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23.1. İçerik ve Önemi
Genetik kodla direkt olarak belirlenmiş sadece yir-
mi amino asit olmasına rağmen (prokaryotik sis-
temlerde selenosistein ve formilmetiyonin de dahil 
olmak üzere) proteinlerin kimyasal analizi, hepsi 
yirmi amino asitin yapısal varyantları olan yüzler-
ce farklı amino asitin varlığını ortaya çıkarmıştır. 
Protein kimya sözlüğünü büyük ölçüde genişleten 
bu yapısal farklılıklar translasyon sonucunda oluşan 
primer ürünlerinin translasyon sonrası modifikas-
yonu ile ortaya çıkmaktadır.

Protein sentezinin son evresinde sentezlenmiş 
olan polipeptid zinciri biyolojik olarak aktif for-
muna katlanır. Bu süreçte mRNA’da taşınan gene-
tik mesaj proteinin üç boyutlu yapısına dönüştü-
rülür. Prokaryotik ve ökaryotik yeni sentezlenen 
proteinlerin çoğu “posttranslasyonel modifikasyon 
(PTM)’lar” olarak adlandırılan reaksiyonlar ile de-
ğiştirilene kadar biyolojik olarak aktif konformas-
yonlarını kazanamazlar. Bu modifikasyonlar trans-
lasyonu tamamlanmış üründen belirli bir dizinin 
çıkarılması veya protein fonksiyonu için gereken 
bir ya da birden fazla kimyasal grubun kovalent 
bağlarla ürüne eklenmesiyle gerçekleşir. Proteine 
kimyasal grupların eklenmesiyle oluşan PTM’lar; 
fosforilasyon, asetilasyon, glikozilasyon, metilasyon 
ve ubikuitinasyon gibi amino asit yan zincirlerinin 
değişimine, modifiye eden enzim kategorisine ve 
modifikasyonun geri dönüşümlülüğüne (reversib-
lite) göre sınıflandırılabilir. Ayrıca protein kırpılma 
(splicing), yeşil floresans protein maturasyonu ve 
proteozom otoaktivasyonları gibi kimyasal olaylar 
da posttranslasyonel modifikasyonlar arasında yer 
almaktadır.

Proteinlerin PTM’larla oluşan farklı kovalent 
formlarının (proteom) çeşitliliği, DNA kodlama 

kapasitesiyle tahmin edilen protein sayısını önemli 
ölçüde aşmaktadır. Bu tip protein modifikasyonları 
ile üretilen proteinlerin en bilinen örnekleri arasın-
da 500 insan protein kinazı, 150 protein fosfatazı ve 
500 proteazın yer aldığı enzimler bulunmaktadır. 
Yüksek ökaryotların genomlarının yaklaşık %5’inin 
proteomların PTM’larını gerçekleştiren enzimleri 
kodlaması konunun önemine işaret etmektedir.

Ökaryotik hücrelerdeki PTM’ların içerik ve 
düzenlerinin anlaşılması proteom fonksiyon ve 
dinamiklerinin daha iyi aydınlatılmasına katkı 
sağlayacaktır.

23.2. Yapı ve Sınıflandırma
Ökaryotik genomların kodlama kapasitesini art-
tırmak ve genomun protein çevrim karşılığı olan 
bir hücre veya organizmadaki tüm proteinlerin 
envanterini oluşturan proteomlarda çeşitlilik oluş-
turmak için iki ana mekanizma vardır: Birincisi 
transkripsiyonel seviyede dokuya spesifik alterna-
tif kırpılma (splicing) da dahil olmak üzere mRNA 
kırpılmasıdır. İkincisi ise sentez sonrasında prote-
inlerin bir ya da daha fazla bölgesindeki kovalent 
değişimlerdir (posttranslasyonel modifikasyonlar). 
Bunlar DNA’nın RNA’ya kopyalanması ve prote-
inlere çevrilmesinden sonra gerçekleşen kovalent 
değişimlerdir. 

PTM’lar, 20 amino asitlik sınırlı amino asit ha-
vuzunu çeşitlendirerek sınırsız sayıda kalıntıya 
kadar genişletebilir. Her bir modifikasyon, kendi-
ne özgü geniş bir protein ailesi tarafından katalize 
edilir. PTM’lar, doğal veya katlanmış proteinlerin 
temel zincirlerinde veya yan zincirlerinde spesifik 
bir enzimin katalizlediği modifikasyonlarla fizyolo-
jik koşullar altında stabil olan formlarının oluşma-
sını sağlar. Protein yapısında gerçekleşen bu kalıcı 
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