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ÖZET 
Genomik çalşmalardan elde edilen bilgiler snrl oldu-
ğundan, genomiğin devam olan proteomik biyolojik 
olaylarn açklanmasnda önem kazanmştr. Proteomik 
belli şartlar altnda ve belli bir dokuda genom tarafndan 
kodlanan tüm proteinlerin, yani proteomun analiz edil-
mesi işlemidir.  
Proteomik çalşmalarnn esas amac bütün hücre, doku 
ve vücut svlarndaki proteinleri, özellikleri ve seviye-
lerini de içerecek şekilde belirleyerek tanmlamaktr. 
Proteomik çalşmalar proteinlerin ayrlmas, miktarlarnn 
belirlenmesi ve bu proteinlerin tanmlanmas teknolojile-
rine ihtiyaç duyar.  
Bu makalede biz iki yönlü jel elektroforezi (2-DE), iki 
yönlü differential jel elektroforezi (2D-DIGE), tek ve iki 
yönlü sv kromatografisi (1D-LC ve 2D-LC), kütle 
spektrofotometresi (MS) ve protein mikroarray teknolo-
jileri olan son proteomik teknolojileri üzerinde durduk. 
Ayn zamanda biyomarker keşfi, özellikle erken kanser 
tans olmak üzere baz diğer hastalklarn tan ve teda-
visi ile toplumsal proteomik çalşmalarnda proteomik 
teknolojisinin yerini belirlemeye çalştk. 
 

Anahtar Kelimleler: Proteomik, 2-DE ve 2D-DIGE, kütle 
spektrometresi, kanser biyomarker, toplumsal proteomik 
 
 

ABSTRACT 
Proteomics 
Since information obtained from genomic studies is 
limited, proteomics, which is an advance of genomics, 
become more important in the evaluation of the 
biological events. Proteomics is to analyse proteins 
expressed by genom under certain conditions and in a 
spesific tissue, that is proteomics is to identify proteom.  
The main goal of proteomics studies is the 
understanding of proteins including their identification, 
characterization, and quantification of proteins in whole 
cells, tissues, or body fluids. Proteomics methodologies 
require techniques to separate and quantify individual 
proteins and identify those proteins. 
In this article, we review the current proteomics 
technologies which include two-dimensional gel 
electrophoresis (2-DE), two-dimensional differential in-
gel electrophoresis (2D-DIGE), one-and two-dimensional 
liquid chromatography (1D-LC and 2D-LC), mass 
spectrometry (MS) and protein microarray technology. 
We will also review proteomics technology in biomarker 
discovery, especially early detection of cancer and 
diagnosis and treatment of some other diseases and 
population proteomics. 
 

Key Words: Proteomics, 2-DE and 2D-DIGE, mass 
spectrometry, cancer biomarker, population proteomics   

 

 
GİRİŞ 
Genom, DNA’nn taşdğ genetik bilgiyi ifade eder. 
Bu bilginin ortaya çkarlmas ile ilgili tüm çalş-
malar ise genomik olarak adlandrlmaktadr.  
Genomik çalşmalarda hastalk ya da fizyolojik 
süreçlerle ilgili genler tanmlanmaya çalşlr1,2. 
Fakat genomik çalşmalar, organizmann tanm-
lanan bu genleri hangi oranda kullandğ hakknda 
bilgi vermez. Ayrca, bir gen, birçok biyolojik 
işleve sahip farkl proteinler kodlamakta ve bu 
proteinler sentez sonras değişimlere uğramak-
tadr. Çoğu durumda, sentez sonras değişimler de 
gen işlevinden bağmszdr. Bu nedenlerden dolay, 
çok fazla miktarda bilimsel veri olmasna karşn 
genomik çalşmalara dayanan teşhis yaklaşmlar 
klinik kullanm için yeterli değildir1-3. Gen ürünü 
mRNA’larn ifade düzeyleriyle bu mRNA’lardan 
kodlanan proteinlerin miktarlar arasnda da zayf 
bir doğrusal ilişki olduğu gösterilmiştir4. Gen 
ürünlerinin sentez sonras değişimleri, hücrede 
bulunduklar yerler ve göreceli miktarlarnn anla-
şlmas için genomik sonras bilgilere ihtiyaç var-
dr. Bu noktada proteom ve proteomik teknolojisi 
karşmza çkmaktadr.  

Proteom kelimesi ilk kez 1994 ylnda, Marc 
Wilkins tarafndan önerilmiş ve kabul görmüştür. 
Proteom genom tarafndan kodlanan proteinleri 
tanmlar. Bir hücrenin, organn veya organizmann 
belirli bir zaman ve mekanda sahip olduğu 
(izoformlar, polimorfizimler ve sentez sonras 
değişimler de dahil olmak üzere) tüm proteinlerin 
bir toplamdr. Bir organizma vücudunun farkl 
bölgelerinde, hücre döngüsünün farkl evrelerinde 
ve farkl çevre koşullarnda farkl protein ekspres-
yonlarna sahiptir1-3. Sabit bir yap olan ve bir 
organizma için çok iyi tanmlanabilen genomun ak-
sine, proteom, hücreden hücreye farkllk gösterir 
ve iç ve dş uyaranlara yant olarak biyokimyasal 
etkileşimler araclğ ile sürekli bir değişim halin-
dedir2.  
Proteomik ise belli şartlar altnda belli bir dokuda 
genom tarafndan sentezlenen tüm proteinlerin 
analiz edilmesi, yani proteomun tanmlanmas 
işlemidir. Proteomik, spesifik hastalklar, toksik 
ajanlar veya enfeksiyonlar gibi pekçok dş faktör 
uyars sonucu oluşan proteinlerin seviyeleri ve 
yapsal özelliklerinin belirlenmesi, işlevlerinin 
aydnlatlmas ve interaksiyonlar üzerinde çalşan 
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ve multidisipliner, teknoloji gerektiren bir bilimdir. 
Hücrelerin fonksiyonlar genler ve mRNA’lardan 
ziyade direk olarak proteinler ile düzenlenir3. Pro-
teinlerin fonksiyonlarnda ise hücredeki lokalizas-
yonlar, fizyolojik uyaran sonucu lokalizasyonlarnda 
meydana gelen değişiklikler ve posttranslasyonal 
modifikasyonlar önemlidir. Bu da ancak proteomik 
çalşmalar ile belirlenebilir1-3,5.  
 
PROTEOMİK TEKNOLOJİSİ 
Proteomik teknolojisi, önce örnekteki proteinlerin 
ayrm ve sonra bu proteinlerin tanmlanmas 
prensibine dayanmaktadr. İlk aşamada örnekte 
bulunan proteinler aşağda belirtilen ayrma 
metotlarna tatbik edilebilir hale getirilir. Sonra 
proteinlerin bu ayrma metodlarna tatbik edilme-
sinden elde edilen veriler gerekli yazlmlar kulla-
nlarak değerlendirilir ve proteinler belirlenir. Son 
aşamada ise kütle spektrometresi (MS) yöntemi 
ile bu proteinlerin kütleleri saptanr ve kesin ve 
doğru olarak proteinlerin tek tek tanmlanmas 
sağlanr1-5 (Şekil 1).  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Şekil 1. Proteomikin genel çalşma akşnn şemas 
 
Örnek Hazrlğ 
Serum, diğer vücut svlar, hücre ve doku ekst-
raktlarndan proteinlerin hazrlanmas için analizle-
necek örneğe ve hedefe göre örnek hazrlğ 
yaplmas iyi bir ayrma ve doğru bir protein 
tanmlamas için gereklidir2,3,5-7.  
Vücutta yer alan proteinlerin pekçoğu serumda 
bulunduğundan, serum çok sayda protein içerir. 
Bu yüzden hastalklara özgü proteinlerin belirlen-
mesi için serum iyi bir kaynaktr. Fakat albumin ve 
immünglobulinler serumda bulunan proteinlerinin 
yaklaşk %80-90’n oluşturduğundan serumda az 
miktarda bulunan diğer proteinlerin sağlkl bir 

biçimde belirlenebilmesi için önce bu proteinlerin 
uzaklaştrlmas gerekmektedir2.  
Hücre ve doku örnekleri ise farkl tekniklerle 
parçalandktan sonra proteinleri çözünür hale 
getirilir. Membran proteinlerinin veya diğer hidro-
fobik proteinlerin hazrlanmasnda farkl deterjan-
lar ve indirgeme ajanlarnn kullanlmas gerek-
mektedir. Ayrca nükleik asitlerin örnek preparat-
larnda bulunmas, izoelektrik odaklama (IEF) 
elektroforezinde proteinlerin ayrlmasnda prob-
lemlere neden olabileceğinden ortamdan uzaklaş-
trlmalar önerilmektedir. Bunun için nükleik 
asitler ya taşyc amfolitlere bağlandktan sonra 
ultrasantrifüj yolu ile veya endonükleazlarla enzi-
matik olarak parçalandktan sonra uzaklaştrlr7.  
 
Protein Ayrma Metotlar  
Çok çeşitli protein ayrma metodlar bulunmakta-
dr. Burada en çok kullanlan yöntemlerden iki 
yönlü jel elektroforezi (2-DE), iki yönlü differential 
jel elektroforezi (2D-DIGE) ve tek ve iki yönlü sv 
kromatografisi (1D-LC ve 2D-LC) üzerinde durula-
caktr1,5,6,8. 
İki Yönlü Jel ve İki Yönlü Differential Jel 
Elektroforezi (2-DE ve 2D-DIGE)  
Elektroforez; proteinlerin elektriksel bir alan içeri-
sinde büyüklüklerine, molekül ağrlklarna, şekille-
rine, yüklerine bağl olarak elektrik akmnn tesiri 
ile hareket etmeleri esasna dayanr. Proteomik 
analizi ve protein ayrştrmasnda ise 2-DE 
metodunun gelişmesi bir dönüm noktas olmuştur. 
2-DE, kompleks protein karşmlarnn ayrlmasn-
da kullanlan en önemli tekniklerden birisidir. 2-
DE’de iki ayrma tekniği kullanlarak binlerce 
proteinin tek admda ayrlmas sağlanr. Birinci 
yönde IEF elektroforezi ile pH gradientinde yük 
bağml ayrma ve ikinci yönde sodyum dodesil 
sülfat poliakrilamid jel elektroforezi (SDS-PAGE) 
ile molekül ağrlğna bağml ayrma metodlar 
uygulanr. Herbir teknik kendi başna 100 proteini 
ayrma kapasitesine sahipken, birleştiklerinde 
1000-3000 polipeptidi ayrabilirler. Ayrca, uygun 
bir boyama ile örnekteki 1 ng kadar küçük 
proteinler saptanabilmektedir3,5,6.  
 
Jellerin Değerlendirilmesi  
Proteinlein doğru olarak belirlenebilmesi için iki 
yönlü elektroforez jellerinin görüntü analizinde çok 
fazla sayda protein jelinin karşlaştrlmas gerek-
mektedir. Fakat, jellerin görüntüsü tam olarak 
örtüşmediğinden jeller arasndaki farkllklar gö-
rüntü karşlaştrmasnn değerlendirmesini güçleş-
tirmektedir. Ayrca, bir jelde çok fazla sayda pro-
tein bulunduğundan protein belirlenmesinin doğru 
olarak yaplabilmesi için gelişmiş bilgisayar prog-
ramlarna ihtiyaç duyulur. İki yönlü elektroforez 
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jellerinden proteinlerin tanmlanmas ile elde edi-
len büyük miktardaki veri protein 2-DE veri taban-
larnda depolanmaktadr. Ayn proteinler jelde ayn 
pozisyona sahip olduğundan, iki yönlü elektroforez 
jellerinin görüntüleri veri tabanlarnda karakterize 
edilmiş görüntüler ile karşlaştrlarak proteinler 
tanmlanr3,5,6. 
2-DE teknolojisi protein ayrmnda standart 
olmakla birlikte proteinlerin kütle ve çözünürlüğü 
ile snrldr. 2D-DIGE ise 2-DE teknolojisinden 
geliştirilmiş ve ksa süre önce kullanlmaya başlan-
mş bir teknolojidir. 2D-DIGE metodunda jel elek-
troforezinden önce değişik hastalk veya çalşma-
lara ait proteinler farkl iki floresan boyas ile 
işaretlenir. Farkl kütle ve dalga boyuna sahip 
boyalar ile işaretli bu proteinler daha sonra 2-DE 
yaplarak elde edilen jelin farkl dalga boylarnda 
taranarak kontroller ile karşlaştrlmas ile tanm-
lanr8,9.  
 
Tek ve İki Yönlü Sv Kromatografisi (1D-LC 
ve 2D-LC) 
Kromatografi, herhangi bir karşmdaki maddelerin 
biri hareketli ve diğeri sabit olan iki faz yardmyla 
birbirinden ayrlmas işlemidir. Bileşenlerine ayrla-
cak karşm, sabit fazn başlangç bölgesine konur 
ve hareketli fazn ileriye doğru ilerletilmesi 
srasnda çözdüğü karşmdaki maddeleri de sabit 
faz üzerinde değişik hzlarda ilerletir. Bileşenler, 
fizikokimyasal özelliklerine göre sabit fazn farkl 
bölgelerinde tutularak birbirlerinden ayrlrlar. 
Kromatografinin dayandğ fizikokimyasal olaya 
göre veya sabit ve hareketli fazlarn yaplarna 
göre çeşitli kromatografi teknikleri vardr.  
1D-LC proteinleri izoelektrik noktalar, kütleleri 
veya hidrofobikliklerine göre ayrr. En çok kulla-
nlan 1D-LC, proteinleri hidrofobikliklerine göre 
ayran ters faz sv kromatografisidir. 2D-LC’de 
proteinler önce izoelektrik noktalarna, ikinci ola-
rak hidrofobikliklerine göre ayrlr. Standart strate-
ji 2D-LC fraksiyonlarnda çok fazla sayda protein 
olduğundan örnekteki proteinlerin tanmlanmas 
ve örnekler arasndaki farkllklarn belirlenmesi 
için gelişmiş bilgisayar programlarnn kullanmdr. 
Fakat hala 2-DE’de kullanlanlara benzer gelişmiş 
programlarn yaplanmasna ihtiyaç vardr3,5,10,11. 
 
Kütle Spektrometresi (MS) 
Proteomikteki gelişmeler ve proteomike dayal 
biyomarkerlarn keşfi MS’deki gelişmelerle yakn-
dan ilişkilidir. MS manyetik veya elektriksel bir 
alanda hareket eden yüklü partikülleri kütle/yük 
(m/z) oranlarna göre diğer yüklü partiküllerden 
ayrt ederek analizleme esasna göre çalşmakta-
dr. MS ile proteinlerin ve peptidlerin tanmlan-
mas, moleküler kütle ve özellikle post translas-

yonel modifikasyonlarn belirlenmesi sağlanmak-
tadr. Bu amaçla en yaygn olarak kullanlan sis-
temler Matrix Assisted Laser Desorption Ioniza-
tion-Time Of Flight (MALDI-TOF), Elektro Spray 
Ionization Time of Fligh (ESI-TOF) ve Surface 
Enhanced Laser Desorption Ionization (SELDI-
TOF) olarak sralanabilirler1,3,5,6,12. 
Ayrma metodlar ile tanmlanan proteinlerin MS ile 
doğrulanmas gerekmektedir. Proteinlerin MS ile 
tanmlanmas için iki temel yaklaşm vardr: Birinci 
yaklaşmda örnekteki proteinler enzimatik olarak 
parçalandktan sonra proteini oluşturan peptid 
parçalarnn (bir ayrma metodu ile belirlendikten 
sonra) kütleleri MS ile belirlenir. Daha sonra 
karşmdaki bireysel peptidlerin ölçülen kütleleri, 
bir proteinde bulunduğu düşünülen teorikçe 
türetilmiş peptid kütleleri ile kyaslanarak protein 
tanmlanr. Bu yaklaşm, başlangçtaki örnekten 
çok fazla sayda peptid türediğinden proteomikin 
karmaşklğn artrmaktadr. İkinci yaklaşmda ise 
önce protein MS ile belirlenir ve sonra eğer gerekli 
ise peptidler tanmlanr3,5,6,13. Yeni kanser biyo-
markerlarnn çoğu ikinci yaklaşmn modifikasyonu 
ile geliştirilen SELDİ-TOF teknolojisi kullanlarak 
yaplmştr14. MALDI-TOF ise düşük konsantrasyon 
ve düşük molekül ağrlkl proteinlerin yüksek 
özgüllük ve duyarllkta ayrmn ve tayinini müm-
kün klmaktadr15.  
 
Protein Mikroarray (mikroçip) Teknolojisi 
Protein mikroarray (mikroçip) teknolojisi protein-
lerin küçük bir alanda yakalanarak sabitlenmesi ve 
sonra bu proteinlerin analiz edilmesi prensibine 
dayanmaktadr. Temel olarak analitik ve fonksiyo-
nel olmak üzere iki tip protein mikroarray vardr: 
Analitik mikroarrayde proteinlere bağlanabilme 
özelliğine sahip olan spesifik moleküller küçük bir 
cam yüzey üzerine yerleştirilmiştir. Bu özel cam 
yüzey seçilirken amaç proteinlerin yüzey üzerinde 
sabitlenmesi ve maksimum bağlanmann gerçek-
leştirilmesidir. Solüsyonundaki proteinler bu mole-
küllere bağlanr ve ykamadan sonra belirlenirler. 
Antikor mikroarray en çok kullanlan analitik 
mikroarraydir. Bu tip mikroarraylar genellikle 
klinik tanda, sağlkl ve hastalkl dokudaki protein 
farkllklarn ve hastalk durumunda proteinlerde 
meydana gelen değişiklikleri tanmlamak için 
kullanlmaktadrlar. Fonksiyonel protein mikroar-
ray ise analitik mikroarrayden tüm fonksiyonel 
proteinlerin tanmlanmas ile ayrlr. Bu ölçümde 
protein çipler protein-protein, protein-DNA, protein-
RNA ve protein-fosfolipid gibi pek çok protein 
interaksiyonlarn çalşmak için kullanlrlar6,16.  
Protein çip üzerindeki reaktif proteinler floresan, 
fotokimyasal veya radyoizotop yöntemlerle işaret-
lendikten sonra belirlenirler. En çok floresan 
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işaretleme kullanlmaktadr3. Protein mikroarray 
teknolojisi ile MS’in birlikte çalştğ sistemlerde 
çiplere bağl proteinler MS ile belirlenmektedir. 
SELDİ-TOF MS dayal protein mikroarraylar 
MALDI-TOF MS’in varyant olmakla birlikte ayn 
anda fazla sayda örneğin ve özellikle küçük 
moleküler ağrlkl proteinlerin analizini sağlamalar 
açsndan avantajldrlar6. 
 
Proteomik Teknolojisinin Snrllklar  
Günümüzde kullanlan protein ekstraksiyon proto-
kolleri tüm biyolojik örneklerin hepsine uygulana-
mamaktadr. Hidrofobik proteinler kolaylkla 
ekstrakte edilemez ve iki yönlü elektroforez jelleri 
üzerinde gösterilemez. Bir proteomdan beklenen 
proteinlerin çoğunun hidrofobik olmas ise bu 
sorunun artmasna sebep olmaktadr. Ayrca, 
ekstrakte edilmiş olan proteomdaki proteinlerin 
gösterilebilmesi anlamnda da snrllklar vardr. 
Proteomik analizi için kullanlan küçük hacimlerde 
(~10-300 µl) bulunan proteinler tanmlanabilmeleri 
için yeterli miktarda olmayabilir veya düşük 
konsantrasyondaki bu proteinler total proteinlerin 
analizi süresince belirlenmeyebilirler3,5-7.  
 
TIPTA PROTEOMİKİN KULLANIM ALANLARI 
Proteomik fenotip belirlemenin en doğru ve güve-
nilir yolu olarak ortaya çkmştr. Tpta, hastalkla-
rn tan ve takibinde, terapötik uygulamalarn 
etkilerinin izlenmesi ve patojenik mikroorganizma- 
lara karş etkin ilaç ve aş geliştirmede kullanla-
bilecek hastalğa özgün proteinlerin yani yeni 
markerlarn belirlenmesi gibi çok önemli uygula-
malara sahiptir. Örnek içerisinde az miktarda 
bulunan ama marker olabilecek proteinlerin ayrm 
için çok hassas bir çalşma ve iyi bir gözlem 
gerekmektedir. Bu proteinlerin tanmlanmas, has-
talğn gelişimi ile ilgisi ve bu verilerin bilgi banka-
larnda toplanarak değerlendirilmesi ile normal 
biyolojik süreçlerin ve hastalklarn altnda yatan 
mekanizmalarn tanmlanmas amaçlanmaktadr. 
Normal-hastalk veya yaşl-genç vb. iki farkl durum 
arasndaki ekspresyon farkllklarnn tanmlanmas 
başlca onkolojide olmak üzere nöroloji, kardiyo-
loji, nefroloji ve enfeksiyon hastalklar gibi pek 
çok dalda tan ve tedavide önemli gelişmeler 
sağlamaktadr6,13,17-37.  
Multiple skleroz hastalarnn üç farkl, majör tip 
lezyonunun yaplan karşlaştrmal proteomik ana-
lizinde kronik aktif plakta doku faktörü ile protein 
C inhibitörü belirlenmiş ve bu hastalarda hirudin 
ile rekombinant aktif protein C tedavisinin deney-
sel otoimmün ensefalopatide hastalğn ciddiyetini 
azalttğ gösterilmiştir. Multiple sklerozda farkl 
lezyonlarn karşlaştrmal proteomik analizi bu 

hastalkta patolojik duruma uygun olarak hedefe 
yönelik seçici tedavi imkan sağlamştr17.  
Amiyotrofik lateral skleroz (ALS) hastalarnn beyin 
omurilik sv (BOS)’larnn proteomik analizi üç 
protein türünün sağlkl kontrollerden daha düşük 
olduğunu göstermiş ve bu proteinler ile ALS 
hastalar %91 sensitivite, %97 spesifite ve %95 
doğruluk ile sağlkl kontrollerden ayrlabilmişler- 
dir18.  
Nöbet geçiren ratlarn BOS’larnn proteomik 
analizinden elde edilen mitokondrial sitokrom bc1 
kompleksinin bir komponenti olan Rieske demir-
sülfür proteinin nöronlarda epileptik aktiviteden 
sorumlu olabileceği ve epilepsinin moleküler pato-
genezine yeni ve önemli bir bakş açs sunacağ 
belirtilmiştir19. 
Pek çok kalp hastalğnda kalp fonksiyon bozuklu-
ğunun altnda yatan moleküler sebepler tam ola-
rak bilinmemektedir. Günümüzde proteomik tek-
nolojisi bize hasta kalpteki protein ekspresyon-
larndaki değişiklikleri göstermekte ve kalpte fonk-
siyon bozukluğuna sebep olan hücre içi mekaniz-
malara yeni bir bakş açs sağlamaktadr20. Benzer 
şekilde böbrek hastalklarnn tan ve tedavisinde 
proteomik analizi ile hastalkla ilgili biyomarkerlar 
belirlenebilmektedir21. Bu örnekler çok artrlabilir. 
Çünkü, hastalklarn tan ve hedefe yönelik teda-
visi amac ile proteomik çalşmalarna her geçen 
gün yenileri eklenmektedir. 
 
Erken Kanser Tansnda Proteomik Teknoloji-
sinin Kullanm 
Proteom teknolojisi ile kanser tans için yeni 
biyomarkerlarn tanmlanmas ve bu biyomarker 
moleküllerin analizi ile erken kanser tansnda 
önemli admlar atlmştr13,22,23.  
Günümüzde tek biyomarker analizleri ile yaplan 
kanser tansnn özgüllük ve hassasiyeti yeterli 
değildir. Proteomik teknolojisi kullanlarak tek 
biyomarker analizinde karşlaşlan bu problem 
çoklu biyomarker analizi ile ortadan kaldrlmakta, 
yüksek özgüllük ve duyarllkta erken dönemde 
kanser tans mümkün olmaktadr. Çünkü proteo-
mik teknolojisi ile birden fazla biyomarker molekü-
lün ekspresyon değişimleri oldukça yüksek bir 
özgüllük ve duyarllkla değerlendirilebilmektedir. 
Bu amaçla kanser ve normal doku proteinleri 
karşlaştrlarak farkl olan proteinler belirlendikten 
sonra bu proteinlerden marker olarak prediktif 
değeri en iyi olanlar bulunur ve saflaştrmas 
yaplr22-25. 
Bu konudaki ilk çalşma over kanserleri ile ilgilidir 
ve bunu pek çok araştrma çalşmas izlemiştir. 
Over kanserlerini belirlemek için sk kullanlan bir 
marker olan Ca 125 ileri evre over kanserlerinde 
%80 pozitif olmasna rağmen evre I over kanser-
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lerinde %50-60 pozitiftir. Ca 125’in tek marker 
olarak pozitif prediktif değeri (PPV) %30-35 civa-
rndadr. SELDI-TOF MS teknolojisi kullanlarak 
evre I over kanserleri bile %100 sensitivite, %95 
spesifite ve %94 PPV ile saptanabilmektedir26.  
Hepatosellüler kanserleri belirlemede alfa feto 
protein (AFP)’nin sensitivitesi %73 ve spesifitesi 
%71’dir. SELDI-TOF MS ile %79 sensitivite ve 
%86 spesifite ile hepatosellüler kanserler belirle-
nebilmektedir. Ayrca, SELDI-TOF MS’in küçük 
tümörleri belirlemede geleneksel markerlardan 
daha iyi sonuç verdiği görülmüştür27. SELDI-TOF 
MS ile %97,2 sensitivite ve %94,4 spesifite ile 
pankreas kanseri28 ve %93,3 sensitivite ve %96,7 
spesifite ile akciğer kanseri29 tans konulabilmek-
tedir. 
Haptoglobulin30, apolipoprotein A-I, transtiretin ve 
inter-α-tiripsin inhibitör31 over kanseri: serum amiloid 
A32, D vitamini bağlayc protein33, apolipoprotein 
A-II34, stem cell antijen35, alfa-metil koenzim-A 
rasemas35, insan kallikrein-235 ve hepsin35 prostat 
kanseri: komlement komponent C3a meme kanseri36 
ve proteasome subunit beta tip 7, peroxiredoxin-1 
ve signal recognition particle 9 kDa protein ise 
kolon kanseri37 için proteomik teknolojisi ile belir-
lenen potansiyel biyomarkerlara örnek olarak 
gösterilebilir.  
 
TOPLUMSAL PROTEOMİK  
Toplumsal proteomik toplumun kendi içinde ve 
toplumlar arasnda insan proteinlerinin belirlenmesi, 
farkllklarnn tanmlanmas ve hastalğa spesifik 
proteinlerin keşfi için yaplan geniş ölçekli çalşma-
larn tümünü kapsar. Standart immünoassay 
ölçümler ile yüzlerce proteinin konsantrasyonu 
belirlenebilmekle beraber yapsal değişimleri ve 
sağlkl ve hasta grubunda dağlm ile ilgili çok az 
bilgi sağlanr. Toplumsal proteomikin amac ilk 
olarak proteinlerin genel popülasyondaki frekan-
sn ve yapsal farkllklarn belirlemek ve sonra bu 
farkllklarla spesifik hastalklar arasndaki ilişkiyi 
ortaya koymaktr13,38.  
Bu konudaki ilk çalşma 96 sağlkl erişkinin plaz-
masnda orta veya fazla miktarda bulunan 25 
plazma proteininin araştrldğ çalşmadr39. 
Araştrlan 25 proteinden en çok nokta mutasyonu 
belirlenen apolipoprotein-E ve transtiretin genomik 
çalşmalarda da polimorfizmin yüksek olduğu 

moleküllerdir40,41. Bu küçük ölçekli pilot çalşmay 
Amerikann 4 coğrafi bölgesinden 1000 bireyi 
içeren daha geniş kapsaml bir çalşma izlemiştir42. 
Bu çalşmada ise 5 plazma proteininin: beta-2 
mikroglobulin, sistatin C, retinol bağlayc protein, 
transferrin ve transtretinin modifikasyonlar çalşl-
mş ve 20 posttranslasyonal modifikasyon ile 7 
nokta mutasyonu belirlenmiştir. Yüksek sklktaki 6 
modifikasyon toplumun %80’ninden fazlasnda, 
orta sklktaki 5 modifikasyon %20-50’sinde ve 
düşük sklktaki 16 modifikasyon ise toplumun 
%7’sinden aznda bulunduğu gözlenmiştir. Düşük 
sklktaki 5 modifikasyon 96 örnekli çalşmada 
görülmemiştir. Çalşma popülasyonunun büyüklüğü 
arttrldğ zaman bu düşük frekansl modifikas-
yonlar görünür hale gelmiştir. Proteomik tekno-
lojisi ile yaplan bu iki çalşma konularnda ilktirler 
ve Amerika toplumu için bu modifikasyonlarn 
normal dağlmn göstermektedirler.  
İnsan proteomunun karmaşklğndan dolay henüz 
toplumsal proteomik alannda yeterli ilerleme 
sağlanamamştr ve bu konuda yaplacak geniş 
ölçekli çalşmalara ihtiyaç vardr.  
Sonuç olarak hastalklar, toksik ajanlar veya en-
feksiyonlar gibi faktörler sonucu oluşan protein-
lerin seviyeleri ve yapsal özelliklerinin belirlen-
mesi ve işlevlerinin aydnlatlmasn amaçlayan 
proteomik çalşmalarnda başarya ulaşldğ takdir-
de, özellikle erken kanser tans olmak üzere pek 
çok hastalğn tan ve tam hedefe yönelik tedavisi 
sağlanabilecektir. Proteomik teknolojisi özellikle 
kanser tans için doğru ve güvenilir markerlarn 
belirlenmesinde önemli avantajlar sağlamakla 
birlikte günümüzde yaygn olarak araştrma labora-
tuvarlarnda kullanlmasna rağmen henüz klinik 
laboratuvarlarda yaygn kullanlr hale gelmemiş-
tir. Proteomik teknolojisinin yaygn olarak kullanl-
masnda metotlarn standardizasyonu ve ölçüm 
sistemlerindeki teknolojik ilerlemeler önemli rol 
oynayacak ve proteomik teknolojileri ve biyo-
markerlar klinik laboratuvarlarda yakn zamanda 
yerini alacaktr. Toplumsal proteomik çalşmalar 
ile toplumlarn protein haritalarnn çkarlmas ve 
böylece proteinlerin genel popülasyondaki dağlm 
yapsal farkllklarn belirlenmesi ve sonra bu 
farklkllarla spesifik hastalklar arasndaki ilişkinin 
ortaya konmas planlanmaktadr. 
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