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Ozet

Fermente gidalarin dogal florasinda baskin halde bulunan ve tiiketiciler tarafindan siklikla kullanilan
laktik asit bakterileri gida teknolojisi ve saglik sektort acisindan olduk¢a 6nemli bir gruptur. Glintimiizde
laktik asit bakterilerinin dahil oldugu proteomik calismalar, suslarin sistematik protein haritalarinin
cikarilmasi ve ozellikle sentezleri ¢esitli cevresel sartlar veya stresler tarafindan uyarilan proteinlerin
belirlenmesi tizerine odaklanmaktadir. Bu yaklasimlar birbirinin tamamlayicist olup bakterilerin gida
endustrisinde, insan sagliginda ve bakteriyel patojenlere karsi miicadelede kullanimlart icin yeni
anlayislar saglamaktadir. Laktik asit bakterilerinin endiistriyel 6nemi disunuldiginde, yakin gelecekte
ozellikle starter kultiir ya da probiyotik olarak kullanilacak suslarin incelenmesinde, proteomik
yontemlerin kullaniminin genomik calismalar kadar artacagi ongorilmektedir.

Anahtar kelimeler: Laktik asit bakterileri, proteomik, stres.

PROTEOMIC STUDIES OF LACTIC ACID BACTERIA

Abstract

Lactic acid bacteria which are dominant in the natural flora of fermented foods and commonly used by
consumers, are a very important group for the food technology and health sector. Nowadays, proteomics
studies on lactic acid bacteria strains are focused on systematic mapping of strains and determination
of protein synthesis induced by especially various environmental situations or stresses. These approaches
are complementary to each other and provide new insights for the use of bacteria in food industry,
in human health and in struggle against bacterial pathogens. Considering the industrial importance of
lactic acid bacteria, the use of proteomics methods is expected to increase as well as genomic studies
in the near future, especially in the study of strains which will be used as a starter culture or probiotic.
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GIRiS

Laktik asit bakterileri (LAB) genel olarak
karbonhidrat fermentasyonu neticesinde son
urin olarak laktik asit olusturan, ¢cubuk ya da
kok seklinde, Gram porzitif, katalaz negatif
mikroorganizmalardan olusan bir gruptur (1).
Tuketiciler tarafindan kullanilan fermente gidalarin
dogal florasinda baskin halde bulunan bu bakteriler
gida endustrisi ac¢isindan oldukc¢a dnemlidirler
(2). Bununla beraber ekzopolisakkarit tiretmeleri,
probiyotik 6zellik sergilemeleri, bazilarinin ise
antimikrobiyal bir madde olan bakteriyosin
uretmeleri bu bakteri grubuna olan ilgiyi son yillarda
arttirmis ve bu konu ile ilgili yapilan calismalar
derinlik kazanmuistir (3). Sanayide kullanimlarinin
yayginlasmasi ile birlikte kullanilacak bakteri
suslarinin  secimi ve bu bakterilerin  6nemli
ozelliklerinin belirlenmesi ise olduk¢a 6nemli
olmustur. Glinlimtizde tarim ve gida endustrisinde
kullanilan starter kuiltiirlerin gida triinlerinde uzun
sure varliklarini muhafaza etmesi ve bu cevresel
kosullar altinda karsilastiklari stres ortamlarinda
yasama adapte olmalari beklenmektedir. Bu
derlemede, LAB suslarinin farklt endistriyel kullanim
alanlarinda, fabrikasyon islemlerinde veya starter
kultir muhafazasinda karsilasabilecekleri cesitli
stres kosullarinda gerceklestirilen proteomik
yaklasimlar ayrintili olarak ele alinmustir.

PROTEOM

Proteom "bir genomun toplam protein komplementi"
olarak tanimlanmaktadir. Proteomik ise tim
hiicre biyolojisinin anlasilabilmesi amacryla farkli
dinamik kosullarda hiicre, doku veya viicut
siwvilarinda genom tarafindan kodlanan ve
sentezlenen tim proteinlerin kantitatif analiz
teknolojisi, yani proteomun tanimlanmast islemidir
(4). Genom proteoma kiyasla degismezken
proteom oldukc¢a ytiksek bir dinamizme sahiptir.
Bu dinamizm hiicrenin cevresel kosullarinda cesitli
stres durumlarindan etkilenmesine bagli olurken
hiicrenin sagliklt olup olmamasi veya fizyolojik
durumundan da kaynaklanabilmektedir (5).

Proteomik iki boyutlu jel elektroforezini (2-DE)
temel alacak sekilde gelistirilmis bir bilim dalidir
(6). Proteomik calismalarmin birinci temel amaci
htcrelerden izole edilen proteinlerin tanimlanmast,
digeri ise tanimlanmis proteinlerin ifade seviyelerinin
belirlenmesidir. Bu iki hedefe ulasmada kiitle
spektrofotometresi (MS) vazgecilmez bir aractir

(7). Bu tip calismalarda oncelikli olarak toplam
protein izole edilmekte ve protein miktarinin
belirlenmesinin ardindan proteinler izoelektrik
noktalarina ve molektl agirliklarina gore
ayrilmaktadirlar. Bu sekilde gerceklestirilen ayirma
yontemine iki boyutlu jel elektroforezi (2-DE) ad1
verilmektedir. Bu islemi takiben, jeller proteinlerin
gortiintir hale gelmesi icin gimis-boyama,
organik veya florasan boyalarin kullanimiyla
boyanmaktadir. Istatistiksel analiz neticesinde
dogal sus ile strese maruz birakilan susun proteom
profilleri karsilastirilmakta ve fazla/az regiile olan
ya da sadece bir numunede var olan farkl
proteinler tespit edilebilmektedir. Tanimlama
amactyla tespit edilen proteinler denatiire edilerek
enzimatik yolla peptitlerine ayrilmakta ve son
olarak MS’de tayin edilmektedir. Proteinlerin
iyonize olabilen triptik peptitleri ise MALDI-TOF
(Matriks Destekli Lazer Desorpsiyon/Iyonizasyon
Ucus Zamanl Kiitle Spektrofotometresi) peptit kiitle
parmakizi analizi neticesinde tanimlanabilmektedir.
MS/MS spektrumu, kismi dizi etiketi elde edebilmek
amaciyla yazilim programinda degerlendirilmektedir
(8-12). Bitin bu c¢alismalar sonucunda bir
mikroorganizmanin biitiintintin ¢zel bir dokusunun
veya herhangi bir hiicresel kisminin proteinlerindeki
degisiklikler izlenebilmektedir.

LAKTIK ASiT BAKTERILERINDE PROTEOMIK
CALISMALARIN TEMEL AMACI

Mikroorganizmalar s6z konusu oldugunda
proteomiksi kullanan iki temel yaklasim
tasarlanabilir (13,14). Bu yaklasimlardan birincisi,
bahsi gecen kosulda bakterinin sistematik protein
haritasinin saptanmasidir. Bifidobacterium longum
NCC2705 susunun referans proteom haritast
Yuan ve arkadaslar tarafindan tamamlanmis ve
bilim adamlarinin kullanimina sunulmustur
(15). Probiyotik calismalar kapsaminda insan
kaynaklt 3 farkli Bifidobacterium longum susu
proteom seviyesinde karsilastirillmis ve karbonhidrat
metabolizmasinda, hiicre duvari ve hicre
membrant sentezinde goérevli proteinlerin
farkliliklart sus bazinda ortaya konulmustur (16).
ikinci temel yaklasim ise diferansiyel yaklasim
olarak tanimlanmakta ve farkl: cevresel kosullara
maruz birakilan susa ait protein paternlerinin
dogal sus ile karsilastirlmasini gerekli kilmaktadir.
Bu yaklasim glinimiizde en ¢ok tercih edilen
yaklasimdir (17, 18). Bakteriler karsilastiklari ¢esitli
cevresel durumlara karst (sicaklik, tuz, pH, ozmotik



basing vs.) yasamlarint ve metabolik aktivitelerini
devam ettirebilmek adina farkli mekanizmalar
gelistirmektedirler. Son yillarda bakterilerin
gelistirmis olduklart bu cevresel stres cevaplarinin
proteomik calismalar dahilinde arastirilmasi hiz
kazanmistir. Bu tarz mekanizmalari anlamak,
ozellikle gida muhafazasinda mikrobiyal adaptasyon
saglayan ve cesitli kosullara karst diren¢ saglayabilen
tanimlanmus stabil starter kiltirlere ihtiya¢ duyan
gida endiistrisi icin oldukca 6nemlidir. Ozellikle
Enterococcus, Lactobacillus ve Lactococcus
cinslerine ait tirler Uzerinde ileri seviyelerde
proteomik calismalar gerceklestirilmektedir (19-
23). Bu calismalarda dikkat edilen en 6nemli
nokta secilen stres faktortadiir. Stres faktoriniin
secilme nedeni bakterinin kullanilacag: gidalarin
tretim asamalart veya gidanin saklama kosullari
gibi etkenlere baglidir. Calisilan bakterilerin se¢ilme
nedenlerinin basinda ise, bakterinin starter ktilttir
olarak kullanilma kapasitesi veya probiyotik
ozellikler sergilemesi gelmektedir. Yapilan bir
calismada gerceklestirilen 2-DE ve MS analizleri
Lb. plantarum susunun tutunmada gorevli olan
proteinlerinin tanimlanmasina olanak saglamis
ve probiyotik secimi icin biyomarker gorevi
gorebilecek proteinler tespit edilmistir (24).
Probiyotik 6zellikler sergileyen Lb. reuteri ile
gerceklestirilen bir baska calismada ise agizdan
alinan susun intestinal sisteme gecis esnasinda
karsilastigi asit stresine karst verdigi cevap proteom
seviyesinde calisilmis ve 60 adet asite cevap
proteini tanimlanmustir. Bu ¢alismadan elde edilen
veriler probiyotik kriterler dahilinde susun, asite
dayanikli oldugunu ve mide asitinde canliligini
devam ettirebildigini gostermistir (25). Literatiir
taramalar: neticesinde LAB suslarinda calisilan
bazi stres faktorleri ve bu ortamlarda indiklenen
/baskilanan proteinler cizelge 1'de 6zetlenmistir

(20).

LAKTIK ASIT BAKTERILERINDE PROTEOMIK
YAKLASIMLARLA STRES TEPKiMELERINIiN
ANALIZI

Cesitli LAB suslart endustriyel islemler esnasinda
karsilastiklar farkli uygulamalarda veya probiyotik
olarak gastrointestinal sistemden gecis esnasinda
cesitli streslere maruz kalmaktadirlar. Bu alanda
gerceklestirilen proteomik yaklagimlar ise gliniimtizde
paha bicilmez bir 6neme sahiptir. Dolayistyla
endiistriyel ilgi alanina ve/veya fabrikasyon islemleri

ve starter kiltlir muhafazasi esnasinda karsilasilan
problemlere bagli olarak tercih edilen farkli
yaklasimlar bulunmaktadir.

Sicaklik stresine yanitin analizi: Sicaklik
stresine (heat shock-HS) verilen yanit tim
prokaryot ve Okaryotlarda evrenseldir. Sicaklik
sokuna verilen yanitin en bilindik sekli hasar
gormis proteinin yeniden katlanmasina veya elimine
olmasina sebep olacak sekilde etki gosteren
saperonlardan ve proteazlardan olusmus olan
setin indiiksiyonudur (26). Algelis ve arkadaslar
2004 yilinda, Lb. plantarunyda sicaklik sokuna
verilen yaniti arastirmiglar ve DnaK, GroEL,
ribozomal proteinler L1, L11, L31 ve S6, DNA-
baglanma proteini II, HIbA ve CspC proteinlerinin
bu strese cevap olarak indiklendigini tespit
etmislerdir (27). Lc. lactis susunda sicaklik sokuna
verilen yanita ait detayh veriler dnaK, clpB, clpC,
CIPE, clpP ve ctsR mutantlarina ait ¢calismalardan
elde edilmistir (28). dnaK mutant susu lizerinde
gerceklestirilen bir ¢calisma, 30 °C’de cesitli
hsp’lerin mutant susta daha fazla sentezlendigini
gostermistir.  Probiyotik Lb. gasseri susunda ise
49 °Cde 35 dakika sicakliga maruz kalma
neticesinde, peynir olusumu asamasinda proteolize
katki saglayan endopeptitaz PepO aktivitesinin
arttigt belirlenmistir. Bu c¢alisma endustriyel
uygulamalarda kullanilacak suslara ait 6nemli
ozelliklerin proteomik calismalarla belirlenebilecegine
dair bir 6rnek teskil etmektedir (29). Benzer bir
calismada ise peynir yapimminda starter kiiltiir olarak
kullanilan Lb. helveticus PR4 susunun proses
asamalarinda karsilastigt farkls sicaklik derecelerine
karst cevabt proteomik yaklasimlarla belirlenmis
ve cesitli proteinazlar ve peptitazlara ilaveten
asidifikasyonda rol alan bazi proteinlerin fazla
sentezlendigi tespit edilmistir. Buna gore 55 °C'den
40 °C’ye sogutma islemini takiben cesitli stres
proteinlerinin (DnaK ve GroEL gibi), glikolitik
yolda gorev alan enzimlerin (enolaz ve gliseraldehit
3 fosfat dehidrojenaz gibi), regiilator proteinlerinin
ve faktorlerinin (DNA-baglanma protein II ve
ATP bagimli proteaz gibi) sentezinde artis
meydana gelmistir (30).

Soguk stresine yanitin analizi: Laktik asit bakteri
fermentasyonu ileri derecede soguk kosullarda
yasama kapasitesine sahip donmus starter kiiltiirlerin
ilavesi ile baslatildigi icin distk sicakliga
adaptasyon pratik bakis acisindan oldukca
onemlidir. Ayrica, bazt LAB suslari distk sicaklikta
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fermentasyon asamasinda ve fermente gidalarin
tiketim O6ncesi depolanmasi esnasinda soguk
strese maruz kalmaktadirlar (31). Soguk stresi,
sitoplazmik zarin olagan kristalin yapisini
etkileyerek zart jel faz durumuna getirmekte,
DNA’nin siipersarmal yapisini degistirmekte ve
soguk sok yanitinda gorev yapan proteinleri
kodlayan en azindan birkac mRNA’nin stabilitesini
degistirmektedir (32). Soguk soku proteinlerinin
sayist ise suslara gore degiskenlik gostermektedir.
Wouters ve arkadaslari, Lc. lactis susunda soguk ile
indiklenen proteinler (cold induced proteins-CIP)
arasinda translasyon, seker metabolizmasi,
kromozom yapilanmasi ve sinyal transdiiksiyon
islemlerinde gorev alan proteinlerin oldugunu
belirtmislerdir (33). Lc. lactis subsp. cremoris
MG1363 susunda gerceklestirilen bir bagka
calismada ise soguk stres 4 °C, 10 °C ve 20 °C'de
uygulanmis ve 2-DE neticesinde soguk sok
proteinleri olarak bilinen CspA-B-C-D-E proteinleri
tanimlanmustir. mRNA seviyesinde incelendiginde
ise CspC transkriptlerinin en az seviyede ifade
edildigi bildirilmistir. CspF ve CspG olarak
adlandirilan diger iki protein ise sadece 2-DE
analizi araciligiyla gozlemlenebilmistir (34).
Dondurma-¢6zme, dondurarak kurutma ve soguk
kosullarda bekletme gibi farkli islemlerde ise
glutatyon iceren hiicrelerin icermeyenlere gore
oldukca direncli oldugu tespit edilmistir (35).

Asit stresine yanitin analizi: Laktik asit bakterilerinin
en temel Ozelligi sekeri fermente ederek laktik asit
olusturmalaridir. Bu 6zellik, LAB suslarinin gida
fermentasyonu icin sanayide kullanimlarinin esasidir.
Asit tepkime yanitlar: 6zellikle bu bakterilerin
endustriyel uygulamalarda kullaniminin, mide
asitine dayanikliliginin, dis ¢lirimesinin baslamasinin
ve ilerlemesinin anlasilmasi amaciyla incelenmistir
(3D). Notrofilik bakteriler icin, daha distk dis pH
ile sonu¢lanan i¢ pH'nin azalmasinin hiicresel
metabolizma lzerinde c¢ok sayida etkisi
bulunmaktadir. Ornegin, bakteriler icin bir enerji
kaynag: olusturan proton harekete gecirici glictin
(PMF) dagilmasina asitlesme yol agmaktadir (36). Lb.
reuteri susu ile gerceklestirilen calismalar disuk
pH yanitinda O6nemli olan proteinlerin ayni
zamanda safra tuzu yanitinda da gerekli oldugunu
ortaya koymustur (37). Mikroorganizmalar mide-
bagirsak sistemi boyunca gecisleri esnasinda
dustk pH ve safra tuzu ile karsilasacaklart icin
mikroorganizmalarin bu iki strese karst koordineli
bir sekilde yanit gelistirmeleri sasirtict bir durum

degildir. Bununla beraber, farkli bir calismada
ise fermentasyon neticesinde olusan asite karst
toleransin soguga karsi tolerans ile iliskili oldugu
tespit edilmistir (38). Probiyotik ¢zelliklere sahip
Lb. casei Zhang susunun asite karsi verdigi yanit
incelendiginde, 33 proteinin asit stresine bagli
olarak farkli indiiklendikleri belirlenmistir (39).
Elde edilen sonuclar o6zetlendiginde, asit
adaptasyonunun glikolitik yol tizerinde 6nemli
etkisi bulundugu ve karbon akisint yeniden
yonlendirebilmesinin miimkiin oldugu belirlemistir.

Tuz stresine yanitin analizi: Mikroorganizmalar
genel olarak prolin, glisin betain veya glutamat
gibi ozmo koruyucu maddeler biriktirmek suretiyle
tuz stresine karsilik vermektedirler. Hiperozmotik
soku takiben potasyum Oncelikle hicrede
birikmekte ardindan ozmo koruyucular ile yer
degistirmektedir. Ozmo koruyucu biriktirme
sistemlerine dahil olan potasyum tasima sistemlerine
dahil proteinler tuz stresinde indiiklenmektedirler.
Ent. faecalis tirinde gerceklestirilen tuz stresi
calismalart neticesinde 13 proteinin indiiklendigi
belirtilmistir (40). Elde edilen bazi veriler ise 0zmo
koruyucularin fizyolojik rolinii dogrulamakta ve
tuz stresinin safra tuzu, SDS, etanol veya hidrojen
peroksit ile yok edici islemlere karst tolerans
olusturdugunu da gostermektedir (41). Bununla
beraber, Lc. lactis susunun ozmotik strese yanitinda
glutatyonun koruyucu role sahip oldugu proteom
calismalar: neticesinde belirlenmistir. Ozellikle
starter kiltirlerin stabilitesinde 6nemli sonuclar
elde edilen calismada glutatyon genel koruyucu
olarak tanimlanmustir (42).

Safra tuzu stresine yanitin analizi: Safra tuzuna
diren¢ bakterilerin mide-bagirsak sisteminden
gecisleri esnasinda yasamlari icin oldukc¢a 6nemli
bir ozelliktir. Cesitli LAB suslarinda gerceklestirilen
calismalar neticesinde, hiicrelerden safra
salinimina aracilik eden zar proteinlerinin safra
direnci ile ilgili oldugu gosterilmistir (31).
Firsat¢i patojenlerden olan ve siklikla hastane
enfeksiyonlarina neden olan Ent. faecalis V583
susunun safra tuzu stresine verdigi cevap
intraselliiler proteom calismalarinda incelenmistir.
Tespit edilen 500 proteinden 53 tanesi safra tuzu
varliginda sentezlenmis, MS ile tanimlanmus ve yag
asiti ve fosfolipit biyosentezinde gorevli proteinlerin
daha fazla regile olduklart tespit edilmistir (43).
Lb. plantarum suslarinin safra tuzuna verdikleri
cevabin incelendigi farkli bir calismada ise
safra  tuzu tarafindan olusturulan oksidatif



Laktik Asit Bakterilerinde Proteomik Calismalar

Cizelge 1. Proteomik analizlerle tanimlanan stres proteinleri (26).
Table 1. Stress proteins identified by proteomic analysis (26).

Stres Mikroorganizma indiiklenen Tanimlanan Represyona ugrayan
Stress Microorganism protein sayisi proteinler protein sayisi
Number of induced Identified proteins Number of repressed
protein protein

Lc. Lactis 33 (9 Hsp,4 UV,1 ox) Dnak, GroEL, GroES 17
Lb. sanfransiscensis 15 GrpE, YhrA
Lb acidophilus 9*

Asit Lb. bulgaricus >30 DnaK, GroEL, GroES

Acid Lb. thermophilus 10
St. mutans 64 (25 spesifik) (25 Specific) 49
St. oralis 28 11
Ent. faecalis 32 (9 Hsp,6 Gsp) DnakK, GroEL, Gsp65

Alkalin Alkaline Ent. faecalis 37 (16 Bi,10 Hsp) DnakK, GroEL ~ 600
Le. lactis 1L1403 12 (>12 kDa) CspA, B, C, D, Hpr,
Le. lactis MG1363 22 CcpA, L9 ~ 600

Soguk St. thermophilus CNRZ302 24

Cold St. thermophilus PB18 2 Csp
Ent. faecalis 11
Lc. lactis LM0230 13 DnakK, GroEL

Sicak Le. lactis IL1403 16 DnaK, GroEL, GroES

Heat Le. lactis MG1363 17 DnaKk,
St. mutans 40 (6 spesifik’) (6 Specific’) GroEL,GroES,HrA 8
Ent. faecalis 34 (5 Gsp) DnakK, GroEL, Gsp65

Oksidatif ortam St. mutans 69 (15 spesifik) (15 Specific) 49

Oxidative Ent. faecalis 23 (3 Gap) Gsp65, DnakK, GroEL

NaCl Lc. lactis 12 (12 Hsp) DnakK, GroEL, GroES Fazla
St. mutans 52 (10 spesifik) (10 Specific)
Ent. faecalis 13

NaCIO Ent. faecalis 7 DnakK, GroE Fazla

Kadmiyum Klorir  Ent. faecalis 7

Cadmium chloride

Safra tuzlar Ent. faecalis 45 DnaK, GroEL

Bile Salts

SDS Ent. faecalis 34

Aclik (glukoz) Le. lactis 21

Starvation (glucose) Lc. lactis 14 45
Ent. faecalis 42 (16 ol) Karbamat kinaz,Gls24

Aclik

(oligotropik cevre)  Ent. facealis 51 (16 glz) Gls24

Starvation St. mutans 58 (11 spesifik) (11Specific) 20

(oligotrophic

environment)

Durgun faz St. thermophilus 10 27

Stationary phase  Lb. acidophilus 16 (9 Ac)

*: Durgun gelisim fazinda asitlik ile indiiklenen ya da represyona ugrayan protein, °: verilen stres kosulunda spesifik olarak indiiklenen protein
sayisl, Ac: asitlik ile indlklenen protein, Bi: safra tuzu ile indiiklenen protein, Gls: Glukoz aglik proteini, Gsp: Genel stres proteini, Hsp:
sicaklik sokuyla indiklenen protein, ol: oligotropik ortam ile indlklenen protein, Ox: oksidatif stres ile indiklenen protein, UV: ultraviyole isima
ile indiiklenen protein.
*: Protein induced or repressed by acidity in stationary phase, °: number of proteins specifically induced by given stress condition, Ac: protein
induced by acidity, Bi: protein induced by bile salt, Gls: glucose starvation protein, Gsp: general stress protein, Hsp: protein induced by heat
shock, ol: protein induced by oligotrophic environment, Ox: protein induced by an oxidative stres, UV: protein induced by UV treatment.
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hasara karst korunmada glutatyon rediiktazin
onemli oldugu belirtilmistir (44).

Oksidatif strese yanitin analizi: Cesitli reaktif
oksijen turleri (ROS) lipitler, proteinler veya DNA ile
reaksiyona girerek oOluimcil hasarlara neden
olabilirler (45). Bakterilerdeki oksidatif stres,
ROS konsantrasyonu kritik seviyeyi astiginda
savunma mekanizmalarini aktive edebilen
spesifik transkripsiyonel regilatorler araciligt  ile
algilanmaktadir (46). St. thermophilus susunda
gerceklestirilen bir ¢calismada, H,0O,'nin genel
stres proteinleri ile birlikte oksidatif stresin zararli
etkilerinin tamir edilmesinde spesifik olarak gorev
yapan NADH oksidaz, Mn stiperoksit dismutaz,
SufB ve SufC gibi Fe-S proteinler, glutasyon
rediktaz ve Dpr peroksit diren¢ proteini gibi
proteinlerin indiksiyonunu arttirdigt  bununla
beraber enerji metabolizmasinda gorevli proteinlerin
regtilasyonunu azalttig1 gozlemlenmistir (47).

Aclik stresine yanitin analizi: Bakteriler kendi
dogal ortamlarinda ¢ogu kez buytimeyi kisitlayict
kosullara maruz kalmaktadirlar. Bu gibi olumsuz
kosullara karst yanitlar1 alternatif sigma faktorlerinin
kontrolt altinda bir takim genlerin aktivasyonuna
yol acmaktadir (48). Hicreler duragan asamaya
girdiginde karbon kaynagindan mahrum kalinmasi,
pH ve oksijen mevcudiyeti gibi ¢cok sayida faktor
bakterilerin gelismelerini etkilemektedir (31).
Glukoz aclhigt Ent. faecalis susunda calisilmis ve
karbamat kinaz protein sentezinin bu stres
kosulunda arttig1 tespit edilmistir. Bu protein, arginin
deaminaz yolu tarafindan arginin degredasyonunu
iceren arc operonu ile iligkilidir. Bu metabolik yol,
ATP {iretimine neden olmakta ve katabolit
represyonla regiile edilmektedir (49). Bu yolun
glukoz aclik kosullart altinda enerji temin etmek
icin alternatif bir yol oldugu varsayilmaktadir.

SONUC

Laktik asit bakterinde cesitli stres faktorlerine
duyarli ve direncli tir taramast 6zellikle gidalarda
kullanimlar1 dahilinde karsilasabilecekleri islemleri
gecmeleri acisindan oldukc¢a 6nemli olmaktadir.
Gida endustrisinde ise ozellikle gida muhafazasi
esnasinda mikrobiyel adaptasyon ve cesitli
kosullara kars: diren¢ saglayabilen tanimlanmis
stabil starter kultiirlere ihtiya¢c duyulmaktadir
(50). Bu baglamda son yillarda cesitli LAB suslarinin
uygulamaya yonelik stres kosullarina verdikleri

cevaplar proteomik seviyesinde anlasimaya ve
gelistirilmeye calisiimaktadir. Proteomik teknolojisi
hiicrenin molekuler mekanizmasini anlamak icin
kullanilan teknolojilere tamamlayict olabilme
kapasitesine sahip ustlin bir tekniktir (51).
Molekduler hiicresel biyolojisi, DNA ve RNA’daki
bilgilerin transkripsiyon seviyesindeki bilgiler ile
tamamlanmasint gerekli kilmaktadir ki bu da
proteomikin sundugu 6nemli bir imkandir. Sonug
olarak, ozellikle insan aktivitelerinin cesitli
yonlerinde, gida endiistrisinde ve saglik alaninda
onemli bir grup olan laktik asit bakterilerini iceren
proteomik c¢alismalar hala baslangi¢c asamasindadir
ve yakin gelecekte biytik gelismelerin olmas:
beklenmektedir.
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