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PROTEOMİKS ve GIDA ENDÜSTRİSİNDE
KULLANIM ALANLARI

Özet

Proteomiks, bir organizma, doku veya hücrede herhangi bir anda bulunan proteinlerin tümünün, genifl
çapl› protein ay›rma ve tan›mlama teknikleri kullan›larak analiz edilmesidir. 1994’te Avustralyal› araflt›rmac›
Marc. R. Wilkins taraf›ndan ortaya konmas›n›n ard›ndan günümüze kadar büyük geliflme göstererek
sadece t›pta de¤il birçok alanda kullan›lmaya bafllanm›flt›r. G›da endüstrisi de bu alanlardan biridir.
Proteomiks, g›da kalitesi, g›da güvenli¤i, geneti¤i de¤ifltirilmifl g›dalar, depolama ve paketleme gibi
ifllemlerin g›dalar üzerine etkileri, g›da alerjenleri gibi konularda yap›lan araflt›rmalarda tercih edilen bir
yöntem haline gelmifltir. Bu derlemede proteomiksin ne oldu¤u, nas›l uyguland›¤› ve g›da endüstrisinde
hangi alanlarda kullan›ld›¤› hakk›nda genel bilgiler vermek amaçlanm›flt›r.

Anahtar kelimeler: Proteomiks, proteom, iki boyutlu jel elektroforezi (2DE), kütle spektrometri (MS).

PROTEOMICS AND AREA OF USAGE IN FOOD INDUSTRY
Abstract

Proteomics is analyzing the total amount of proteins expressed in a certain time point, in an organism,
a tissue or a cell, by using protein separation and identification techniques.  From 1994, proteomics
was first introduced by Marc. R. Wilkins, to now proteomics advanced and begins to use in several areas
instead of clinical medicine. Food industry is one of these areas. Proteomics is a powerful tool used in
food quality, food safety, genetically modified organisms, effects of storage and packaging on foods
and food allergens researches. The aim of this review is to define proteomics and proteomics techniques
and usage in food industry area.  
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GİRİŞ

Proteinler, aminoasitlerin belirli türde, belirli
say›da, belirli dizilifl s›ras›nda karakteristik olarak
kovalent ba¤larla birbirine ba¤lanmas›yla oluflan
polipeptitlerdir. K›saca aminoasit polimerleri
olarak tan›mlanabilirler. Canl›lar için proteinler
oldukça önemli yap›tafllar›d›r ve organizmada
birçok  önemli  göreve  sahiptirler  (1).  mRNA
ekspresyonu için birçok farkl› yöntem bulunsa
da, proteinler ile ilgili verilerin elde edilmesi
1970’li  ve  1980’li  y›llarda  2DE’in  bu  alanda
kullan›m›na dayanmaktad›r. 1990’lar›n bafl›nda
kütle  spektrometrisi  gibi  yeni  tekniklerin  de
geliflmesi, proteinlerin identifikasyonu, ekspresyonu
üzerine genifl çapl› çal›flmalar›n yap›labilmesine
olanak sa¤lam›flt›r. ‹lk kez bu süreçte, 1994’de
‹talya’n›n  Siena  kentinde  düzenlenen  2DE
toplant›s›nda Mark Wilkins taraf›ndan ‘proteom’
terimi ortaya ç›km›flt›r (2). Proteom, bir hücrede,
bir  dokuda  ya  da  bir  organizmada  bulunan
proteinlerin tümü demektir ve proteomiks proteomu
araflt›rma yöntemlerine verilen ad olarak kabul
edilmifltir (3). Proteomiks, fizik, kimya, bilgisayar,
biyoinformatik ve matemati¤in; biyokimya, biyoloji
ve  hekimlikle  birlefltirilmesi  sonucu  ortaya
ç›km›fl, yaflam ile ilgili bilinmeyenleri çözmeyi
hedefleyen  bir  yöntemdir  (4).  Bafllang›çta
proteomiks sadece proteinleri incelemek olarak
nitelendirilirken art›k proteomiks denildi¤inde
sadece bir hücredeki proteinler de¤il, proteinlerin
tüm  izoformlar›n›n  ve  modifkasyonlar›n›n,
birbirleriyle etkileflimlerinin, yap›sal tan›mlar›n›n
ve  yüksek  yap›l›  bilefliklerinin  tespiti  akla
gelmektedir (5). Post-genomik döneme ›fl›k tutan
ve halen geliflmekte olan proteomikste proteinlerin
karakterizasyonu, ölçümü ve kapsaml› olarak
incelenmesi için karmafl›k ve ileri birçok teknik
kullan›lmaktad›r. Bunlar aras›nda iki boyutlu jel
elektroferezi  (2DE),  görüntü  analizi,  kütle
spektrometrisi,   aminoasit   sekanslama   ve
biyoinformatik gibi teknikler yer almaktad›r (6). 

NEDEN PROTEOMİKS?

Genomiks, genler hakk›nda temel bilgileri ortaya
koysa da gen ürünleri ve fonksiyonlar› ile ilgili
yeterli  bilgiler  vermemektedir.  Bir  hücrenin
protein içeri¤i ile genleri aras›nda kesin do¤rusal
bir iliflki yoktur (7). Proteinler, genlerin alternatif
dizilimlerine ve yaz›l›m sonras› modifikasyona
ba¤l› olarak çok say›da ve çeflitte olabilirler.

Translasyon sonras› birçok de¤iflime u¤rayabilirler,
örne¤in fosforilasyon, böylece tek bir genden
farkl› proteinler ortaya ç›kabilmektedir. Çal›flmalar
gen bafl›na düflen protein üretimini bakterilerde
bire iki, mayalarda bire üç olarak tespit ederken
insanlarda bu oran bire alt›ya kadar ç›kmaktad›r.
Genlerin say›s›yla k›yasland›¤›nda, proteinlerin
yar›m    milyona    ulaflan    say›larda    oldu¤u
bilinmektedir (8). 

Proteinler genlerle karfl›laflt›r›ld›klar›nda oldukça
dinamik yap›lard›r. Proteom iç ve d›fl uyaranlara
yan›t olarak sürekli de¤iflim halindedir. Hücrelerin
fonksiyonlar›n›  belirleyen  de¤iflimler  de  yine
genetik  düzeyde  de¤il  proteinler  düzeyinde
görülmektedir.    Bunun    yan›nda    karaci¤er
hücresindeki bir DNA, deri veya beyin nöronundaki
DNA ya benzemektedir oysa proteinler birbirine
benzemez tüm bu nedenlerle sadece genetik
dizilimi  bilmek  yeterli  de¤ildir,  proteomikse
ihtiyaç vard›r (9).

Proteom Analiz Yöntemleri

Proteomiksin temelini oluflturan iki basamak
proteinlerin   seperasyonu   ve   görünür   hale
getirilmesinin    ard›ndan,    identifikasyonun
yap›lmas›d›r. Bu aflamalardan ilkinde en s›k
kullan›lan yöntem iki boyutlu jel elektroforeziken
(2DE), identifikasyon için kütle spektrometrisi
tercih edilmektedir (10). 

Çift yönlü elektroforez ilk boyutta izoelektrik
fokuslama’n›n  (IEF),  ikinci  boyutta  sodyum
dodesil sülfat (SDS)-poliakrilamid jel elektroforeze
(PAGE)   efllik   etti¤i   ve   kompleks   protein
kar›fl›mlar›ndan proteinlerin izoelektrik noktalar›
ve kütle a¤›rl›klar›na göre ay›r›mlar›n› sa¤layan
bir yöntemdir. Kullan›lan jel boyutuna ve pH
aral›¤›na göre tek seferde 11200 proteini ve peptidi
tek bafl›na, tek bir uygulama ile ay›rabilme ve her
nokta için 1 ng dan az proteini tespit edebilme
kapasitesine sahiptir. Bunun yan›nda 2DE’nin
önemli özelliklerinden biri post translasyonel
modifikasyona  (PTM)  u¤ram›fl  proteinlerin
tespitine de olanak sa¤lamas›d›r (11, 12).

2DE jel elektroforez sonras› elde edilen sonuçlar
oldukça komplekstir ve en iyi flekilde bilgisayar
tabanl›  görüntü  analiz  yöntemleri  ile  analiz
edilebilmektedirler. Bu flekilde veri tabanlar› da
elde etmek mümkündür (13). 
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Kütle   spektrometrisi   aflamas›na   geçifl   için
öncelikle eksizyon ve sindirim ifllemi yap›lmaktad›r.
Burada izlenebilecek iki yol vard›r. Jelin tamam›n›n
eritilmesi ile örnekteki tüm proteinlerin incelenmesi
ve identifikasyonu yap›labilece¤i gibi, belirli bir
noktan›n kesilmesi (eksizyonu), eritilip daha
sonra  kütle  spektrometrisi  ile  incelenmesi
mümkündür. Kesip, ç›karma bu ifl için dizayn
edilmifl özel robotik sistemler ile yap›lmaktad›r.
Ayn›  flekilde  sindirim  ifllemi  için  enzimler
ve    kimyasallar    kullan›labilece¤i    gibi,    bu
ifl  için  tasarlanm›fl  otomatik  makineler  de
kullan›labilmektedir (14).

Bir kütle spektrometresi, iyon kayna¤›, kütle-yük
oran›n›  ölçen  bir  kütle  analizcisi  ve  her m/z
de¤eri için iyon say›lar›n› tespit eden detektörden
oluflmaktad›r. Elektrospray iyonizasyon (ESI) ve
Matriks-destekli lazer dezorpsiyon/ iyonizasyon
kütle spektrometri (MALDI- MS) analizlerde
proteinleri ve peptitleri volatize ve iyonize hale
getirmek  için  en  s›k  kullan›lan  iki  tekniktir.
MALDI-MS genellikle daha basit peptit kar›fl›mlar›
için kullan›l›rken, s›v› kromotografi ile kombine
edildi¤inde ESI-MS kompleks kar›fl›mlar› analiz
etmede tercih edilmektedir (15).

Bu yöntemlere bak›ld›¤›nda, proteomiks top-down
(TD) veya bottom-up (BU) olarak temelde ikiye
ayr›lmaktad›r.   BU’da   proteinler   peptitlere
parçalanmakta ve seperasyon sonras› analizleri
yap›lmaktad›r. Bu nedenle uygulanacak yöntemden
önce triptik parçalama uygulanmaktad›r. TD’de
MALDI-ESI gibi yöntemler kullan›rken, BU için
LC- iyon tuza¤› gibi yöntemler tercih edilmektedir.
BU tipin en önemli avantaj› fazla say›da proteinin
identifikasyonunu sa¤lamas›d›r (16). 

Proteomiksin temelini oluflturan bu yöntemler
d›fl›nda, ikinci jenerasyon proteomiks teknikleri ad›
verilen yöntemlerde gelifltirilmifltir. Bu teknikler
ilk önce mayalar ve memeli hücrelerinde kullan›m
alan›  bulmufl,  daha  sonra  birçok  alandaki
proteomiks çal›flmalar›nda kullan›lm›flt›r (17). 

‹kinci jenerasyon proteomiks teknikleri aras›nda,
biyolojik materyallerden daha h›zl› ve daha hassas
sonuçlar  elde  etmek  için  kullan›lan  ve  kararl›
izotoplarla,  iflaretleme  prensibine  dayanan,
isotope-coded affinity tagging (ICAT), isobaric
multiplexing tagging reagent (ITRAQ) ve stable
isotope labeling by amino acids in cell culture
(SILAC) yer almaktad›r (18-20).

PROTEOMİKSİN GIDA ENDÜSTRİSİNDE
KULLANIM ALANLARI

Dünya  çap›nda,  g›da  ürünlerinin  kalitesi  ve
güvenli¤i, halk sa¤l›¤› ve refah›n› direk olarak
etkiledi¤inden, g›da endüstrisinin en önem verdi¤i
konular aras›ndad›r (21). G›da alan›nda proteomiks
öncelikle g›da kalitesinin belirlenmesi ve g›da
alerjilerine yol açan proteinlerin tespiti amac›yla
kullan›lmaktad›r. Bunun yan›nda depolama veya
ürünün haz›rlanmas› gibi ifllemlerin, g›dalar›n
yap›s› üzerine ne gibi etkileri oldu¤unu araflt›ran
çal›flmalarda  da  proteomikse  baflvuruldu¤u
görülmektedir (22). 

Hayvansal   g›da   üretimini   optimize  eden
biyomark›rlar;  verim,  ürün  kalitesi  ve  hayvan
refah› aras›ndaki dengenin sa¤lanmas› aç›s›ndan
oldukça  önemlidir.  Bu  nedenle  son  y›llarda
özellikle  et  ve  süt  üreten  çiftlik  hayvanlar›
ile ilgili genomiks ve proteomiks çal›flmalar› h›z
kazanm›flt›r (23, 24). Bilindi¤i gibi birçok hayvansal
ürünün (peynir, sucuk gibi) kalitesi, hammaddenin
kalitesiyle do¤rudan iliflkilidir (25).

Gevreklik, sululuk, lezzet ve koku gibi et kalite
kriterleri, canl› hayvan›n biyolojik ve genetik
özelliklerine ba¤l›d›r. Örne¤in, kas doku içerisindeki
ya¤ oran›, etin tat ve gevrekli¤ini artt›r›rken, deri
alt›  ya¤  dokusu  et  üretimi  aç›s›ndan  önem
tafl›mamaktad›r. Proteomiks, dokular aras›nda
ya¤ birikimini kontrol eden genin bulunmas›n›
sa¤layarak et kalitesinin gelifltirilmesinde önemli
bir  teknik  olarak  kullan›lmaktad›r  (26).  Son
y›llarda, birçok türe ait dokular›n, domuz ve tavuk
kas dokusu gibi, 2-DE haritalar› ç›kart›lm›flt›r. Bu
haritalar,  et  kalitesini  etkileyen  moleküler
markerlar›n tespitinde kullan›lmakta, böylece et
üretiminde  daha  derin  bilgiler  edinilmesini
sa¤lamaktad›r (27, 28). Gevreklik (tenderness)
kas›n ete dönüflümü s›ras›nda hücrelerde meydana
gelen çeflitli de¤iflimlerden etkilenmektedir. Bu
mekanizma  hücresel  düzeyde  kolay  anlafl›l›r
de¤ildir, ancak proteomiks bu konuya ›fl›k tutacak
çal›flmalar›n yap›labilmesini sa¤lamaktad›r (29). 

Proteomiks, süt proteomu ile sütün; proteinleri,
proteinlerinin polimorfizmi ve modifikasyonlar›
gibi teknolojide önemli özellikleri aras›nda ba¤
kurulmas›  amac›yla  da  kullan›lmaktad›r  (30).
Fermente süt ürünleri için tipik olan Lactococcus
lactis, Streptococcus thermophilus, Lactobacillus
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delbrueckii ssp. lactis, Lactobacillus acidophilus
ve Propionibacterium freudenreichii gibi birçok
mikroorganizma proteomiks ile çal›fl›lm›flt›r. Bu
mikroorganizmalar›n,    sindirim    siteminde
dayan›kl›l›¤›n›n,  g›daya  adaptasyonlar›n›n,
peynir gibi kompleks yap›l› g›dalarda enzim ve
proteinlerle etkileflimlerinin araflt›r›ld›¤› çal›flmalarda
proteomiksten yararlan›lm›flt›r (31). 

Protoemiks ile süt proteinlerinin çal›fl›ld›¤› bir di¤er
alanda peynire tipik tekstür ve lezzetini veren
proteoliz mekanizmas›d›r. De¤iflik peynirlerde
olgunlaflma s›ras›nda kazeinin proteolizi sonucu
aç›¤a ç›kan peptitler proteomiks ile tan›mlanarak
daha kaliteli ve çefltili ürün elde edilmesinde
yard›mc› olabilecek sonuçlar elde edilmektedir (32).
Örne¤in yap›lan bir çal›flmada Pseudomonas’lar›n
proteinazlar›n›n etkisi ortaya konurken, Penicillium
caseicolum ve P. Roqueforti’nin kazeinlere etkisi
karfl›laflt›r›lm›flt›r. Gouda peynirlerinde α-kazein
fraksiyonundaki  de¤iflimler  proteomiks  ile
araflt›r›l›rken, Camembert peynirinde olgunlaflma
s›ras›nda  rennet,  plazmin  ve  P.  caseicolum
aras›ndaki etkileflimler ortaya konmufltur (33).

Mastitis, hem halk sa¤l›¤› hem de süt endüstrisi
aç›s›ndan   oldukça   önemli   bir   hastal›kt›r.
Proteomiks metodlar› mastitisin, patofizyolojisinin
anlafl›lmas›nda    ve    erken    evrede,    hassas
biyomark›rlar›n tespiti amac›yla kullan›labilmektedir.
Böylece mastitis erken teflhis edilerek, uygun
antibiyotik kullan›lmakta, hayvan refah›, süt kalitesi
ve ekonomi yönünden önemli avantajlar elde
edilebilmektedir (34). 

Yumurta, hem besleyici de¤eri hem de alerjik
etkisi yönünden proteomiks çal›flmalar›na konu
olmaktad›r. Ayr›ca yumurta proteinlerinin raf
ömrü  boyunca  nas›l  de¤iflti¤ini  ve  bunlar›n
beslenme aç›s›ndan önemini araflt›ran çal›flmalarda
da proteomiks vazgeçilmez bir yöntem olarak
kullan›lmaktad›r (35, 36). 

G›da alerjenleri ve intolerans da g›da ile ilgili
çal›flmalar içerisinde giderek önem kazanmaktad›r.
Ancak bilindi¤i gibi bir çok alerjide tedavi
mümkün olmay›p, alerjeni içeren g›dalar›n diyetle
al›nmamas› gerekmektedir (37). G›da alerjenlerinin
belirlenmesi  için  proteomiks  tekniklerinin
kullan›ld›¤› araflt›rmalar allergenomiks ad› alt›nda
toplanmaktad›r (38). Allergenomiks çal›flmalar›
ço¤unlukla, hayvansal ve bitkisel g›dalardaki

alerjik proteinlerin tan›mlanmas›nda yo¤unlaflmaktad›r,
bunun yan›nda kar›fl›k g›dalar içerisinde alerjik
proteinlerin  aranmas›  ve  tespiti  de  yap›lan
çal›flmalar aras›ndad›r (39, 40). Alerji testlerinde
kullan›lan, 75 farkl› alerjene karfl› IgE reaksiyonunu
tespit edebilen peptit mikro-array gibi, serolojik
metodlar›n  gelifltirilmesinde  de  proteomiks
kullan›lmaktad›r (41).

Akuakültür alan›nda, bal›k besleme, bal›k refah›,
kaliteli ve güvenli ürün üretme gibi konularda
proteomiks kullan›larak yap›lan araflt›rmalar
bulunmaktad›r (42). Bunun yan›nda proteomiks,
bal›k fizyolojisinin araflt›r›lmas›, biyolojisinin
gelifltirilmesi ve kontaminantlar›n bal›klara etkisini
ortaya koymada da kullan›lmaktad›r. Zebra bal›¤›
bu alanda model olan türdür. Bunun yan›nda
kültür  bal›kç›l›¤›nda  da  alabal›k  gibi  türlerde
proteomiks   kullan›larak   bu   araflt›rmalar
sürdürülmektedir (43). 

Spesifik g›da bozulmalar›n›n göstergesi olan veya
patojenik     mikroorganizmalar›     belirleyen
biyomark›rlar    (proteinler,    metabolitler),
protoemiks ile tespit edilebilmektedir (44, 45).

Proteomiks ile özellikle ba¤›rsak floras›nda bulunan
mikroorganizmalar›n metabolomiksi (belirli bir
örnekteki mikroorganizmalar›n tüm metabolitleri)
ortaya konulabilmektedir. Ba¤›rsak floras›ndaki
mikroorganizmalar›n metabolomiks ve proteomiks
çal›flmalar›  ile  gelecekte,  kiflisel  diyetlerin
oluflturulabilece¤i,    bu    canl›lar›n    üretti¤i
metabolitlerin belirli bir amaç veya hastal›k için
kullan›labilece¤i düflünülmektedir (46).

Beslenmenin, sa¤l›kl› ve uzun yaflam üzerindeki
etkileri  bilinmektedir.  G›dalardaki  biyoaktif
komponentlerin keflfi ile vücudumuzun ihtiyaç
duydu¤u besin ö¤elerine daha rahat ulaflmak
mümkün olmaktad›r. Nutrisyonel peptitomiks,
g›dalardaki biyoaktif  peptitlerin bulunmas›nda
ve sa¤l›k üzerine etkilerinin araflt›r›lmas›nda
kullan›lan bir yöntemdir (47, 48). 

Rekombinant DNA teknolojisinin gösterdi¤i geliflim
sonunda h›zla artan transgenik ürünlerin g›da
güvenli¤i aç›s›ndan araflt›r›lmas› gerekmektedir
(49). Burada da proteomiks önemli bir yöntem
haline gelmifltir, transgenik ve do¤al ürünlerin
yap›lar›n›n   karfl›laflt›r›lmas›nda,   bilinen   ve
bilinmeyen  yan  etkilerinin  ortaya  konmas›
amac›yla kullan›lmaktad›r (50).   
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SONUÇ

Protoemiks sadece statik olan genleri de¤il, canl›n›n
en dinamik yap›s› olan proteinleri araflt›rmada
kullan›larak cevap bekleyen ve tam anlam›yla
çözülmemifl konularda araflt›rmac›lara yol haritas›
görevi görmektedir. 

Son y›llarda say›lar› artan birçok çal›flma yap›lm›fl
ve her yeni çal›flma bu metodun kullan›m›na
yenilikler katm›flt›r. G›da endüstrisi de her türlü
yeni yöntemin uygulanmas›na aç›k bir aland›r.
Proteinlerin de g›dalar›n nutrisyonel ve fonksiyonel
olarak temel veya tamamlay›c› bileflenleri oldu¤u
unutulmamal›d›r. Proteomiks teknolojisi kullan›larak
g›dalar üzerinde yap›lacak çal›flmalar ile g›da bilimi
ve  teknolojisi,  g›da  güvenli¤i  ve  halk  sa¤l›¤›
alanlar›nda önemli geliflmeler sa¤lanacakt›r.

Her yöntemin oldu¤u gibi proteomiksinde baz›
eksik taraflar› bulunmaktad›r. Bunlar›n afl›lmas›
için bu teknikle yap›lan çal›flmalar›n art›r›larak,
yöntemin uygulanabilirli¤i, do¤rulu¤u ve güvenilirli¤i
gelifltirilmelidir. 
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