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LAKTİK ASİT BAKTERİLERİNDE PROTEOMİK ÇALIŞMALAR

Özet

Fermente g›dalar›n do¤al floras›nda bask›n halde bulunan ve tüketiciler taraf›ndan s›kl›kla kullan›lan
laktik asit bakterileri g›da teknolojisi ve sa¤l›k sektörü aç›s›ndan oldukça önemli bir gruptur. Günümüzde
laktik asit bakterilerinin dahil oldu¤u proteomik çal›flmalar, sufllar›n sistematik protein haritalar›n›n
ç›kar›lmas› ve özellikle sentezleri çeflitli çevresel flartlar veya stresler taraf›ndan uyar›lan proteinlerin
belirlenmesi üzerine odaklanmaktad›r. Bu yaklafl›mlar birbirinin tamamlay›c›s› olup bakterilerin g›da
endüstrisinde,  insan  sa¤l›¤›nda  ve  bakteriyel  patojenlere  karfl›  mücadelede  kullan›mlar›  için  yeni
anlay›fllar sa¤lamaktad›r. Laktik asit bakterilerinin endüstriyel önemi düflünüldü¤ünde, yak›n gelecekte
özellikle  starter  kültür  ya  da  probiyotik  olarak  kullan›lacak  sufllar›n  incelenmesinde,  proteomik
yöntemlerin kullan›m›n›n genomik çal›flmalar kadar artaca¤› öngörülmektedir.  

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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GİRİŞ

Laktik  asit  bakterileri  (LAB)  genel  olarak
karbonhidrat fermentasyonu neticesinde son
ürün olarak laktik asit oluflturan, çubuk ya da
kok  fleklinde,  Gram  pozitif,  katalaz  negatif
mikroorganizmalardan oluflan bir gruptur (1).
Tüketiciler taraf›ndan kullan›lan fermente g›dalar›n
do¤al floras›nda bask›n halde bulunan bu bakteriler
g›da endüstrisi aç›s›ndan oldukça önemlidirler
(2). Bununla beraber ekzopolisakkarit üretmeleri,
probiyotik   özellik   sergilemeleri, baz›lar›n›n ise
antimikrobiyal  bir  madde  olan  bakteriyosin
üretmeleri bu bakteri grubuna olan ilgiyi son y›llarda
artt›rm›fl ve bu konu ile ilgili yap›lan çal›flmalar
derinlik kazanm›flt›r (3). Sanayide kullan›mlar›n›n
yayg›nlaflmas› ile birlikte kullan›lacak bakteri
sufllar›n›n  seçimi  ve  bu  bakterilerin  önemli
özelliklerinin belirlenmesi ise oldukça önemli
olmufltur. Günümüzde tar›m ve g›da endüstrisinde
kullan›lan starter kültürlerin g›da ürünlerinde uzun
süre varl›klar›n› muhafaza etmesi ve bu çevresel
koflullar alt›nda karfl›laflt›klar› stres ortamlar›nda
yaflama  adapte  olmalar›  beklenmektedir.  Bu
derlemede, LAB sufllar›n›n farkl› endüstriyel kullan›m
alanlar›nda, fabrikasyon ifllemlerinde veya starter
kültür muhafazas›nda karfl›laflabilecekleri çeflitli
stres  koflullar›nda  gerçeklefltirilen  proteomik
yaklafl›mlar ayr›nt›l› olarak ele al›nm›flt›r.

PROTEOM

Proteom "bir genomun toplam protein komplementi"
olarak tan›mlanmaktad›r. Proteomik ise tüm
hücre biyolojisinin anlafl›labilmesi amac›yla farkl›
dinamik  koflullarda  hücre,  doku  veya  vücut
s›v›lar›nda  genom  taraf›ndan  kodlanan ve
sentezlenen tüm proteinlerin kantitatif analiz
teknolojisi, yani proteomun tan›mlanmas› ifllemidir
(4).  Genom  proteoma  k›yasla  de¤iflmezken
proteom oldukça yüksek bir dinamizme sahiptir.
Bu dinamizm hücrenin çevresel koflullar›nda çeflitli
stres durumlar›ndan etkilenmesine ba¤l› olurken
hücrenin sa¤l›kl› olup olmamas› veya fizyolojik
durumundan da kaynaklanabilmektedir (5). 

Proteomik iki boyutlu jel elektroforezini (2-DE)
temel alacak flekilde gelifltirilmifl bir bilim dal›d›r
(6). Proteomik çal›flmalar›n›n birinci temel amac›
hücrelerden izole edilen proteinlerin tan›mlanmas›,
di¤eri ise tan›mlanm›fl proteinlerin ifade seviyelerinin
belirlenmesidir. Bu iki hedefe ulaflmada kütle
spektrofotometresi (MS) vazgeçilmez bir araçt›r

(7). Bu tip çal›flmalarda öncelikli olarak toplam
protein  izole  edilmekte  ve  protein  miktar›n›n
belirlenmesinin ard›ndan proteinler izoelektrik
noktalar›na   ve   molekül   a¤›rl›klar›na   göre
ayr›lmaktad›rlar. Bu flekilde gerçeklefltirilen ay›rma
yöntemine iki boyutlu jel elektroforezi (2-DE) ad›
verilmektedir. Bu ifllemi takiben, jeller proteinlerin
görünür  hale  gelmesi  için  gümüfl-boyama,
organik veya florasan boyalar›n kullan›m›yla
boyanmaktad›r. ‹statistiksel analiz neticesinde
do¤al sufl ile strese maruz b›rak›lan suflun proteom
profilleri karfl›laflt›r›lmakta ve fazla/az regüle olan
ya  da  sadece  bir  numunede  var  olan  farkl›
proteinler tespit edilebilmektedir. Tan›mlama
amac›yla tespit edilen proteinler denatüre edilerek
enzimatik yolla peptitlerine ayr›lmakta ve son
olarak  MS’de  tayin  edilmektedir.  Proteinlerin
iyonize olabilen triptik peptitleri ise MALDI-TOF
(Matriks Destekli Lazer Desorpsiyon/‹yonizasyon
Uçufl Zamanl› Kütle Spektrofotometresi) peptit  kütle
parmakizi analizi neticesinde tan›mlanabilmektedir.
MS/MS spektrumu, k›smi dizi etiketi elde edebilmek
amac›yla yaz›l›m program›nda de¤erlendirilmektedir
(8-12).  Bütün  bu  çal›flmalar  sonucunda  bir
mikroorganizman›n bütününün özel bir dokusunun
veya herhangi bir hücresel k›sm›n›n proteinlerindeki
de¤ifliklikler izlenebilmektedir.

LAKTİK ASİT BAKTERİLERİNDE PROTEOMİK
ÇALIŞMALARIN TEMEL AMACI 

Mikroorganizmalar   söz   konusu   oldu¤unda
proteomiksi   kullanan   iki   temel   yaklafl›m
tasarlanabilir (13,14). Bu yaklafl›mlardan birincisi,
bahsi geçen koflulda bakterinin sistematik protein
haritas›n›n saptanmas›d›r. Bifidobacterium longum

NCC2705  suflunun referans proteom haritas›
Yuan ve arkadafllar› taraf›ndan tamamlanm›fl ve
bilim adamlar›n›n kullan›m›na   sunulmufltur
(15).   Probiyotik çal›flmalar kapsam›nda insan
kaynakl› 3 farkl› Bifidobacterium longum suflu
proteom seviyesinde karfl›laflt›r›lm›fl ve karbonhidrat
metabolizmas›nda, hücre  duvar›  ve  hücre
membran›   sentezinde   görevli   proteinlerin
farkl›l›klar› sufl baz›nda ortaya konulmufltur  (16).
‹kinci  temel  yaklafl›m  ise diferansiyel yaklafl›m
olarak tan›mlanmakta ve farkl› çevresel koflullara
maruz b›rak›lan sufla ait protein paternlerinin
do¤al sufl ile karfl›laflt›r›lmas›n› gerekli k›lmaktad›r.
Bu yaklafl›m günümüzde en çok tercih edilen
yaklafl›md›r (17, 18). Bakteriler karfl›laflt›klar› çeflitli
çevresel durumlara karfl› (s›cakl›k, tuz, pH, ozmotik
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bas›nç vs.) yaflamlar›n› ve metabolik aktivitelerini
devam ettirebilmek ad›na farkl› mekanizmalar
gelifltirmektedirler.  Son  y›llarda  bakterilerin
gelifltirmifl olduklar› bu çevresel stres cevaplar›n›n
proteomik çal›flmalar dahilinde araflt›r›lmas› h›z
kazanm›flt›r.  Bu  tarz  mekanizmalar›  anlamak,
özellikle g›da muhafazas›nda mikrobiyal adaptasyon
sa¤layan ve çeflitli koflullara karfl› direnç sa¤layabilen
tan›mlanm›fl stabil starter kültürlere ihtiyaç duyan
g›da endüstrisi için oldukça önemlidir. Özellikle
Enterococcus,  Lactobacillus ve  Lactococcus

cinslerine  ait  türler  üzerinde  ileri  seviyelerde
proteomik çal›flmalar gerçeklefltirilmektedir (19-
23). Bu çal›flmalarda dikkat edilen en önemli
nokta seçilen stres faktörüdür. Stres faktörünün
seçilme nedeni bakterinin kullan›laca¤› g›dalar›n
üretim aflamalar› veya g›dan›n saklama koflullar›
gibi etkenlere ba¤l›d›r. Çal›fl›lan bakterilerin seçilme
nedenlerinin  bafl›nda  ise,  bakterinin starter kültür
olarak kullan›lma kapasitesi veya probiyotik
özellikler sergilemesi gelmektedir. Yap›lan bir
çal›flmada gerçeklefltirilen 2-DE ve MS analizleri
Lb. plantarum suflunun tutunmada görevli olan
proteinlerinin tan›mlanmas›na olanak sa¤lam›fl
ve  probiyotik  seçimi  için  biyomarker  görevi
görebilecek  proteinler  tespit  edilmifltir  (24).
Probiyotik özellikler sergileyen Lb. reuteri ile
gerçeklefltirilen bir baflka çal›flmada ise a¤›zdan
al›nan suflun intestinal sisteme geçifl esnas›nda
karfl›laflt›¤› asit stresine karfl› verdi¤i cevap proteom
seviyesinde  çal›fl›lm›fl  ve  60  adet  asite  cevap
proteini tan›mlanm›flt›r. Bu çal›flmadan elde edilen
veriler probiyotik kriterler dahilinde suflun, asite
dayan›kl› oldu¤unu ve mide asitinde canl›l›¤›n›
devam ettirebildi¤ini göstermifltir (25). Literatür
taramalar› neticesinde LAB sufllar›nda çal›fl›lan
baz› stres faktörleri ve bu ortamlarda indüklenen
/bask›lanan proteinler çizelge 1’de özetlenmifltir
(26). 

LAKTİK ASİT BAKTERİLERİNDE PROTEOMİK
YAKLAŞIMLARLA STRES TEPKİMELERİNİN
ANALİZİ

Çeflitli LAB sufllar› endüstriyel ifllemler esnas›nda
karfl›laflt›klar› farkl› uygulamalarda veya probiyotik
olarak gastrointestinal sistemden geçifl esnas›nda
çeflitli streslere maruz kalmaktad›rlar. Bu alanda
gerçeklefltirilen proteomik yaklafl›mlar ise günümüzde
paha biçilmez bir öneme sahiptir. Dolay›s›yla
endüstriyel ilgi alan›na ve/veya fabrikasyon ifllemleri

ve starter kültür muhafazas› esnas›nda karfl›lafl›lan
problemlere  ba¤l›  olarak  tercih  edilen  farkl›
yaklafl›mlar bulunmaktad›r. 

Sıcaklık  stresine  yanıtın  analizi: S›cakl›k
stresine  (heat  shock-HS)  verilen  yan›t  tüm
prokaryot ve ökaryotlarda evrenseldir. S›cakl›k
flokuna  verilen  yan›t›n  en  bilindik  flekli  hasar
görmüfl proteinin yeniden katlanmas›na veya elimine
olmas›na  sebep  olacak  flekilde  etki  gösteren
flaperonlardan ve proteazlardan oluflmufl olan
setin indüksiyonudur (26). Algelis ve arkadafllar›
2004 y›l›nda, Lb. plantarum’da s›cakl›k flokuna
verilen  yan›t›  araflt›rm›fllar  ve  DnaK,  GroEL,
ribozomal proteinler L1, L11, L31 ve S6, DNA-
ba¤lanma proteini II, HlbA ve CspC proteinlerinin
bu  strese  cevap  olarak  indüklendi¤ini  tespit
etmifllerdir (27). Lc. lactis suflunda s›cakl›k flokuna
verilen yan›ta ait detayl› veriler dnaK, clpB, clpC,
clpE, clpP ve ctsR mutantlar›na ait çal›flmalardan
elde edilmifltir (28). dnaK mutant suflu üzerinde
gerçeklefltirilen bir çal›flma, 30 °C’de çeflitli
hsp’lerin mutant suflta daha fazla sentezlendi¤ini
göstermifltir.  Probiyotik Lb. gasseri suflunda ise
49 °C’de  35  dakika  s›cakl›¤a  maruz   kalma
neticesinde, peynir oluflumu aflamas›nda proteolize
katk› sa¤layan endopeptitaz PepO aktivitesinin
artt›¤›  belirlenmifltir.  Bu  çal›flma  endüstriyel
uygulamalarda kullan›lacak sufllara ait  önemli
özelliklerin proteomik çal›flmalarla belirlenebilece¤ine
dair bir örnek teflkil etmektedir (29). Benzer bir
çal›flmada ise peynir yap›m›nda starter kültür olarak
kullan›lan  Lb. helveticus PR4  suflunun  proses
aflamalar›nda karfl›laflt›¤› farkl› s›cakl›k  derecelerine
karfl› cevab› proteomik yaklafl›mlarla belirlenmifl
ve çeflitli proteinazlar ve peptitazlara ilaveten
asidifikasyonda  rol  alan  baz›  proteinlerin  fazla
sentezlendi¤i  tespit edilmifltir. Buna göre 55 °C’den
40 °C’ye so¤utma ifllemini takiben çeflitli stres
proteinlerinin (DnaK ve GroEL gibi), glikolitik
yolda görev alan enzimlerin (enolaz ve gliseraldehit
3 fosfat dehidrojenaz gibi), regülatör proteinlerinin
ve faktörlerinin (DNA-ba¤lanma protein II ve
ATP  ba¤›ml›  proteaz  gibi)  sentezinde  art›fl
meydana gelmifltir (30). 

Soğuk stresine yanıtın analizi: Laktik asit bakteri
fermentasyonu ileri derecede so¤uk koflullarda
yaflama kapasitesine sahip donmufl starter kültürlerin
ilavesi  ile  bafllat›ld›¤›  için  düflük  s›cakl›¤a
adaptasyon pratik bak›fl aç›s›ndan oldukça
önemlidir. Ayr›ca, baz› LAB sufllar› düflük s›cakl›kta
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fermentasyon aflamas›nda ve fermente g›dalar›n
tüketim öncesi depolanmas› esnas›nda so¤uk
strese  maruz  kalmaktad›rlar  (31).  So¤uk  stresi,
sitoplazmik   zar›n   ola¤an   kristalin   yap›s›n›
etkileyerek zar› jel faz durumuna getirmekte,
DNA’n›n süpersarmal yap›s›n› de¤ifltirmekte ve
so¤uk flok yan›t›nda görev yapan proteinleri
kodlayan en az›ndan birkaç mRNA’n›n stabilitesini
de¤ifltirmektedir (32). So¤uk floku proteinlerinin
say›s› ise sufllara göre de¤iflkenlik göstermektedir.
Wouters ve arkadafllar›, Lc. lactis suflunda so¤uk ile
indüklenen proteinler (cold induced proteins-CIP)
aras›nda  translasyon,  fleker  metabolizmas›,
kromozom yap›lanmas› ve sinyal transdüksiyon
ifllemlerinde görev alan proteinlerin oldu¤unu
belirtmifllerdir (33). Lc. lactis subsp. cremoris

MG1363  suflunda  gerçeklefltirilen  bir  baflka
çal›flmada ise so¤uk stres 4 °C, 10 °C ve 20 °C’de
uygulanm›fl  ve  2-DE  neticesinde  so¤uk  flok
proteinleri olarak bilinen CspA-B-C-D-E proteinleri
tan›mlanm›flt›r. mRNA seviyesinde incelendi¤inde
ise CspC transkriptlerinin en az seviyede ifade
edildi¤i  bildirilmifltir.  CspF  ve  CspG  olarak
adland›r›lan di¤er iki protein ise sadece 2-DE
analizi  arac›l›¤›yla  gözlemlenebilmifltir  (34).
Dondurma-çözme, dondurarak kurutma ve so¤uk
koflullarda bekletme gibi  farkl›  ifllemlerde ise
glutatyon  içeren hücrelerin içermeyenlere göre
oldukça dirençli oldu¤u tespit edilmifltir (35).

Asit stresine yanıtın analizi: Laktik asit bakterilerinin
en temel özelli¤i flekeri fermente ederek laktik asit
oluflturmalar›d›r. Bu özellik, LAB sufllar›n›n g›da
fermentasyonu için sanayide kullan›mlar›n›n esas›d›r.
Asit tepkime yan›tlar› özellikle bu bakterilerin
endüstriyel uygulamalarda kullan›m›n›n, mide
asitine dayan›kl›l›¤›n›n, difl çürümesinin bafllamas›n›n
ve ilerlemesinin anlafl›lmas› amac›yla incelenmifltir
(31). Nötrofilik bakteriler için, daha düflük d›fl pH
ile sonuçlanan iç pH’n›n azalmas›n›n hücresel
metabolizma   üzerinde   çok   say›da   etkisi
bulunmaktad›r. Örne¤in, bakteriler için bir enerji
kayna¤› oluflturan proton harekete geçirici gücün
(PMF) da¤›lmas›na asitleflme yol açmaktad›r (36). Lb.

reuteri suflu  ile gerçeklefltirilen çal›flmalar düflük
pH  yan›t›nda  önemli  olan  proteinlerin ayn›
zamanda safra tuzu yan›t›nda da gerekli oldu¤unu
ortaya koymufltur (37). Mikroorganizmalar mide-
ba¤›rsak sistemi boyunca geçiflleri esnas›nda
düflük pH ve safra tuzu ile karfl›laflacaklar› için
mikroorganizmalar›n bu iki strese karfl› koordineli
bir flekilde yan›t gelifltirmeleri flafl›rt›c› bir durum

de¤ildir. Bununla beraber, farkl› bir çal›flmada
ise fermentasyon neticesinde oluflan asite karfl›
tolerans›n so¤u¤a karfl› tolerans ile iliflkili oldu¤u
tespit edilmifltir (38). Probiyotik özelliklere sahip
Lb. casei Zhang suflunun asite karfl› verdi¤i yan›t
incelendi¤inde, 33  proteinin  asit  stresine  ba¤l›
olarak farkl› indüklendikleri belirlenmifltir (39).
Elde  edilen  sonuçlar  özetlendi¤inde,  asit
adaptasyonunun glikolitik yol üzerinde önemli
etkisi  bulundu¤u  ve  karbon  ak›fl›n›  yeniden
yönlendirebilmesinin mümkün oldu¤u belirlemifltir.

Tuz stresine yanıtın analizi: Mikroorganizmalar
genel olarak prolin, glisin betain veya glutamat
gibi ozmo koruyucu maddeler biriktirmek suretiyle
tuz stresine karfl›l›k vermektedirler. Hiperozmotik
floku   takiben   potasyum   öncelikle   hücrede
birikmekte ard›ndan ozmo koruyucular ile yer
de¤ifltirmektedir. Ozmo koruyucu biriktirme
sistemlerine dahil olan potasyum tafl›ma sistemlerine
dahil proteinler tuz stresinde indüklenmektedirler.
Ent. faecalis türünde gerçeklefltirilen tuz stresi
çal›flmalar› neticesinde 13 proteinin indüklendi¤i
belirtilmifltir (40). Elde edilen baz› veriler ise ozmo
koruyucular›n fizyolojik rolünü do¤rulamakta ve
tuz stresinin safra tuzu, SDS, etanol veya hidrojen
peroksit ile yok edici ifllemlere karfl› tolerans
oluflturdu¤unu da göstermektedir (41). Bununla
beraber, Lc. lactis suflunun ozmotik strese yan›t›nda
glutatyonun koruyucu role sahip oldu¤u proteom
çal›flmalar› neticesinde belirlenmifltir. Özellikle
starter kültürlerin stabilitesinde önemli sonuçlar
elde edilen çal›flmada glutatyon genel koruyucu
olarak tan›mlanm›flt›r (42). 

Safra tuzu stresine yanıtın analizi: Safra tuzuna
direnç bakterilerin mide-ba¤›rsak sisteminden
geçiflleri esnas›nda yaflamlar› için oldukça önemli
bir özelliktir. Çeflitli LAB sufllar›nda gerçeklefltirilen
çal›flmalar   neticesinde,   hücrelerden   safra
sal›n›m›na  arac›l›k  eden zar proteinlerinin safra
direnci  ile  ilgili  oldu¤u  gösterilmifltir  (31).
F›rsatç› patojenlerden olan ve s›kl›kla hastane
enfeksiyonlar›na neden olan Ent. faecalis V583
suflunun  safra  tuzu  stresine  verdi¤i  cevap
intrasellüler proteom çal›flmalar›nda incelenmifltir.
Tespit edilen 500 proteinden 53 tanesi safra tuzu
varl›¤›nda sentezlenmifl, MS ile tan›mlanm›fl ve ya¤
asiti ve fosfolipit biyosentezinde görevli proteinlerin
daha fazla regüle olduklar› tespit edilmifltir (43).
Lb. plantarum sufllar›n›n safra tuzuna verdikleri
cevab›n incelendi¤i  farkl›  bir  çal›flmada  ise
safra   tuzu  taraf›ndan  oluflturulan  oksidatif

F. Kıran, Ö. Osmanağaoğlu 



Laktik Asit Bakterilerinde Proteomik Çalışmalar

59

Çizelge 1. Proteomik analizlerle tan›mlanan stres proteinleri (26).
Table 1. Stress proteins identified by proteomic analysis (26).

Stres Mikroorganizma ‹ndüklenen Tan›mlanan Represyona u¤rayan
Stress Microorganism protein say›s› proteinler protein say›s›

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) DnaK, GroEL, Gsp65

Alkalin Alkaline Ent. faecalis 37 (16 Bi,10 Hsp) DnaK, GroEL ~ 600

Lc. lactis IL1403 12 (>12 kDa) CspA, B, C, D, Hpr,
Lc. lactis MG1363 22 CcpA, L9 ~ 600

So¤uk St. thermophilus CNRZ302 24
Cold St. thermophilus PB18 2 Csp

Ent. faecalis 11 

Lc. lactis LM0230 13 DnaK, GroEL
S›cak Lc. lactis IL1403 16 DnaK, GroEL, GroES
Heat Lc. lactis MG1363 17 DnaK,

St. mutans 40 (6 spesifiko) (6 Specifico) GroEL,GroES,HrA 8
Ent. faecalis 34 (5 Gsp) DnaK, GroEL, Gsp65

Oksidatif ortam St. mutans 69 (15 spesifik) (15 Specific) 49
Oxidative Ent. faecalis 23 (3 Gap) Gsp65, DnaK, GroEL

NaCl Lc. lactis 12 (12 Hsp) DnaK, GroEL, GroES Fazla

St. mutans 52 (10 spesifik) (10 Specific)
Ent. faecalis 13

NaClO Ent. faecalis 7 DnaK, GroE Fazla

Kadmiyum Klorür Ent. faecalis 7
Cadmium chloride

Safra tuzlar› Ent. faecalis 45 DnaK, GroEL
Bile Salts

SDS Ent. faecalis 34

Açl›k (glukoz) Lc. lactis 21
Starvation (glucose) Lc. lactis 14 45

Ent. faecalis 42 (16 ol) Karbamat kinaz,Gls24 

Açl›k 
(oligotropik çevre) 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 geliflim faz›nda asitlik ile indüklenen ya da represyona u¤rayan protein, o: verilen stres koflulunda spesifik olarak indüklenen protein
say›s›, Ac: asitlik ile indüklenen protein, Bi: safra tuzu ile indüklenen protein, Gls: Glukoz açl›k proteini, Gsp: Genel stres proteini, Hsp:
s›cakl›k flokuyla indüklenen protein, ol: oligotropik ortam ile indüklenen protein, Ox: oksidatif stres ile indüklenen protein, UV: ultraviyole ›fl›ma
ile indüklenen 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  karfl› korunmada glutatyon redüktaz›n
önemli oldu¤u belirtilmifltir (44).

Oksidatif strese yanıtın analizi: Çeflitli reaktif
oksijen türleri (ROS) lipitler, proteinler veya DNA ile
reaksiyona  girerek  ölümcül  hasarlara  neden
olabilirler (45). Bakterilerdeki oksidatif stres,
ROS konsantrasyonu kritik seviyeyi aflt›¤›nda
savunma  mekanizmalar›n›  aktive  edebilen
spesifik transkripsiyonel regülatörler arac›l›¤›    ile
alg›lanmaktad›r (46). St. thermophilus suflunda
gerçeklefltirilen bir çal›flmada, H2O2’nin genel

stres proteinleri ile birlikte oksidatif stresin zararl›
etkilerinin tamir edilmesinde spesifik olarak görev
yapan NADH oksidaz, Mn süperoksit dismutaz,
SufB  ve  SufC  gibi  Fe-S  proteinler,  glutasyon
redüktaz ve Dpr peroksit direnç proteini gibi
proteinlerin  indüksiyonunu  artt›rd›¤›  bununla
beraber enerji metabolizmas›nda görevli proteinlerin
regülasyonunu azaltt›¤› gözlemlenmifltir (47).

Açlık stresine yanıtın analizi: Bakteriler kendi
do¤al ortamlar›nda ço¤u kez büyümeyi k›s›tlay›c›
koflullara maruz kalmaktad›rlar. Bu gibi olumsuz
koflullara karfl› yan›tlar› alternatif sigma faktörlerinin
kontrolü alt›nda bir tak›m genlerin aktivasyonuna
yol açmaktad›r (48). Hücreler dura¤an aflamaya
girdi¤inde karbon kayna¤›ndan mahrum kal›nmas›,
pH ve oksijen mevcudiyeti gibi çok say›da faktör
bakterilerin geliflmelerini etkilemektedir (31).
Glukoz açl›¤› Ent. faecalis suflunda çal›fl›lm›fl ve
karbamat  kinaz  protein  sentezinin  bu  stres
koflulunda artt›¤› tespit edilmifltir. Bu protein, arginin
deaminaz yolu taraf›ndan arginin degredasyonunu
içeren arc operonu ile iliflkilidir. Bu metabolik yol,
ATP  üretimine  neden  olmakta  ve  katabolit
represyonla regüle edilmektedir (49). Bu yolun
glukoz açl›k koflullar› alt›nda enerji temin etmek
için alternatif bir yol oldu¤u varsay›lmaktad›r.

SONUÇ 

Laktik asit bakterinde çeflitli stres faktörlerine
duyarl› ve dirençli tür taramas› özellikle g›dalarda
kullan›mlar› dâhilinde karfl›laflabilecekleri ifllemleri
geçmeleri aç›s›ndan oldukça önemli olmaktad›r.
G›da endüstrisinde ise özellikle g›da muhafazas›
esnas›nda  mikrobiyel  adaptasyon  ve  çeflitli
koflullara karfl› direnç sa¤layabilen tan›mlanm›fl
stabil starter kültürlere ihtiyaç duyulmaktad›r
(50). Bu ba¤lamda son y›llarda çeflitli LAB sufllar›n›n
uygulamaya yönelik stres koflullar›na verdikleri

cevaplar proteomik seviyesinde anlafl›lmaya ve
gelifltirilmeye çal›fl›lmaktad›r. Proteomik teknolojisi
hücrenin moleküler mekanizmas›n› anlamak için
kullan›lan teknolojilere tamamlay›c› olabilme
kapasitesine  sahip  üstün  bir  tekniktir  (51).
Moleküler hücresel biyolojisi, DNA ve RNA’daki
bilgilerin transkripsiyon seviyesindeki bilgiler ile
tamamlanmas›n› gerekli k›lmaktad›r ki bu da
proteomikin sundu¤u önemli bir imkand›r. Sonuç
olarak,  özellikle  insan  aktivitelerinin  çeflitli
yönlerinde, g›da endüstrisinde ve sa¤l›k alan›nda
önemli bir grup olan laktik asit bakterilerini içeren
proteomik çal›flmalar hala bafllang›ç aflamas›ndad›r
ve yak›n gelecekte büyük geliflmelerin olmas›
beklenmektedir.
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