafından önerilen proteom terimi; bir organizmanın genomu tarafından 
kodlanan proteinlerin tamamını, proteomik ise proteomun tüm bileşenlerini ya 
da belirli bir kısmını yapısal ve/veya işlevsel olarak olarak çalışan bilim dalı olarak 
tanımlanmıştır (4). Günümüzde proteomik çalışmalarının sayısı bir hayli yüksel-
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Tablo 3. Türkiye’de yapılan bitki proteomiği çalışmaları
Çalışma Kaynak
Sentetik siklitol uygulamasının kuraklık koşullarındaki Arpa bitkisi-
nin yapraklarında meydana getirdiği metabolik değşiklikler prote-
omik analizlerle belirlenmiştir. En çok fotosentez ve enerji metabo-
lizmasında yer alan proteinlerin ifadelerinin uygulamayla birlikte 
değiştiği belirlenmiştir.

52

Tuz stresi altındaki bitkilerde meydana gelen proteom değişiklikleri 
yapılan derleme ile tartışılmıştır. 53

Yüksek bor stresinde meydana gelen proteomik değişiklikler Gy-
psophila sphaerocephala bitkisinin yapraklarında araştırılmış ve 
toplamda 14 proteinin miktarında anlamlı değişimler belirlenmiştir.

54

Dört farklı bitki türünde metabolomik ve proteomik profiller karşı-
laştırılmıştır. Çalışma neticesinde proteomik veriler ile metabolomik 
veriler arasındaki korelasyon oranları belirlenmiştir.

55

SONUÇ

Hazırlanmış olan bu kitap bölümünde proteomik çalışmalar içinde daha çok 
bitki proteomiği özelinde durularak, protein izolasyonundan itibaren verilerin iş-
lenmesi aşamasına kadar olan tüm basamaklarda dikkat edilmesi gereken konular 
ve kullanılan araçlarla ilgili bilgi verilmiştir. Ayrıca Türkiye’de bitki proteomiği 
alanında yapılan önemli çalışmaların bir kısmı özetlenerek, ülkemizdeki durum 
hakkında bilgi verilmiştir. Her geçen gün ilginin arttığı proteomik alanının uzun 
yıllar boyunca, özellikle stres metabolizmasının anlaşılmasında araştırıcıların 
elindeki en güçlü enstrümanlardan biri olacağı öngörülmektedir, bu nedenle bu 
alanda yapılan çalışmaların takibi ve yine bu alanda çalışan kişilerin sayısının ül-
kemizde artması dünyada yapılan çalışmalara ayak uydurmak adına önemli ola-
bilecektir.
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