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OZET

Yiiksek Lisans Tezi

PATATES BOCEGI, Leptinotarsa decemlineata, (COLEOPTERA:
CHRYSOMELIDAE)’NIN LARVA DONEMINDE PERITROFIK MATRIKS
PROTEINLERININ BELIRLENMESI

Emre CANER

Ankara Universitesi
Fen Bilimleri Enstittisi
Bitki Koruma Ana Bilim Dali

Danisman: Dog¢. Dr. Umut TOPRAK

Besin biitiin canlilar i¢in oldugu gibi bocekler i¢in de vazgecilmezdir. Bocek midesi
sindirim isleminin gerceklestigi temel kisim olmakla birlikte sindirim kanali boyunca
bir tiip seklinde uzanan ve temelde kitin ve proteinden olusan peritrofik matriks adi
verilen yapiy1 da icermektedir. Peritrofik matriks besin kaynakli mekanik zararlanmalar,
toksik madde gegisi ve patojen girisine kars1 da mide epitel hiicrelerini korumakta ve
sindirim islevini de koordine etmektedir. Peritrofik matriksin bu Onemli
fonksiyonlarinin nasil yerine getirdiginin anlasilabilmesi ve bu yapiyr hedefleyen
miicadele stratejilerinin gelistirilebilmesi amaciyla yapisindaki proteinlerin belirlenmesi
gerekmektedir. Ancak bugline kadar yapilan caligmalarin dipter ve lepidopter modeller
tizerinde gerceklestirildigi goriilmektedir. Mevcut ¢alismada, diinyada oldukca onemli
bir patates =zararlisi olarak goriilen patates bocegi, Leptinotarsa decemlineata
(Coleoptera: Chrysomelidae)’'nin ilk defa larva doneminde tiim peritrofik matriks
proteinleri  sivi  kromatografisi-ardigil ~ kiitle spektrometresi (LC-MS/MS) ile
belirlenmigtir. Bu analizler, peritofinler (musin ve musin olmayanlar), kitin
metabolizmasina iligkin enzimler (kitinaz, kitin deasetilaz, N-asetilgalaktozaminidaz),
sindirim enzimleri (proteazlar, lipazlar, glikozit hidrolazlar), detoksifikasyon ve strese
iligkin proteinler (oksidazlar, tiyol rediiktazlar, esterazlar), tasiyici proteinler (ferritin,
juvenil hormon baglayan proteinler, bocek depo proteinleri), savunma peptitleri (repat,
taumatin, peptidoglikan taniyan protein), ¢esitli fonksiyonlara sahip diger proteinler ve
ortologu ya da korunmus rezidiileri olmayan belirsiz proteinler olmak iizere toplamda
138 proteinin varligini ortaya koymustur. Diinyada ilk kez bir coleopter bocegin tiim
peritrofik matriks protein kompozisyonunu belirleyen bu ¢aligma, coleopter boceklerin
peritrofik matriks kompozisyonunun dipter ve lepidopter peritrofik matrikslerinin
kompozisyonlarindan farkli oldugunu ortaya koymustur.

Ocak 2017, 123 sayfa

Anahtar Kelimeler: Patates bocegi, Leptinotarsa decemlineata, peritrofik matriks,
proteomik, proteinler.



ABSTRACT

Master Thesis

IDENTIFICATION OF LARVAL PERITROPHIC MATRIX PROTEINS OF
COLORADO POTATO BEETLE, Leptinotarsa decemlineata, (COLEOPTERA:
CHRYSOMELIDAE)

Emre CANER

Ankara University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Plant Protection

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Umut TOPRAK

Food is necessary for insects as in the case of all organisms. The insect midgut is the
primary site of digestive processes and it contains a porous tube, the peritrophic matrix
which is composed of chitin and proteins. Peritrophic matrix serves as a barier in
protecting midgut epithelial cells against mechanical damages due to food, pathogen
and toxic material entry, as well as it organizes the digestive processes. In order to
understand how peritrophic matrix functioning and to develop a control strategy
targeting this structure, It is necessary to determine the proteins associated with it.
However, related studies have been conducted only in dipteran and lepidopteran
systems. In this study, the entire larval peritrophic matrix protein suite of Colorado
potato beetle, Leptinotarsa decemlineata (Coleoptera: Chrysomelidae), one of the most
destructive pests of potatoes worldwide, has been determined the first time using liquid
chromatography/tandem mass spectrometry (LC/MS/MS). These analyses revealed
presence of 138 proteins classified as peritrophins (mucin and non-mucin), enzymes
involved in  chitin  metabolism  (chitinase,  chitin  deacetlyase, = N-
acetylgalactosaminidase), digestive enzymes (proteases, lipases, glycoside hydrolases),
proteins related to detoxification and stress (oxidases, thiol reductases, esterases),
transporters (ferritin, juvenile hormone binding protein, insect storage protein), defense
proteins (repat, thaumatin, peptidoglycan recognition protein), several other proteins
with various functions and 11 novel proteins without known orthologs and conserved
residues. This study which reports the entire protein composition of a coleopteran
peritrophic matrix also the first time indicated that coleopteran peritrophic matris
protein composition differs than those of dipterans and lepidopterans.

January 2017, 123 pages

Key Words: Colorado potato beetle, Leptinotarsa decemlineata, peritrophic matrix,
proteomic, proteins.
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1. GIRIS

Solanaceae familyasi diinyada 98 cins ve 2700 civarinda tiirii icinde barindiran bir bitki
ailesidir (Olmstead vd. 2007). Bu familyada patates (Solanum tuberosum L.), domates
(Lycopersicon esculentum L.), biber (Capsicum spp.) ve tiitiin (Nicotiana tabacum L.)

gibi ekonomik 6neme sahip bitkiler yer almaktadir.

Patates (Solanum tuberosum L.) yiiksek protein ve karbonhidrat igerigi ile besin degeri
acisindan diinyanin en kiymetli kiiltiir bitkilerinden biridir (Horton 1987). 100 gr'lik
patates yumrusu; normal bir insanin gereksinim duydugu giinliik proteinin minimum %
7'sini, demirin % 10'unu, C vitamininin % 20-50'sini, B1 vitamininin % 10'unu ve
enerjinin % 3'lini karsilamakta olup bu degerler, patatesin beslenmedeki yerini ve
onemini agik olarak gostermektedir (Arioglu 2002). FAO 2012 verilerine gore 2012
yilinda diinyada 87.260.000 ton patates iiretim miktari ile Cin ilk sirayr alirken Tiirkiye
4.795.122 tonluk {iiretim miktar1 ile bu listede 13. sirada bulunmaktadir
(http://faostat.fao.org 2012). Diinyadaki yillik toplam patates iiretim miktar1 2013
yilinda 368.096 bin ton ile sirasiyla seker pancari, misir, piring ve bugdayin ardindan

besinci sirada gelmektedir. (http://www.fao.org 2013).

Patates bocegi, Leptinotarsa decemlineata Say (Coleoptera: Chrysomelidae) Kuzey
Amerika, Meksika, Avrupa ve Asya, Afrika, gibi diinyanin ¢ok farkli cografyalarinda
yaklasik 16 milyon kilometre kare gibi genis bir alana yayilmis ve halen de yayilmaya
devam eden, olduk¢a Onemli bir patates zararlisidir (Alyokhin vd. 2008). Bu zararh

Tiirkiye’de de patates yetistirilen tiim bolgelerde goriilmektedir.

Patates boceginin hem ergin hem de larvalar1 zarar yapmakta olup 6zellikle 3. ve 4.
donem larvalar yeterli sayida olduklarinda bitkinin govdesi hari¢ tiim yesil aksamini
tiiketebilmektedir. Bunun yaninda patates bocegi dagilim, diyapoz, olumsuz kosullara
dayaniklilik ve iireme konusundaki bagarili stratejileri ile olduk¢a karmagik ve tarimsal
alanlardaki degisen ¢evre kosullarina iyi adapte olabilen bir yasam dongiisiine sahiptir
(Alyokhin vd. 2008). Patates bocegi insektisit direnci denildiginde de ilk akla gelen
bdceklerden biri olup bugiin i¢in yaygin olarak kullanilan yaklasik 52 farkli insektisit
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grubundan olan ¢esitli formiilasyonlara karsi direng gelistirdigi bilinmektedir (Alyokhin
vd. 2008). Biyolojisi karmasik ve popiilasyonunu kontrol altina alabilecek kadar basaril
bir dogal diismani da bulunmayan bu bodcekle miicadelede fizyolojik bir takim
mekanizmalarin molekiiler diizeyde calisilmast gerekmektedir. Bu anlamda bocek
blinyesine alinan her tiirli toksin, insektisit ve entomopatojen etmenin bdcek
biinyesinde ilk karsilandigi kisim olan sindirim sistemi onemli bir hedef olarak

gorilmektedir.

Bocek sindirim sistemi agizdan itibaren sirasiyla 6n bagirsak, orta bagirsak ve art
bagirsak olmak iizere 3 kisma ayrilmigtir. Bunlardan orta bagirsak; epitel dokusu
sindirim enzimlerini iireten ve besin monomerlerinin alinmasini saglayan epitel hiicreler
ile dosenmis olan kisimdir. Mide olarak da bilinen bu kismin i¢indeki liimen peritrofik
matriks ad1 verilen ve mide boyunca uzanan hiicresiz, porlu, kitin-protein sebekelerden
olusan tiip seklinde bir yapi tarafindan korunmaktadir. Midede sindirim islemlerinin
gerceklestigi kisim esas olarak bu tiipiin i¢ kismi1 olan endoperitrofik bosluk, devaminda
da bu tiip ile mide epiteli arasinda kalan ektoperitrofik bosluktur. Peritrofik matriks agiz
yoluyla alinan her tiirlii istenmeyen etmenin bocek tarafindan ilk karsilandigi kisim
oldugu i¢in burada bocegi toksik ve entomopatojen etmenlere karsi koruyan bir bariyer
ozelligi gostermektedir. Nitekim bu etmenlerin canli kolumnar hiicrelere ulasmak adina
once peritrofik matriksi gegmesi sarttir. Ancak peritrofik matriks sadece bir fiziksel
bariyerden ibaret olmay1p sindirim sistemine ve hatta tiim bocek yasamina iliskin baska

hayati olaylar1 da iistlenmektedir.

1.1 Peritrofik Matriksin Yapisi

Bir Kitin-protein kompozisyonu olan peritrofik matriksin kitin sebekelerin arasini
dolduran ve yapisal gii¢, elastikiyet ve gegirgenlik saglamak suretiyle matriksin g¢esitli
hayati fonksiyonlarm &nemli bolimiinii istlenen yapisal proteinlere peritrofin
denilmektedir. Peritrofinler en az bir adet sisteince zengin kitin baglanma bdlgesi ve
opsiyonel olarak da bir ya da daha fazla musin bolgesi icermektedir (Toprak vd. 2010).
Sistein rezidiilerinin sayisina gore kitin baglanma bolgeleri sirastyla 6, 8, ve 10 sistein
rezidiisine sahip peritrofinlerde Peritrofin A, B, C bolgelerinde bulunur (Toprak vd.
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2010). Bu siilfiir gruplar igeren sistein rezidiileri arasinda rezidiilerin sayisina gore 3, 4,
5 adet disiilfit kopriisii yer almaktadir. Bunun yaninda bazi dipter peritrofinlerinde 97-
103 amino asit rezidiisiinden olusan ve digerlerinden farkli bir C-X sistein motifine
sahip (Toprak vd. 2010) yeni bir kitin baglanma bolgesi tanimlanmistir (Dinglasan vd.
2009). Bu bolge Peritrofin D bolgesi olarak da adlandirilir. (Toprak vd. 2010). Bocekler
arasinda en yaygin olan Peritrofin A bolgesi olup bu bir tip 2 kitin baglanma bdlgesidir.
Bunun yaninda CBD 3 denilen yeni tip bir karbonhidrat baglanma bdlgesi de
dipterlerden Anopheles gambie Giles (Diptera: Culicidae) AgAper25b ve ortologlarinda,
lepidopterlerden de Mamestra configurata Walker (Lepidoptera: Noctuidae)’da
McCBD3P olarak rapor edilmis olup ¢ogunlukla seliiloz baglama ile iligkilidir (Toprak
vd. 2010). Musin bolgesi igeren peritrofinlerde protein sekansindaki serin ve treonin
amino asit rezidiilerinin O-tipi glikolizasyonla oligosakkarit bilesiklere baglandigi
goriilmektedir. Bu serin ve treonin rezidiileri genelde prolin ile cevrilmis ve
korunmustur. Peritrofik matriks por genislikleri genelde bocekten bocege 36-800 nm
arasinda degismektedir (Adang ve Spence 1983; Santos ve Terra 1986; Terra 1990).
Coleopterlerde ise bilinen por c¢aplart Anomala cuprea Samouelle (Coleoptera:
Scarabaeidae) i¢in en biiyilkk 142 nm, Oryctes nasicornis Linnaeaus (Coleoptera:

Scarabaeidae) i¢in ise 243.2 nm olarak ol¢iilmiistiir (Kawakita vd. 2016).

Boceklerde iki tip peritrofik matriks yapist s6z konusudur. Tip-1 peritrofik matrikste
peritrofik formasyonu tiim mide boyunca devam ederken Tip-2’de peritrofik matriks

tamamen midenin 6n kisminda (kardia) olusturulur (Lehane 1997).

Boceklerde genel olarak kitin sentezinden sorumlu CHS-A ve CHS-B isimli iki gen
bulunmaktadir (Arakane vd. 2005). Midede peritrofik matrikse iliskin kitin sentezinden
sorumlu genin CHS-B oldugu, CHS-A’nin da bocegin geri kalan dokularindaki kitin
sentezinden sorumlu oldugu bildirilmistir (Agrawal vd. 2010). Kitin temel olarak bir
polisakkarit olup N-asetilglikozamin rezidiilerinin bir polimeridir (Klowden 2007).
Kitin sentezi glikozun farklilasmasindan ibarettir ve bu metabolizmada kisaca
fosforilasyon, aminasyon, asetilasyon ve iridin disfosfat ile konjugasyon islemleri

gerceklesir (Klowden 2007).



1.2 Peritrofik Matriksin Fonksiyonlar1

1.2.1 Ekstra ultrafiltrasyon

Hidrofilik allelokimyasallar (tanenler) peritrofik matriks porlarindan gegebilecek kadar
kiiciik molekiillere sahiptir. Ancak bunlar alkali liimen igindeki proteinler, lipidler,
polisakkaritler ve polivalent (birden ¢ok degerlilige sahip) metal iyonlariyla kompleks
molekiiller haline getirilmekte, bu yolla boyutlart 90 nm’ye kadar ulasan bu molekiiller
peritrofik matriksi gecememektedir (Takechi ve Tanaka 1987; Cai vd. 1989, 1990;
Murdiati vd. 1991; Haslam vd. 1992; DeVeau ve Schultz 1992; Ikeda vd. 1992,
Slabbert 1992; McDonald vd. 1996). Aym sekilde lipofilik ve ampifilik
allelokimyasallar da (digitoksin, ksantotoksin, saponin vb.) bazi lipitler aracili1 ile
gruplastirilarak kompleks molekiiller halinde yiizlerce nm boyutlara ulagmaktadir ve
peritrofik matriksi gegememektedir (Barbehenn 2001). Bu mekanizma bdcegi peritrofik

matriks porlarindan gecebilecek kiigiikliikte olan toksik molekiillerden korumaktadir.

1.2.2 Antioksidan rolii

Antioksidan savunmasi temel olarak sindirim kanalina giren demir iyonlarmin gesitli
protein bilesiklerince yakalanarak, hidroksil radikallerini ya da peroksitleri katalizleyip
reaktif oksijen olusturmalarinin Oniine gegilmesidir. Bu proteinler tarafindan tutulan
demir yine de katalitik aktivite gosterse de bu durum sadece bu baglayici olan proteinin
reaktif oksijenlerce zararlanmasina neden olmakta ve hiicresel membranlar bu ‘‘kendini
feda etme’’ stratejisi sayesinde korunmaktadir (Barbehenn ve Stannard 2004). Basta
ergin disi sivrisinekler olmak {izere peritrofik matriksi olan pek ¢ok bocekte sindirim
stvisi i¢indeki demir iyonlarinin peritrofik matriks sebekelerindeki proteinli bilesiklerce
yakalandig1 rapor edilmistir (Pascoa vd. 2002). Bu noktada ozellikle lepidopter
larvalarindaki peritrofik boslugun aspartik asit ve glutamik asit aminoasitlerince zengin
protein bilesenleri bu katalizleyici demir ve benzeri iyonlar1 tutmakta (Summers ve
Felton 1996), proteoglikanlar ise ylizeylerinde olusturduklar1 anyonik diziler ile yine bu
katyonlar1 yakalayarak kolumnar hiicrelere gegisini Onemli Olgiide azaltmaktadir

(Barbehenn ve Martin 1997). Peritrofik matriks bilesimindeki protein, glikoprotein ve
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proteoglikan fraksiyonlarinin yapisindaki fenilalanin, triptofan, histidin ve tirozin gibi
aminoasitler ile proteoglikan ve glikoproteinlerin karbonhidratli bolgelerindeki bazi
monosakkarit ve disakkaritler reaktif oksijen tiirlerinin tutulmasmi saglamaktadir

(Summers ve Felton 1996).

1.2.3 Secici gecirgenlik

Peritrofik matriks sindirim iriinleri olan kii¢ciik boyutlu monomerlerin gegisine izin
verirken daha biiyiik boyutlu bakteri, viriis ve parazitlerin gegisini engellemektedir. Por
caplar1 baz1 molekiillerin boyutlarina gore ayristirilip endo peritrofik boglukta m1 yoksa
ekto peritrofik boslukta m1 sindirileceklerini kabaca tayin edebilmektedir. Bununla
birlikte secicilik sadece por ¢apindan ibaret olmayip daha karmasik bir igleyise sahiptir.
Omegin gecirgenlik pH™ ve iyon konsantrasyonundan etkilenmektedir (Lehane, 1976).
Bacillus thuringiensis’in endotoksin kristalleri peritrofik matriks glikanlar1 ile
interaksiyona girerek tutulabilmektedir (Hayakawa vd. 2004). Cok gelismis bir
mekanizmadan bahsedilemese de kitin fibrillerin arasini1 dolduran bu N-tipi ve O-tipi
glikanlarin, peritrofik matriksin selektivitesini genel olarak belirledikleri rapor

edilmistir (Hegedus vd. 2009).

1.2.4 Sindirimin béliimlere ayrilmasi

Peritrofik matriks temel olarak sindirimi endoperitrofik boslukta gergeklesen sindirim
ve ektoperitrofik boslukta yapilmakta olan sindirim olmak tizere iki kisma ayirmaktadir.
Peritrofik matriksin segici por ¢aplar1 sayesinde proteinler, yaglar ve kompleks sekerler
gibi biiyiilk molekiillii besinler 6nce endoperitrofik bosluktaki protez, lipaz ve
glikozidazlarca sindirilmektedir. Daha sonra bu biiylik molekiillerin indirgenmesiyle
olusan peptit, basit sekerler ve yag asitleri gibi daha kiicik monomerler de
ektoperitrofik bosluktaki aminopeptidazlar, karboksipeptidazlar (Ferreira ve Terra 1989;
Jordao vd., 1999), glukoamilaz (Jordao ve Terra 1991), trehalaz (Santos ve Terra 1986)
ve alkalin fosfatazlar (Takesue vd. 1989) tarafindan sindirilerek mide epitel hiicrelerince
emilmektedir (Hegedus vd 2009). Sindirimin boliimlere ayrilarak gergeklesmesi

sindirim etkinligini arttirmaktadir (Tellam 1996).
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1.2.5 Sindirim enzimlerinin geri kazanimi

Peritrofik matriksin mideyi bdliimlere ayirmasi ayni zamanda besin monomerleri ile
birlikte emilen enzimlerin geri kazanilarak tekrar sindirim ig¢in kullanilabilmesine
olanak saglamaktadir (Caldeira vd. 2007). Midenin son kismindaki hiicrelerden suyun
hiicre disina ¢ikmasi ve bu suyun 6n midede yer alan gastrik sekalar tarafindan
emilmesi ektoperitrofik bosluktaki sindirim enzimlerinin de midenin 6n kismina dogru
akisin1 saglamakta ve daha sonra bu enzimler tekrar endoperitrofik bosluga girerek

tekrar sindirimde kullanilabilmektedir (Hegedus vd. 2009).

Enzimlerin geri kazanimi adina bir diger mekanizma da peritrofik matriksin protein
yakalama ozelliginden ileri gelir (Peters ve Kalnins 1985). Yapisal olmayan bilesenler
olduklar i¢in ilk olarak enzimlerin ¢ok zayif baglarla peritrofik matrikse tutundugu 6ne
siriilebilir.  Ancak yakin zamanda giiglii deterjanlara peritrofik  matriks
kompozisyonundan ayrilacak kadar kuvvetli baglarla baglanmis enzimler de rapor
edilmistir (Campbell vd. 2008; Toprak vd. 2008). Boylelikle sadece enzimlerin liimen
boyunca akip gitmekten korunmasi saglanmamakta, ayni zamanda enzimin
bozunmasinin O6nlenmesi, genel sindirim siirecinin verimininin arttirilmasi ve gesitli
savunma proteinlerini PM bilinyesinde barindirilarak patojenlere karsit savunma
yapilmasi da saglanmaktadir (Tellam 1996). Lektinler bu savunma proteinlerinin bir
ornegidir (Peters vd. 1983).

1.2.6 Kat1 yemek parcaciklarina kars1 mide epitelini korumak

Peritrofik matriks yapisindaki musin proteinleri ve mukopolisakkaritler sayesinde kati
yemek pargaciklarinin kolumnar hiicreleri tahrip etmeden liimen boyunca pasajini

saglamaktadir (Sudha ve Muthu 1988).



1.2.7 Patojenlere karsi bariyer olma

Peritrofik matriks por ¢aplar1 genel olarak bakterilerin (Tellam 1996) ve polihedralarin
(Stoltz ve Summers 1971) pasif gecisine izin vermeyecek kadar kiiciiktiir. Bu
patojenlerin peritrofik matriksi gecisi ancak bunlarin peritrofik matriksin protein
kompozisyonunu degistirmeleriyle miimkiin olabilmektedir (Derksen ve Granados
1988). Bu tiir stratejilere 6rnek olarak enfeksiyon sirasinda kitinaz enzimi (Wiwat vd.
2000) ya da enhansin gibi metalloproteazlar kodlamak (Toprak vd. 2012), kitin
baglanma bolgesi bulundurmak suretiyle sekonder enfeksiyonlari arttirarak daha fazla
sayida patojen partikiilii tiretmek (Yu vd. 2015) gibi farkli patolojik mekanizmalar
gosterilebilir. Patojenlerin izledigi bu yollar rekombinant DNA teknolojisi ve sinerjistik
yolla insanlar tarafindan da bdceklerle miicadelede kullanilmigstir. 1999 yilinda Peng vd.
Trichoplusia ni Hiibner (Lepidoptera: Noctuidae) ve Pseudaletia unipuncta Haworth
(Lepidoptera: Noctuidae) larvalarindan ¢ikardiklart peritrofik matriksleri T. ni
granuloviriis tarafindan kodlanan enhansin ile muamele ettikten sonra her ikisinde de
enfeksiyon yapabilen Autographa californica Speyer (Lepidoptera: Noctuidae)
isaretlenmis niikleopolihedra viriis partikiillerinin bu peritrofik matrikslerden gegisinin
arttigini rapor etmis, bu sonuca metalloproteazin peritrofik matriksin musin proteinlerini
degrede etmek suretiyle AcMNPV partikiillerine geg¢is imkani yaratmasi sayesinde
ulagildigini  savunmuslardir. 2004 yilinda Hayakawa vd. Bacillus thuringiensis’in
CrylAa toksinine karsi hassas, CrylAc toksinine karsi direngli olan Bombyx mori
Linnaeus (Lepidoptera: Bombycidae) de, Cryl Ac toksinini yakalayip direnci saglayan
molekiiliin peritrofik matriks glikanlarina bagli N-asetilgalaktozamin oldugunu
vurgulayarak, bu molekiille inkube edilmis CrylAc toksinlerini bocege yedirdiklerinde
direncin ortadan kalkarak kristallerin peritrofik matriksi gectiklerini rapor etmislerdir.
Berini vd. (2016) peritrofik matriksin bir bagka 6nemli bileseni kitinin savunmadaki
rolii ile ilgilenmistir. Cesitli entomopatojenlerin kitinaz enzimi kodlayarak peritrofik
matriks sebekelerini pargaladiklarini hatirlatarak bu yoniiyle ¢esitli [IPM stratejilerinde
de yer alan Trichoderma viride isimli bir fungustan aldiklar kitinaz ile Bombyx mori
larvalarini muamele etmis ve peritrofik matriksin bariyer fonksiyonunun ortadan

kalktigin1 rapor etmislerdir.



Peritrofik matriksin protein kompozisyonunu belirlemek adina yapilan ¢aligmalar 1996
yilinda Elvin vd. tarafindan Lucilia cuprina Wiedemann (Diptera: Calliphoridae) isimli
bir sinegin larvasinda peritrophin-44 isminde bir yapisal proteinin tanimlanmasi ile
baslamistir. Bu arastirma bundan sonraki peritrofik matriks proteomik ve Western blot
calismalarina 11k tutmus, bilimin birikimli ilerleme prensibinin bir sonucu olarak
Helicoverpa armigera Hiibner (Lepidoptera: Noctuidae) (Campbell vd. 2008),
Anopheles gambie (Dinglasan vd. 2009) Bombyx mori (Hu vd. 2012; Zhong vd. 2012),
Glossina morsitans morsitans Westwood (Diptera: Glossinidae) (Rose vd. 2014),
Mamestra configurata (Toprak vd. 2016) ve Musca domestica Linnaeus (Diptera:
Muscidae) (Wang vd. 2016) gibi ¢esitli boceklerin peritrofik matriks kompozisyonlari
zaman ig¢inde belirlenmis, buradan hareketle de peritrofik matriksin zararli kontroliinde

ne sekilde hedef alinacagi konusunda 6nemli ilerlemeler saglanmistir.

Ancak biitiin bu c¢alismalar agirlikli olarak dipterler ve lepidopterler iizerine
yogunlagsmis olup Coleoptera takimindan bir bocege iliskin yapilmis bir peritrofik

matriks proteomiks caligsmasi ise bulunmamaktadir.

Mevcut calismada ise diinyada ilk defa bir Coleopter tiiriiniin peritrofik matriks
proteomiksi gerceklestirilmis, bu kompozisyona iliskin 3 boyutlu bir peritrofik matriks
mimarisi modeli olusturulmus, yapisal proteinler, enzimler ve diger proteinler
tanimlanmistir. Yapisal data eldesinin patates bocegi gibi dnemli bir tarimsal zararliya
ait olmasi da bu caligmanin degerini bir kat daha arttirmis ve bu anlamda ¢ok dnemli bir
bilgi alt yapisi olusturulmustur. Bu ¢alismanin gelecekte Bacillus thrungiensis gibi agiz
ve mide yoluyla etkili olan entomopatojenlere karsi savunmada rol alan peritrofik
matriks savunma proteinlerinin belirlenmesi, Coleopter molekiiler genetiginde ¢ok iyi
calistig1 bilinen RNA interferans yontemi ile peritrofik matriks proteinlerini kodlayan
genlere karsi bir susturma stratejisinin gelistirilmesi ve tarimsal savasimda hedef

alinabilecek yeni molekiillerin kesfine 151k tutabilecegi diistiniilmektedir.



2. KAYNAK OZETLERI

Elvin vd. (1996) tarafindan Lucilia cuprina isimli sinegin larvasinda peritrophin-44
isminde bir yapisal proteinin tanimlanmasi peritrofik matriksin protein kompozisyonunu
belirlemek adina yapilan Western blot ve proteomik ¢alismalarinin miladi kabul edilir.
Bu ¢alismada bir bocek peritrofini ilk kez tanmimlanmistir. Peritrophin-44 isimli bu
peritrofin Toprak vd. 2010 tarafindan yapilan siniflandirmaya gére musinsiz bir tekrarli
peritrofin olup 5 adet peritrofin A bdlgesine sahiptir. Dizilim kural C1X13-14,

20C2X5C3X9.12Y 17C4X10.12C5X5.8, 12C6 seklindedir.

Campbell vd. (2008) tarafindan H. armigera’ da peritrofik matriks proteomik analizi
yapilmis, triptik peptidlerin jel analizi ve kiitle spektrometresi ile mide cDNA
sekanslarindan kodlanan proteinler tanimlanmistir. Burada tanimlanan 41 proteinden
Kitin deasetilaz ve musin benzeri proteinlerin peritrofik matriksin en dominant yapisal
bilesenleri oldugu vurgulanmis, musin benzeri proteinlerde ayrica ¢ok sayida kitin
baglanma boélgelerinin oldugu hatirlatilarak bunlarin kitin fibrilleri baglamak suretiyle
peritrofik matriksin temel fonksiyonlari olan kati yemek parcaciklari ve patojenlere
kars1 savunmada gorev yapmasini sagladiklar belirtilmigtir. Peritrofik matriks yapisinda
bulunan diger proteinler 1ise serin proteazlart (tripsin ve kimotripsin),
karboksipeptidazlar, aminopeptidazlar, amilaz, lipazlar, lipokalinler, polikalin, aktin,
hekzamerinler ve bir de alkalin fosfataz olarak agiklanmistir. Bu sonuglara gore
peritrofik matriksin sindirim enzimlerini biinyesinde tutan, mide epitelini patojen
istilasina, lektin gibi fitotoksinlere ve Bacillus thuringiensis gibi toksinlere kars1 aktif

sekilde koruyan dinamik bir kompleks yap1 oldugu belirtilmistir.

Zhou vd. (2009) tarafindan Holotrichia oblita Faldermann ve Holotrichia parallela
Motschulsky (Coleoptera: Melolonthidae) peritrofik matrikslerinin  biyokimyasal
yapisini ortaya koymak ve bunlara karsi lepidopter enhansinlerinin etkisini belirlemek
adina bir ¢alisma yapilmistir. SDS-Page analizleri sonucu H. oblita’da molekiiler
agirhiklart 17.6-320.3 kDa arasinda degisen 22 adet, H. paralella’da ise molekiiler
agirliklar1 28.8-170.0 kDa arasinda olan 15 adet protein tanimlanmistir. Protein

cesitliligi agisindan bu iki bocegin lepidopter peritrofinlerinden daha zengin oldugu
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belirtilmistir. Lepidopter enhansinlerinin bu bdceklerin peritrofik matriks proteinlerini

pargalayamadiklarini rapor etmislerdir.

Dinglasan vd. (2009) tarafindan yapilan ergin A. gambie peritrofik matriks proteomik
analizlerinde kiitle spektrometresi ile tanimlanan 209 proteinden 9’unun yeni
tanimlanmis ve kitin baglanma bdlgesi igeren peritrofik matriks proteini oldugu
bildirilmistir. Yapilan peritrofik matriks modellemesinde birbirine bagl kitin fibrillerin
peritrofik matriksin omurgasi oldugu rapor edilmistir. Kitin baglanma bdlgesi iceren
peritrofinlerin diger peritrofinler ve bocek kan emdikten sonra ortaya ¢ikan tripsin ve
kimotripsin gibi enzimlerle, kitinazlarla ve toksik hemoproteinleri tutan cesitli
proteinlerle bir interaksiyon i¢inde oldugu belirtilmistir. Bu interaksiyon peritrofik
matriks yapisim giliglendirmek, secici gecirgenlik mekanizmasimi gelistirmek ve
peritrofik matriks kalinligin1  kontrol etmek adina Onemli bir sonu¢ olarak
degerlendirilmistir. AgAper25b isimli bir peritrofinde yeni bir CBD 3 karbonhidrat
baglama bolgesi bulunmustur. Bu peritrofinin genel dizilim kurali C1Xq3 C*X, C3Xsy
C*X11 C°X36 C®X, C'X14 C®Xg C*Xg Cy seklindedir (Toprak vd. 2010).

Agrawal vd. (2010) tarafindan Peritrofin A bolgesi igeren proteinleri kodlayan genler
kategorize  edilmek  suretiyle  Tribolium castaneum  Herbst (Coleoptera:
Tenebrionidae)’daki kitin baglayan tiim proteinleri tanimlamak adina yapilan ¢aligmada,
biyo-informatik taramalar sonucu 29 adet tip-2 kitin baglanma bdolgesi bulunduran
proteine ulasilmistir. Bunlardan 11 tanesinin sadece midedeki genlerden ve beslenme
sirasinda kodlanan, bocegin besin almadigi biyolojik donemlerde kodlanmayan ve bu
acidan kiitikular kitin baglayan proteinlerden ayrilan peritrofik matriks proteinleri
olabilecegi One siiriilmiistiir. Bunlarin 1’ den 14’ e kadar degisik sayilarda tip 2 kitin
baglanma bolgesi igerdikleri bildirilmistir. Tek bir kitin baglanma bdlgesi iceren
peritrofinlerin kitin fibrillerin u¢ kismini baglayan bir diigiim vazifesi gorebilcegini,
biren fazla sayida kitin baglanma bolgesi igerenlerin ise peritrofik matriksin orta
boliimlerinde yer alan ve ¢ok sayida kitin fibrillerini ¢capraz baglayan tipte peritrofinler
oldugu belirtilmistir. Ayrica peritrofik matriks proteinlerinin 6zellikle musin bolgesi

icerenlerinin secici gegirgenlikte dnemli rol oynadigi rapor edilmistir.
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Hu vd. (2012) tarafindan yapilan larval Bombyx mori peritrofik matriks proteomik
analizinde SDS jeli proteinlerin molekiil agirligina gore kesilerek 3 parcaya ayrilmistir.
Birinci kisim molekiil agirligi 66 kDa’dan yiiksek, ikinci parg¢a 29-66 kDa arasi, tigiincii
parca da 29 kDa’dan kiigiik proteinleri igermektedir. Bu jellerin likit kromatogrofisi ve
ardisil kiitle spektrometresi analizleri sonucu toplam 47 adet protein tanimlanarak
bunlarin ¢ogunlukla sindirim ve patojenlere kars1 birincil savunma mekanizmasi i¢inde
yer alan katalitik aktiviteli, baglanabilen ve protein tasiyict proteinler olduklar
belirtilmistir. Bu calisgmada ayrica serin proteazlari, lipazlar, f-1.3 glukanaz, tiyol
rediiktaz, karboksilesteraz, alkalin fosfataz ve aminopeptidazlar da peritrofik matriks

kompozisyonunda rapor edilmistir.

Zhong vd. (2012) tarafindan yapilan larval Bombyx mori peritrofik matriks proteomik
analizlerinde ise ‘shotgun’ proteom teknolojisi ve hem NCBI hem de silkDB veri
bankalarindan indirilen kombine protein verileri sayesinde toplamda 305 protein
tanimlanmistir. Kitin baglayan proteinler, musinler, aminopeptidaz N, lipaz, serin

protezlari ve inhibitorleri bu ¢alismada tanimlanmis olan proteinlerden bazilaridir.

Agrawal vd. (2014) tarafindan Tribolium castaneum peritrofik matriksinde 1’ den 14’ ¢
kadar degisen sayilarda tip-2 kitin baglanma bolgesi i¢eren varsayimsal peritrofik
matriks proteinlerini kodlayan 11 adet genin ekspresyon analizleri ve RNA interferans
denemeleri yapilmistir. Bu genlerin larvanin beslenme periyodu boyunca midenin
degisik yerlerinde farkli farkli ekspresyon dagilimlar1 gosterdigine ve buradan hareketle
bunlarin mide fizyolojisinde birbirlerinden farkli cesitli rollere sahip olduguna vurgu
yapilmistir. Fakat bu genler lizerinde yapilan RNA interferans caligmalarinda 9 adet
genin susturulmasiyla fenotipte herhangi bir anormallik gozlenmezken TcPMP3 ve
TcPMP5-B isimli iki gen susturuldugunda ise fat body erimesi, gelisme geriligi, deri
degistirme problemleri ve Oliim goriilmiistiir. Peritrofik matriks gegirgenliginin
belirlenmesi amaciyla degisik molekiiler agirliklarda fluorescein isothiocyanate
dekstranlar1 yedirilmis boceklerden kontrol grubu larvada bu dekstran tamamen PM
bariyeri tarafindan tutulurken TcPMP3 ve TcPMP5-B genleri susturulan larvada ise
epitel hiicrelere gegmeyi basarmistir. Buradan hareketle bu iki gen tarafindan kodlanan

proteinlerin peritrofik matriks gecirgenligini belirleyen ve bu suretle yasamsal
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fonksiyonlart ve saglikli bir fat body gelisimini temin eden hayati dneme sahip

proteinler olduklar1 ortaya konulmustur.

Liu vd. (2014) tarafindan ilk kez bir Coleopter bocekte Western blot yoluyla da
belirlenen bir peritrofik matriks proteininin 6zellikleri tanimlanmistir. Holotrichia oblita
larvasinda HoCBP76 adli bu peritrofinin sadece midede ve sadece beslenme aninda
peritrofik matriks yapisinda yer aldigi belirtilmistir. Bu peritrofinin Peritrofin A bdlgesi
motifi ile ile uygunluk gosteren 7 adet ard arda dizilmis kitin baglanma bdlgesi icerdigi,
musin bolgesi icermedigi ve midenin 6n, orta ve arka boliimiinde benzer yogunlukta
sentezlenip bulunduguna dikkat c¢ekilmis buradan hareketle H. oblita peritrofik

matriksinin bir tip 1 peritrofik matriks olduguna vurgu yapilmistir.

Zhao vd. (2014) tarafindan H. parallela larvasinda HpCBP45 adli bir tip 1 varsayimsal
peritrofin tanimlanmus, Pichia pastoris tarafindan iiretilen rekombinant haliyle de kitin
baglama aktivitesi dogrulanmistir. cDNA klonlama ve sekans analizleri ile CXj3
2CX5CXgCX12CX7C peritrofin A bolgesi motifi ve arda 8 adet kitin baglanma
bolgesine sahip oldugu rapor edilen bu varsayimsal peritrofinde bolgeler igindeki 3’er
cift sistein rezidiisiiniin disiilfit baglar1 ile baglanarak varsayimsal peritrofinin proteaz
agisindan yogun mide liimeninde stabilitesinin arttirilabilecegi 6ne siiriilmiistiir. Ilgili
proteinin Western blot analizleri sonrasi SDS-PAGE jelinde 100 kDa bdolgesinde bir
predominant bant goriintiisii verdigi rapor edilmistir. Bu agirligin cDNA klonlama ve
sekans analizleri ile tahmin edilen 69.5 kDa’lik agirliktan belirgin bir sekilde yiiksek
olmasi ise proteinin maya hiicresi i¢indeki rekombinant iiretimine ve glikolizasyon gibi
translasyon sonrasi modifikasyonlara baglanmistir. Bu proteinin 4 adet O- tipi, 1 adet N-

tipi glikolizasyon bdlgesinden meydana geldigi rapor edilmistir.

Rose vd. (2014) tarafindan gergeklestirilen G. morsitans morsitans ergin peritrofik
matriks proteomik analizinde peritrofik matriks yapisinda yaklagik 300 adet proteinin
tanimlandig1 belirtilmistir. Bunlardan peritrofik matriks mimarisini olusturan kitin
baglanma bolgeli peritrofinler veya peritrofin benzeri glikoproteinlerin insanlarda uyku
hastaligina sebep olan Trypanosome brucei gambiense mikroorganizmasini

baglayabilecegi belirtilmistir. Kiitle spektrometresi sonuglarina gore toplamda 5 adet
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peritrofin tanimlanmistir; bunlarin 3 tanesi bu ¢alismada ilk kez bulunmustur. Bu 3 adet
peritrofinden GmmPer12 isimli peritrofinin, 10 sistein rezidiisiine sahip peritrofin C
bolgeli bir peritrofinin 4 adet sistein rezidiisiine sahip bir parcasi oldugu belirtilmistir.
GmmPer66 ve GmmPer108 ise 6 sistein rezidiisii igeren peritrofin A bolgesi tipinde
kitin baglanma bdlgesine sahip oldugu agiklanmistir. Bu ¢aligmada ayrica
Trypanosomes’ un herhangi bir kitinaz aktivitesine sahip olmayisinin G. morsitans
morsitans peritrofik matriksindeki kitin miktarinin azligi ile iliskili olabilecegi veya bu
bocegin seconder endosimbiyontu olan Sodalis glossinidius’ un kitinazlarinin peritrofik
matriksi degrede ederek Trypanosomes’ a kolay ge¢is imkani yaratabilecegi ihtimalleri

de tartisilmistir.

Toprak vd. (2016) tarafindan proteomik analizi yapilan M. configurata larval peritrofik
matriksinde, tanimlanan toplam 82 protein peritrofinler, enzimler (serin, amino ve
karboksipeptidazlar, intestinal lipazlar, alfa-amilaz, kitin deasetilazlar, f- 1.3 glukanaz,
alkalin fosfataz, dsRNaz, astasin, pantetheinaz) ve digerleri (polikalin, Repat, serpin, C-
tipi lektin vb.) olarak 3 grup altinda toplanmistir. Burada McCBD3P adi verilen bir
peritrofinin, 152 amino asit uzunlugunda, 10 adet sistein rezidiisiinden olusan bir tip 3
kitin baglanma bolgesine sahip oldugu bildirilmis, bunun tip 3 kitin baglanma bolgesine
sahip rapor edilen ilk lepidopter peritrofini olduguna vurgu yapilmistir. Peritrofik
matriksin kitin metabolizmasimin kitin sentez, kitinaz, kitin deasetilaz ve N-

asetilglikozaminidaz enzimleri tarafindan saglandig: bildirilmistir.

Wang vd. (2016) tarafindan 2016 yilinda M. domestica’ nin ii¢iincii donem larvalarinda
peritrofik matriks proteomik analizleri gergeklestirilmistir. Molekiiler agirliklar1 8.225
ile 996.065 kDa araliginda degisen toplam 374 proteinden 8 tanesi peritrofin olarak
belirlenmistir. Bunlarin dipterlerde en yaygin goriilen CX11-21CX5CXg.19CX10-14CX4.16C
motifine sahip ve 43-53 adet amino asit rezidiisiinden olusan peritrofin A kitin
baglanma bolgelerine sahip peritrofinler oldugu belirtilmistir. Daha 6nceden L. cuprina’
da tanimlanan Peritrofin-44 bu bocekte de bulunmus olup bunun ardisil kitin fibrillerini
capraz olarak bir araya getirip baglanarak peritrofik matriks gegirgenligini enzimlerin
geri kazanimi ve sindirim Uriinii proteinlerin ektoperitrofik ve endoperitrofik boslukta

yer degisimini saglamak suretiyle yonettigine ve bu anlamda hayati éneme sahip
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olduguna vurgu yapilmistir. Peritrofin-48, Peritrofin-55-benzeri, chondroitin
proteoglycan-2-benzeri ve peritrofin-1-benzeri diger bulunan peritrofinler olup
bunlardan Peritrofin-55-benzeri ve chondroitin proteoglycan-2-benzerinin  musin
bolgelerine sahip oldugu, peritrofin-1-benzerinin ise immune sistem ile iliskin bir
peritrofin oldugu belirtilmistir. Cesitli sindirim enzimleri ve savunma proteinleri de bu
calisgmada tanimlanan proteinler arasindadir. Serin proteazlarinin sadece sindirim
metabolizmasinda degil savunmada da rol alabildigi belirtilmis, bu g¢alismada da
bulunan peptidoglikan taniyan proteinlerin bdcekler genelinde goriillen O6nemli

antibakteriyel savunma proteinleri oldugu vurgulanmistir.

Bu caligmalara ek olarak gesitli boceklerde uygun antiserumlar kullanilmak suretiyle
yapisal peritrofik matriks proteinlerinin belirlenmesine iliskin ¢ok sayida calisma
yapilmistir.  Bu  ¢alismalar, Drosophila  melanogaster Meigen (Diptera:
Drosophilidae)’de bir hemomusin (Theopold vd. 1996), T. ni’de bir bocek bagirsak
musini (Wang ve Granados 1997), iki adet yeni, kitin baglayan protein (Wang vd.
2004), TnPM-P42 isimli bir bagka peritrofin (Guo vd. 2005), L. cuprina’da Peritrofin-
48 (Schorderet vd. 1998), peritrofin-15 (Wijffels vd. 2001), peritrofin-55 (musin)
(Tellam vd. 2003), A. gambie’de Ag-Aperl (Shen ve Lorena 1998), Ag-Aperl4
(Devenport vd. 2005), Spodoptera frugiperda Smith (Lepidoptera: Noctuidae)’da SfPer-
33k (Bolognesi vd. 2001), Chrysomya bezziana Villeneuve (Diptera: Calliphoridae)’da
CbPer-15 (Wijffels vd. 2001), Plutella xylostella Linnaeus (Lepidoptera: Noctuidae)’da
bir bocek bagirsak musini (Sarauer vd. 2003), Aedes aegypti Linnaeus (Diptera:
Culicidae)’de AeAper-50 (musin) (Shau vd. 2005), AelIMUCI (Devenport vd. 2006),
Melipona quadrifasciata Peletier (Hymenoptera: Apidae)’da peritrofin-55 (Silva vd.
2005) ve Loxostege sticticalis Linnaeus (Lepidoptera: Crambidae)’de Lsti99 isimli bir
peritrofin (Yin vd. 2010) olarak bilinmektedir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1 Materyal

3.1.1 Leptinotarsa decemlineata Say

3.1.1.1 Sistematikteki konumu

Alem: Hayvanlar alemi

Sube: Eklem bacaklilar subesi
Smif: Insecta

Takim: Coleoptera

Familya: Chrysomelidae

Cins: Leptinotarsa

Tiir: Leptinotarsa decemlineata Say

Sinonim: Doryphora decemlineata Say

3.1.1.2 Yayihs alam

Zararl1 Kuzey Amerika, Meksika, Avrupa ve Asya, Afrika, gibi diinyanin ¢ok farkl
cografyalarinda yaklasik 16 milyon kilometre kare gibi genis bir alana yayilmis

(Alyokhin vd. 2008), Tiirkiye’ de de patates yetistirilen tiim bolgelerde goriilmektedir.

3.1.1.3 Konukg¢ulari

Solanaceae familyasindan patates (Solanum tuberosum L.), patlican (Solanum
melongena L.), domates (Lycopersicon esculentum L.) ekonomik éneme sahip olan en

onemli konukgularidir (Bruess 1940).
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3.1.1.4 Gelisme donemleri

Erginler 9-12 mm boyunda, sar1 kirmizimsi renkli, sirti kuvvetli bombelidir. Elitra
formundaki iist kanatlarin tizerinde 5 bir elitrada, 5 diger elitrada olmak tizere 10 tane
uzunlamasina siyah renkli bant yer alir (http://www.tarim.gov.tr 2016) (Sekil 3.1).
Bunlarin sayis1 Latince’ de bu bocegin tiir ismi olan ° decemlineata’ (10 adet ¢izgi)
kelimesinin karsiligidir. Abdomen son segmentinin ventralden goriiniisii cinsiyetin tayin
edilmesini saglar. Bu kisim ¢okiik olanlar erkek, normal wuzananlar disidir

(http://www.publications.gc.ca 1992).

Sekil 3.1 Leptinotarsa decemlineata ergini

Yumurtalar koyu sar1 ya da portakal renginde uzunlamasina oval sekillidir (Sekil 3.2.a).

Ortalama 1-2 mm uzunlugundadir (http://www.tarim.gov.tr 2016).
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@ (b)

Sekil 3.2.a. Leptinotarsa decemlineata yumurtalari, b. yumurtlayan disi ergin

Olgun larva kambur duruslu, portakal renginde ve yaklasik 15 mm uzunlugundadir
(Sekil 3.3.d) Viicut lateralinde siyah benekler bulunur, bas ufak ve siyahtir
(http://www.publications.gc.ca 1992). Basin hemen iizerinde pronotum bolgesi kuvvetli
sklerotize olmus durumdadir (http://www.publications.gc.ca 1992). Pronotum birinci ve
ikinci larval donemlerde tamamen siyahtir (Sekil 3.3.a, b), liciincii donemden itibaren
on kisimdan itibaren renk agilarak viicut rengini alir (http://www.publications.gc.ca
1992) (Sekil 3.3.c). Dordiincii donemde ise pronotumun hemen hemen yaris1 viicut
rengi olan acik kahve- portakal rengini almis olur. Kafanin enine genisligi ve
pronotumdaki bu renk degisimi dort larva doneminin birbirinden ayrilmasini saglayan
kriterler olup kafa genislikleri dort larva donemi igin sirasiyla ortalama 0,6 , 1, 1,6 ve
2,4 mm’ dir (http://www.publications.gc.ca 1992). Abdomen 9 segmentten olusur. Son
segment tiip seklinde olup kaudal bir takim uzantilara sahiptir (Rivnay 1928). 4 larva

doneminin bir arada goriiniisii sekil 3.3 deki gibidir.
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Sekil 3.3 Leptinotarsa decemlineata larvasinin dort biyolojik donemdeki goriiniimii
(http://www.publications.gc.ca 1992)

a. birinci dénem larva, b. ikinci donem larva, c. ti¢iincii déonem larva, d. dordiincii donem larva

Pupalar agik turuncu renkte ve uzunluklari 8-10 mm civarindadir (Sekil 3.4).

Sekil 3.4.a,b. Leptinotarsa decemlineata prepupa ve pupa evreleri
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3.1.1.5 Zarar sekli

Patates boceginin yasam dongiisiinde yumurta, 4 adet larva, pupa ve ergin donemleri yer
almaktadir. Hem larva hem de erginler patates bitkisini genel olarak ug siirglinlerinden
itibaren yiyerek zararlandirir. Ug siirgiinler tiiketildik¢e bitkinin alt yapraklarina dogru
yemeye devam ederler ve yogun zarar durumunda bitkinin gdvdesi hari¢ tim yesil

aksami ve varsa ¢icekleri de tiiketilir (Sekil 3.5).

Sekil 3.5 Leptinotarsa decemlineata larvalari patates yapraginda zarar yaparken

Patlican bitkisinin de yapraklari genelde distan ige dogru kemirilerek yenmekte,
yapraklar yaprak sapindan kirilarak varsa patlican meyveleri de kemirilmektedir. (Sekil

3.6).
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Sekil 3.6 Patlican yapraginda Leptinotarsa decemlineata ergininin zarari

3.1.1.6 Biyolojisi

Erginler kisi topragin gerektiginde 50 cm’e kadar altina inerek diyapozda gegirir
(http://lwww.publications.gc.ca 1992). Genelde mayis ayinda toprak sicakliginin 15
°C’ye dogru yiikselmesiyle birlikte kisladiklar1 yerden ¢ikarak beslenecekleri patates ya
da patlicangilleri ararlar (http://www.publications.gc.ca 1992; http://www.tarim.gov.tr
2016). Bu esnada gerektiginde uzak mesafelere de ucarak yayilim gosterirler. Besin ve
sicaklik agisindan uygun kosullar bulduklarinda bir siire beslenerek ¢iftlesir ve patates
yapraklarinin alt ylizeyine yumurtalarini yaklasik 30’lu paketler halinde yapistirarak
dizerler. Bir disi yaklasik 1 yillik yasami boyunca sayica 2000’e kadar yumurta
koyabilir (Racca vd. 2014). En yogun beslenme 25 °C civarinda olur, 10 °C ve altindaki
sicakliklarda ise besin almayr tamamen durdurmaktadirlar (Racca vd. 2014).
Yumurtlama 15-30 °C’de gergeklesir, optimum deger ise 25 °C olarak rapor edilmistir
(Racca vd. 2014). Larvalar 12 °C ve iizeri sicakliklarda 4-12 giin i¢inde yumurtadan
cikmaktadir (Racca vd. 2014). 1. ve 2. donem larvalar daha ziyade ¢iktiklar1 yapragi
yiyerek beslenirken, tigiincii ve dordiincli donemdeki larvalarin bitki iizerinde aktif

sekilde dolastiklar1 goriillmektedir (http://www.publications.gc.ca 1992). Bu anlamda en
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biiylik zarar1 3. ve 4. dénem larvalar yapmaktadir. Larvalar erken donemler hari¢ kotii
cevre kosullara oldukca dayaniklidir. Dordiincii doneme gelen larva topraga inerek
ylizeyden igeri birka¢ santim topragi kazmakta ve bu derinlikte prepupa donemine
girmektedir. Prepupa déneminde en az 4. dénem larvanin bitki {izerinde beslendigi giin
sayis1 kadar zaman harcanmaktadir (http://www.publications.gc.ca 1992). Takip eden 5-
7 glinde ise pupalar baskalasimla ergin olmakta ve topragi kazarak disar1 ¢ikmaktadir
(http://www.publications.gc.ca 1992). Pupa doneminin toplamda 10- 20 giin siirdiigii
rapor edilmistir (Racca vd. 2014).

3.2 Yontem

3.2.1 Arastirma materyali bitki ve boceklerin yetistirilmesi

Uzerinde filizlenmis gozler bulunan patates yumru ve dilimleri, iginde otoklavda
sterilize edilmis toprak bulunan saksilara ekilmis ve Ankara Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Bitki Koruma Boliimii Serasinda 28 + 2 °C sicaklik, % 45-55 orantili nem
kosullarinda yetistirilmistir. Bitkiler 30-35 cm boya ulasincaya kadar 2-3 giinde bir su

ihtiyaglar1 kargilanmis ve bu boya ulastiginda da boceklere besin olarak verilmistir.

Arastirmada kullanilan L. decemlineata popiilasyonu, patates ekili durumdaki Ankara
Universitesi Ziraat Fakiiltesi Haymana Arastirma ve Uygulama Ciftligi arazisinden
toplanan yumurtalarin Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bitki Koruma Boliimii
serasinda yukarida belirtilen kosullarda yetistirilen patates bitkileri {izerinde
agilmalartyla baslatilmistir. Ergin bdcekler 28 +2 °C sicaklik ve % 45-55 orantili nem
iceren fiberglas bocek yetistirme kabinlerinde saksili patates bitkileri tiizerinde

yetistirilmistir (Sekil 3.7).
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Sekil 3.7 Bocek yetistirme kabini igindeki Leptinotarsa decemlineata erginleri

Larvalar ise erginlerin ciftlesmesi sonrasi biraktiklari yumurtalarin, birakildiklar
yapraklarla birlikte kesilip alinarak 4. doneme girisleri tamamlanincaya kadar yine
ayni sicaklik ve nem kosullarina sahip 6zel bocek yetistirme odalarinda steril kaplar
igerisinde taze patates yapraklari iizerinde yetistirilmistir (Sekil 3.8-3.9). Bu esnada

yapraklar nemli kagitlarla stirekli taze tutulmustur.

Sekil 3.8 Bitkiden koparilan yumurta birakilmis yapraklarin steril kaptaki goriiniimii



Sekil 3.9 Daordiincii doneme yeni girmis ve girmekte olan larvalarin steril kaptaki
gorinumu

4. doneme giren larvalar kisa bir siire i¢cinde seradaki kabinlerin igerisinde yer alan
patates bitkilerinin iizerine birakilmistir. Bu larvalar pupa olmak i¢in saksilarin igindeki
toprag1 kazarak girmis, ergin ¢ikist yapanlar da elle toplanarak (Sekil 3.10) diger

kabinlerdeki yeni patates bitkileri lizerine birakilmistir.

Sekil 3.10 Topraktan ¢ikis yapmis bir yeni ergin ve topraktaki ¢ikis deligi

3.2.2 Dokularin diseksiyonu

Yaklasik bir hafta bitki tizerinde aktif olarak beslenen 20 adet 4. donem larva, aktif
beslenme sirasinda bitki iizerinden alinarak soguk proteaz inhibitér kokteyli (Roche

Diagnostics GmbH) iginde disekte edilmistir. Diseksiyon esnasinda peritrofik
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matrikslerin igindeki besin kalintilar1 soguk proteaz inhibitdr kokteyli icinde
temizlenmistir. Daha sonra bu peritrofik matriksler 1X proteaz inhibitor kokteyl
(Roche) igeren soguk Ringer soliisyonuna (153 mM NaCl, 2.68 mM KCI, 1.36 mM
CaCl;,.2H,0) aktarilmis ve analizler yapilincaya kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir.

3.2.3 Peritrofik matriks proteomiksi

Ringer soliisyonu icerisinde ezilen peritrofik matriksler santrifiijle 20,800 g’de 4 °C’de
1 dakika c¢okeltilerek yapisindaki zayif iyonik bagli ve serbest dolasan proteinlerden
temizlenmistir. Bu islem toplamda 3 kez tekrar edilerek hedeflenmeyen proteinlerin
ornekten uzaklastirilmasi ve peritrofik matriks pelletinin - geffaf hale gelmesi
saglanmistir. Peritrofik matrikse kovalent bag ile bagli yapisal proteinlerin elde edilmesi
amactyla bu seffaf pellet % 2.5 SDS ve %5 B-merkaptoetanol i¢eren soliisyonda 100 °C
5 dakika kaynatilmistir (Toprak vd. 2016). Ornek hemen buz iizerine alinarak karisim
20,800 g’de 4 °C’de 1 dakika cokertilerek denatiire edilen yapisal proteinler tiip
icerisindeki silipernatant sivisindan toplanmistir. Protein konsantrasyonu Quick start
Bradford Protein Assay kit (Biorad) kullanilarak tespit edilmistir. SDS yiikleme
sollisyonu (50 mM Tris (pH 6.8), %2 SDS, % 0.05 bromofenol mavisi, % 10 gliserol ve
% 2 B-merkaptoetanol) igerisinde kaynatilan protein 6rnegi 10-30 ul ve % 12’lik
poliakrilamid jele (Mini-protean TGX Stain Free Gels-Biorad) yiiklenerek 70V’da 3

saat kosturulmus ve Coomassie blue boyasiyla boyanmaistir.

Yapisal peritrofik matriks proteinlerinin belirlenmesi amaciyla bir boyutlu jel
elektroforezinde elde edilen bantlar, LC-MS-MS teknigiyle Uvic Genome BC
firmasindan hizmet alim1 yoluyla analiz edilmistir. Kisaca bu teknikte 10 pl ve 30 pl
protein yiiklenen jeldeki bantlar kesilip, Coomassie blue boyast temizlenip,
dithiothreitol ile yogunlastirilip, iodoacetamide ile baziklestirilmis ve sonrasinda tripsin

ile kesim i¢in muamele edilmistir (Sekil 3.11).
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Sekil 3. 11 Leptinotarsa decemlineata peritrofik matriks proteomik analizlerinde enzim
ile 20 parca halinde kesilen triptik jel bantlar

PM1°deki bantlar jele 10 pul, PM2’dekiler ise 30 pl protein yiiklenmesiyle elde edilmistir

Enzim ile kesilen peptitler, kurutulmakta ve sonrasinda % 1’lik trifluoroasetik asitte
¢ozlilmiis ve HPLC ile kiitlelerine gore ayrilmistir. Ardindan Z-sprey nanoelektrosprey
iyon kaynagi adi verilen bir iyon saglayici ile kesilmis peptitler yiiklendirilmistir. Bu
yiikli pargaciklar kolonlara yiiklenerek cesitli ¢oziiciiler arasinda kiitlelerine gore
siralanip ardindan argon gazi ile daha kiiglik peptitlere ayristirilmis ve ikinci bir kolona
yiiklenerek ve tekrar kiitlelerine gore ayrilmistir. Bu pargaciklar daha sonra “collusion
induced dissociation” ad1 verilen bir spektrumda bagli bulunduklar triptik peptite gore
siralanmis ve ilgili peptitin kiitle-yiik verileri hesaplanmistir. Kiitlesi belirlenen
peptitler, daha sonra https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/171749) adresindeki
patates bocegi genom veri tabaninda Scaffold biyoinformatik analiz programiyla
taranmig ve peritrofik matriksin yapisinda bulunan proteinler belirlenmistir. Elde edilen
kontigler Dr. David Heckel tarafindan saglanmis olan patates bdcegi larval mide

transkriptom kiitiiphanesinde taranmis ve mideden kodlanmayan kontigler elemine
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edilmistir. Ilgili proteinler en son asamada ise UniProt protein bankasinda BLAST
analizlerine tabi tutulup ayrica (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsh.cgi)
adresindeki “conserved domain search-CDD”  ve (https://www.ebi.ac.uk/interpro/)
adresindeki Interpro “’protein sequence analysis’’ analiz sunucularinda da FASTA

formatindaki sekanslari taranarak korunmus rezidii yapilart belirlenmistir.

3.2.4 Protein dizi 6zelliklerinin tahmini

Hedef proteinlerin bazi 6zelliklerinin detayli olarak belirlenmesi amaciyla web tabanli
bazi biyoinformatik dizi tahmin programlarindan yararlanilmistir. SignalP 4.1 Server
sinyal peptitlerin tahmini, NetNGlyc 1.0 Server N-tipi glikolizasyon bdlgelerinin
tahmini, NetOGlyc 3.1 Server O-tipi glikolizasyon bdlgelerinin tahmini, NetPhos 3.1
Server  fosforilizasyon  bdlgelerinin  tahmini,  PredGPI  predictor =~ GPI
(glycosylphosphatidylinositol) membran ¢apast tahmini ve TMHMM Server v. 2.0

transmembran bolgeleri tahmini i¢in kullanilmistir.
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4. BULGULAR VE TARTISMA
4.1 Bir Boyutlu Protein Jel Elektroforezi

L. decemlineata larval peritrofik matriks proteomik analizlerinde toplam 138 adet
proteinin varlig1 belirlenmistir. Bu proteinler peritrofinler, kitin metabolizmasina iliskin
enzimler, sindirim enzimleri, lipit metabolizmasina iliskin enzimler, proteaz
inhibitorleri, savunma peptitleri, detoksifikasyon ve strese iligkin proteinler, tasiyici
proteinler, diger proteinler ve ortogu veya korunmus rezidiileri bulunmayan belirsiz
proteinler olarak gruplara ayrilmistir. Her bir gruptan proteinlerin ozellikleri ayr

basliklar altinda ele alinmustir.

SDS-PAGE analizleri ve bir boyutlu jel elektroforezinde elde edilen bantlar sekil 4.1°
deki gibidir.

M PM1  PM2

e

Sekil 4.1 Leptinotarsa decemlineata proteomik analizleri bir boyutlu jel
elektroforezinde elde edilen bantlar

PM1°deki bantlar jele 10 pl, PM2’dekiler ise 30 pl protein yiiklenmesiyle elde edilmistir
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Burada goriilen 8 adet belirgin bant PM2 baslig: altindaki sag siitunda oldugu gibi jele
30 pl protein yiiklenmesiyle daha belirginlesmektedir. 20, 23, 40, 70 ve 280 kDa
civarindaki bolgelerde en belirgin bantlar bulunmaktadir. Yakin zaman i¢inde yapilmis
G. morsitans morsitans (Rose vd. 2014), M. domestica (Wang vd. 2016), A. gambie
(Dinglasan vd. 2009), B. mori (Hu vd. 2014), H. armigera (Campbell vd. 2008)
M.configurata (Toprak vd. 2016) peritrofik matriks proteomik ¢alismalarinda goriilen
bantlar sekil 4.2°deki gibidir. Burada 6zellikle 40 kDa civarindaki bantlarin sekilde
verilen tiim boceklerde ve L. decemlineata’da ortak oldugu soylenebilir. Yine 55-72,
17-23 kDa araliginda ve 170 kDa civarinda tiim boceklerde ortak bantlar bulunmaktadir
(Sekil 4.2).

Diptera Lepidoptera
Gmm Md
o [
A | 93 175
170} 1 55 |120
1301 I 100
100 fes 70
55 ,
40 301

Sekil 4.2 Peritrofik matriks proteomik analizleri yapilan ¢esitli boceklerde proteinlere
iliskin bantlarin jel {izerindeki goriintlisi ve bunlarin mevcut ¢alismadaki
Leptinotarsa decemlineata (Ld) jelinin goriiniimii ile kiyaslanmasi

Gmm: Glossina morsitans morsitans (Rose vd. 2014), Md: Musca domestica (Wang vd. 2016), Ag:
Anopheles gambie (Dinglasan vd. 2009), Bm: Bombyx mori (Hu vd. 2014), Ha: Helicoverpa armigera
(Campbell vd. 2008), Mc: Mamestra configurata (Toprak vd. 2016). Kirmiz1 yatay ¢izgi tiim jellerdeki
proteinlerin ortak baskin banti olan 40 kDa’y1 vurgulamaktadir. Pembe dikey ¢izgiler 55-72, mavi dikey
cizgiler 17-23 kDa araligindaki ortak bantlari, yesil dikey ¢izgiler ise genel olarak bagirsak musinlerinin
y1gildigr 170 kDa civarindaki bantlar belirtmektedir
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4.2 Peritrofinler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analiz sonuglarina gore 7 adet yapisal
peritrofik matriks proteini (peritrofin) belirlenmistir. Bunlardan LDECO018409,
LDEC019539 ve LDEC005654 bocek bagirsak musinleri, LDEC022798,
LDEC024202, LDEC009423 ve LDEC009420 kodlu diger dort peritrofin ise musinsiz
peritrofinlerdir.

Scaffold analiz sonuglarina gore 6 adet karakteristik peptiti 648 aminoasit uzunlugunda
bir proteine karsilik gelen, 2161 baz ¢ifti uzunlugunda bir cDNA tarafindan kodlanan,
71 kDa tahmini molekiil agirligindaki bagirsak musini LDEC018409°dur. Bu peritrofin
bir kismi protein olup sinyal sekansina sahip degildir. Sekans alignment sonuglarina
gore en yliksek benzerlik gosterdigi T. casteneum PMP9 (Uniprot Erisim No: DIMAJ7)
ile benzerlik orant % 30°da kalmistir. Korunmus bolge tarayicisi (NCBI Conserved
Domain Search) ile tarandiginda 8 adet peritrofin A kitin baglanma bdolgesi ve 4 adet
musin bolgesi iceren bir tekrarl peritrofin oldugu goriilmiistiir (Sekil 4.3). Bu 8 adet
kitin baglanma bolgesinin major rezidii dizilim benzerligi nedeniyle tekrarli peritrofin
smifi altinda ele alinmistir (Toprak vd. 2010). Peritrofin dizilimi i¢indeki aromatik
aminoasit rezidiileri, radikal gruplarinda aromatik halkalara sahip olup bunlarin ‘hevein’
ve ‘tachycitin’ modellerinde oldugu gibi hidrofobik interaksiyonlarla kitin baglamaya
aracilik ettikleri distiniilmektedir (Toprak vd. 2010) (Sekil 4.3). Bocek bagirsak
musinleri hidroksil amino asitler olan serin ve treonin rezidiilerinin O tipi
glikolizasyonla oligosakkarit baglamasi ile olusur (Devine ve Mckenzie 1992; Wang ve
Granados 1997). NetOGlyc 3.1 O-tipi glikolizasyon tahmin programi sonuglarina gore
T?% jle T8 arasinda, T°* ile T arasinda, T*® ile T*° arasinda ve T° ile T°%
arasinda 4 adet musin bolgesi icermektedir (Sekil 4.3). Dizi i¢indeki musin bolgelerinde
cesitli aminoasit gruplarmin tekrarli yapist bocege oOzgiidiir (Toprak vd. 2010).
TAKPT(A/N)PTPATT ve TPKT rezidiileri birinci musin bolgesinde ikiser kez tekrar
etmistir. Musin bolgeleri sindirim liimenindeki serin proteazlarinin baglanabilecegi
rezidiilerden yoksun, buna karsin glisin ve prolin gibi proteinaz erisimini sinirlayan
sarmal formasyon olusturacak aminoasitlerce zengin olduklarindan (Toprak vd. 2010)

peritrofinleri sindirim enzimlerine kars1 distan korumaktadir. Boylelikle iceride kalan
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kitin baglanma bdlgelerindeki muhtemel serin proteaz baglanma bdlgeleri kitin
fibrillerin baglanmasi1 ve disiilfit kopriilerinin de yardimiyla erisilmez kilinmaktadir
(Wang vd. 2004). Musin proteinleri peritrofik matriksi patojen istilast ve fiziksel
etmenlere karst koruyan ve besinin akisi i¢in kaygan bir yiizey olusturan en onemli
koruyucu yapisal bilesenlerden biridir. Peritrofinler O-tipi glikolizasyona ek olarak N-
tipi glikolizasyon da gosterebilir. Sekans i¢indeki N-X-S/T motif yapisindaki bdlgeler
muhtemel N-tipi glikolizasyon bolgeleridir. Burada X prolin disindaki herhangi bir
aminoasittir. N-tipi glikolizasyon ile ikili GlcNac rezidiilerinin baglanmasit PM
proteinleri arasindaki molekiiller arasi interaksiyonlara katkida bulunur (Dinglasan vd.
2009). LDEC018409’da NetNGlyc 1.0 N-tipi glikolizasyon tahmin sonuglarina gore 3
adet N-tipi glikolizasyon ile iligkili rezidii bulunmaktadir. Bunlar N?, N%, N*%dir
(Sekil 4.3.a, b).

(@)

. .LNFSGVLLLLVFSETVFGDRSSNSL 60

120

180

TIZIATTIETTIRIKTTTTT T IWPIPA LIV 240

IPKIECSK HEVNPHPDQD 300

OGSTVKPKVSHPAMNIHEAK N VNPHPDQD, 360

QOGPTAKPTVNPHPDQD 420

QOGP IVPUIPATRIEERP 480

I VNPRPDOD, 540

QS Pfk TWSSIPATTYTTIZKTTTTTTSSSI2WSTTTIRS 600

648

(b)

CBD1
CBD2
CBD3
CBD4
CBD5
CBD6
CBD7
CBDS8

Sekil 4.3.a,b LDEC018409 Bocek Bagirsak Musini

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma boélgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iliskin sisteinleri temsil etmektedir. Lila fonlu rezidiiler
aromatik aminoasit rezidilerini, kalin yazilmig N rezidiileri N-tipi glikolizasyona iligkin asparajin
rezidiileridir. Koyu gri fonlu rezidiiller musin bdlgelerini, bu rezidiilerin beyaz renkli yazilanlar
NetOGlyc 3.1 tahmin sonuglaria gore O-tipi glikolizasyona iligkin serin ve treonin rezidiileridir
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Diger bir musin proteini LDEC019539 ise sinyal peptiti disinda 8 kDa tahmini
molekiiler agirliga sahip, 2 karakteristik peptiti olan ve 91 aminoasit uzunlugunda bir
peritrofindir. cDNA’s1 461 baz ¢ifti uzunlugundadir. En yiiksek benzerlik gosterdigi
varsayimsal peritrofin % 44 ile Chrysomela tremula Linnaeus (Coleoptera:
Chrysomelidae) Peritrofin-1 olmustur (Uniprot Erisim No: C3UTD2). Toprak vd.
tarafindan 2010 yilinda yapilan siniflandirmaya gore bir kitin baglanma, bir de musin
bolgesi iceren LDEC019539 basit bir peritrofindir (Sekil 4.4). T®® ile S* arasinda bir
adet musin bolgesi igermektedir. LDEC019539 NetNGlyc 1.0 N-tipi glikolizasyon

tahmin programi sonuglarina gore potansiyel bir N-tipi glikolizasyon rezidiisii

icermemektedir.

(a)
MKIVLSLLLCAVVFVMADPDGEEPDODEPMPIVIPDRELBASFYEESCCRANIENESPET ©0
YFNPEMSEBEFGVNEGSRA KA PI K 91
(b)

cep1 [BPDODGPMPIYLPDKELBASEYEESGGRAWLFNESPGTEENPEMSEBEFGVNE 53

Sekil 4.4.a, b LDEC019539 Bocek Bagirsak Musini

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iliskin sisteinleri temsil etmektedir. Lila fonlu rezidiiler
aromatik aminoasit rezidiilerini, kalin yazilmig N rezidiileri N-tipi glikolizasyona iligkin asparajin
rezidiileridir. Koyu gri fonlu rezidiiller musin bdlgelerini, bu rezidiilerin beyaz renkli yazilanlar
NetOGlyc 3.1 tahmin sonuglarina gore O-tipi glikolizasyona iligkin serin ve treonin rezidiileridir

LDEC005654; sinyal sekansi olmayan, tahmini 15.9 kDa molekiiler agirliga sahip,
cDNA uzunlugu 879 baz ¢iftinden olusan bir peritrofindir. Tek bir peritrofin A kitin
baglanma bolgesine sahiptir. 8 adet karakteristik peptite sahip ve 142 aminoasit
uzunlugundadir (Sekil 4.5). NetOGlyc 3.1 tahmin sonuglarina gore ST T8 T, T, T%8,
T%, T8 muhtemel O-tipi glikolizasyona iliskin rezidiilerdir. Buradan hareketle bu
peritrofinin bir musin oldugu ileri siiriilebilir. Yirmibesinci asparajin rezidiisiit NetNGlyc
1.0 tahmin programina gore muhtemel N-tipi glikolizasyon noktasidir (Sekil 4.5).
Ayrica sekansin son boliimiinde C1X20C2X9C3X12 konsensiistinde muhtemel bir yeni

kitin baglanma bolgesi tanimlanmistir. Bu bolge CBD' olarak gosterilmistir (Sekil 4.5.a,
b).
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(a)

LPENGG VNYEV LDPDPPPGNQSQSTYLPYYYDESKFYETDGKKVLQDEPDDLEW 60

NIKLEV@DYYYNVDEsyvissTorpy  6pGPVIDEEEEECE oo

A 142

(b)
ceD1 BPPPGNQSQOSTYLPYYYDESKFYE@TDGKKVLODEPDDLFWNIKLEVEDYYYNVDE 56
' ZTGVQDGTYFADPFDSTKFYE:SKGSAIHFTCPEGKRWVDPTVK: 41

Sekil 4.5.a,b LDEC005654 Bocek bagirsak musini

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iligkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel
yeni bir kitin baglanma bolgesini temsil etmektedir. Koyu gri fonlu rezidiiler musin bolgelerini, bu
rezidiilerin beyaz renkli yazilanlar1 NetOGlyc 3.1 tahmin sonug¢lara gore O-tipi glikolizasyona iligkin
serin ve treonin rezidiileridir

LDEC022798; 906 baz giftinden olusan cDNA tarafindan kodlanan, 17 aminoasitlik bir
N-terminal sinyal peptite sahip ve sinyal peptit disinda geriye kalan aminoasit
dizilimine gore tahmin edilen molekiiler agirligr 28.9 kDa olan bir musin olmayan
peritrofindir. Scaffold analiz sonuglarina gore 2 adet karakteristik peptiti varsayimsal
281 aminoasit uzunlugunda bir sekansa sahip olan bu protein ile iliskilendirilmistir.
Korunmus bolge tarayicis1 (NCBI Conserved Domain Search) ile tarandiginda bir
Peritrofin A kitin baglanma bolgesine sahip oldugu goriilen bu protein sekans alignment
sonuglarna gore T. castaneum peritrofik matriks protein 5-B (Uniprot erisim no:
D1MAIJ6) ile en yliksek Blast skoru vermistir. Benzerlik derecesi ise % 45,9 olmustur.
Bu peritrofinde sekans i¢inde sisteince zengin bolgeler bulunmakta, bu bdlgeler yogun
olarak yiiklii aminoasitler icermektedir (Sekil 4.6). (Toprak vd. 2010). Bu elektrostatik
yiiklenmis bolgelerde yer alan muhtemel disiilfit kopriileri bu alanlar1 iyonik
interaksiyonlar i¢in ideal bolgeler seklinde bigimlendirir (Hegedus vd. 2016). Ozellikle
kanla beslenen boceklerde kanin igindeki toksik hemo proteinlerin elemine edilmesi
adina 6nemli olan bu mekanizma (Devenport vd. 2006) genel olarak agir metallerin
tutulmasini saglamaya yoneliktir. LDEC022798’de 2. ve 3. sisteinler arasinda goriilen
ek sistein rezidiileri modifiye Peritrofin A bolgesine iliskin olup mavi fonla
gosterilmistir (sekil 4.6). Ug adet kitin baglanma bolgesi arasinda toplamda % 72.222
benzerlik bulunan LDECO022798° in bir tekrarli peritrofin oldugu soOylenebilir.
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LDEC022798’de 46. ve 275. rezidiilerde N-tipi glikolizasyona iligkin asparajin
rezidiileri bulunmaktadir (Sekil 4.6).

a.

MIQFVICFFVFQSFVLASVP 60
DPARYDKDGDDNDGGNDNDCDDQKCEITTENAEVNICQONGIE 120

NAVRDDTD 180
ADKDCGKDDNGNGGNDNDCDGGNKETATEKAEVNICLONGIE 240

KFCOBSNGKPYLHGBPDGLAFNPELNVEDQPMNVN:5 T 5 281

b

CBD1 54
CBD2 54
CBD3 54

Sekil 4.6.a,b LDEC022798 Musin olmayan peritrofin dizi bilgileri

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bdolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iliskin sisteinleri, sar1 fonlu alanlar sembolik sisteince
zengin bolgeler, kalin yazilmis N rezidiileri N tipi glikolizasyona iliskin asparajin rezidiileridir. Koyu
yesil fonlu sistein rezidiileri modifiye peritrofin A bdlgesi ek sisteinlerini gostermektedir. Alti ¢izili ve
italik rezidiiler sinyal peptiti temsil etmektedir

LDEC024202, LDEC022798 ile sekans alignment sonuglarina gore % 62 oraninda bir
benzerlik gostermektedir (Sekil 4.7).

LDEC0240202 === === mmm oo oo LYFHDCPDGLHF 12
LDEC022798 MIQFVICFFVFQSFVLASVPKCPKVDGKYPVYFSLPDCTKFCQCSNGTLYFHDCPDGLHFE 60

KAk KkAhkhk Kk kK Kk kK

LDEC0240202 NSVLNICDWPHRAGCDPTRYDKDGDDNDGGNGNDCDDKKCEITTENAEVNICQQONGIECP 72
LDEC022798 NSVLNICDWPHRAGCDPARYDKDGDDNDGGNDNDCDDQKCEITTENAEVNICQQONGIECP 120

KAAAKAAKAAKRIAAAAKRT AR e kAKX AAIAKA XA hA K KAk khk ek AkAA A A hAAh A A AKX Ak Ak Ak Xk %

LDEC0240202 MVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDGLHENSI 132
LDEC022798 KVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSN-——--———————————————— GKPYLONCPDGLHENSI 160

Ak hkkkhkhkkhkkkkhkkhkkxkhkkxkk*x Kk kokok e . kk ok ok ok ok ok ok ok x

LDEC0240202 LNVCDWPHRAGCNAARNDTDDDEDGGNSDDDDGDNDHDYDDQKKEITTEKADVNICQQONE 192
LDEC022798 LNVCDWPHRAGCNAVRDDTDADKDCGKDDNGNGGNDNDCDGGNKETATEKAEVNICLONG 220

kxhkkhkrkhkkhkrhkhkhkkhhkdx *eoekhkkhkhk *ek ke ke ok kkok K ek Kk  ekkhkk ek kkhk X kK

LDEC0240202 IKCPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHECPDGLHENSIL---———-—-———-—-———— 237
LDEC022798 IECPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHGCPDGLHENPELNVCDQPMNVNCSSIS 280

koekhkkhkhkhkhkrhhkhkhhkhkhkhkhkkhkhkhkhkrhkkhkrkhkhkrhkhkhkhkx *xkkxkkxx *

Sekil 4.7 LDEC024202 ve LDEC022798’in alt alta sekans gosterimleri

Yildizli bolgeler benzesen rezidiilere iliskindir
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N-terminalden yoksun ve kismi bir peritrofin olan LDEC024202’nin ayn1 zamanda C-
terminalinin de bir kismimin kopuk olmast LDEC022798’deki kitin baglanma boélgesi 1
ve 3’ iin de eksik peritrofin A bdlgesi motiflerine sahip olmalaria yol agmistir. Buna
gore 1 adet peritrofin A kitin baglanma bolgesine sahip olan LDEC024202 sinyal
sekansindan yoksun, 26,5 kDa tahmini molekiil agirligina sahip 237 aminoasit
uzunlugunda ve 1 adet karakteristik peptite sahipti. ¢cDNA 719 baz ¢ifti
uzunlugundadir. 149. asparajin rezidiisi muhtemel N-tipi glikolizasyona iliskin bir
rezidiidiir (Sekil 4.8) LDEC024202’de musin bdlgesi bulunmamaktadir. Iki adet
sisteince zengin yiiklii bolgeye sahip olup bu bolgeler sekil 4.8°de gosterildigi gibidir.

(a)

b o LYFHDIPDGLHFNSVLNIIDWPHRAGIDPTRYDKDGDDNDGGNGNDCDDKKCEITTENAEV 61

NICQONGIECPMVDGKYPVYSALPDCTKFJOCSNCKPYIHDCPDDBTRECONSNCRPYLHD 122
BPOCEHFNSTENV@DWPHRAGE N AARNDT DDDEDGGNS DDDDGDNDHDYDDQKKEITTEKA 183
DVNICQONE I K@PKVDGKY PVY SAT PDETRECOESNCKPYLHEBr DG TLHFNSTL.. . 237

(b)

cBD1 @oCSNGKPYLHDCPDDETKFCOBSNGKPYLHDEPDGLHFNSILNV@DWPHRAGE 54

Sekil 4.8.a,b LDEC024202 Musin olmayan peritrofin dizi bilgileri

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bdolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma bélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kdpriilerine iliskin sisteinleri, sart fonlu alanlar sembolik sisteince
zengin bolgeler, kalin yazilmis N rezidiileri N tipi glikolizasyona iliskin asparajin rezidiileridir

LDEC009423, 753 baz cifti uzunlugunda cDNA tarafindan kodlanan, sinyal peptit
cikarildiktan sonra tahmini molekiiler agirligt 22.4 kDa olan bir musin olmayan
peritrofindir. Dort adet karakteristik peptite sahip ve 192 aminoasit uzunlugundadir.
NetNGlyc 1.0 programi sonuglarina gore 39 ve 122. asparajin rezidiileri potansiyel N-
tipi glikolizasyon noktalaridir (Sekil 4.9.a). Peritrofin A bolgesi motifinde iki kitin
baglanma bolgesi iceren bu peritrofin bir basit peritrofindir. Basit peritrofinlerin Kitin
baglama 6zelligi kompleks ya da ikili peritrofinlere gore daha az oldugundan bunlar
midenin 6n kisminda sentezlenir ve kitin fibrillerin u¢ kistmlarini baglayarak stabiliteyi
saglarlar (Agarwal vd. 2010). Cok sayida kitin baglanma bolgesine sahip olanlar ise
coklu yonlerden kitin fibrilleri capraz baglarla birbirine baglayarak (Wang vd. 2004)

saglam bir hamak yapis1 olusturur.
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(a)

MKHFATALLLFWGFVEIYADYPT) 60
NSHNTTPTP 120
TNI 180

192

(b)

CBD1 54
CBD2 54
CBD’ 46

Sekil 4.9.a,b LDEC009423 Musin olmayan peritrofin dizi bilgileri

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bdolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iligkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel
yeni bir kitin baglanma bolgesini temsil etmektedir. Lila fonlu rezidiiler aromatik aminoasit rezidiilerini,
kalin yazilmis N rezidiileri N tipi glikolizasyona iligkin asparajin rezidiileridir. Alt1 ¢izili ve italic
rezidiiler sinyal peptiti temsil etmektedir

LDECO009420; bir sinyal sekansindan yoksun kismi diziye sahip olup tahmini 16 kDa
molekiil agirligina sahiptir. Bes adet karakteristik peptite sahip ve cDNA’s1 2619 baz
cifti uzunlugundadir. 141 aminoasit uzunlugundadir. Tek bir peritrofin A kitin baglanma
bolgesine sahiptir ve bir basit peritrofindir (Sekil 4.10.a,b). 108. asparajin rezidiisii
NetNGlyc 1.0 tahmin programina gére muhtemel N-tipi glikolizasyon noktasidir (Sekil
4.10) NetOGlyc 3.1 tahmin sonuclarma gore T?’de tek bir O-tipi glikolizasyon
bolgesine sahip olan LDEC009420 bir Musin olmayan peritrofindir (Sekil 4.10)

(a)

. . LIKKIMKKLNIWKVHIKKCTFFLTGPTPLP T EY S BSoV LY Y DD I DBARY Y DENRC LY S 60
£1@epcLyNHIONYEoDEDNVDE <o - O
D  EGROVEDBVERN - 142

(b)
CBD 1 53
Sekil 4.10.a,b LDEC009420 Musin olmayan peritrofin dizi bilgileri

a. Aminoasit dizisi b. Kitin baglanma bolgeleri. Yesil fonlu alanlar kitin baglanma boélgelerini, kirmizi
fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kopriilerine iligkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel
yeni bir kitin baglanma bdlgesini temsil etmektedir. Kalin yazilmig N rezidiileri N-tipi glikolizasyona
iliskin asparajin rezidiileridir

35



Her yedi peritrofin de T. castaneum ve H. oblita peritrofinlerinde oldugu gibi yalnizca
peritrofin A bolgesi kitin baglanma bolgelerine sahiptir. Peritrofin A bdlgesi tipinde
kitin baglanma bolgeleri yaklagik 48-57 aminoasit uzunlugunda ve 6 adet sistein
rezidiisiine sahip olup genel dizilim kurali lepidopterlerde C'X13.18C*X5C%Xg.11C*X1o-
13C°X7C%  iken dipterlerde buna ek olarak C'X11.1C*XsC*Xg.10C*X10.14C°X4.16C°
seklinde de goriilebilmekte (Toprak vd. 2010), coleopterlerde ise C1X11.17C2X5C3X9-
14C4X12C5X5.7C6 bi¢iminde olmaktadir. Ayrica bu genel sablona ek olarak modifiye
PAD yapilar1 da goriilebilmektedir. L. decemlineata Peritrofin A bélgeleri 52-54 adet
aminoasit ile uzunluk olarak T. casteneum peritrofinleri ile olduk¢a benzerlik
gosterirken genel dizilim kurali C1X13,_17C2X5C3X9C4X12C5X5.7C6 seklinde olmaktadir.

4.3 Enzimler

Leptinotarsa decemlineata larval peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu
peritrofik matriks yapisinda 6 adet kitin metabolizmasi, 59 adet sindirim, 3 adet de lipit

metabolizmasina iligkin enzim belirlenmistir.

4.3.1 Kitin metabolizmasina iliskin enzimler

4.3.1.1 Kitinaz

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 3 adet Kkitinaz
bulunmustur. Bunlardan LDEC004443 ve LDEC018229°da D'® ve E™ Katalitik
rezidileri (Girard ve Joanin 1999) Phaedon cochleariae Fabricius (Coleoptera:
Chrysomelidae) numaralandirmast Uniprot erisim no: 097403] korunmustur.

LDECO010425 ise bu rezidiilerden yoksun ve inaktif olarak goriilmektedir (Sekil 4.11).
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LOECO04443 S g - 14
:

LDECO10425 1 -MOQFLLISSVLLLIF3SISSVIGCHVECYFAINT FYRIGRGEFDVNNIDPILCTHISET sg
LDECO1422 1 -MRQIILTSSLEVLICSSI--SAGGHVECYFASKTTYRPGNGRFDVINIDRSLCTHISER g7

Phaedon _cochlea.. 1 "JI-.."“-':"-'DI':E uL”L..‘:SIS VIGRNIVCYFRINTVYRPGNGLEDVINIEPDLCTHINER 6p

LDEC004443 13 =—eeeeeeee—— SLGFISPDGIKRIVELKKYNPOLEVLVIHGGRNEGSQTYSNVA 57

LOECO10425 €0 EVGLGDDGTVEILDPWESNCEYGPECFEHLIGLEQONPLLEVLVIMCGANEGSGEYSCLA 116

LOECO1822 58 FVGVGENATVRIIDEWESHEDYGPRGTEHLVGLRQUHENLEVLLSHGGRNESSSRESTVA 117

Phaedon_cochlea,, 61 FIGLHEDGTINIIDEW ES DDDGEYHCERNLLDLRNSHPSLEVLVIHCGANEGTRNESEVR 130
*i L i LY NANRNNE * 1@ N

LDECO04443 58 KDPVLRETLARNVLE FVQSKSEDGEDLOWEY PGSRNGSHPDIDFENTTALLTEISDLLER 117
LIEC(Q10425 120 KHPTLRESEASNVLOFLETWEEDGEELDWAY PCFROGSHEALDE 163

LDECO1822 11§ RYPELRERLASHVIATVEQWE
Phaedon cochlea,. 121  ADEVLRKTLANNVGATIRQVG

W oREkE ok Em Rk LEEETE

SfDLDWEYPGFROGSHPALDRDDYTALMSDLRAVIAP 177
GEDICWERPGSREGSNVT IDFDNEVALLEDLIAVLHP 180

* pmR makda T

Sekil 4.11 Leptinotarsa decemlineata ve Phaedon cochleariae kitinazlar

Katalitik bolge kirmizi cergeve icinde gosterilmistir. Oklar D ve E™ Kkatalitik rezidiilerini
gostermektedir

Kitinazlar; mikroorganizmalar, bitkiler, bocekler ve memeliler olmak iizere genis bir
canlt yelpazesinde bulunan O-glikozit hidrolaz enzim superfamilyasina ait ve kitin
metabolizmasinda yer alan enzim tiirlerinden biridir (Kramer ve Muthukrishnan 2005).
Bocek kitinazlan ise glikozid hidrolaz 18 ailesine mensup ve gerek dis iskelete iliskin
kitin metabolizmasinda, gerekse de peritrofik matriks formasyonunda yer almaktadir
(Kramer ve Muthukrishnan 1997). Peritrofik matriks yapisinda yer alan endo
kitinazlarin ekspresyonu deri degistirme zamanlarinda maksimum seviyeye ulasarak
peritrofik matriks formasyonunu saglarken (Zheng vd. 2003) aktif beslenen larva ve
ergin peritrofik matrikslerinde de belli bir diizeyde ekspresyon goriilmesi (Girard ve
Jouanin 1999; Zhu vd. 2008; Toprak vd. 2014) bu kitinazlarin asgari diizeyde bir
kitinolitik aktivite gostermek suretiyle peritrofik matriksi hafifce sekillendirdigine delil
olarak sunulmaktadir (Hegedus vd. 2016).

4.3.1.2 Kitin deasetilaz

Mevcut proteomik analiz sonuglarina gore 1 adet kitin deasetilaz enzimi L.
decemlineata peritrofik matriks yapisinda yer almaktadir. Onalti aminoasit

uzunlugundaki sinyal sekansi disinda kalan tahmini molekiiler agirligi 36.95 kDa’dir.
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Bu kitin deasetilaz, kitin deasetilazlarin karakteristik 5 adet karakteristik motifindeki
(Dixit vd. 2008) katalitik aminoasit rezidiilerinden yoksun oldugundan (Sekil 4.12)
inaktif bir enzimdir. Bu sebepten T. castaneum inaktif kitin deasetilaz (Uniprot erisim
no: A8W492) ile en yiiksek blast sonucu vermis, yapilan sekans alignment ve motifler
sekil 4.12°de gosterilmistir. Burada s6zli gegcen motif 1 orjinal olarak TFDD seklinde
olup bu motifteki D’lerden biri ¢inko, digeri substrattan kopan asetat1 baglamakta, Motif
2 esas olarak H[S/T]xxHP seklinde olup buradaki H’ler metal iyonuna baglanmakta, S
ya da T’ler de ikinci H ile hidrojen bagi kurmaktadir (Dixit vd. 2008). Motif 3 esasen
RXPY/F seklinde olup, bu bolge de ¢inko baglama, asetat baglama ve katalitik D’1in
aktivitesini koordine eden kisimdir (Dixit vd. 2008). Motif 4 DxxDW seklinde olup
buradaki W aktif cebin formasyonunu saglamakta iken, Motif 5’deki L ve H asetat metil
gruplarina baglanan cebi meydana getirmektedir ve buradaki H son {irlin olan asetat ile

hidrojen bag1 kurmaktadir (Dixit vd. 2008).

LDEC021542 1 LTDIKPYVFRLLGHCMRTAIIMKFAIVLSLFLVALEAVESAVGEKASVCSDDEC--TDRQC 58
TriboliumFitosan 1 @ ———————mmmm o H(TTTV————I__CTWAV_A———QSHSI(DAE{CSDE{C(ICDWC 38
LA H Xl:l(. H ..X. L ::l( X ®
Motif 1
LDECOZ1542 539 RCSSAEHPLEDS----——- F—F-——- DLEDIPQPLFFNRANPDGVEIGATFFVEPHEYT 102
TriboliunFitosan 39 RCS55TKSPLDGDRPQLITLIFDERVVNNIFTDVWKPLLFDRENPDGNEISATFEVEHEYT 98
L L] L3
Motif 2
LDEC021542 103 NYEMVNDVENLGFEVA-[--—- r---IYWRNATEEILTQEFDGQEKIISKFANIPTENITI 152
TriboliunKitosan 99 DYRRVQELYVQGFEIGVNSITKNSTAEYWLEASEDVLREEFEGQRILMSHFANIPIEDIV 158
Motif 3 Motif 4 Motif 5
LDEC021542 153 GVRTPQLOLAGNISIKAYQARGLQYDSEWPTTPIKPLFEYTLDYLSTQECNLGNECENEA 212
TriboliunKitosan 159 GARTPQLOLQGDASVNAYVASHVAYDSEWTSRSTSMMFPYTLDYLSTQECRTGTTCPEDE 218
" L L]
LDECO21542 213 FPDFWILPINDLNGNET----WCNTMSDCNVVGTADQIADWLTHEVDIIRNNTKLPMTLI 268
TriboliunKitosan 219 HAGFWVAPIINIQGNSTDGILECNSLNTCHNFHGTAEEIAQWLLSQIERERSTTKAPLSLM 278
_s-:’:-r L] :::x’x’# L L ., :-:’s-:’ R . :## L] La #__x’## ::-r_
LDEC021542 269 VNSHWFDFIANSYAGFEKFLNRLQEKKDVFLVSQFQVLDWMENEVILSEFKTESESHSAS 328
TriboliunKitosan 279 VPSSWERFIDNSYEGFETFLDELAKLNDVFLVSLEQVIDWIKNEVSASDFKTDVEERTAD 338
& # L RER HE - _## _# H :###### ### L #### # ### #___#_
LDEC021542 329 CHPV-RCTL-DKDGETRYMDSCVACPEVYPWLGHPDGDKK-—-—--————————————— 366

TriboliumFitosan 339 CONPRNCPLENTHGDLRYMMSCVECPEVYPWLGHEL CQF—LETTTFAPTTEEPTTFTPEETT 398

LI JE R R ER R RER R RERRREER W

LDECD21542 367 ————— 366
TriboliumKitosan 3899 TEEAF 403

Sekil 4.12 Leptinotarsa decemlineata ve Tribolium castaneum kitin deasetilazlar

Kirmizi ¢izgili bolge katalitik bolgeyi, kirmizi kutu ile ¢evrili bolgeler ise motifleri temsil etmektedir. Bu
motiflerdeki rezidiiler korunmadigindan her iki enzim de inaktif olarak goriilmektedir. Sekanslarin
altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktal
gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve {izeri skor verecek diizeyde benzer o6zelliklere sahip
proteinleri simgelemektedir
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Kitin deasetilazlar kitinin deasetilasyon yoluyla fiziksel ve kimyasal ozelliklerinin
degismesi ile birlikte peritrofik matriksin de yogunlugu ve gecirgenligi degismektedir
(Toprak vd. 2010). Deasetilasyon sonucu iiriin olarak elde edilen kitosanin peritrofik
matrikse bir elastikiyet sagladigi one siirtilebilir. Kitin deasetilazlarin patojenlere karsi
hassasiyete de bir etkisi bulunmaktadir. Kitin deasetilaz genlerinin patojen istilasi
sonrasinda bocek tarafindan ekspresyonunun azalmasi PM gecirgenligini azaltarak

bakuloviriise kars1 hassasiyeti de azaltmaktadir (Jakubowska vd. 2010).

4.3.1.3 N-asetilgalaktozaminidaz

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucunda 2 adet GH27 ailesine
ait N-terminalinden yoksun enzim bulunmustur. LC-MS/MS sonuglarinda o-N-
Acetylgalactosaminidase ilk adi ile yer alan bu proteinler o-bagli D-N-
acetylgalactosamine rezidiilerini proteinlere baglanmis oligosakkaritlerden ve N-
glikanlardan ayiran spesifik ektoglikozidazlardir. Bu enzimler Uniprot protein veri
tabaninda diger Coleopter tiirlerinin GH27 enzim tiirleriyle yiiksek benzerlik
gostermiglerdir (D. ponderosae N-asetilgalaktozaminidaz Uniprot erigsim no: J3JUA1, %
71.2) (Sekil 4.13). D Katalitik rezidiisiinii iceren CNLWRNYDDIQDSW motifi
(Davis vd. 1993) sekil 4.13°de goriilmektedir.
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LDEC003818

TR|J3JUAL | J3JUALl DENPD
TR|D1ZZP5|D1ZZ2P5 TRICA
SP|Q90744 |[NAGAB CHICK

LDEC003818

TR|J3JUAL|J3JUALl DENPD
TR|D1ZZP5|D1ZZP5 TRICA
SP|Q90744 |[NAGAB_CHICK

LDEC003818
TR|J3JUAL|J3JUALl DENPD
TR|U4UPP5 |U4UPP5_DENPD

LONLSGIVKELRLGLSKLSEMYKIWTSLVVV-TYLGSNVTPLENGLART PPMGWLAWERF
———————————————————— MFKKWTSVGAILAVLISSAVSLENGLART PPMGWLAWERF
————————————————————— MCQKCQIGILVFCLISGGIALENGLARTPPMGWLAWERF
————————————————————————————————————————— LENGLARTPPMGWLAWERF

R R R I I I I i I i I i I I i i

RCNTDCKNDPDNCISENLEFRTMADILVNEGYASAGYEYINVDDCWLEKERNAYGELVADR
RCNTDCKNDPDNCISENLFRTMADIVVSEGYANVGYEYINVDDCWLEKERNQYGELVPDR
RCNTDCKNDPENCISENLFRTMADIVISEGYAAAGYEYINVDDCWLEKERDRFGQLVPDR
RCNVNCREDPRQCISEMLFMEMADRIAEDGWRELGYKYINIDDCWAAKQRDAEGRLVPDP

khkk ek e ekk ek kkk Kkk *kk . .ok . Kk koo kkk o kkkk * o Kk o * kk  kx

VRFPRGMKALSAYVHSKGLKFGIYEDYGNYTCAGYPGV-LGFLESDASTFASWDVDYVKL
TRFPRGMKALSDYVHAKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-IGNLQQODAETFASWDVDYVKL
TREFPRGMKALSDYVHAKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-IGNLQODAETFASWDVDYVKL

59
40
39
19

119
100
99
79

178
159
159

QRFPRGMKALADYVHSKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-LGYLRTDAETFASWDVDYVKL
ERFPRGIKALADYVHARGLKLDIYGDLGRLTCGGYPGTTLDRVEQDAQTFAEWGVDMLKL

Kkhkkkkoekkhkke K hkkookkkos *k K* K Kk Kk Kk Kk kK kkk Kk Kk kK

158
139

TR|D1ZZP5|D1ZZ2P5 TRICA
SP|Q90744 |[NAGAB CHICK

LDEC003818 DGCYAHPRDMDRGYPEFGYQLNRTG--—-———-—-—-——————————————————————————— 203

TR|J3JUAL | J3JUAL DENPD DGCYAHPSEMDRGYPEFGFYLNRTGRAMIYSCSWPVYQIYA---—--- GMAPNFTSIIQSE@ 213

TR|D1ZZP5|D172ZP5 TRICA DGCYAHPSEMDRGYPEFGFYLNQTGRAMMYSCSWPVYQIYA--—-—- GMQOPNFTSIIEHE 212

SP|Q90744 [INAGAB_CHICK DGCYSSGKEQAQGYPQMARALNSTGRPIVYSCSWPAYQGGL-—----- PPKVNYTLLGEIf 193
KKKk skkk e KK kK

LDEC003818  —————————— HSWASVESIIDYYGNNQDVIVPNAGPGHWNDPDMVSIELYYREMFF---— 249

TR|J3JUAL | J3JUALl DENPD
TR|D1ZZP5|D1ZZP5 TRICA
SP|Q90744 |[INAGAB CHICK

273
272

ASVESIIDYYGNNQDVIVPNAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSKTQ
ASVESIIDYYGNNQDVIVANAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSKTQ
253

DSVLSIVDWFEFTNQDVLOQPFAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSRSQ

Kkk kk kK e ke Kk kK. Kkhkkkkkkkk k). K

Sekil 4.13 Leptinotarsa decemlineata N-asetilgalaktozaminidazlarindan

LDEC003818’in diger canli tiirlerindeki glikozit hidrolaz 27 grubu
enzimlerle alt alta dizilim gosterimi

Yukaridan asagi sirasiyla Dendroctonus ponderosae N-asetilgalaktozaminidaz Uniprot erisim no:
J3JUAL, Tribolium castaneum glikozit hidrolaz 27 Uniprot erisim no: D1ZZP5, Gallus gallus Linnaeus
(Galliformes: Phasianidae) Uniprot erisim no: Q90744. Kirmizi fonla gosterilmis CNLWRNYDDIQDSW
rezidiilerinin i¢inde yer alan sari1 fonlu D® Katalitik rezidii olarak verilmektedir (Davis vd. 1993).
Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki
noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve {izeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip
proteinleri simgelemektedir

4.3.2 Sindirim enzimleri
4.3.2.1 Serin proteazlari

Alkali mide pH derecesine sahip boceklerde protein katabolizmasini domine eden serin
proteazlar1 (Jackson vd. 2004), asidik bir mide ortamina sahip olan L. decemlineata’nin
mevcut proteomik analizinde de 1 adet tripsin, 2 adet elastaz, 1 adet de kimotripsin
benzeri inaktif serin proteazi olmak iizere 4 adet bulunmaktadir (Sekil 4.14). L.
decemlineata serin proteazlari S1 serin peptidaz (IPR001314) ailesine ait olup H>’, D'%?
ve Sl

rezidiilerini iceren korunmus TAAHC, DIAL ve GDSGGP genel motiflerine sahiptir.

(s1igir kimotripsin numaralandirmasi, Rawlings ve Barrett, 1993) katalitik
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Burada H>', D' ve S™° rezidiilerini eksiksiz bulundurmayan motifler katalitik aktivite
gostermeyen inaktif formlar olarak tanimlanmistir (Rawlings ve Barrett, 1993). 189.
rezidli enzim tiirii i¢in karakteristik olup burada D bulunduranlar tripsin (Sekil 4.14.a), S
bulunduranlar kimotripsin (Sekil 4.14.b), G bulunduranlar elastaz olarak

simiflandirilmistir (Sekil 4.14.c, d) (Toprak vd. 2016).

(@)
LDEC010984 Tripsin

MLKLIVVLAVSYVVLATQKSKYSIPANVRIIGGEDADIAEFPWQISLORNHEHS 54
CGGFLISNTWVATAAHCLFTGSNTNLYIRAGSSRTDSGGQVSKVDRFIVHPYYN 108
DSSLDYDVALLQLVSPVTTPNATAAALPEAGKAVPVGAMLTVTGWGYTFNDKIL 162
APVILQQVSIPILSHAACSRAYAGESITSQMFCAGLYGTGGKDSCQGDSGGPAV 216
ADGEVVGIVSWGNGCGDPYFPGVYVKVSSLRDWIKQVTEI 256

b)
LDEC016760 Kimotripsin-benzeri (Inaktif)

MKKILLIFAVESVSQAVPKLSDYFVHPYOQROHQPRRLPTIGLRITIGGNDASPHAY 54
PYQVGIAYKVEVILGAHNVTAEEDSQVRLVSVDIVVHEEWDRDTLTNDIALIKL 108
PSPVKETDAIKIIDIAAGRDSFEFVGDKG 135

(c)
LDEC011912 Elastaz

LRNILERLGKIRIVCDDIMLLKLIFCLWSESSVRGQTFKSLTPRLRITIGGDEAV 54
PHAFPYQVGLLINNRALCGASLISENYVLTAAHCATEIYNNNVEVILGAHNITA 108
NETSQVRIKGTDIITHENYDYTSFONDIALIRLASPAPLNDVIKTVALPSRRDR 162
GKTYLNQETTSIGWGLTEDKHNPTLKDITSTLRVVNVTVMDLDECADDYNDEET 216
GVVYVSEVNICTTGYKNKGTCNGDSGGPLLYKSKQIGIVSIGSTLCEMCSPSVE 270
TKVAWFLDWIEEKTDVAIS 289

(d)
LDEC010492 Elastaz

MYFKLGCIVWISIVLANSASNLKIIGGEPADIKDYPYIVSLYYNHDYWCDGSIL 54
DEYTILTAAHCVIESQTPGDYFILYGNTNVSSGNKMQITRLIHHADFIIEPPYT 108
YDIAIIKLTEPISFGETAQPVKLPKPHESTPANKTASLAGWGENDRRKWHDKTN 162
PIRIGDIVLIVDEKAPRNQWIIGKIEETFPGKDGVIRIVRIRNKHGTYVRPVTK 216
AFTTPENLHAVNLTIFSDEECVDSYHDIEEGGVNPETELCAGVPEGGKGSCHGD 270
SGGPLVIDGVQYGIVSYSNGCAVKGYPGVYTKVSGYLDWIEKHR 314

Sekil 4.14.a,b,c,d Leptinotarsa decemlineata serin proteazlari

a.Tripsin b. Kimotripsin benzeri c. ve d. Elastaz. Katalitik bolgeler kirmizi ile yazilmis, katalitik rezidiiler
gri fonla vurgulanmistir
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Serin proteazlari protein katabolizmasinin disinda peritrofik matriks formasyonunda da
gorev alabilmekte (Rose vd. 2014), peritrofik matriks proteinlerini tamamiyla kitin
baglanma kabiliyetini kaybettirmeden degrede edebilmektedir. Hatta ¢ok sayida kitin
baglanma bolgesi igeren peritrofinlerin bu yiiksek say1 sayesinde bu duruma toleranslh

olabilecegi de diisiiniilmektedir (Wang vd. 2004).

4.3.2.2 Karboksipeptidazlar

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucunda bulunan 5 adet
karboksipeptidazdan 2 adeti serin karboksipeptidaz ailesinin S28, 3 adeti de S10 olmak

tizere iki farkli grubuna ayrilmislardir. S28 Prolikarboksipeptidazlar katalitik St p*e.

H*®® (insan lizozomal Pro-X karboksipeptidaz Uniprot ID: P42785) rezidiilerine
sahiptirler (Goptar vd. 2013) (Sekil 4.15.a). S10 serin karboksipeptidaz ailesinde bu
rezidiilerin numaralar1 sirasiyla 204-388-448 (insan S10 karboksipeptidaz Uniprot
erisim no: Q9H3G5) seklindedir (Sekil 4.15.b). Bu rezidiiler L. decemlineata
karboksipeptidazlarinda da korunmustur. Karboksipeptidazlar; proteinlerden C-terminal
amino asit rezidiilerini ayiran ekto peptidazlar olup serin ya da metalloproteaz proteinaz
ailelerinden birine aittirler (Parussini vd. 2003). Asidik ortamda faaliyet gdsteren serin

karboksipeptidazlar ayn1 zamanda esteraz ve deaminidaz aktivitesi de gosterebilir

(Remington ve Breddam 1994).
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(a)
LDEC020078 S10 Serin karboksipeptidaz

MLTCVMVMLENRCSFLLKLIIKMILRLOGGPSSISTFGREFGENGPFFENNDNK 54
VDIREHYWSKSHSILYINNPAGNGEFTEFTNGGYARNQTKVGDDLFETLOREFFTL 108
FPEIQKNDFFITEEAHRGKYVPTLEHQFRYADYLLECLTWAGESFETTMIKTL 162
VVISLIHFSWAFLRPFOQRKIDADLREGDAGEPLILTPLLRRGOQIEEARLAAEV 216
HLEDLRNVTSYSGYLTVDETENSNLEFWEFPSETDYQONDPVILWLOGGPGGSS 270
MEGLEFSENGPFFFTSKNVIDIREHRWSRRHSVLYIDNPAGTGEFSEFTNGGYARN 314
QTKVGNDLFETLOQOQFFTLFPETIQKNDFFVTGESYGGKYVPALGYATHHRNPEA 368
ETKINLOGMATIGNGLSDPENQFRYADYLOQTIGLTIDRRTRNAMHSLEHHCSEAT 422
RKGEYQKALDILDEDENSNNSIFSVATGYENVYNHLNPEFDTVDENSMGIFFQR 476
ADVRSATIHVGNTSEGDDKVYENLELDIVKSIVPWVSELLSHYRMLEYNGQLDI 530
IVAYPMMVTYLEKMKFSAHEEYKKAPRHVWKVDODLAGYVKSAGNLTEVLVRN 584
AGHLVPADQPKWSLDMISKEFVRNEYIAGPI 614

(b)
LDEC016394 S28 Prolikarboksipeptidaz

MTKLFVLISIAVLLCIVETGHCWRFEYNGRVVDKDYONTKSWNLOSSPSKYERW 54
FTQKLDHENPNDERTWKQRYYVNDEFVNKQRNIAFLMIGGEGEASADWMESGAW 108
IDYAKEFKPICFQLEHRYYGKSHPTEDLRTKNLKFLSSQQALVDVAYFIENMNI 162
QYELSPDVKWIAFGGSYPGSLAAWLRQKYPHLVHGAMSASGPLLAELNEDQYFK 216
VVEDDLRLYSDDCLNAVQEGTIQVNTLLKHKLGQRNLDTLFKLCDPIGRNVENS 270
LDISNFFSTLAGNFAGIAQYNKDNRKSNRQHNVTLDVLCNIMVNQSIGPQITRL 314
SAVNNLILSITNQECLDYKYDKMISELRNISWDSITSEGGRQWTYQTCTEFGFY 368
QTSDYKPQIFGDKFPLDFSVQQCTDIFGPRYNLTFLQDAVERTNIMYGALNIDV 422
TNVVFVHGSVDPWHALGITKTLENRAPAIYIEGGAHCSNMYPKSENDTPQLRAA 476
RVOIQQLIGSWLDL 490

Sekil 4.15 Leptinotarsa decemlineata a. S10, b. S28 karboksipeptidaz ailelerinden
proteazlardaki katalitik rezidiilerin goriiniimii

Alt1 ¢izili italik rezidiler sinyal peptiti temsil etmektedir

4.3.2.3 Sistein proteazlar:

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda 6 adet Katepsin B, 7
adet Katepsin L ve L1 benzeri olmak iizere toplam 13 adet sistein proteazi bulunmustur.
Sistein  proteazlari; Peptidaz Cl1A  (IPRO13128) ailesinden olup papain
numaralandirmasina gore C? ve H™ Katalitik rezidiilerine sahiptir (Insan Katepsin B
numaralandirmasi, Rawlings vd. 2014). Bunun disinda iki aktif rezidiisii daha bulunur.
Bunlar; Q'° ve N'”®

(Sekil 4.16).

olup molekiil stabilitesini saglarlar (Rawlings ve Barret 1993)
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LDEC007042 TNIPDSINWVEKGAVLPVRDOKDEESSYAISAVEGIEGQIFIKYNETIALSAQQLVD@GV 98

LDEC002053 LEVPDSIDWTEKGAVLDIKDOGDEGSCWAFSSTGALEGONAILNNVKIPLSEQQLLD@SA 164
LDEC002055 LEVPDSIDWTEKGAVLEVKDONPEGSCWAFSATGALEGONAILNNVRIPLSEQQLLD@SG 167
LDEC002059 LEVPDSIDWTQKGAVLDVKYQGGEGSCWAFSATGALEGONAIVNNVKIPLSEQQLLD@SK 167
Papain --IPEYVDWRQKGAVTPVKNQGSEGSCWAFSAVVTIEGI IKIRTGNLNQYSEQELLDDR 58
. -:* . * % ] * **.:::*: **:*:**
LDEC007042 -YPNGCLE--EPVRDTLDYLVD-TGLTTEADYPYTGVQGKCIRGN--RS-VHIRGYFFLS 151
LDEC002053 SYGNGNCNYGGNMAAAFEYVTD-YGIEADQSYSYKGRQTVCQYDANKIV-LKIKGYKNVT 222
LDEC002055 SYGNGDCDEGGIMSAAFEYVRD-YGIEAEESYPYKSIETVCQYDASKTI-LKIKGYKNVT 225
LDEC002059 PYGNDDCEHGGLMSFAFDYVLD-KGIEADSSYPYKGIDTPCQYDAKKTV-LKIKGYKNVS 225
Papain R--SYGCN-GGYPWSALQLVAQ-YGIHYRNTYPYEGVQRYCRSREKGPYAAKTDGVRQVQ 114
. .. . * . * ok * * .
LDEC007042 ~NDEIDLKNQVATVGPISVTLNTH--QWQSYGKGIFDNPECSASVINHSVLVVGYGSEN- 207
LDEC002053 ~ASEEELRKAVGTIGPISIAINAD--PLHLYIGGILSGRGCSD-ELDHAVLAVGYGEVSQ 278
LDEC002055 -TSEEGLRKAVGTIGPISIAMNAD--PLQLYFGGILSGRGCTD-ELDHGVLAVGYGEVSQ 281
LDEC002059 -ISEEELKKAVGTVGPVSVAIDAD--PIQLYFGGILDGLFCTH-DLNHGVLAVGYGEEDH 281
Papain PYNQGALLYS-IANQPVSVVLQAAGKDFQLYRGGIFVGPCGN--KVDHAVAAVGYGPN-- 169
* il HE HER

LDEC007042 -—-GQEYWLIKNSWGTSWGEDGYIRLARNKNG---QCGIGLYSCYPVV- 249

LDEC002053 SSAKIKFWKVKNSWGDYWGEDGYFRIKRDANN---LCGIANDPSYPVLQ 324

LDEC002055 SSGNTKFWKVKNSWGDYWGEKGYFRIKRDANN---LCGIADDPTYPVL- 326

LDEC002059 LEGKKKFWKVKNSWGKDWGEQGYFRIKRDANN---LCGIADKASYPIL- 326

papain  —===—= YILIKNSWGTGWGENGYIRIKRGTGNSYGVCGLYTSSFYPVKN 212

Sekil 4.16 Leptinotarsa decemlineata Katepsin L1-benzeri proteazlari ve papain ile
birlikte aktif rezidiilerinin gosterimi

Gri fonlu kirmizi rezidiiler katalitik rezidiileri temsil etmektedir. LDEC007042 C? aktif rezidiisinden
yoksun olup inaktif olarak goriilmektedir. Mavi fonlu sisteinler muhtemel disiilfit kdpriilerine iligkin
sisteinleri temsil etmektedir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri
temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek
diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Katepsin B grubu enzimlerden LDEC010881 ve LDEC018465 ekto peptidaz aktivitesi
gostermektedir. Ektopeptidaz aktivitesi i¢in H™"? ve H™! aminoasit rezidiilerinin asidik

ortamda ardisik olarak bulunmasi gerekmektedir (Martynov vd. 2015) (Sekil 4.17).

LDEC018465 CGSCWAFAAVEAMSDRICIHSNGEKQILVSAEDLLSCCGIEKCGNGCDGGYPAAAWEYWY 175
LDEC010871 CGSCWAVAATSAMSDRICIHSNGEKQIFVSEEDLISCCGI-LCGLGCQGGYPLQAWIYWQ 165
LDEC010881 CGSCWAVAATSAMSDRICIHSDGKKQISVSDEDLLSCCS--ECGDGCHGGYHIEAWNYWQ 164
Papain CGSCWAFSAVVTIEGIIKIRTGNLNQ--YSEQELLDCD---RRSYGCNGGYPWSALQLVA 76
Kkkkkk ke Kk ks . X ek K T *
LDEC018465 TDGLASGGL--YQONSTQGCKAYSLKPCDHHIKGGINCT--GHASTPACTKQCDN-STLDY 230
LDEC010871 LOGLVSGGP--YN-STTGCKAYSMSPCGYHTTGSYPPCPEGLYPTPACHKQCDAHSPLSY 222
LDEC010881 KTGL-———————————- GCRAYSLAPCEHHTTGSIPACPKDVSLTPRCNKQCDKKSSLSY 211
Papain QYGIHYRNTYPYEGVQRYCRSREKGPYAAKTDGVRQVQ—-—=--—————————————————— 114

Sekil 4.17 Bazi Leptinotarsa decemlineata ektopeptidaz aktivitesi gosteren Katepsin B
tiirii sistein proteazlarinin motiflerinin papain ile birlikte gosterimi

San fonla ardigik boyali H’ler ektopeptidaz aktivitesine iliskindir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki
sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250
matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Onemli hayvansal sistein proteazlar1 Katepsin B, H, ve L aileleridir. Bunlardan Katepsin

H aminopeptidaz aktivitesi gosterirken Katepsin B diisiik diizeyde endopeptidaz, yiiksek
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diizeyde dipeptidaz aktivitesi gosterir (Cristofoletti vd. 2005). Bu durum hayvansal
Katepsin B i¢in spesifik olup boyle Katepsin B’ler dipeptidyl karboksipeptidaz 6zelligi
gostermektedir (Tsuji vd. 2008). Katepsin L grubu ise sadece endopeptidaz aktivitesi
gostermektedir (Barrett vd. 1998).

4.3.2.4 Aspartik proteazlar

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda toplam 4 adet
Katepsin D benzeri Aspartik Peptidaz A1l ailesi (IPR001461) peptidaz bulunmustur.
Bunlarin katalitik rezidiileri iki adet aspartik asitten ibarettir (Ahn ve Salzman 2009).
Bunlar D" ve D*® (Sigir Katepsin D numaralandirmas: Uniprot ID: P80209)
rezidiileridir. Tim katalitik rezidiileri eksiksiz korunmus olan LDEC008159° da
bunlarin  karsilig D% ve D?® rezidiileri olup sekil 4.18’de gosterilmistir.
LDECO015194’de de her iki katalitik rezidii korunmustur. LDECO008160 ve
LDEC008161 N terminalinden yoksun olmalarina karsin Uniprot data bankasindaki
ortologlar1 birer sinyal peptite sahip oldugundan bunlar da hiicre dis1 protein olarak ele

alinabilirler. LDEC008161° de katalitik rezidiiler korunmamustir.

MRLLVSAICLIAVINADFIRVPLTKINPARSILRETGYEAVKKNLLRKYNGSDI 54
SGQVVLTNYLDAVYYGPITIGTPGONEFNVIFDTGSSISWVPSEKCDKDHAPCAT 108
RNRYDSKKSSTYKPNGQKIDLAFQSYSNLSGILSTDTVEVAGVAVKGQSEFVEAT 162
QQTGIEFLIGNEFDGVLGMGHPQYYEGDFTYFPVTGKEYWQIKMDGVNIASEKLC 216
NGGCQAVEFDTASRFIAGPRAEIEKLQEVIGAGLFIDEYLLDCDKIPSLPDISEV 270
LGGKNFTFSPSEYMLQSTSKYIVQCSSGFIAMDDVPPNGPSWILGDVFLKKYYT 314
EFDFGNERV 323

Sekil 4.18 Leptinotarsa decemlineata LDEC008159 kodlu aspartik proteazi

Alt1 ¢izili italik rezidiiler sinyal peptiti temsil etmektedir

Aspartik peptidaz Al ailesi protein tiiriinden besinlerin sindiriminde gorev alan bir
ailedir. Katepsin D bu grupta hem omurgali hem omurgasizlarda proteinlerin hiicre i¢i
ve hiicre dist sindiriminden sorumlu olan bir enzimdir (Ahn ve Salzman 2009). Bu
enzimler pH 3.5-5 optimum degerlerinde c¢alisan, asidik mide ortamina sahip

coleopterlerde sindirim gorevi {istlenebilir.
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4.3.2.5 Glikozit hidrolazlar (GH)

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda 10 adet GH28, 7 adet
GH45, 2 adet GH48, 2 adet GH13, 1 adet GH30, 1 adet GH35, 2 adet GH31, 1 adet
GH2 ve 8 adet de GH1 grubu glikozit hidrolaz enzimi bulunmustur.

GH28 grubu enzimler genel olarak endopolygalacturonaz (pectin katabolizmasi) adiyla
bilinmektedir. Aspergillus niger numaralandirmasina gore (Uniprot erisim no: P26214)
D ve D*? katalitik rezidiiler, D** ise proton dondriidiir (Pauchet vd. 2010) (Sekil
4.19).
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LDEC003254
TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE
TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR
TR|E7CJ02|E7CJ02 LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8 CHRTR
AspergillusNiger

LDEC003254
TR|E7CJO01|E7CJ01_ LEPDE
TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR
TR|E7CJ02|E7CJ02 LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8 CHRTR
AspergillusNiger

LDEC003254
TR|E7CJ01|E7CJ01 LEPDE
TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR
TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8 CHRTR
AspergillusNiger

LDEC003254
TR|E7CJ01|E7CJ01 LEPDE
TR|C3UTC2 |C3UTC2_CHRTR
TR|E7CJ02 |E7CJ02_LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8 CHRTR
AspergillusNiger

LDEC003254
TR|E7CJO01|E7CJ01 LEPDE
TR|C3UTC2|C3UTC2_ CHRTR
TR|E7CJ02|E7CJ02_ LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8_ CHRTR
AspergillusNiger

LDEC003254
TR|E7CJO01|E7CJ01_LEPDE
TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR
TR|E7CJ02|E7CJ02_ LEPDE
TR|E7CIR8|E7CIR8_ CHRTR
AspergillusNiger

Sekil 4.19 Leptinotarsa decemlineata GH28 grubu enzimlerden

--MYMTRQFLLVIESIMLLLGGLVFLVAVVANSASPTNLTDVGASCTITKFNQVSSVLNS
———————————————— MLLLGGLVFLVAVVANSASPTNLTDVGASCTITKENQVSSVLNS
--MFSLRLF--—-———-— SVIATA---FAAVSALPTONETLSLGGSCTIKEFSQVSSVISS
MSLLSVIIA--—-=——--— SLL--V---TLT------ AAKPSFTGDNCTITEFSQVESVSAK
--MLSLRLI---——-—--- ALLSAA---SIA-—----- VOATPVVDSSCAITNFDQVASVVDK

———————————— MHSFASLLAY----GLVAGATFASASPIEARDSCTFTTAAAAKAGKAK

* oo .

CTNVVVKNLVVDAGQTLKLFLK-AGATLTFEGTTTFAYAEWKGPLIWIKGNGITVVGAQG
CTNVVVKNLVVDAGQTLKLFLK-AGATLTFEGTTTFAYAEWKGPLIWIKGNGITVIGAQG
CTNIVISGLSVPGGKTLDLKLKK-GTTLTFEGKTVFGVAHWDGPLLQISGEKITVKGASG
CTNIIVSNLQVPGGETLDFKFKKPGVHITFEGKTTFGYQLWKGPLIRIQGVGITVTGAPG
CTDIVISNLEVPAGETLDLEFKKTGVKVTFEGRTTFGYKEWKGPLLRIKGKAITVVGAEG
CSTITLNNIEVPAGTTLDLTGLTSGTKVIFEGTTTFQYEEWAGPLISMSGEHITVTGASG

* o . . . K * kk . * *kk Kk Kk *  kkk e . K *kk kk Kk

HKLDGRGEKWWDGKGD-GGKVKPQFMFIQATGGSVLKNINMYNCPHQCVGISDSDHVTIS
HKLDGRGEKWWDGKGD-GGKVKPQFMFIQATGGSVLKNINMYNCPHQCVGISDSDHVTIS
SVLDGQGAKYWDGKGD-GGVKKPKFVRVKASGGSVLTGLHVLNCPRQCVSVNSCDHVTLS
SVLDGQGALYWEGKN--GKKTKPKFFKIKVKEGSVFKDIHLLNCPVHCVSVSMSDHVTLS
SVLDGQGQLYWDGKGGNGGKDKPKFFKIKATEGSHFKNINLLNCPVQCTSIDHSGPLTLS
HLINCDGARWWDGKGT-SGKKKPKFFYAHGLDSSSITGLNIKNTPLMAFSVQAND-ITET

.. . . . oKk ..

* o koo kK * ko Kk . * *  * .

NWQLDSSAGNPVNGKEVGHNTDGFDLYKSNYILLDGIVVRNQDDCICINGGSHLTFRNLW

NWQLDSSAGNPVNGKEVGHNTDGFDLYKSNYILLDGIVVRNQDDCICINGGSHLTFRNLW

NWNVDVSAGDK---NKLGHNTDGFDISSTSNLLIENSVVKNQDDCVAVNKAQHVTISKLQ

GWNIDVSAGDK---DELGHNTDGFDISETNNILIENAIVONQDDCVAVNQGEFNMTFRNLE

GWNIDVSAGDK---NNLGHNTDGEFDINTTDGLVIEDAIVKNQDDCIAVNQGTNFVEFSNLE

DVTINNADGD----TQGGHNTDAFDVGNSVGVNIIKPWVHNQDDCLAVNSGENIWFTGGT
. * . . . .

*hkkkk kk . * e kkkkk o .k

CYGGHGLRI-——=—————————— - - - —
CYGGHGLSISSGMSMTDYNLNVVSDVHFEHCHVSDSRNGIHIKTIADGGKGKMSGLYFSD
CSGGHGLSLSVGMSKTSAEANVVKDVHEVDCTVTITNSDNGIHIKTHSDGAHGTIDNVSYKN
CIGGHGLSLSVGMSHEVI-KNTVANVTFRDSIVKNSRNGIHVKTHTNSGEGLIRDITYKN
CYGGHGLSLSVGTSHDIL-KNTVRNVTFTNSVVAKSRNGIHIKTHTNSGQGIIEDITYSN
CIGGHGLSIGSVG-—--DRSNNVVKNVTIEHSTVSNSENAVRIKTIS-GATGSVSEITYSN

K kk kKK

—————— STYGINVEQNYRNNGGPSGKPNNNVPIDTLEINGVTGTLNGPWSVKAYILCASG

IQLSGISTYGINVEQNYRNNGGPSGKPNNNVPIDTLEINGVTGTLNGPWSVKAYILCASG

IHLSGIAKFGVNIQQODYEN-GHSTGKPKNNIPITGLSITGVTGSMTGSNSKAVYILCASG

IEMTGIWRYGVNVEQDYKN-GKSTGNATNNIPIRGLTLTNVNGQLTGPESVPVYILCGSE

IRMTDIWKYAVNIEQDYKQ-GKPTGHPTDNIPIKGLTLKQVSGTLTGDESVPVYIICADG

IVMSGISDYGVVIQODYED-GKPTGKPTNGVTIQDVKLESVTGSVDS-GATEIYLLCGSG
.. *

e ek ek o K .k .. * k. . * e ek

58
44
47
41
41
44

117
103
106
101
101
104

176
162
165
159
161
162

236
222
222
216
218
218

245
282
282
275
2717
274

299
342
341
334
336
332

LDEC003254’lin

Uniprot protein bankasindaki ¢esitli boceklere ait glikozit hidrolazlarla alt
alta sekans gosterimi

Yukaridan asagi sirasiyla Leptinotarsa decemlineata (Uniprot erisim no: E7CJO1 ve

E7CJ02),

Chrysomela tremula (Uniprot erisim no: C3UTC2 ve E7CIR8) ve Aspergillus niger ile sekans dizisinin
karsilastirilmasi. Gri fonlu kirmizi rezidiiler katalitik aktivite gostermektedir. Sar1 fonlu aspartik asitler

proton dondriidiir.

Sekanslarmn altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil

etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde
benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda bulunan 2 adet GH13
kokenli enziminden LDECO018941 Anoplophora glabripennis (Mothschulsky, 1853)

(Coleoptera: Cerambycidae) Alpha-amylase (Uniprot erisim no: V5GT12) ile ortolog

olup (Benzerlik oran1 % 72.6) D203, E240, D% aktif rezidiilerine sahiptir; H118, H?7 ve
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H** de substrat baglamaya iliskin korunmus rezidiilerdir (Girard ve Jouanin 1999)

(Sekil 4.20).
LDEC018941 ISPPSENAVI-—--GDRPWWERYQPVSYILTTRSGNEGELADMIRRCNAVGVRIYVDLLMN 117
TR|V5GT12|V5GT12_ ANOGL ISPPNENEVIVONGDRPWWERYQPVSYQLNTRSGDQSALADMISRCNAVGVRIYVDAVEN 120
TR|U3N8Z8 |U3N8Z8 TRICA VSPPNENLVVT-SSNRPWWERYQPVSYILNTRSGDEAALADMISRCNAVGVRIYVDTVIN 117
SP|097396 |AMY PHACE ISPPAENTVI---GDRPWWERYQPISYALNTRSGDESALASMIRRCNNAGVRIYVDAVEN 116
SP|P56634 |AMY TENMO ISPPNEYLVA---DGRPWWERYQPVSYIINTRSGDESAFTDMTRRCNDAGVRIYVDAVIN 98
:*** * * *********:** :.****::. ::.* * k% .******* ::*
LDEC018941 DMAAQGGSGTAGSTCDPGSKYFPAVPYNSDDFHPTCTVNNYNDAANVRNCELVGLPDLDQ 177
TR|V5GT12|V5GT12_ ANOGL HMAAIGGTGTAGNTCDPDSKSYPGVPYGSDNFHTTCTVNNYNDAENVRNCELVGLKDLDQ 180
TR|Q026854 1026854 TRICA HMTGMGGTGTAGSQADRDGKNYPAVPYGSGDFHDSCTVNNYQDASNVRNCELVGLADLNQ 177
SP|097396 |AMY PHACE HMSATSGIGTGGSSCDVEPSASPAVPYGSGDFHGRCTSNNYQDPNNIRNCWLSGLPDLDQ 176
SP|P56634 |AMY TENMO HMTGMNGVGTSGSSADHDGMNYPAVPYGSGDFHSPCEVNNYQDADNVRNCELVGLRDLNQ 158
.*:. * **.* .* *.**: * :** * ***:* *:*** * k% **:*
LDEC018941 SKDGVRQKLVAYIDHLIDLGVAGFRVDAAKHMWPADLAAIYGMAKNLNTDHGFAEGSRPE 237
TR|V5GT12|V5GT12 ANOGL SQDYVRQKIVAFLDQCVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLQAIYGSVKDLSTDHGFASGTRPFE 240
TR|026854 1026854 TRICA GSDYVRSKIIEYMNHLVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLEAIYGSLKNLNTDHGFLLGQKPF 237
SP|097396 |AMY PHACE SKDYVRDKILEYLNHLVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLQVIYGRVKDLNTDHGFSQGSRPE 236
SP|P56634 |AMY TENMO GSDYVRGVLIDYMNHMIDLGVAGFRVDAAKHMSPGDLSVIFSGLKNLNTDYGFADGARPE 218
* kK F i :‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k‘k ‘k‘*‘k “k:‘ ‘k:‘k‘ :‘k‘k
LDEC018941 FFQEVIDLGGEAISKKEYIGFGTVLEFKFGVELGNAFQGHNALHWLKNWGPGWGLLESGD 297
TR|V5GT12|V5GT12 ANOGL FFQEVIDLGGEAISKDEYTDFGTVLEFKYGTEIGNAFQGHNALKYLKTWGPQWGLLEGTD 300
TR|026854 1026854 TRICA IFQEVIDLGGEAISKHEYTGFGTVIEFQYGLSLGNAFQGGNQLANLANWGPEWNLLDGLD 297
SP|097396 |AMY PHACE FYQEVIDLGGEGVSKNEYTGFGTVLEFKYGTELGNAFQGNNALHNLENWGPAWGLLEGTD 296
SP|P56634 |AMY TENMO IYQEVIDLGGEAISKNEYTGFGCVLEFQFGVSLGNAFQGGNQLKNLANWGPEWGLLEGLD 278
::*********.:.* * % * % *:**::* .:****** *  * * .*** * k% . *
LDEC018941 AVVFIDNHDNQRGDDNRILTYKNPKPYKAAIAYMLAHPLYTTRIMSSEFDEFNAHDQGPPSS 357
TR|V5GT12|V5GT12 ANOGL AVVFIDNHDNQRTGSSSIITYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRIMSSYSFDSNDQGPPND 360
TR|Q026854 1026854 TRICA AVAFIDNHDNQRTGGSQILTYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRLMSSFAFDNNDQGPPQD 357
SP|097396|AMY PHACE AVVFIDNHDNQRTGSGAILTYKNPRPYKMAIGFMLAHPYGTTRIMSSEFSFDYNDQGPPTQ 356
SP|P56634|AMY TENMO AVVFVDNHDNQRTGGSQILTYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRIMSSEFDFTDNDQGPPQD 338

*k ke kkkkkkk kekkkkkoekkhkk kk o kkkkk khkk e kkk o Kk * k ok ok k

Sekil 4.20 Leptinotarsa decemlineata GH13 enzimlerinden LDEC018941’in gesitli
boceklerdeki tiirdesleriyle sekans diziliminin birlikte gosterimi

Uniprot erisim numaralart V5GT12, Q26854, 097396 ve P56634 olan bocekler sirasiyla Anoplophora
glabripennis, Tribolium castaneum, Phaedon cochleariae, ve Tenebrio molitor Linnaeus (Coleoptera:
Tenebrionidae). Katalitik rezidiiler D, E**!, D¥® gri fonlu kirmuzi ile, substrat baglamaya iliskin H’ler
sar1 fonla gosterilmistir. LDECO013919 ise % 67,6 lik bir benzerlige ragmen kopuk ve aktif rezidiilerden
yoksun sekansi ile Anoplophora glabripennis (Uniprot erisim no: V5I8D9) maltazinin homologudur.
Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki
noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve {lizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip
proteinleri simgelemektedir

GH45 grubu ise agirlikli olarak Endo-beta-1,4-glucanase (seliiloz katabolizmast)

olusmaktadir (Sekil 4.21). Katalitik rezidi, D* ve proton dondrii D™%dr (Pauchet vd.
2010).
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LDEC024072 MKLIVLSLAILAAFDYSTSEYSPTIIPINGGREGDGITTRYWDCCAPSCAWDQII-HTKN 59
TR|K7DWO9 |K7DW99 PHACE MKSLIL-VSVL--LAYCHAEPSPTIIPIQGGVQGDGVTTRYWDCCATSCAWDHIV-HTKN 56
TR|IE7CIY3|E7CIY3 LEPDE MKGFVVLLITVAFFDASTGEPSPEIIPVEGGLSGDGITTRYWDCCKPSCGWADLVNNTRE 60
TR|E7CIS3|E7CIS3_CHRTR MKLSVVILTTYLSLGYSASEPSPTIIPRQGGLSGTGITTRYWDCCKPSCSWADHVTYTKN 60

LDEC024072 RKPVQTCEIDGRTNSTVEQNAQSGCYDG--GVAYMCSNQVAWVVNSTLAYGFSAASFTGG 117
TR|K7DW99 |K7DW99 PHACE GQPVQTCTKDGRTHSTKENNAQSGCSAG--GVAYSCSNQVAWVINSTLAYGFSAASFSGG 114
TR|E7CIY3|E7CIY3 LEPDE KTPVHTCAIDGIEII--DPQQQSGCADV--GAAYTCSNQQPFVVNSTLAYGEFSAVSFTGG 116
TR|IE7CIS3|E7CIS3 CHRTR ATPVTSCSVDGVTEI--DAGIQSGCAEDGSGSSYTCSNQQPFIVNSTLAYGFAAASFIGG 118

LDEC024072 VDTDQCCICVLLSFKGQLTGKKFLVQITNTGSPLAINQFDLAMPGGGVGIFEKGCSSQWG 177
TR|K7DWA7 |K7DWA7 PHACE IDNGQCCICVLLSFKGQLAGKQOMLVQVTNTGSDLGKNHFDLAMPGGGVGIFTLGCSSQWG 175
TR|IE7CIY3|E7CIY3 LEPDE EDYHMCCSCMLLNFQGQLSGKKMLVQITNTGSPLAVNQFDIELPGGGVGIYPHGCMKQWN 176
TR|IE7CIS3|E7CIS3 CHRTR EDYGWCCSCMLLSFQGQLAGKQOMLVQVTINTGSPLSTNQFDIEIPGGGVGLYPYGCATQWG 178

Sekil 4.21 Leptinotarsa decemlineata LDEC024072 kodlu Endo-beta-1,4-glucanase
enziminin ¢esitli boceklerdeki tiirdesleri ile sekans gosterimi

Katalitik rezidiiler D* gri fonlu kirmuzi ile, proton donérii D** ise sar1 fonla gosterilmistir (Pauchet vd.
2010). Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust
tiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde benzer
ozelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu bir adet GH35 ailesinden
LDEC014277 kodlu Beta-galaktozidaz-1-benzeri tipi protein tanimlanmistir. 5 adet
karakteristik peptite sahip, molekiil agirligi 80.1 kDa olan bu protein 714 aminoasit
uzunlugundadir. Katalitik aktiviteli korunmus rezidiileri E® ve E¥’ (Insan Beta-
galaktozidaz-1-benzeri protein 2; Uniprot erisim no: Q8IW92) olarak goriilmektedir
(Clark vd. 2003) (Sekil 4.22).
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LDEC014277 —-————==—==—==——- MMIPVVLLEFSAFTLSSAKVLNVTADLPTNYEYYEAGGVESGLTDN 45
Human MTTWSLRRRPARTLGLLLLVVLGFLVL-—-—--- RRLDWSTLVPL-——-—- RLRHRQLGLQAK 50

**kk K . . * . .. . % . * *

LDEC014277 KPNEFYLNGKEIFIYSGAFHYFRVHKTYWRDRLRKMRAAGLNTVETYIPWNLHEPRSAGTN 105
Human GWNFMLEDSTFWIFGGSIHYFRVPREYWRDRLLKMKACGLNTLTTYVPWNLHEPERGKED 110

*k k. saks K akkxkk . kkkokhk kk ok kkokok s kk ok kkokokk

LDEC014277 LVREQQONPYSLGVVTKQARSGTYHHHEERSSGFYPQHSCLQVRRGLOLOKGRSAVLSNLQ 165
Human FSGNLDLEA—-—FVLMAAR— === === === == ——m oo IGLW 130

* * *

LDEC014277 ALLRPCSREPNLCKEGEDDDVDEEDVMNEIIPWTREKHELEDDDTEPPESFQIRTSNAAY 225
Human VILR---PGPYICSEMDL---—————-— GGLPSWLLOD-=-====————— PGMRLRTTYKGFE 167

. k% * ek Kk . . * . .. **

LDEC014277 MKHVTKYFNVLMPILAPHQFTEGGPIIMFQVENEYSISGKHDLKYLQLLRNLMISKGIKE 285
Human TEAVDLYFDHLMSRVVPLQYKRGGPIIAVQVENEYGSYNK-DPAYMPYVKKALEDRGIVE 226

* ** * K . * * ***** ****** * * * . . . ** *

LDEC014277 LLVTADNPDKETYGTLPDLFLMTGNEDKN--PKTQLNILKSIQPNRPTMTMEYWGGWEDF 343
Human LLLTSDNKDGLSKGIVQGVLATI NLQSTHELQLLTTFLFNVQGTQPKMVMEYWTGWFDS 285

** * **x K . * . . Koo .k .k * * *kkkKk KAk k*k

Sekil 4.22 Leptinotarsa decemlineata GH 35 enzimi

Katalitik rezidiiler E* ve E*'" gri fonlu kirmuzi ile gosterilmistir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki

sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250
matrisinde 0.5 ve lizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 2 adet GH31 ailesinden
hidrolaz bulunmustur. Bunlardan LDEC014768 kodlu bir varsayimsal O-Glikozil
hidrolaz, L. decemlineata GH31 (Uniprot ID: X2D6A1) ile sekans bazinda % 99.8
benzerlik gostermistir. LDEC011381 ise D>t g D korunmus katalitik rezidiileri
ile birlikte (Hirschhorn vd. 2002) insan nétr alfa-glikozidaz C (Uniprot ID: Q8TET4) ile
% 43’ liik bir sekans benzerligine sahiptir (Sekil 4.23).

LDEC011381 IDFMIPEASDYYSSWEFAFDKFNGSTETLAGIWNDMNEPAVFDDTIEKTLPFEVLHAGGVK 279
Human LDFTNPKVREWYSSLFAFPVYQGSTDIL-FLWNDMNEPSVFRGP-EQTMOKNATIHHGNWE 536

.« kK * . e e khk Kk Ak Kk e e kk Kk o * e kkhkkkkhkk o kK K ek . . ek Kk

LDEC011381 HGDIHNIYGFMQTRATHKGLMDRDQQKKRPFILSRSTFAGSQRYAAMWTGDNSATWNHFA 339
Human HRELHNIYGFYHQOMATAEGLIKRSKGKERPEFVLTRSFFAGSQKYGAVWTGDNTAEWSNLK 596

* e ek k kKKK . * * ek koo * . K ekkkhkeoekhkekhkk K hkhkkhkkok K,ekkhkhkkhkok * ..

Sekil 4.23 Leptinotarsa decemlineata LDEC011381 kodlu GH31 enziminin insan
GH31 enzimi ile birlikte sekans gosterimi

Katalitik rezidiiler gri fonlu kirmizi ile gosterilmistir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da
alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5
ve lizeri skor verecek diizeyde benzer dzelliklere sahip proteinleri simgelemektedir
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GH31 ve GH35 grubu enzimlerin varligi odunsu dokularin arasindaki galaktan
polimerlerin ya da ¢esitli mikroorganizmalarin da besin elde etmek i¢in substrat olarak

kullanilabilecegini isaret etmektedir (Scully vd. 2013).

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu GH48 ailesine ait iki
adet varsayimsal seliilaz tanimlanmigtir. Bunlardan LDEC006357 Uniprot ID: E7CIZ1
L. decemlineata seliilazi ile %99.5, LDEC004844 de yine Uniprot ID: E7CIZ2 olan bir
bagka L. decemlineata seliilaz1 ile % 99.4 benzerlik tasimaktadir. E” katalitik rezidiisii
ve E® Katalitik proton donérii (Reverbel-Leroy vd. 1996) (Clostridium cellulolyticum
Endoglukanaz F numaralandirmasi Uniprot ID: P37698) korunmustur (Sekil 4.24).

LDEC006357 —===—=-——=———=-— MLLGIMKTFIVFLVGCVSLINGGEYLNRFTQQYNKIHDAANGYF 44
LDEC004844 ----LKSRGY----EMKLLS----IALALAGLTLVNCAGVYKQRFLEQYNKIHNENNGYF 48
Clostridium MSKNFKRVGAVAVAAAMSLSIMAT---TSINAASSPANKVYQDRFESMYSKIKDPANGYFEF 57

* * . Kk Kk * kK e . * Kk Kk k

LDEC006357 SPKGIPYHAVETLIVEAPDYGHQTTSEAYSYWLWLEAMYGAVNGDFSKEFTAAWQONMETYM 104
LDEC004844 SKEGVPYHAVETLIIEACDHGHQTTSEAYSYYIWLEAMNGAISGNFSSFNAAWKNMEDYI 108
Clostridium SEQGIPYHSIETLMVEAPDYGHVTTSEAMSYYMWLEAMHGREFSGDETGEFDKSWSVTEQYL 117

Kk ek ekhkhk o oehkhhkoohkhk Kekhkh hhkkhkkhkk Kkookkhkrkk K * ek o KX .« % * k.

LDEC006357 IPNHASQPTNN--YYNPGKPATFAPEGDYPNQYPSQOMQOFNVPVGQDPIYQELVNTYGTSD 162
LDEC004844 IPSHTSQPNTD--LYNPKNPATYAPAMDTPEQWPTSLEPGVPVGEDPLEFQELQTTYNTYD 166
Clostridium IPTEKDQPNTSMSRYDANKPATYAPEFQDPSKYPSPLDTSQPVGRDPINSQLTSAYGTSM 177

* * * * * . ek kK o kK . * o ek . .. Kk Kk Kk kk . . % ek Kk

Sekil 4.24 Leptinotarsa decemlineata GH 48 varsayimsal seliilazlarinin Clostridium
sekansi ile birlikte gdsterimi

E™ ve E* katalitik rezidiileri gri fonlu kirmiz1 ile gosterilmistir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki
sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250
matrisinde 0.5 ve lizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu GH2 ailesinden bir -
mannozidaz tanimlanmistir. 5 karakteristik peptit ile temsil edilip 20 aminoasit
uzunlugundaki sinyal peptiti ¢ikarildiktan sonraki tahmini molekiiler agirligi 55.6

457

kDa’dir. Uzunlugu 509 aminoasittir. E™" (Chen vd. 1995) (Sigir Beta-mannosidase

numaralandirmasi-Uniprot ID: Q29444) korunmus aktif rezidiisline sahiptir (Sekil 4.25).
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LDEC005220 MTTNLILVLTLHLFLSACEAAN----- IONLGGEWLLREANGKYEDLKATVPGGIYSDLM 55
Bovine @ --—--- MLLRLLLLLAPCGAGFATKVVSISLRGNWKIHSGNGSL-QLPATVPGCVHSALFE 53
-:* * *:*: * *' .‘k ‘k:* .‘k*' :‘k * Kk k Kk Kk -:‘k ‘k:
LDEC005220 NNNIIGDIFFGYGDSETKWVPRLNWTYYRNFSVDANTLNKENVNLVLEGLDTFANVEVNG 115
Bovine NKRIIKDPYYREFNNLDYRWIALDNWTYIKKFKLHSDMSTWSKVNLVFEGIDTVAVVLLNS 113
RO A FREkK ikl R
LDEC005220 KKVGESRNMEVRYIFDVKDQLKVGNNEIEVQFLSPIEVSARLAEQQSKLYDVPPDCPDAA 175
Bovine VPIGKTDNMFRRYSFDITHTVKA-VNI IEVRFQSPVVYANQRS ERHTAYWVPPNCPPPV 171
:*:: *kKk kK ** .. :*. * *** * ** . . * *** * %
LDEC005220 YRGECHVNMIRKMQASFSKDI-—--—-——————-—-— YIESFDESAIRYIVTDVTESEDGDYW 222
Bovine QDGECHVNFIRKMQCSFGWDWGPSFPTQGIWKDVRIEAYNVCHLNYFMFTPIYDNYMKTW 231
****** ***** ** * ** 1 . :.*:: . . *
LDEC005220 LLNFDTYLANNKKGTVTGILMYTVTLKDIQMTQVNHVDAVMNAYNETVVTTTVQI-SKSF 281
Bovine NLKIESSFDWSSKLVSGEAIVA——IPELNIQQTNNIEL———QHGERTVELFVKIDKAII 286
*roiro: A X oxioe HER X%
LDEC005220 VNTWWPNGYGAHDLYNLNVVEFSNEVSSEHDIKNVRVGFRTVELVQDSL-——-=-———————— 329
Bovine VETWWPHGHGNQTGYNMSVIFELDGGLRF-EKSAKVYFRTVELVEEPTQONSPGLSFYFKI 345
*:****:*:* *k*:.*k:‘k. . y L2 *'.:* *******:: .
LDEC005220 —-——-=——-- GSNEIPVDILPERGONKTTIKKLLMAAHDSHMNMLRVWGGGVYESDYFYDLA 381
Bovine NGLPIFLKGSNWIPADSFQDRV-TSAMLRLLLQSVVDANMNALRVWGGGVYEQDEFYELC 404
* kK *k*k_*k . :* . * x s, *::** **********.* **:*‘
LDEC005220 DELGIVIWQDFMFACAMYQSDENYRSNVIDEVRHQVKRLRSHASVALYSGNNENEGALVD 441
Bovine DELGIMIWQDFMFACALYPTDKDEFMDSVREEVTHOQVRRLKSHPSIITWSGNNENEAALMM 464
*****:**********:* :*::: ‘.* :** ***:**:** *: :*******‘**:
LDEC005220 DWYGTKNNEF-TLYKNDYVTLYIDTIKTEFDRITHNRGIFVSSSPSNGKKTVSDGYVSTYP 500
Bovine GWYDTKPGYLQTYIKDYVTLYVKNIRTIVLEG-DQTRPFITSSPTNGAKTIAEGWLSPNP 523
.**.** . * :******:_.*:* . . . ‘k::***:*‘k ‘k*:::*::‘k *
LDEC005220 GNPLYGDGA-—————————— == — 509
Bovine YDLNYGDVHEYDYVSDCWNWRTFPKARFVSEYGYQSWPSFSTLEKVSSEEDWSYRSSFAL 583
Sekil 4.25 Leptinotarsa decemlineata B-mannozidazi
E*®7 katalitik rezidiileri gri fonlu kirmiz1 ile gosterilmistir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta

da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust {iste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde
0.5 ve tizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Alfa-galaktozidaz, a-mannozidaz ve f-mannozidazlar optimum asidik pH derecelerinde
glikoproteinlerden karbonhidrat bilesiklerini ayiran, ayrica seker katabolizmasi suretiyle
hemiseliiloz  sindiriminin ~ son  halkasim1 ~ tamamlayan  enzimler  olarak

tanimlanmaktadirlar (Terra vd. 1996). Bu enzimler sindirim rollerinin yani sira

patojenlere kars1 savunmada da rol alabilmektedir.

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda bulunan 8 adet GH1
(IPR001360) ailesine ait enzim LC-MS/MS analizleri sonrast Mirosinaz ilk adi ile

adlandirilmigtir (Sekil 4.26). B. brassicae numaralandirmasina goére ng, W123, N166,
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Y3% ve E*® substrat tanima ve proton dondrii islevi gostermektedir. E**" ve E¥™ ise

katalitik rezidiilerdir (Beran vd. 2014).

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

LDEC000918
Pstriola
Brevicorynebrassicae

Sekil 4.26 Leptinotarsa decemlineata GH 1 ailesinden LDEC000918 kodlu enzimin
Phyllotreta striolata Fabricius (Coleoptera: Chrysomelidae) (Uniprot erisim
no: AO0A059U5M8) ve Brevicoryne brassicae Linnaeus (Hemiptera:
Aphididae) Uniprot erisim no: AOAOS9USMS) GH 1 enzimleri ile birlikte

MARTSLLVFCICFINGILSYDLNDNKFPDDFLEGVATAAYQIEGAWNEGGKGENIWDNVC
MWKIELLIYSL-VIVGTSCSSVNNKKFPDSFLLGTATAAYQIEGAWNEDGKGENIWDRTC
—————————————————————— MDYKFPKDFMFGTSTASYQIEGGWNEDGKGENIWDRLV

* k% ke ok ekkekkhkkk khkk kkkkkkkk

HRVPSPVVNNDTGDIACDSYHKYKEDVALLKDLGVDVYRFSLSWSRILPNGEFDNKINVEG
HSDPTRIFNNENADIACDSYHKYKEDVALLKDLGVSVYRFSISWSRILPTGYLNEINQLG
HTSPEVIKDGTNGDIACDSYHKYKEDVAIIKDLNLKEYRFSISWARIAPSGVMNSLEPKG

* * khkkhkhkkkkkkkkkkhkkookkk o khkkkokkokk Kk Kk * e e *

INYYKNLIRELLDNNIKPLVTIYHWDLPQVLODAGGWESEFIIDAYLDYARVCFREFGDD
INYYKNLISELKANNIEPLVTIFHWDLPQPLODIGGFPNDRIIRRYVEYARVVEDNFGDD
IAYYNNLINELIKNDIIPLVTMYHWDLPQYLQDLGGWVNPIMSDYFKEYARVLFTYFGDR

* ** Kk kK kK * * **** ****** * kK ** **** * * kK

VKYWLTFNEPKQTCHAGYASGDKAPLIISPGVGEYLCSRNLLLAHSKAWHLYNNEFRSKQ
VKYWITENEPKQTCHGGYAALGDAPFINSSGIGEYLCTHNLLKAHAETYHMYNKEFRDKQ
VKWWITENEPIAVCK- GYSIKAYAPNLNLKTTGHYLAGHTQLIAHGKAYRLYEEMFKPTQ

** * Kk Kk kK * . ** * K * ** K kK e e e e * . * . *

QGRVGITIDSNWYEPASN-SSEDLAASETALRENYGCYADPVIHGDWPKQOMKENIARRSK
NGRIGITIDTVWAEPDSK-DKADVEAADRLIQFTYGWYAHPVTHGDYPEVMKQFVGERSA
NGKISISISGVFFMPKNAESDDDIETAERANQFERGWEGHPVYKGDYPPIMKKWVDQKSK

ek e e Kkek . * * . ... .-k * Kk e kK ek Kk . . .-k

AQGYRKSRLPEFTEEEIKYMRNTVDEFLGLNTYTSSVVRATIAQPDTTTLGLSEDTEVDEWQ
KOGFSESRLPKFSKAETIHGMKNTVDFLGLNYYTSVMAKHKNDEEKTAIDWDODSEVDTYF
EEGLPWSKLPKFTKDEIKLLKGTADFYALNHYSSRLVTFGSDPNPNEF---NPDASYVTSV

.k * ** * ** * * % ** * * . * .

PEDWE-GSASSWLKVAPWGARKLLKWLKYAYNDTPIMVTENGYSDEGT-LNDERRINYYQ
KPEWP-STASSWLKIVPWGMRKILNWVNKNYEGLPIIVTENGVSENGTTLEDDVRIDYYR
DEAWLKPNETPYIIPVPEGLRKLLIWLKNEYGNPQLLITENGYGDDGQ LDDFEKISYLK

* .. * * ** * * . * **** .ok * * * *

GYISNIRDAMEKDDVNVIGYTAWSFMDNFEWLRGYSEHFGLYHVDENSPNRTRTKKDSAT
DHLSGVRDALD-DGVNVIGYTAWSMMDNFEWTRGYSEKFGLYSVDFNDPERKRTPKKSVS
NYLNATLQAMYEDKCNVIGYTVWSLLDNFEWFYGYSIHFGLVKIDFNDPQRTRTKRESYT

.k . * ****** ** ***** * k% *** *** * * *k . Kk

sekans gosterimi

B. brassicae numaralandirmasina gore sar1 fonla gosterilen ng, lea’ N166, Y3 ve E*Z substrat tanima ve
proton dondrii iglevi gostermektedir. Kirmizi yazili gri fonla gosterilen E
Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki
noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve izeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip

167

proteinleri simgelemektedir

GHI ailesi myrosinazlar1 ayni aileden olan B-glikozidazlar ile oldukca benzer sekansa
sahiptir. Myrosinazlara 6zgii olan B-thioglikozidaz aktivitesinin belirlenmesi substrat
diizeyinde daha detayli calismalarin yapilmasimi gerektirmektedir (Beran vd. 2014).

Myrosinazlar bitkisel glikozinolatlarin hidrolize edilmek suretiyle boceklerin kendine
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0zgli savunma mekanizmalarinin yaratilmasinda kullanilan enzimler olarak
bilinmektedir (Beran vd. 2014). Bu glikozinolatlarin agirlikli olarak Cruciferae
takimindan bitkilerde bulundugu goz oniine alindiginda (Beran vd. 2014) Solanum
tuberosum {izerinde kiiltiire alinmis mevcut ¢alismadaki patates boceklerine ait GHI

enzim grubunun B-glikozidaz aktivitesi gosterebilecegi diislintilebilir.

Glikozit hidrolazlar; en genel anlamda karbonhidrat sindirimi denildiginde akla gelen
enzim grubudur. Chrysomeloidea and Curculionoidea iist familyalarindan ¢ogu bdcek
hiicre duvari sindirimini gergeklestirmeye yonelik enzimlere de sahiptir (Kirsch vd.
2012). B-glukanaz, ksilenaz ve pektinazlarin bitki, lizozimlerin bakteri, kitinaz ve -1,3
glukanazlarin ise fungal hiicre duvarlarini hedef aldiklar1 bildirilmistir (Terra ve Ferreira

2012).

4.3.2.6 Lipit metabolizmasina iliskin enzimler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda 3 adet lipit
metabolizmas1 ile dogrudan ilgili enzim tespit edilmistir. Bunlar bocek bagirsak
lipazlar1 olup Triagilgliserol lipaz (IPR000734), Lipaz okaryotik (IPR025483) olmak
tizere iki grupta toplanmistir. L. decemlineata pankreatik triagilgliserol lipazlar: 2 adet
olup Sl D ye {20 (Pistillo vd. 1998) (Insan Pankreatik Triagilgliserol Lipaz
Uniprot ID: P16233) katalitik ticlii rezidiilerine sahip ve korunmus GXSXG motifleri
bulunmaktadir. Triagilgliserol lipazlarda ayrica pankreatik lipaz bdlgesinin yani sira
aminoasit sekansmin karboksil ucuna yakin boliimiinde sisteince zengin bir bolge
bulunmaktadir (Toprak vd. 2008) L. decemlineata aktif triagilgliserol lipazlarinda bu
bolge CX7CX2,CX10C konsensusuna sahip olup bu anlamda insan (Uniprot ID: P16233)
ve s1g1r (Uniprot ID: F1IMPS55) triacilgliserol lipazlariyla da uyusmaktadir (Sekil 4.27).
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LDEC013885 DVNIFCVDWSSIALKTYLEAFAAVPDVGRLTGELIKVLITDHGLNINKIFI S HV 178
LDEC013889 DINVEVVDWSPIASKTYISAQGCVPKVGGEVADEVRSLOONFKLNLSKVKEF S HV 150
Human SVNCICVDWKGGSRTGYTQASONIRIVGAEVAYFVEFLOSAFGYSPSNVHVIGHS HA 174
Bovine KVNCICVDWEHGAWTKYTQAVHNTRVVGAEIAFFIQGLSTELGYGPENVHLIGHS QL 176

ek .« kk Kk . * * * % .. * .. ek kk kK ok .

LDEC013885 AGRIGEDFKGNLPLIVGLDPAGPGFFYEITNNRLDPTDAQFVHVIHTNTAFL-—-———— GF 232
LDEC013889 CGCAGTALGGQVSRIVGLDPAGPLFSLSNKENRLDKSSAKYVEVIHTNGGML-—-—-——— GF 204
Human AGEAGRRTNGTIGRITGLDPAEPCFQGTPELVRLDPSDAKFVDVIHTDGAPIVPNLGEFGM 234
Bovine AAEAGRRLGGQVGRITVIESWMPCFSNDPTGSLLNPSKSMMVDVMATESIQLLPFVSTGQ 236
* * o *oone * o oLt *oxox : *
LDEC013885 RRTLGHVDYYPNGGEFQPGE@PLDIT-————---————————— 275

LDEC013889 NDQLGHSDYYPNGGRTQPGE@GVDLT-- -—-GS@SHSRSYEYYAESLSN- 247
Human SQVVGHLDFFPNGGVEMPG@KKNILSQIVDIDGIWEGTRDFAAGNHLRSYKYYTDSIVNP 294
Bovine TODWGHCELVPGGGIFLMGE@OPSMSRSMIEVLNCGQGIQDFVABSHLRSYKYYSSSILNP 296
* % . *'** * % . :*_* ***: *:_*: *
LDEC013885 310
LDEC013889 299
Human 354
Bovine 356

Sekil. 4.27 Leptinotarsa decemlineata Triagilgliserol lipazlarinin insan ve sigir
pankreatik lipazlari ile birlikte sekans gosterimi

Gri fonlu kirmizi rezidiiler katalitik rezidiiler, sar1 fonlu rezidii korunmamis rezidii, yesil fonlu bolge
sisteince zengin bolge, kirmizi fonlu sisteinler CX;CX»,CX;oC motifine iligkin sisteinlerdir. Mor fonlu
bdlge GXSXG motifini kapsamaktadir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen
rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor
verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Okaryotik lipazlar da GXSXG korunmus motiflerine sahiptir (Pistillo vd. 1998).
Mevcut proteom analizlerinde tespit edilen tek Skaryotik lipaz olan LDEC01872, S'®*
ve H*® katalitik rezidiilerinden (Pistillo vd. 1998) (D. melanogaster numaralandirmast.
Uniprot ID: 046108) H***dan yoksun oldugundan bu hidrolazin inaktif oldugu éne

siiriilebilir (Sekil 4.28).
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LDEC018727 ADAGFDVWLGNNRGNTWSRNHL---=————===—— NFEDCGHYDLPAKIDYIIATTGQDRI 168
D.melanogaster ADAGYDVWMGNARGNTYSKAHKYWPTYWQIFWNEFSWNEIGMYDVPAMIDYVLAKTGQQQV 158

****:***:** ****:*: * e * **:** ***::*.***:::
LDEC018727 FY S TSQYFAMASLRPEYNDKIALMTALAPVAYMKHLASPLPRLAVKYMEAISLAA 228
D.melanogaster Q TTVYLVMVSERPEYNDKIKSAHLLGPAAYMGNMKSPLTRAFAPILGQPNAIV 218
******** *: * * Kk kk ok ok ok kk * * * % % ] * Kk *x  *x . . .
LDEC018727 DILKINELLGHSELLSLAARLACSDGSPFQEICATFLFFLCGFDSPEMERNIIPVLATNS 288
D.melanogaster EVCGSMEFMPSNKFKQDLGIEMCQATSPYADMCANEIFLIGGYDTEQLDYELLEHIKATS 278
HH L . O S T R R R S S S HEE
LDEC018727 PAGISTKMLKHYGQEIRSGFFRQYDYGGLONLAKYNSLTPPSFNMSAATAPVALYYSX-- 346
D.melanogaster PAGASVNQNLHFCQEYNSGKFRKFDYTALRNPYEYGSYFPPDYKLKNAKAPVLLYYGAND 338

*kk k. * o kK *k  kkoe o kk * o % kK kk e e e * kkk kkk

LDECO18727 ——mmmmmmm o e oo e
D.melanogaster WMCDVSDVRKLRDELPNMALDYLVPFEKWAHLDFIWGTEARKYVYDEVLKQMOSYE 394

Sekil 4.28 Leptinotarsa decemlineata okaryotik lipazinin Drosophila melanogaster
model okaryotik lipazi ile alt alta sekans gosterimi

Gri fonlu kirmizi rezidiiler katalitik rezidiller, mor fonlu bélge GXSXG motifini kapsamaktadir.
Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki
noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve lizeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip
proteinleri simgelemektedir

4.4 Tasiyic1 Proteinler

4.4.1 Ferritin

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu iki adet ‘heavy chain’,
iki adet de ‘light chain’ ferritin iyon tasiyicisi bulunmustur. Bocek light chain
ferritinlerinin heavy chain ferritinleri karakterize eden ferroksidaz merkezinden yoksun
oldugu, (Dunkov ve Georgieva 1999); bunun yerine kimyasal denatiirasyona karsi
yiiksek stabilite gosteren tuz kopriilerine sahip oldugu bilinmektedir (Charlesworth vd.
1997); bu durum LDEC005287 ve LDEC014063 i¢in de bdyle olmaktadir (Sekil 4.29).
Her ikisinde de ayrica birer adet N-tipi glikolizasyona iligkin asparajin rezidiisii
goriilmektedir. Bir ferritinin glikolize olmas1 onun stabilitesini arttirmakta, reseptorii
bulmasini ve baglanmasini da kolaylastirmaktadir (Nichol ve Locke 1999). Her ikisinde
de N-terminale yakin bolgedeki 3 adet C rezidiisii korunmustur. CZG, C34, c* (Apriona
germari Hope (Coleoptera: Cerambycidac) numaralandirmasi Uniprot erisim no:
Q8MUWDY9) olmak iizere bu 3 adet sisteinin protein-protein interaksiyonlarinda veya

endoplazmik retikulumda lipit molekiilleri eklenmek suretiyle ferritinin degrede
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olmaktan korunumunda rol aldig1 bildirilmistir (Nichol ve Locke 1999; Nichol vd.

2002).

LDEC005287
LDEC014063
Apriona

LDEC005287
LDEC014063
Apriona

LDEC005287
LDEC014063
Apriona

LDEC005287

MKVEFIVIAIFCAVASAA-—-——-— DDYCYKDAVEACKTTNKKYTSTLNCTARYGAIDAVQPE
MKAFITITIAIFCAVASAA--—-—- ODYCYKDVVEACRTTNKKYTSTLNCTAKYGAIDVVQPA
MKAFIVFVSLCAVAVAQVEDHLSKSCYNDIDTICKHSKL-SPKDSYCSAKYGGINKVQEG

*k kKoo sk Kk kk Kk * Kk ok * . Kk ekekk ke KK

LOKFANHHFIRSFEYLLMSTHFANYEKNRAGFEKLFRSLSDSKWEEGIELIKYITKRGGY
LOKFTNHHFIRSFEYLLLSTNFANYEKNRPGFEKLFRSLSDDKWEEGIELIKYLTKRGGQ
LOKFVNDHFTLSFHYLLMATHEFDNYNKNRPGFEKLFRGLSDDTWEDGIELIKYITKRGGE

*kxk ok kx kk hkhkkeoekek kkoekkk khkkkkhkkk Kkk Kk ke khkkk Ak Kk o kkkkKk

MNFAAISEDLALENEVDRSFELYELAAVAKALDFEKKFALEAHETIHSEATRKSKSFHDPE
MNFATVSEELLEENELERSFELNEFAAVARALDFEKRIALEANSIHGEATRMNKNFHDPE
MNEFNLQSY----FNETKPDAELYEYYAVGKALDNHKKLALEAFEVQKEAANKAKDYHDPE

* K Kk * * K *x Kk K * K ek k K ke e Kk kK * K . * « kk kK

ISDHLEKEFVHKQRDVIRKLAGYTTDLSDLLDGPDSSLSLFLEDEYLQKA 225

55
55
59

115
115
119

175
175
175

LDEC014063
Apriona

ISDHLEHEFVHKQRDVIRKLAGYATDLNDLLDGPDSSLSLFLFDEYLQK- 224
ITSYLEHEFMHKHRDIV-KLAGYTSDLNKILDGPDSSLSLYLFDEYLQKQ 224

ke ekkekkoerkkoekkoo khkkhkkkookk ek kkhkrhkhkhkkhkk o kkkkxkkx

Sekil 4.29 Leptinotarsa decemlineata light chain ferritinleri ve Apriona germari light
chain ferritininin alt alta sekans gdsterimleri

Sar1 fonlu rezidiiler korunmus sistein rezidiileri, koyu renkli asparajinler ise N-tipi glikolizasyon
bolgeleridir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir.
Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde benzer
Ozelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

LDEC014064 ve LDEC005286 ise 2005 yilinda Qiu vd. tarafindan rapor edilen L.
decemlineata heavy chain ferritin ortologlart ile (Uniprot ID: Q7Z161) % 99’ un
tistiinde bir benzerlik oranina sahiptirler. Bunlarda 1 adet Y, 1 adet H, 1 adet Q, ve 4
adet E olmak tiizere toplamda 7 adet amino asitten olusan ferroksidaz merkezi

*3e oksitleyen

bulunmaktadir. Buras1 metal baglayan ve sitoplazmik Fe*? iyonunu Fe
esas kisimdir (Andrews vd. 1992; Lawson vd. 1989; Wade vd. 1991; Charlesworth vd.
1997). Bu rezidiilerin tamami1 LDEC014064 ve LDEC005286° da korunmustur (Sekil

4.30).
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LDEC014064 MKSIILTTVFICVIGLASSALECSYKELDIPKDWIDMEKACVKKMRAQVEDELKAAMQYM 60
LDEC005286 MRSIILAVFEFVCAIGLASPALQCSHKELDIPKDWIDMDQLCIQKMRGQVEEELKAAMQYM 60
Apriona MKFFAFAVEFVVCSIAFVSAEIECRGENVNVPTDWLDMQQFCVSSVRNQIEEELKAAMQOYM 60

* . . . « kK . * e ek e e e e Kk kk e kk oo oo * . ek kekekhk Ak kkhkhkk

LDEC014064 AMGAHFSKDTVNRPGFAEIFFKSASEEREHAIKLISYLLMRGELTSKVSSLIK-RNLMPS 119
LDEC005286 AMGAHFSKDTVNRPGFADMFFKSASEEREHAIKLISYLLMRGELTSKVSSLIK-RNLMPA 119
Apriona AMGAHFSKDIVNRPGFAKMFFEAASEERQHAIKLISYLLMRGELTSKVSELIRSRKLVPQ 120

kAhkkAkkhkhkk kKhkk KAk kkkKk ekKk e o kA kK e kA XAAAk Ak AAkAk A XA AXk A ARk Ak, KKk K ek ok

LDEC014064 QTTWTNGVSALKDALKLEASVTRKIRDVIKVCEEAKSENDYHLVDYLSGDFLGEQYQGQOR 179
LDEC005286 QTTWINGVSALKDALRLEASVTRKIRDVIKVCEGATSYNDYHLVDYLTGDFLEEQYHGQR 179
Apriona KTYWDSGVEALKDALNLEASVTKKIRKVIKNCEE-DSENDYHIVDYLTGDFLTEQYQGQOR 179

ok K kk kkkkhkkk kkkkkhkkokkk kkk kxk Kk ekhkkkoekhkkhkkoehkhkkhk Khhkkokkk

LDEC014064 DIAGKISTLEKMTEKHGALGEWLFDKKLLKGEL 212
LDEC005286 DIAGKVSTLEKMTEKHGALGEWLFDKKLLKGEL 212
Apriona DIAGKVSTLEKLKVKHGALGEFLFDKKLLNGEL 212

KAk Kkk o khkk kKo KAk kAkkhkhkkekkhkhAkkhkhhkkeokkhk

Sekil 4.30 Leptinotarsa decemlineata heavy chain ferritinlerinin Apriona germari heavy
chain ferritini ile alt alta sekans gosterimi

Sar1 fonlu rezidiiler korunmus sistein rezidiileri, gri fonlu kirmizi yazilmis rezidiiler ise feroksidaz
merkezine iliskin aminoasitleri gostermektedir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta
gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri
skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

4.4.2 Juvenil hormon baglayan proteinler

Hemolimf juvenil hormon baglayan protein (IPR010562) ailesinden 4 adet juvenil
hormon baglayan protein L. decemlineata peritrofik matriksinde yer almaktadir. Juvenil
hormon baglayan proteinler juvenile hormonu baglayarak spesifik olmayan esterazlar
tarafindan degredasyona ugramadan hedef dokuya wulagmalarini saglamaktadir
(Ritdachyeng vd. 2012). Bunlarin yiiksek ve diisiik molekiiler agirliga sahip olanlar
bulunmakta olup diisiikk molekiiler agirliga sahip olanlar 25-35 kDa arasinda degisen
kiitlelerdedir (Trowell 1992). L. decemlineata peritrofik matriksinde yer alan juvenil
horrmon baglayan proteinlerin tamami 18-28 kDa araliginda molekiil agirligina sahip
olup diisiik molekiil agirlikli olanlar grubuna girmektedir. Disiilfit kopriileri juvenil
hormon baglanmas1 adina 6nemli bir role sahiptir (Wojtasek ve Prestwich 1995).
LDECO009735’de 33. ve 233. rezidiilerdeki sisteinlerle muhtemel distlfit kopriileri
kurulabilecekken tek bir sistein rezidiisiine sahip LDEC000780’in ve sistein icermeyen
LDECO013494’iin juvenil hormon baglama niteligi olmadig1 one stirtilebilir (Sekil 4.31).
Ote yandan amino asit sekansindaki hidrofobik bolgelerin disiilfit kopriileriyle kontakt

kuran ve juvenil hormon’un lipofilik bolgelerini taniyan kisimlar olarak juvenil hormon
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baglama kapasitesinde oldugu da ileri siiriilmiistiir (Touhara ve Prestwich 1992). Buna
gére LDEC009735°de C* rezididinii de igeren L% ile P*® arasindaki boyle bir

hidrofobik dizinin benzer bir rol {istlenecegi diisiintilebilir (Sekil 4.31).

LDEC009735 MKMVALKLLTFVALVYTANASTDRELALKLASILKKVIISGLPSLHIPSHDPLVFNHNLS 60

LDEC000780 MKLLVSAIIL----- LSAQAFGGYV--FRISS-—————-—-—--—-———-— PIDIKTEPVFSPYIE 40
LDEC013494 MISAAFSFLL----- LLAPAFGGYV--FLYVN-—-—-——-———————— DRKADDSTVI-—---— 35

* . * ok . * .

LDEC009735 WHGDIGIASGTLNVTNLVWHGIPNWSVDIEQFS-DD-SDSNAILKYTLWWPKEVEFTSKYS 118
LDEC000780 YHPK-—---NDVFNEDEYFWNLSH-TGFDNSQILDAHVDVATLSLNEFTTEFSPHVVQKSVYA 95

LDEC013494 —————-———m—m oo L-SDSDD-——=--=—===————————— - 41
LDEC009735 LYANVAL----IPTHFAGD------- LNVTLASTTWSGEVNFTKPGFNLIEGVEGLTLSW 167
LDEC000780 ASGVVLYNKTRDPDIIWGSGPVVKELYNTTILHQIR--SVQYEQDGK-——--- SYLRVDS 147
LDEC013494 --—----- NRLEKKSRVYMNQLIAYNSDNVTIVHQLK--SNQVVKNGE---—-- TYLEITS 86
* k. . . * * .
LDEC009735 NSVQVHFDFTGLG---PFNGMVSNTLSGFVKGFLDTGAMG-~-———----~ NTLGEALKTR 214

LDEC000780 YNVSVSLDFITFDYQONLYNGTRPD-LAKRTGEYINANAPYITANQQPYVETFLAGMFKEY 206
LDEC013494 YDTSIQMDLITLDYGNLYNGTNPE-LAKDTKDYLNEIAMYLVSDIGGKIEIFFGDMFKTY 145

s o H g W HE- X I & T, Hiad
LDEC009735 LNTAWFQHNERIDKILEYIRNN 236

LDEC000780 AK-AII-GSVSIDELIH----- 221
LDEC013494 AN-LIF-GSVPLNKIVPDFQ—163

Sekil 4.31 Leptinotarsa decemlineata juvenil hormon baglayan proteinlerinin alt alta
sekans gosterimi

Acik mavi fonla gosterilen bolge juvenil hormon baglayan varsayimsal bir hidrofobik bdlgesdir. Kirmizi
fonlu sisteinler disiilfit kopriilerine iliskindir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta
gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri
skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

4.4.3 Hekzamerin-depo proteinleri

Bocek depo proteinleri yaklasik 70-80 kDa molekiiler agirliga sahip proteinlerdir ve
kelime anlami olarak hemolimften besin ¢ekilip fat body de depolanmasi anlami ima
edilmektedir (Haunerland 1996). Son yillarda bu proteinlerin kiitikular formasyon ve
melanizasyon, humoral savunma ve madde taginmasi gibi diger roller iistlendigi de one
striilmistiir (Burmester 1999). L. decemlineata peritrofik matriks kompozisyonunda yer
alan 1 adet hemosiyanin/hekzamerin (IPR013788) grubuna ait protein 19 karakteristik
peptit ile temsil edilmekte, sekansi toplamda 702 aminoasitten olugsmaktadir. Sinyal

peptit haricindeki molekiiler agirhig 81.6 kDa’dir. LDECO012813, L. decemlineata
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diapause protein 1 (Uniprot ID: Q25271) ile sekans karsilagtirma analizi sonuglarinda %
100 bir benzerlik gostermistir (Sekil 4.32).

LDEC012813
TR|Q0252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q0252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|0252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|0252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q252711025271 LEPDE

LDEC012813
TR|Q0252711025271 LEPDE

MKISLVFLVGFCTAVLSNPVADTNYLKREQQILKLLYHVNQPSTYPEHVEIGKSCMFCEK
———————————————————————————————— LKLLYHVNQPSTYPEHVEIGKSCMFCEK

R R R R I I I I b b I b I I I I b b I b b 2 I i

GSLYDKYEKREVVDNWVQFWRFGLLPRGEVFSVFYEEHLRQATIALFKLEYYAKTYDEFHR
GSLYDKYEKREVVDNWVQFWRFGLLPRGEVFSVFYEEHLRQATIALFKLEFYYAKTYDEFHR

B R R R R I R e R I S S

VATWARQNVNEGMEVYAFSVAITIHRPDCRRLMLPPIYEIKPHYFFNKEVINKAYYYKQVH
VATWARQNVNEGMFVYAFSVAITHRPDCRRLMLPPIYEIKPHYFFNKEVINKAYYYKQVH

B R R R R R R I I R I I S S S S

NSRDVHONPGSFPGYTIQTNYTHDHMNLGHEQSLSYFLEDIDMNSLYYYYNLYYPFWMSS
NSRDVHONPGSFPGYTIQTNYTHDHMNLGHEQSLSYFLEDIDMNSLYYYYNLYYPFWMSS

R R R R R R I I I S S S S

EEFGWKDSNRGYLYYFAHQQLLARYYLERMANGAGDIHTLDVDSPIQTPYNPSMVYPCGA
EEFGWKDSNRGYLYYFAHQQOLLARYYLERMANGAGDIHTLDVDSPIQTPYNPSMVYPCGA

B R R R R R R R R R I I e R S e S S S S S

EFPSRPKFAKLHEYFEFNYGKKWSWSREFGTNSEFDFMADYDRRMNDAIDQGFVEDTKGNKIE
EFPSRPKFAKLHEYFEFNYGKKWSWSRFGTNSEFDFMADYDRRMNDAIDQGEFVEDTKGNKIE

B R R R R R R R e S S S S

LDTPEGEFNVLGNLIQSNWDSPNRKFYGALWSYLRHFFGYSYAPVNNYREVPSALEHYETC
LDTPEGEFNVLGNLIQSNWDSPNRKFYGALWSYLRHFFGYSYAPVNNYREVPSALEHYETC

R R R R R R R R R R I I I I e S S S S S

MRDPMFFQIAKKMIMKFQRYLSDLPPYTEEELLFPGVSVEGLEFDPLITYNDWSYSDLTN
MRDPMFFQIAKKMIMKFQRYLSDLPPYTEEELLFPGVSVEGLEFDPLITYNDWSYSDLTN

B R R R R R R R R I S S S e I S

GVEFYNNQEDAKTFDIRVRQYRLNHKPFTYKIKVTSDKAQKAVVKVFMGPAYDKNGETMFL
GVEFYNNQEDAKTFDIRVRQYRLNHKPFTYKIKVTSDKAQKAVVKVFMGPAYDKNGETMFL

B R R R R R R I S e S S S S S S

NENRLNFLILEHFVHDLKAGENVITRSSHEMREFYAPDKMSFRDMYKRVKAALEGDGEFKI
NENRLNFLILEHFVHDLKAGENVITRSSHEMREFYAPDKMSFRDMYKRVKAALEGDGEFKI

hhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkkhkkkkkkkkhkkkkk

DERQONYFHWPQRFMLPRGSSAGTPYRFEFVIVYPYEPYHEGKYETDGIPAPGSGGVFIDNR
DERONYFHWPQRFMLPRGSSAGTPYRFEVIVYPYEPYHEGKYETDGIPAPGSGGVEIDNR

hhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkkkkkkhkkkkkk

TAGFPFDRVIRFEKMWYPLANGQFQEAKVYFKDIYDINAPHH 702
TAGFPFDRVIRFEKMWYPLANGQFQEAKVYFKDIYDINAPHH 670

khkhkhkhkhkhkkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkhkkhkkhkkkhkkhkkkk

60
28

120
88

180
148

240
208

300
268

360
328

420
388

480
448

540
508

600
568

660
628

Sekil 4.32 Mevcut calismadaki depo protein LDECO012813 ve Uniprot protein
bankasindaki Q25271 erisim numarali Leptinotarsa decemlineata depo
proteininin alt alta sekans gdsterimi

Alt1 gizili italik rezidiiler sinyal peptiti temsil etmekte olup Uniprot protein bankasindaki depo proteinde
N-terminal bulunmamaktadir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri
temsil etmektedir. Ust iiste iki noktal1 gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve {izeri skor verecek
diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Arilforin tipindeki bu heksamerin (Koopmanschap vd. 1995) bolca aromatik amino asit

rezidiilerine sahip olup son dénem larvalarda depolanmakta, baskalagim siirecinde
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kaybolmakta, erginlerde ise sadece diyapoz siirecinin tetiklendigi kisa giin kosullarinda
ortaya ¢ikmaktadir (Koopmanschap vd. 1995). SignalP tahmin sonuglarina goére bir
SPSP (Secretory Pathway Signal Peptide) sekansi ile baslayan bu secreted proteinin

peritrofik matriks yapisindaki islevi ise bilinmemektedir.

4.5 Savunma Peptitleri

4.5.1 Lektinler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet C-tipi lektin

267_p268_N\269 motifi

tanimlanmistir. Ancak tipik bir mannoz baglayici lektin motifi olan E
(H. armigera C- tipi lektin numaralandirmast Uniprot erisim no: Q19AB1) (Chai vd.
2008) LDECO008648° de korunmamustir (Sekil 4.33). EPN motifinin yerini EPS
motifinin almasi onu diisiik diizeyde bir mannoz baglayici lektin yapmaktadir (Cheng

vd. 2014).

SKNBBD----NG---TCLEVTQDSS-DISMS[ladctknnyiicegdgngtttkpdss 52

Sekil 4.33 Leptinotarsa decemlineata LDEC008648 kodlu C-tipi lektininin motifleri

WNR motifi Ca*? baglanmasini koordine etmektedir

Lektinler diger karbonhidrat baglayici sindirim enzimlerinden karbonhidrati sadece
baglayarak herhangi bir sindirim reaksiyonuna girmemeleriyle ayrilir (Terra vd. 1996).
Cogu bocekte bunlarin sentez yeri ‘fat body’ olup, buradan hemolimfe
salgilanmaktadirlar. (Chai vd. 2008). Lektinlerde genellikle ¢oklu bilesen baglanma
bolgeleri bulunmaktadir (Terra vd. 1996). Peritrofik matriks yapisinda yer alan C-tipi
lektinler peritrofik matriks musinlerindeki O-tipi glikolize olmus glikanlarda lokalize
olarak (Toprak vd. 2016) karbonhidratli bilesenleri yakalamak suretiyle patojenlere

kars1 savunma stratejisinin bir pargasi olabilmektedir (Huang vd. 2015).
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4.5.2 Taumatin

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu peritrofik matriks
yapisinda 1 adet Taumatin (IPR001938) proteinine rastlanmistir. Sinyal peptit hari¢ 21.5
kDa agirligindaki bu protein 2 karakteristik peptite sahip ve 214 aminoasit
uzunlugundadir (Sekil 4.34).

MLKLVTLCILLTTVLAVEFQITNREIGAIWVGCQGNAGKPALANGGFILEAGAT 54
ISVYSPDDWAGRFWARTW.DVNTKHILTGDIGDRLEIGGNGGAPPASLVEITLK 108
GYGEQDYYDISLVDGFNIAAAQPNELKLNTEHGVVGEKSABLAFNTDOYBRGA 162
FGTPESERSSTWPVDYPNFFKSREPDAYSYAYDDHKSTFTCQAQKYLITFGV 214

Sekil 4.34 LDEC003727 tiim sekanst

Muhtemel disilfit kopriilerine iligkin sistein rezidiileri kirmizi fonla belirtilmistir. Alt1 ¢izili italik
rezidiiler sinyal peptite iligskindir

Taumatin homologu genler bitkilerde iyi bilinen antimikrobiyal genler olup (Cao vd.
2016) yakin zamanda 7. castaneum’ dan da taumatin proteinleri elde edilmis, bunlarin
Beauveria bassiana ve Fusarium culmorum gibi fungal patojenlere karsi antifungal
ozellik gosterdigi vurgulanmistir (Altingigek vd. 2008). Taumatin proteinleri yakin
zamanda A. glabripennis mide transkriptomunda rapor edilmis olmasina karsin (Sekil
4.35) (Scully vd. 2013) peritrofik matriksteki varligr mevcut ¢alismada ilk kez rapor

edilmektedir.
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LDECO03727 1 - MLELVILCILLTTVLEAVEEQITHRE IGATINVECQCHABKPARANEGFIHFRGE &3
V5IEEZ VSISG2_INOGL 1 —---me KMEKLVVVATVLATVYEVEEEEXNLE IGDVNVEIQCHSEKERLEGEGEVIARYR 54
DEWIWS DEWSVS TRICA 1  ——————- MEAFA-LLGLIARAGAVEEFTVENEGGPVNVET QCHPEHERL SNGELIENOGG 52
P28433 PRS_RRATH 1 MANISSIHILELVFITSGIAVMATDETLRNNCPTTVHAETLAGQE-PKLGDGEFELTPGA =9
LR TLoORLIE o F rELE L ® FoORRLD R
LDECO03727 54  TISVYSPDDWAGREWAREWEDVY-—- TXHELTEDCEDRLEECCHEELPBASEVEITEEY 110
VEIEGZ VSISG2 INOGL 55  SRVVSAPEDWAGREWPRIWCDAG---SNHCLTEDCGDRLOCCGNEEAPBASLAEITIREA 111
DEWaWS DEWSVS_TRICA 53 SVTLQRAE“WAGREWPRTWCDP“———'Q{CQTGDCGIKV“C GAGG"PP SILEITLKGY 109
P28493 PR5_ARATH a0 SRQLTAPE& CHSGREWARTGENFDASCHNGREVIGDEGCL -G -GEGVPEVIHARFOLVED 117
H LEIERERE OEFE R TR ORREREE LE ¥FE_EER 1R FiER R
LDECO03727 11 CEQDYEDISINDEFNIA-—--—————-———--———————————— AACENELELNTEH-GV 142
VEIEGZ VSISG2 ANOGL 12 DGLDENDISENDEENLATSFEPVNGRGDGGQYSCKKASCARHLNDDEBDALKLNTDS-GU 170
DEWSVS DEWSVS TRICA 10 GGIDYYDISINDGYNIRTAMEPIGGHGDGSQYSCTHCACSVNLLDIEEQEERITNGEGYT 169
P28453 PRS_ARATH 8 GGRREEDVERNDEYNVKI.GIRPSGGSGD----- CRYAGCVSDLNAZCEDMERVMDGN-FV 171
. EaEEIRERERERE LR 1 EE1 EE .
LDECD03727 43  VCEHEECLAFNTOO¥CCR-ErcTEESERSSTWEV DY PNFER SREPIAYSYAYDD
VSIEGZ VSISG2 MNOGL 71 WCCKSECLAFNTDQYCCRVAYCTEDICKSSEWPVDEYPSEEK-ACPDAYS YAYDD
DEWaVe DEWSVS TRICA 70 InCNSACGAFNTDEYCCRCARNTEETCKSSDWEVDYPAFEKSHCPDAYSYAYDD
P284593 PR5_ARATH 72 V:CKSACERENTDOYCCRCANDXPETEP-- - -BTDY¥SRIFR ACPDAYSYAYDOETSTET
1 RIERER EEEEIREEE R ®maoawE LA 4 TRE REEXREREEAEEEY O REREE
LDEG003727 03 [BoRORELIEECY 21t
VEIEGZ VSISG2 ANOGL 31 [EKAEKNIITECI 242
DEWAVS DEWSVS TRICA 30 EQARKERVIEG- 240
P28493 PRS_ARATH 8 ETCANNEITECP 233

Sekil 4.35 LDEC003727’nin sirasiyla Anoplophora glabripennis, Tribolium castaneum
ve Arabidopsis thaliana taumatin ile birlikte sekans gosterimi

Uniprot erisim numaralari sekilde mavi renkle yazilmistir. Koyu gri renkil fon tiim proteinlerde korunan
rezidiileri temsil etmektedir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri
temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek
diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

4.5.3 Peptidoglikan taniyan protein

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet peptidoglikan
tantyan protein tanimlanmistir. Dort adet karakterisitk peptit ile temsil edilmekte olup

sinyal peptiti ¢ikarildiktan sonra 46.4 kDa molekiil agirligindadir (Sekil 4.36).

MRLRVIFVAVLVLASTVPINCQMSGVKLNLMPIYNVSALPGITIADNRPPATLN 54
IFLEVIRRLEDANPTKSAKELATLILOQRLRODGIISTGRSTDIRWALPESPSNY 108
ESVKQTIFTEKFITNSSLELLYGDLDPVEIISFHYMISSTTNITKRGDEASTIS 162
RSARYTSRMRRDVQKSEFAAEVMEDFQPRAFVADSEKSQIPIENGVVYTNYGTV 216
KVGQVLNGIATGFAQQNYGEIDNRYATTVSGEIVEAAFVQGTENIKIGAPGGWN 270
STINPKYYFLOKKDKLDVTDAETIRGSIDGLYMALKMDKWKSTEFSDLKISQITIDL 314
YYSPQQKGVFDPSFKA.NRNIFFSEMASTDKLRTETLNLMAPLSGAGYRITVKP 368
DFYPDLANASLQAFLNYIPQLSSDLTIIPKGNIERVATDLFIFIDASWNYNIIK 422 SVLS

426
Sekil 4.36 Leptinotarsa decemlineata peptidoglian taniyan protein (LDEC003767)

Muhtemel disiilfit kdpriilerine iliskin sistein rezidiileri kirmizi fonla belirtilmistir. Alt1 ¢izili italik
rezidiiler sinyal peptite iligkindir
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Bu protein daha 6nce M. domestica peritrofik matriks proteomik analizlerinde de rapor
edilmis, boceklerin anti-bakteriyel 6zellikli savunmasindaki en etkin proteinlerden biri
oldugu belirtilmistir (Wang vd. 2016) A. glabripennis mide transkriptomunda rapor
edilmis olan peptidoglikan taniyan protein, % 50.4 ile L. decemlineata peptidoglikan

taniyan proteine en yiiksek benzerlik gosteren protein olmustur (Sekil 4.37).

LDECOO03767 el RELEDANFTESAMERATIAEORERDDGE I SEG——-RSTRTRWALPESPSHYESVEQTIETE 115
VHGEXAS VHGXAS BNOGL 61 RRLEDNNPTITSRELSALIL-]RLRQDG HGTRSTGVTDLRF -VPFST -\]'_.EAYI{ST]'_ILQ 120
NEUL158 WNEU158 _DENFD 1 ———— MTPREEALHILHRLRQDGITOTG—-RTIDERFGLAYSAS \PERYI{FR‘J]'_LQ 49
pEE ExamEEEEER  ® ® w1 a1 oawm o= o=
LDECO037a7 113 KEITNSSLEEBLYGDEDPVEIESFEYMES SETHITERGDELSTESRSARNE SRMREDVOYS 4175

VLGEHAS VLOGEHAD RNOGL L2l RF]'_TNITVDLNFGDL—PI!EVCSLHFLIS T‘.?'ENRVRSDEI'TTCSRSSRYTSRIFRRKR G 180
NeUl38 NGUlS“ DEWNED 50 SLLPHAEQTLASGQL._DFERCSLHYLIS ITIADHQRENEELECSRSSRYTLRIH-lRRR-\E 109

= = maw, ® mmaimiamw ® 1 mEEmiEEE i
LDECO037a7 178 EFRAE-————————————————————————— VMEDFQPRA-FVADSEFSQCBIENGVWYTN 5o
VLGEHAY VLOGHADS RNOGL LEl EEPP‘JTEEPVIPDLPEVDGNSGDGNVE‘UVEGV'EG-FG-VRSILGSTSDVSEPIELGWYTN 240

NeUls8 N6U15° DENEFD 110 DDDTEDTELVHNQD—-——————— SEENLG————————— LLS THVARNLSQEBIELEWVMOTL 151

HARKEE HEE A -

LDECOO3767 213 YEIVE VEQMENGIATEFAQONY G- ECONRYATTIVSEGETVEAAFVRCTENIKIGAPGENN -7

VOGHAS VLGHAS RNOGL 241 HGIII'L_GQVLVGIBTGFNAE V.:-——GSDN'RYPASTIAEEI EEBATAQLTTT IVIGASGGWN 298

NeUls8 N6U15° DENFD 152 SGIIILMIMGLNPQ V-NG-TVDNRYBRIIIGEL.E.ESLYQ_ DPTISLEHSEENN 311

BE K KIEE REEH . HEEREE K WK AAEp A JE pRE AEAER

LDECOO3767 271 SIINEFEYELO¥DKLDVIDAKTRGS IDGLYMALFMDEWKSTESDLEISQITDLYYSPOQ 330

VEGHRY VSGXLS BNOGL 2989 STT_HPRYFM-\NTQLQ_TDBEIRGSLDGLYHALRLD.:WRSQE‘SDIKVSQ LD]'_YYASYQ 358
NeUl58 NeU1l58 DENED 212 STINEBX¥FELQNNLLQ:TDAELRGALDGLY I SLEMTLTSAEADLKISQIIDM¥YSEYD 271

HEIEEIE KKK 1 Ky AR imE:iRAAAmiiEIz | % RimimImmmimLmE:
LDECO037a7 331 EGMENPSERACHR I FFSEMA STONLATETLNLEAPERSGA-GYRITVEFDFYFDEANASL 354
VEGHAS VHGXAS RBNOGL 359 RGU'E'DESE'RSCH'R ]'_T_YTET_ /DPET LRRQIQAFHGPL“DBSQYGQTV'\-SMYEELT BLL 415
H&6U15& NGUlS“‘ DENFD 272 HEVEFDSSEXLCHR: IIT_YTEH TSE I-IRTQLT_NFHPLL ITB}J‘LSGIST_ RDAFEVLS! ISSI 331
PEEEE EEmggEE il i.oi.n HalH H . . H *i.ia
LDECO037a7 380 QAELNEIPRLS-SEETET PX-GHEERMATHEFEE THASHNYNT IESVES ——————————-— 35

kX

4
VEGHAYS VSGXAS BNOGL 1189 .:SEN:YFTQH TTHEEAET PDNSHEIERNATDETLTE LT SWNY! ITVQSILSYVLDNIDWRF 478
HE6U158 NGUlS“‘ DEWED 332 SAEGSELPQMTSADETEATH-LSIERVEIDELIE I DS CHOFCTLOSVES Y ILNNI DVNEF 390
.

L= LI L . LEEER mE R .k e mr wowoe R

Sekil 4.37 LDEC003767’nin sirastyla Anoplophora glabripennis ve Dendroctonus
ponderosae Hopkins (Coleoptera: Curculionidae) ile birlikte sekans
gosterimi

Uniprot erisim numaralart mavi renkli yazilmistir. Koyu gri renkil fon tim proteinlerde korunan
rezidiileri temsil etmektedir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri
temsil etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek
diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

4.5.4 Repat benzeri proteinler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 4 adet Repat benzeri
savunma proteini tanimlanmistir. Bunlarin tamami MBF2 transkripsiyon aktivator

korunmus bolgelerine sahiptir (IPR031734) (Sekil 4.38).
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MIKTFVVVFAIACQFAHGIVDPREQFEIREGNCTYARLGDLVFEDHVHLTRIPE 54
ITRNTTSSWHGDQTIFCILALSQKPASKGSTVEFIKEGGVNRTYVTLEFHSSKNH 108
GLEYNVOVEGRFR 121

Sekil 4.38 Bir Leptinotarsa decemlineata Repat proteini olan LDEC014461’in NCBI
Conserved Domain Search seg¢eneginde tarandiginda elde edilen MBF2
bolgesinin gosterimi

Gri fonlu bolge MBF2 bdlgesini tahmini olarak temsil etmektedir. Alt1 ¢izili italik rezidiiler sinyal peptidi
gostermektedir

Bu proteinler daha 6nce B. mori’de calisilmis MBF2 bolgesine sahip olan bu
proteinlerin TATA bolgesine baglanan proteinle interaksiyona girerek transkripsiyonu
aktiflestirdigi belirlenmistir (Li vd. 1994). Korunmus rezidii yapilar1 bilinmeyen bu
proteinlerin protein bankalarinda herhangi bir ortologu da bulunmamaktadir. Cok diisiik

benzerlik oranina sahip proteinler blast sonuglarinda yer almaktadir.

4.6 Detoksifikasyon ve strese iliskin proteinler

4.6.1 Karboksilesterazlar

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizlerinde 3 adet karboksilesteraz, tip-
B (IPR002018) ailesinden karboksilesteraz tamimlanmistir. L. decemlineata
karboksilesterazlarinin tamami Uniprot protein bankasindaki diger L. decemlineata
karboksilesterazlari ile %90 ve iistii oranlarda mevcut sekans benzerligi tasisa da kopuk

sekanslara sahip ve katalitik rezidiileri korunmamastir.

Karboksilesterazlar boceklerde insektisidal direncte, Ozellikle de organik fosfath
insektisitlere karsi detoksifikasyonda rol almaktadir (Cui vd. 2015). Daha 6nce B. mori
peritrofik matriksinde varlig1 rapor edilen bu enzim, peritrofik matriksin sadece patojen,
toksin ya da bitki alelokimyasallarina kars1t degil sentetik insektisitlere karsi da bir

kimyasal bariyer gorevi iistlendigini diistindiirmektedir.

65



4.6.2 Tiyol rediiktaz

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 6 adet Gamma interferon
inducible lysosomal thiol reductase GILT (IPR004911) grubundan tiyol rediiktaz enzimi
bulunmustur. Gamma-interferon-inducible lysosomal thiol reductase (GILT),
CQHGX,ECX,;NX4C karakteristik motifine ve CXXC ya da CXXS aktif rezidiilerine
sahiptir (Kongton vd. 2014) (Sekil 4.39).

MWEFLLALSALFVSANSASPTTVSVYYESLCPYCIDFIRDQLAPAYYKIGDKIKV 54
DEVNGKLIFICQHGESECYANRTIQACALDLGVGNSGIEFALCAMSSSNPSSEETI 108
LKQCAIDHKIDWDQIENCYQSKKADDLLMEYANRTISVSPPILGTPATALDNHY 162
METLTDIAQMSLOETIEFLOSGGTCYWCCASVNWKOKSKYTYVFEK 207

Sekil 4.39 Eksiksiz bir sekansa sahip olan LDEC021796°de bu karakteristik motiflerin
gosterimi

Kirmizi renkle yazilmig gri fonlu bolgeler aktif rezidiileri, yesil fonlu bolgeler ise GILT karakteristik
CQHGX,ECX,NX,C motifini temsil etmektedir. Alti ¢izili italik rezidiiler sinyal peptidi gostermektedir

GILT adaptif bagisiklik sistemine sahip omurgali canlilarda asidik ortamda tiyol
rediiktaz aktivitesi gostererek protein antijenlerin disiilfit kdpriilerinin sayilarini azaltir;
bu sekilde bagisiklik sisteminde rol oynar (Arunachalam vd. 2000). Bu katalizlemeyi
sahip oldugu CXXC aktif rezidiileri sayesinde yapar. Ancak bu motifin fonksiyonlari
heniiz tam olarak aydinlatilamamistir. Diger yandan Drosophila melanogaster’ de E.
coli enfeksiyonundan sonra GILT genlerinin ekspresyonunun artisi bu proteinlerin
adaptif savunma sisteminden yoksun omurgasizlarda da bakteriyel patojenlere karsi

savunmada bir rol iistlendigini ortaya koymustur (Kongton vd. 2014).

4.6.3 Sitokrom P450

L. decemlineata peritrofik matriks kompozisyonunda Sitokrom P450, E-sinifi, grup I
(IPR002401) ailesinden bir protein tanimlanmustir. 1ki adet karakteristik peptit ile temsil
edilen bu protein 527 aminoasit uzunlugundadir. Sinyal sekansi hari¢ tahmin edilen
molekiiler agirligi 58.9 kda’dir. Uniprot ID: AOAOF6P2P2 olan bir L. decemlineata

sitokrom P450 proteini ile % 77 oraninda bir benzerlik gostermistir. Demir baglanma
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bolgesinin FXXGXXXCXG karakteristik motifi (Rose vd. 1997) LDEC013287°de
korunmus olup buradaki C’in demir iyonu ile interaksiyona giren bir ligand oldugu
bilinmektedir (Nebert ve Gonzalez 1987). G™%, F'*!, G38 E 3% R p#2 ye F*'® gibi

Okaryot ve prokaryot sitokrom P450 proteinlerinin temel korunmus amino asit rezidiileri

(Rose vd. 1997) de LDEC013287°de korunmustur (Sekil 4.40).

MIOWFLGAAALVAIFYYFYTKPWNYWRERGVKOEGHPIQLYIDSRROQATITIKNNV 54
LDRIVGYYNQFQGTRYHGIYHMSAPTLVIKDPELLRRITVKDFDHFTNHRNFIP 108
EEADPLFGKNLFFSKGQOWRKMRPILSPSFTSSKMRTTEFVLISKCTEDEFVNHFL 162
KKDEKCIEIEMKDAFTRFTNDVIATSAFGVEVNSLKEPDNEFYSMGKKLTDVKN 216
SGILFKYIGYPLVPKLIKYLGLTYMNPTANRFEFCDLVDNTMQVREKNNIIRPDM 270
ITHLLMEARKGEHQKEENTVIDTGFATAKEADLGKGQATELTNSDITAQALLFFE 314
AGFDSVSSLMCFMSHELATHPDIQTRLRNEIEDTLAECGGKITYEALLKMKYMD 368
MVISESLRKWPSTVSTDRVCTKPYTIEAMNADEKPLHIEKGITLMIPMVGIHYD 422
PKYYPDPERFDPERFSDENKGKIDPFTYMPEGLGPRICIGSRFALLETKLLEFFH 476
LLSHFELVPVEKTQIPLKLSKWTEFNLMAEKGFWLGLKRLQOK 517

Sekil 4.40 LDECO013287 aminoasit dizilimi

Kirmizi ile yazilmis rezidiiler 6karyot ve prokaryot sitokrom P450 proteinlerinin temel korunmus amino
asit rezidiilerini temsil etmektedir. Yesil fonlu bolge FXXGXXXCXG motifine sahip demir baglanma
bolgesini gostermektedir. Alti ¢izili italik rezidiiler sinyal peptite iliskindir

Sitokrom P450 monooksigenazlar sadece yag asitleri, steroidler, hormonlar ve
vitaminlerin metabolizmasinda degil bocek tarafindan edinilen kimyasallar ve
insektisitlerin de substrati konumunda olup (Berge vd 1998; Schuler 1996) bu anlamda
bir detoksifikasyon gorevi de istlenmektedir. Bu enzimin varligt mevcut proteomik
analiz ile giin yiiziine ¢ikmakta olan peritrofik matriksin sentetik insektisitlere karsi

detoksifikasyon roliinii pekistirmektedir.

4.6.4 Multi-bakar oksidaz

LC-MS/MS sonuglarinda Lakaz-1-benzeri izoform X2 ilk adi ile adlandirilmis bir adet
multi-bakir oksidaz enzimi mevcut L. decemlineata peritrofik matriks proteomik
analizleri sonucu tanimlanmistir. 19 adet karakteristik peptit ile temsil edilen ve 643
aminoasit uzunlugundaki bu proteinin sinyal peptit disinda kalan molekiiler agirligi 70.6
kDa’dir. Bu protein iyon baglamada rol alan 10 adet histidin ve 1 adet sistein

rezidiilerinin (Lang vd. 2012) tamamini barindirmaktadir (Sekil 4.41).
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MLPLLVILVFHFFAEIQGNEFVHIDKPSGPRKMLPYSEPPSHPCARICKKGASPM 54
TCRYTFEVEYYYTMGRACYDCPFNVTDCYRPGCIPAEGSKRGAVSVNRQIPGPA 108
IEVCLGDRIVVDVVNKMTSESTTMHWHGIHQKETPYADGVPYVAQCPTLPYDTE 162
RYSFDALQAGTHWYHSHIGMQRADGDFGPMVIRIPDEDNVLAGEFYDYDLSSHII 216
SICDWDDSLSLERYLGHVNSDGGNKPKSIIINGLGRNKEFEKDGKITIHMPTAREF 270
FVDQGYRYRFRVLNSGVMNCPLELSIDNHTFTLISTDGNDVMPVEAKSLIIFSG 314
ERFDIIVEANQMDDLYWIRVKGLODCGPDYNKVFQLAVLHYTGADATLENHPKE 368
VVDYENAHLEGLOINSITGESSENFLSIPDLOATIQEWDESLKEKPDFKYIISEFD 422
FEAINNSDFQSKPNLRENNLDVERKRKTPQLNHISLKMPNFALLPSRNQVSDDI 476
FCNKENMVDONCTVEECKCYHAVKIPLNATVELIFIDEAAGSVGNHPMHLHGEN 530
FRVVGMEKIGDSVTPEEIESRDKLGLLKRNLVDAPLKDTVNVPAGGYTIVREFQA 584
SNPGYWILHCHLEFHAELGMSMLLOVGEKEDMVPVPDNEFPSCGDYTPDW 633

Sekil 4.41 LDEC008679 kodlu Leptinotarsa decemlineata multi-bakir oksidaz enzimi
full sekansi

Iyon baglamada rol alan rezidiiler kirmiz1 renkle gdsterilmistir. Alt1 ¢izili italik rezidiiler sinyal peptidi
gostermektedir

Multi-bakir oksidazlar Dinglasan vd. (2009) tarafindan 2009 yilinda A. gambie
peritrofik matriksinde bulunmus, 2011 yilinda Baker vd. (2011) tarafindan da ilgili
genin ergin A. gambie erkeklerinde diisiik diizeyde eksprese oldugu belirtilmistir. Multi-
bakir oksidazlarin bdcek tarafindan edinilen demir ve bakir metabolizmasinda gorev
yaptig1, Ozellikle toksik fenolik bilesikleri oksitleyerek detoksifikasyonda rol aldigi
(Dittmer vd. 2004) ya da bunlarin peritrofik matrikse ¢apraz baglarla baglanarak

sindirim sonrasi peritrofik matriksle birlikte atilmasini sagladig1 sanilmaktadir (Lang vd.

2012).

4.6.5 Peroksiredoksin

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet peroksiredoksin-2
proteini bulunmustur. Bu protein 5 adet karakteristik peptit ile temsil edilmekte, sinyal
peptit hari¢ tahmini molekiiler agirligi 23.7 kDa’dir. Toplam sekans 230 aminoasitten
olusmaktadir. LDECO018561 iki sisteinli peroksiredoksinler —grubundan olup
FFYPLDFTFVCPTEI ve HGEVCPA fonksiyonel sistein i¢ceren motifler (Shi vd. 2012)
(C**" ve c® Sigir Peroksiredoksin Uniprot erisim no: Q9BGI2) tamamen korunmustur

(Sekil 4.42).
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LDEC018561 —-——========———————————— MLMKLLIFFINSLLVTG---—-—--- GFDGESCQTFAGG 30
Bovine MEAPPPPPPLPATTLAPGRSRKLLLLPLLLFLLRAEAVRGFEAEERPRTREEECHFYAGG 60

o k. Kk ek e oo . * % * k. ok kk

LDEC018561 SVYPHTAN-PGQSDHKLQFTKAVISKSAPFWESTAVFQGKFIQLKSTDYLGKYLVFEEYE 89
Bovine QVYPGEVSRVSVAEHSLHLSKAKISKPAPYWEGTAVINGEFKELKLTDYRGKYLVFEEYP 120

* x % s ek ke e ekhk Khhkkhk hkoekk hhkkeokoek ochkkhk khkk kAhkkhkhkkkkkhk

LDEC018561 LDETEVCPTEILAFSDRIEEFKKINTEVVACSVDSHFTHLAWINTPRKEGGLGSVNFPLL 149
Bovine LDETEVCPTEITIAFGDRIDEFRSINTEVVACSVDSQFTHLAWINTPRRQGGLGSINIPLL 180

KAk Akkhkhkkhkhkhkkhkohkk hhkkokko KAKkAAAAAKAhKk e kAAkhkAXAAX A Ak e e khAhkhk ok o kkk

LDEC018561 SDLNHSISKDYGVFLDDLGHTLRGLEFIIDPKGIVRQITMNDLPVGRSVDETLRLVQAFQY 209
Bovine ADLNHQISKDYGVYLEDSGHTLRGLEFIIDDKGILRQITLNDLPVGRSVDETLRLVQAFQY 240

e hkAhkhkk KAAAAAk AKX ek ok *AAXAARAAAA, KhkhkohkhkhhkohkhhAkhkAhAkhk A hA A Ak A ARk Ak XAk kK

LDEC018561 TDKHGEVCPAGWKPGQDTVCK-—--—-———-———---— 230
Bovine TDKHGEVCPAGWKPGSETIIPDPAGKLKYFDKLN 274

KAk AkAk kA kA kkkk Kk hk*k ok .

Sekil 4.42 LDEC018561’in s181r peroksiredoksini ile birlikte sekans gosterimi

Yesil fonlu bolgeler fonksiyonel sistein igeren motifler, gri fonlu kirmizi yazilmis sisteinler katalitik
rezidiilerdir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir.
Ust iiste iki noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde benzer
ozelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Peroksiredoksinler hiicresel ya da gevresel peroksitleri detoksifiye ederek organizmay1

oksidatif stresten koruyan molekiillerdir (Shi vd. 2012).

4.6.6 Aciltransferase 3

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet nose resistant to
fluoxetine protein 6-like 6n adli protein bulunmustur. Dort adet karakteristik peptit ile
temsil edilen bu protein 457 aminoasit uzunlugundadir. Sinyal sekans1 disindaki tahmini
molekiiler agirligi 49.5 kDa’dir. Bu proteinin Conserved Domain Search analizleri
yoluyla Agiltransferaz 3 (IPR002656) korunmus bdlgesine sahip oldugu belirlenmistir.
Uniprot protein bankasinda LDEC016932 kodlu bu protein ile en yiiksek benzerlik

gosteren proteinler sekil 4.43°de goriilmektedir.
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LDECD16932 163
Ancplophora 1786
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LDECO16332 223
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Dendroctonus 216
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Ancplophora 296
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Sekil 4.43 LDEC016932 ve sirasiyla Anoplophora glabripennis ve Dendroctonus
ponderosae agiltransferazlari

Koyu gri fonlu rezidiiler her 3 proteinde de benzerlik gosteren rezidiilerdir. Sekanslarin altindaki yildizlar
her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust {iste iki noktali gdsterim Gonnet PAM
250 matrisinde 0.5 ve {izeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir

Daha 6nceki raporlarda agiltransferazlarin mide epitel vezikiilleri tizerinde yer aldiklari

ve bitkisel ekdisteroidlerin detoksifikasyonunda rol aldiklar1 bildirilmistir (Zhang ve

Kubo 1992).

4.7 Diger Proteinler

4.7.1 Serin proteaz inhibitorleri

Serpin (IPR000215) ailesinden 2 adet serpin L. decemlineata peritrofik matriks

proteomik analizlerinde saptanmistir. Serpinler tiim sekans ig¢inde yaklagik 30-40 amino

asitten olusan bir C- terminal rezidiisline sahip olup bu bdlge inhibasyonu gerceklestiren

bir dizi i¢ermektedir (Molnar vd. 2001). Bu dizinin aktif bir serpin olan
LDECO011881’deki goriintimii sekil 4.44°deki gibidir.
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MIRIPLTLLTITFVVASAADNEALKKLVAGNLEFTSNVYKKQAESVKENLLISG 54

ISAKIVLSLLSQGAKGETKTELQHGISETDDSINAYKDLISKLDQSNEHLTLKT 108
ANRIYAAEGFKILDSFRKISEDPYEAGTENVDEFGDNTGTARNINNWVANQTNNK 162
ITNLISPNQLNDGTKLVLVNTLYFKDKWLHRFEEHRTKKGIFYTSSTKSKEIDL 216
MHTDGTENYRRCNYYKAQFLEIPFKQSNISIHLVLSNDKDGLTSLEPHIKDILV 270
PHSYHPRKVALGVEKVFDGQQSDLTGISDSNSVSQGRLAVDFVTQQTFINVT. 314

B N - < . DHPFLY Y IRDNESGLILFVGKETN 365

Sekil 4.44 Leptinotarsa decemlineata LDEC011881 kodlu serpininin inhibasyon
dizisinin motifi
Lila fonla taranmis bolge serpin kaidesi, yesil fonla taranmig bolge reaktif merkez, sart fonlu bolge ise

serpin isaret sekansini temsil etmektedir (Chamankhah vd. 2003) Alt1 ¢izili italik rezidiiler sinyal peptiti
gostermektedir

Serpinler serin proteazlarini geri doniisiimsiiz olarak inhibe ederek normal fizyolojik
proses i¢inde veya patolojik durumlarda proteolitik aktivitenin regiilasyonunu saglarlar
(Janciauskiene 2001). Serpinlerin peritrofik matriksteki varligi; serin proteazlari ile
birlikte peritrofik matriksin formasyonuna iliskin bir rol dstlendikleri seklinde

yorumlanabilir (Chamankhah vd. 2003).

4.7.2 Saposin

Saposinler memelilerde spingosin ve seramide hidrolizinde enzim aktivatorii olarak
gorev yapan molekiillerdir (Harzer vd. 2001). L. decemlineata peritrofik matriks
proteomik analizleri sonucu bir adet Saposin (IPR008373) grubu protein bulunmustur.
Dort adet karakteristik peptit ile temsil edilen bu protein 104 aminoasit uzunlugundadir.
Sinyal sekansi haricinde, geriye kalan tahmini molekiil agirlig1 9.5 kDa’ dur. Bu protein
Interpro protein analiz sonuglarina gére Saposin B tipi bolge (IPR008139) igermektedir.
Bu bolge temel olarak 6 adet sistein rezidiisi ve 3 adet disiilfit kopriisii ile

tanimlanmaktadir (Sekil 4.45).

MNKFSLVIVAVIFGAMVVIAEEDSNLESVORDIBEMATRETRNT VKo DH T BART 54
GNIVHGIBEKLPGFFGKE@DKLVDEYGKQI IDSLVNKVDEEKVCHFIKLE 104

Sekil 4.45 LDEC002545 kodlu Leptinotarsa decemlineata saposininde saposin B
bolgesinin (yesil fon) ve korunmus sistein rezidiilerinin (kirmizi fon)
gosterimi

Saposin B’ler spesifik olmayan aktivatorlerdir, cogu glikolipit ve gliseroliin hidrolizini
katalizler (Ponting 1994). Saposin B’ler hiicresel membranlarin lizize ugradigi
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durumlarda genellikle aktif olmaktadir (Hoffman ve Tschopp 1996). Bunlar gram
negatif  bakterilerin  dis membranlarinin  ana  bilesenlerinden  biri  olan
lipopolisakkaritlerin degredasyonundan sorumludurlar (Ponting 1994). Bu proteinlerin
patates bocegi larvasinda Chromobacterium subtsugae (Betaproteobacteria) gibi gram
negatif bakterilerin enfeksiyonuna karst savunma olarak sentezlenebilecegi One

surtlebilir.

4.7.3 Asit fosfataz

Histidin fosfataz ailesi, kistm-2 (IPR0O00560) grubundan bir asit fosfataz mevcut
proteom analizleri sonucu peritrofik matriks yapisinda tespit edilmistir. Bu protein 9
karakteristik peptit ile temsil edilmekte, toplam uzunlugu 367 aminoasit olmaktadir.
Sinyal peptit haricindeki tahmini molekiiler agirligi 41.5 kDa’dir. Korunmus H aktif
rezidiileri ve disiilfit kopriilerine iliskin sistein rezidiileri sekil 4.46’da gosterildigi

gibidir.

LDEC022220 === ———— MKGVLFTFIISLHLIKSFVVIEKPPDELISVAVFFRHGDRSPTKSEFPNDKYFD 53
SP|B1H1P9|PPAL XENLA MADGSCLGSGPQLGLIALLVVLLFSAVPLAQSRELRFVTLVYRHGDRSPVHGYPTDVH K 59
- A PR S A I P T I
LDEC022220 LRYWPMGFGQLTEYGIDRQYKLGQWFRSRYNSFLSEEYSPNDIHVYSTDVDRTLMSAAAN 113
SP|B1H1P9|PPAL XENLA ESVWPQGYGQLTQVGMKQHWDLGQELRARYKGFLNESYNRHEIYVRSTDVDRTLMSAEAN 119
- Kk K ackkkks ks sas Kkk sckakks kk ok k| sakek kkkkkkkkkkk Kk
LDEC022220 LAGFYPPKNDQIWNONLLWRPIPIHTSPRIKDDIIT-RKRN@PKYDKHYEKVKESDFFKA 172
SP|B1H1P9|PPAL XENLA LAGLYPPEGPQIFNPNITWQPIPIHTIPESEDQLLKFPISP PAYVKLQEETRQSAEYIN 179
- Kkkekkk s | kkak ks Kekkkkkk k| skess Kk Ak ke ek s
LDEC022220 INKNYSDFYNLVSEYTGWKVKNIGEIRTLRSVLY@YKNYNVSFIPEWAPTLDQSVLDYLS 232
SP|B1H1P9|PPAL XENLA MTTTYKAFLQMVANKTGLSDCTLESVWSVYDTLF EKTHNFS-LPTWATADVLSKLNKLK 238

* e ek e o kK * * * * * * * k. * * *

LDEC022220 GLAYQR---NSYTKKLKRLGIGPFFDYLFSHFDNVTTN-VSSTRFLMMSGHDTSLTSILN 288

SP|B1H1P9|PPAL XENLA DFSFVFLFGVHERVKKARLQGGVLVDQILKNMTAAANNASNGLKLLAYSAHDSTLGALQL 298
- X k% Kk ok se s ek sk ok kkeak s

LDEC022220 AMGVFDLQPINFAEVVIWELKRKVDTKSFYINLYQ-RKSEDDLVQLRIEGEE GYEDF 347

SP|B1H1P9|PPAL XENLA ALDVYNGKQAPYASCHIFELYKED- SGNFTVQMYFRNESGKTPYPVSLPG PLQDF 357
B Folokoro A A

LDEC022220 KRIMKPISINIHDWEKEJFE - - 367

SP|B1H1PY|PPAL XENLA QSLLOPIL--AQDWEEEQOTTSFIMTEETITIGLTIGAIALFIIIVVLMLLSCNEPKDDGY 415

e kK ek kK e kK

Sekil 4.46 LDEC022220 ve Xenopus laevis Daudin (Anura: Pipidae) asit fosfatazlarinin
(Uniprot erisim no: BIH1P9) birlikte sekans gosterimi

Kirmizi renkle yazilmis gri fonlu rezidiiler aktif rezidiilerdir. Kirmizi fonlu sistein rezidiileri distilfit

kopriilerine iligkindir. Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil

etmektedir. Ust iiste iki noktali gdsterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve iizeri skor verecek diizeyde
benzer 6zelliklere sahip proteinleri simgelemektedir
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Bu proteinin peritrofik matriks yapisindaki islevi bilinmemektedir.

4.7.4 Spingomiyelin fosfodiesteraz

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet Spingomiyelin

fosfodiesteraz

(IPRO11160)

enzim ailesinden  spingomiyelin

fosfodiesteraz

bulunmustur. Yedi adet karakteristik peptit ile temsil edilen bu protein 516 aminoasit

uzunlugundadir. Spingomiyelin fosfodiesteraz, spingomiyelinin seramide hidrolizini

katalizler ve bu seramit de daha sonra spingosin ve spingosin 1-fosfat gibi biyoaktif
lipitlere dontisebilir (Andrieu-Abadie 2002; Ribeiro vd. 2014). Ancak bu siirecin

detaylar1 giinlimiiz i¢in bilinmemektedir. Uniprot protein bankasinda en yiiksek blast

skoru veren Coleopterlerle yapilan alt alta sekans gosteriminde korunmus rezidiiler sekil

4.47°de verildigi gibidir.

LDECO1704%
Ancplophora
Tribolium
Dendroctonus

LDECOL17049
Ancplophora
Tribolium
Dendroctonus

LDECD1704%
Anoplophora
Tribolium
Dendroctonus

LDECD1704%
Ancplophora
Trikbolium
Dendroctonus

LDECD1704%
Ancplophora
Trikbolium
Dendroctonus

LDECD1704%
Ancplophora
Trikbolium
Dendroctonus

LDECZD1704%
Ancplophora
Trikbolium
Dendroctonus

LDECDO1704%
Ancoplophora
Tribolium
Dendroctonus

5z
116
115
T13

112
175
174
TTL

170
233
233
831

229
291
292
591

ZB8
351
352
951

348
411
112
Lo11

104
459
172
LO7L

151
529
532
L130

SSELGEVSEMNDELTEIVFNOTHKIDETEIEAT. TERQST S8 /G‘TN'"EHEIEIPPGNTV'KK
DGII NHNI.GI ]:"b_'l'!(I IDHNNADLENTS \’CGLILTI T
KGAI ERHIDILLYI"_‘NTPI‘L H'IR'-.’CGS"I-’Q"‘

CTEVI— DLNI.E'IFPLYL"«:RDE‘:L_JERICD'VILQ'(S -G-\.; _TFEHSIDIPEGE{TV'ER
£l E - e sk maaw E o

P-EEFDGETEENIL
V-FENGTNTENIL

PESYDEFEOSEEIL
ENESHFEST Erad JQIQD*HYDPLYHQJK_:ACTREVCCQ:DQEDGEASEGTA
B . LE kR ok dede

IRVWDOESVESHFKT ITEIT.DOEVEY - YK
\fﬁ‘ﬁTS'\’ENNRDII AVTDOERAY Y
LI TSIERNTKSLSQIYSYH.KI{K FH
vﬁHTS'\’EImTRD‘JKLIFRK}ﬂ(SAFEG

HEk _kk ok ok =

NARVPTLHTIEAMLNOTOSHERE SV FIE

EEV Y BV LGHHEE A HEVNVESPDE IN-GSLESTORLYDMITEKW SWLPEDEVED
VEVEYEVLEGHNEE PHEBLNVHS SDCVDDATLSTONVE DLV AEOWSEWLTEL.
Vl?r'\v' EE“J'I.GNBI PN'PL DOWFPPLDVODE LT ST IRHLEELVE.I’LNQ PLVGED
KPIYPILEGNHEPTELNEF MGDDVDAAL‘T DHLYGLI I QE]:_ TWLPES

r o E kR ®2: o2 = wazazax

TILFEGGY YT

Lo OKELEE VLI lvCSTEMamEL Y DOREE:
HSPEREFRIVALHSHYCY ITVEWRE VDS EDD
MSEEAGFRIIATINSHECYS YNWHLV LD VD,
MSPREGFRIIALNSHVAY THEWWEIHND TDE

- T Rzmwa ok = ] . EmR

I _EERGEIVH ILSHIES

LEmE s m karom koo

E——SCRFVHAREYREETIFRESHEVALOE YSGETHRBO T TEY ! ——NESERMITV SWEGESS L
GSSECLHSWSR.E_'RI(II.P_RE‘:HTIT;HFSGHTHP.DI.I.W"«T —EDEQAJGVQWHG_ LSWT
G’I‘SECL" V'H'EREYS KI’-\.’E BJ?}-';NT IRJQEWTHQDE FY‘J’T CSEDTQ&\’_—-A _'E'HG_ LARNTT
GKEI‘LI.,_;WSREYHRIIERF‘:HTIlaQFNGHTHKDQmJ’YH SMTVSE}&II Iz ,IHGL LSW T

Jokk g g R ek g g o Wk oo HE - -3z

P-DEARNENYRLYTIBARVEDVLEAETREENOT 1 SNE ——MHE I ERFMELY SEREL Y GMDELL
PFSHSHESYELYOIBGETEDV LOFEERTENLT AN T.NEFTRDVDR YERLY SEFEL Y GVESME
PWIESHESYRIFDVDSESENLLOVEENTENLI T ANSOPSAPLENYRLERETELFEVDNLS
c— DKSHEQEKIIN¥DHENFE&IJTCEHTEHLIEENLAEDAIPDWYRLYSERESEGTRQLA

somkR oz e e e e Tk mkk m dew o

PANLDERVRNMESNDTEIELENNE Y YROSH - —YDHTEDEACKMRIEEEMVETE OGEDE ——
]ECE.LTRM]}EDZ—ZSLIQKIY'NYKFRINQUVAVIT_NGCNTSCQKELI.CDI{TTVHG TEEC
E | b CDPGVEKGCDDSCKKKSI.CFI —.I'I‘ITG DTOC
{iNLLDDEHEERY RN c:I:F‘\f.ﬁ]!ﬂ':S'E'-‘ZI]:I'N5C]E{I'CN‘JZI.‘.’ZE I —.I':QVG STQC

Rk om s2x % ma mdes _m o e m _deow

LLPHMANNEH

= _mk

Sekil 4.47 LDECO017049 ve Uniprot protein bankasinda en yiiksek skoru

Coleopterlerle yapilan alt alta sekans gosterimi
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veren

Yukaridan asagi sirasiyla Anoplophora glabripennis, Tribolium castaneum ve Dendroctonus ponderase
spingomiyelin fosfodiesterazlari. Uniprot erisim numaralari sirasiyla: VSGSZ1, AOA139WII0, U4UGX9.
Sekanslarin altindaki yildizlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidiileri temsil etmektedir. Ust iiste iki
noktali gosterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve {izeri skor verecek diizeyde benzer 6zelliklere sahip
proteinleri simgelemektedir
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4.7.5 Kategori dis1 proteinler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri LC-MS/MS sonuglarinda
LDECO007619 Sicaklik Saperonu 70, LDEC007619 Endoplazmin, LDEC007614
Kalretikiilin, LDECO012345 Dolikol-difosfooligosakkarit-protein glikoziltransferaz alt
Unite 1, LDEC007078 protein disiilfit-izomeraz, LDEC001030 protein disiilfit-
izomeraz A3, LDEC020299 peptidil-prolil cis-trans izomeraz 5, LDEC001024 V-tip
Proton ATPaz Alt Unitesi SI, LDEC001473 Peptit Transfer Proteini 1, LDEC008853
Uzama faktorii 1-gamma, LDECO007843 Protokatedrin , LDEC021171 60S Ribozomal
Protein L5, LDECO006718 Insiilin-benzeri biiyiime faktorii-baglayan protein,
LDECO017108 60S asidik ribosomal protein L23, LDEC006672 biyolojik saat kontrollii
protein, LDEC001745 Apiraz izoform X2, LDEC016298 40S Ribosomal Protein S9,
LDECO001839 E.R Proteini 29 , LDEC006175 Glikozilseramidaz-benzeri isimlerinde 19
adet protein, hiicresel ve membransal varliklariyla bilinen ancak peritrofik matriksteki

islevleri heniiz agiklanamamis olan bir gruptur.

4.7.6 Ortologu ve/veya korunmus rezidiileri olmayan proteinler

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 10 adet korunmus
rezidlisi olmayan, 1 adet de ortologu olmayan yeni protein tespit edilmistir. Bu
proteinlerin islevleri ve Ozellikleri gelecekte yapilacak olan molekiiler diizeydeki

caligmalarla aydinlatilabilecktir.

Yukarida 6zellikleri agiklanan tiim proteinler gruplar halinde ¢izelge 4.1°de verilmistir.
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Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu

Protein Kodu

LDEC018409
LDEC019539
LDEC005654
LDEC022798
LDEC024202
LDEC009423
LDEC009420

LDEC004443

LDEC010425

LDEC018229

LDEC021542

LDECO003817
LDEC003818

LDEC010492

LDEC010984

LDEC011912

LDECO016760

LDEC016394

LDEC000238

LDEC020078

LDEC003142

LDEC009819

Grup/Familya

Peritrofinler

Peritrofin A
Modifiye Peritrofin A
Peritrofin A
Peritrofin A
Peritrofin A
Peritrofin A
Peritrofin A

Isim

Bocek Bagirsak Musini
Bocek Bagirsak Musini
Bocek Bagirsak Musini
Musin Olmayan Peritrofin
Musin Olmayan Peritrofin
Musin Olmayan Peritrofin
Musin Olmayan Peritrofin

Kitin Metabolizmasina iliskin Enzimler

Glikozit Hidrolaz 18
PSSM Id: 299167
Glikozit Hidrolaz 18
PSSM Id: 299167
Glikozit Hidrolaz 18
PSSM Id: 299167

Karbonhidrat esteraz 4 listfamilyasi

PSSM Id: 301698

Glikozit Hidrolaz 27 (IPR002241)
Glikozit Hidrolaz 27 (IPR002241)

Sindirim Enzimleri

Peptidaz
Proteaz
Peptidaz
Proteaz
Peptidaz
Proteaz
Peptidaz
Proteaz
Peptidaz S28 (IPR0O08758)
Karboksipeptidaz

Peptidaz S28, (IPR008758)
Karboksipeptidaz

Peptidaz S10 (IPR001563)
Karboksipeptidaz

Peptidaz S10 (IPR001563)
Karboksipeptidaz

Peptidaz S10,

S1A (IPR001314)
S1A (IPR001314)
S1A (IPR001314)

S1A (IPR001314)

Serin

Serin

Serin

Serin

Serin

Serin

Serin

Serin

Serin

karboksipeptidaz (IPR001563)
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Kitinaz Benzeri Protein
Kitinaz

Kitinaz Benzeri Protein

Kitin deasetilaz propeptit

Alfa-N-asetilgalaktozaminidaz
Alfa-N-asetilgalaktozaminidaz

Elastaz

Tripsin

Elastaz

Kimoptripsin Benzeri
Prolikarboksipeptidaz
Prolikarboksipeptidaz

Venom Serin
Karboksipeptidaz

Serin Karboksipeptidaz
Benzeri

Venom Serin

Karboksipeptidaz



Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam)

LDECO010875
LDEC002052
LDEC002059
LDEC002055
LDEC002053
LDEC005692
LDEC010881
LDEC018464
LDEC018465
LDEC007042
LDECO010871
LDEC010880
LDEC009139
LDEC008159
LDEC008160
LDECO008161
LDECO015194
LDECO001677
LDEC008120
LDECO008121
LDEC008123
LDEC009104
LDEC003254
LDECO005425
LDEC008122
LDECO006564

LDECO001678
LDEC013919

Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz
Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein
Proteaz

Lizozomal Aspartik Proteaz
(IPR033144)
Lizozomal Aspartik Proteaz
(IPR033144)
Aspartik  Peptidaz Al ailesi
(IPR0O01461)
Aspartik  Peptidaz Al ailesi

(IPR0O01461)

Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743)
Glikozit Hidrolaz 13 (IPR015902)
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Katepsin B

Katepsin L1 Benzeri
Katepsin L1 Benzeri
Katepsin L1 Benzeri
Katepsin L1 Benzeri
Katepsin L1 Benzeri
Katepsin B

Katepsin B

Katepsin B

Katepsin L1 Benzeri
Katepsin B

Katepsin B

Katepsin L

Katepsin D

Katepsin D
Aspartik Proteaz
Aspartik Proteaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz
Endopoligalaktronaz

Endopoligalaktronaz
Maltaz izoform



Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam)

LDEC018941

LDEC024072
LDECO000757
LDECO000758
LDEC014788
LDECO014789
LDEC014791
LDEC020286
LDECO014277
LDECO006357
LDEC004844
LDECO014768

LDECO011381
LDEC005220

LDEC000918
LDEC000922
LDEC001223
LDEC009454
LDECO017660
LDECO001224
LDEC006669
LDEC008409

LDEC013885

LDEC013889
LDECO018727

LDEC005287
LDECO014063
LDECO014064
LDEC005286
LDEC000780

LDEC013494

LDECO009735

Glikozit Hidrolaz 13 Alfa-amilaz
(IPR0O06046)

Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)
Glikozit Hidrolaz 35 (IPR001944)
Glikozit Hidrolaz 48 (IPR000556)
Glikozit Hidrolaz 48 (IPR000556)
Glikozit Hidrolaz 31 (IPR000322)

Glikozit Hidrolaz 31 (IPR000322)
Glikozit Hidrolaz 2 PSSM Id:
302704

Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)
Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360)

Alfa-amilaz

Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Endo-beta-1,4 glukanaz
Beta galaktozidaz-1 Benzeri

Beta Selliilobiyaz
Beta Selliilobiyaz

Varsayimsal
Hidrolaz

O-Glikozil

Nétr o-glikozidaz AB izoform

B-mannozidaz

Mirosinaz
Mirosinaz

Mirosinaz 1 benzeri
Mirosinaz 1 benzeri
Mirosinaz 1 benzeri
Mirosinaz 1 benzeri
Mirosinaz 1 benzeri
Mirosinaz 1 benzeri

Lipit Metabolizmasina iliskin Enzimler

Triagilgliserol Lipaz (IPR000734)

Triagilgliserol Lipaz (IPR000734)
Lipaz-Okaryotik (IPR025483)

Tasiyic1 Proteinler

Ferritin (IPR001519)

Ferritin (IPR001519)

Ferritin (IPR001519)

Ferritin (IPR001519)

Hemolimf juvenil hormon
baglayan protein(IPR010562)
Hemolimf juvenil hormon
baglayan protein(IPR010562)
Hemolimf juvenil hormon
baglayan protein(IPR010562)
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Pankreatik
Lipaz-benzeri

Triagilgliserol

Fosfolipaz Al-benzeri

Lipaz 3-benzeri

Diisiik Alt-iinite

Ferritin light oocyte isoform

Ferritin
Ferritin
Juvenil
Protein
Juvenil
Protein
Juvenil
Protein

Hormon

Hormon

Hormon

Baglayan
Baglayan

Baglayan



Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam)

LDEC012813

LDECO008648

LDECO003727
LDECO003767

LDEC003442

LDECO014460

LDECO014461

LDEC014462

LDECO015216
LDECO015218
LDECO017562
LDEC013287

LDEC003788
LDEC019971
LDEC021796
LDEC021798
LDECO003785
LDECO003786

LDEC008679

LDECO018561
LDEC016932

LDEC017881
LDECO011881
LDEC002545
LDEC022220
LDECO017049

Hemocyanin/hexamerin
(IPR0O13788)

Savunma Peptitleri

C-tipi Lektin PSSM Id: 295302

Taumatin (IPR001938)

Peptidoglikan ~ Taniyan
(IPR0O15510)
Transkripsiyon aktivator
(IPR0O31734)
Transkripsiyon aktivator
(IPR0O31734)
Transkripsiyon aktivator
(IPR0O31734)
Transkripsiyon aktivator

(IPRO31734)

Protein

MBF2

MBF2

MBF2

MBF2

Karboksilesteraz-B (IPR002018)
Karboksilesteraz-B (IPR002018)
Karboksilesteraz-B (IPR002018)

Sitokrom P450,
(IPR002401)

GILT (IPR004911)
GILT (IPRO04911)
GILT (IPR0O04911)
GILT (IPRO04911)
GILT (IPR0O04911)
GILT (IPR0O04911)
Multibakir Oksidaz
(IPR0O11706)

E-sinifi

Tip-2

Peroksiredoksin PSSM-Id: 239313
Agiltransferaz 3 (IPR002656)

Diger Proteinler

Serpin (IPR000215)
Serpin (IPR000215)
Saposin (IPR008373)

Histidin Fosfataz (IPR0O00560)

Spingomiyelin
(IPR011160)
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Fosfodiesteraz

Depo proteini

Alfa-N-asetilgalaktozamin
Spesifik Lektin-benzeri
Taumatin-benzeri Protein 1b
[zoform F

REPAT- Benzeri

REPAT- Benzeri

REPAT- Benzeri

REPAT- Benzeri

Detoksifikasyon ve Oksidatif Strese fliskin Enzimler

Karboksilesteraz
Karboksilesteraz
Karboksilik Ester Hidrolaz
Sitokrom P4509e2-Benzeri

Tiyol Rediiktaz
Tiyol Rediiktaz
Tiyol Rediiktaz
Tiyol Rediiktaz
Tiyol Rediiktaz
Tiyol  Rediiktaz
Protein

Lakaz 1-benzeri izoform X2

Peroksiredoksin-2
Agiltransferaz

Alaserpin
Alaserpin
Saposin-B
Asit Fosfataz

Spingomiyelin  Fosfodiesteraz

Benzeri

Benzeri



Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam)

LDECO018935
LDEC007619
LDECO007078
LDEC001030
LDECO012345
LDECO007614
LDEC020299
LDEC001024
LDEC001473
LDEC007843
LDECO006175
LDEC021171
LDEC006718

LDECO017108
LDEC006672

LDECO001745

LDEC016298

LDEC001839

LDECO008853

Kategori Dis1 Proteinler

Sicaklik Saperonu 70 (IPR013126)
Sicaklik Saperonu 90 (IPR001404)
Protein disiilfit-izomeraz PSSM-Id:
273454

Protein disiilfit-izomeraz PSSM-Id:
273454
Dolikol-difosfooligosakkarit-
protein Glikoziltransferaz Alt Unite
1 (IPR0O08814)

Kalretikiilin (IPR009169)

Siklofilin Tipi Peptidil-Prolil Cis-
trans Izomeraz (IPR024936)
ATPaz, V1 Kompleks, Alt Unitesi
S1 (IPR008388)

Proton-bagimli Oligopeptit
Transfer Proteini (IPR0O00109)
Kathedrin-benzeri (IPR015919)
Glikozit Hidrolaz 30 (IPR001139)
Ribozomal Protein L5 Okaryotik
(IPR0O05485)

PSSM Id: 278422

60S acidic ribosomal protein L23
Hemolimf Juvenil Hormon
Baglayan Protein (IPR010562)
5'-Niikleotidaz/Apirase
(IPR0O06179)
Ribozomal
(IPR022801)
E.R. Protein 29 PSSM Id: 295471

Protein S4/S9

Uzama Faktori Gama C-terminal
Bolgesi

Sicaklik Saperonu 70
Endoplazmin
Protein distlfit-izomeraz

Protein distlfit-izomeraz A3
Dolikol-difosfooligosakkarit-

protein Glikoziltransferaz Alt
Unite

Kalretikiilin
Peptidil-Prolil Cis-trans
1zomeraz
V-tip Proton ATPaz Alt
Unitesi S1

Peptit Transfer Proteini 1

Protokathedrin-4
Glikozilseramidaz-benzeri
60S Ribozomal Protein L5

Insulin-benzeri Biiylime
Faktorii-baglayan Protein

Biyolojik  Saat  Kontrollii
Protein
Apiraz Izoform X2

40S Ribozomal Protein S9

E.R. Proteini 29

Uzama Faktori Gama-1

Ortologu ve/veya Korunmus Rezidiileri Olmayan Proteinler

LDECO000777
LDECO011310
LDEC011312
LDECO011313
LDEC004241
LDEC020877
LDECO004242
LDEC006904

Akar Alerjen, Grup-7 (IPR020234)
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Cizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam)

LDECO009315
LDEC004240
LDEC002263
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5. SONUC

Patates bocegi, hem Tiirkiye’de, hem de diinyada patates yetistirilen tiim bdlgelerde
goriilen oldukca tahripkar bir patates zararlisidir. Tarim alanlarindaki degisen ¢evre
kosullarina iyi adapte olabilen biyolojisi, saglam morfolojik yapisi ve basaril1 fizyolojisi
sayesinde miicadelesi zor olan bu bocekle daha etkin bir miicadele i¢cin molekiiler

tekniklerin kullanim1 gerekmektedir.

Mevcut ¢alismada jel elektroforezi ve triptik peptitlerin kiitle spektrometresi ile varlig
belirlenen 138 adet protein, peritofinler (musin ve musin olmayanlar), Kitin
metabolizmasina iligkin enzimler (kitinaz, kitin deasetilaz, N-asetilgalaktozaminidaz),
sindirim enzimleri (proteazlar, lipazlar, glikozit hidrolazlar), detoksifikasyon ve strese
iliskin proteinler (oksidazlar, tiyol rediiktazlar, esterazlar), tasiyici proteinler (ferritin,
juvenil hormon baglayan proteinler, bocek depo proteinleri), savunma peptitleri (repat,
taumatin, peptidoglikan tantyan protein), ¢esitli fonksiyonlara sahip diger proteinler ve

ortologu ya da korunmus rezidiileri olmayan belirsiz proteinler olarak siiflandirilmistir.

Diinyada ilk kez bir coleopter bdcegin peritrofik matriks protein kompozisyonunu
belirleyen bu c¢alisma, coleopter boceklerin peritrofik matriks kompozisyonunun daha
once calisilmis diper ve lepidopter peritrofik matrikslerinin kompozisyonunlarindan

farkli oldugunu ortaya koymustur.

Nihayetinde bu protein kompozisyonunu biitiin olarak agiklayan bir peritrofik matriks

modellemesi olusturulmustur (Sekil 5.1).
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LdCHS-2

LdCHS-2
Musin olmayan peritrofin Protein hidrolizi Detoksifikasyon Kitin Metabolizmasi N N-Asetilglukozamin
§ Karboksilesteraz Hidrolize olmus
LDEC022798 T.I Serio protens GILT ,".'.‘I LdCHS-2 . I N-Asetilglukozamin
v " Al
- Sitokrom P450 o [JCICIC]  D-Glukozamin
Karboksipeptidaz | Acil f
m - clitiansictas Lachis @ 9 O-tipi Glikolizasyon
LDEC009423 i) ARV Savunma T N-tipi Glikolizasyon
. REPAT LdNAG isteinli
CLECT o 0 6 Sisteinli PAD
LDEC009420 (j'I Aspartik proteaz Peptidoglukan Rec. _-:.;-‘- CHCDA . “ 7 SIS.lelnll M?d.lﬁye PAD
Thaumatin © Musin Domaini
Bocek bagirsak musini Karbohidrat hidrolizi 0 4 Sisteinli varsayimsal

Antioksidan Molekiiller kitin baglanma domaini

Glikozit Hidrolaz ()~ ———m e
LDEC018409 Multibakir oksidaz
GO0 U BB 0 0 Lipid hidrolizi Peroksiredoksin
Lipaz .

LDEC019539 (j

LDEC005654 ﬂ

)

Sekil 5.1 Leptinotarsa decemlineata larval peritrofik matriks protein ve Kkitin
kompozisyonunun sematik modellemesi

Mevcut modelde L. decemlineata peritrofik matriksinde kitin metabolizmast ile iliskili
olarak N-asetilglikozamin sentezi, “Kitin sentez 2 (LdCHS-2)” geni tarafindan, N-
asetilglikozamin molekiillerinin igsel hidrolizi endokitinaz aktivitesi gosteren “Kitinaz

(LdCHI)” genleri tarafindan, u¢ kisimlardan hidrolizi ise ektokitinaz aktivitesi gosteren
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“N-Asetilgalaktozaminidaz” geni tarafindan koordine edilmektedir. Diger taraftan N-
asetilglikozamin molekiillerinin deasetilasyon yoluyla D-glikozamine
dontstiirilmesinden sorumlu olarak 1 adet “Kitin deasetilaz (LdCDA)” geni

gorilmektedir.

L. decemlineata peritrofik matriksinin temel yapitasi protein olarak peritrofinler
karsimiza ¢ikmaktadir. Peritrofinler sahip olduklar: kitin baglanma domainleri ile kitin
mikrofibrillerini birbirine baglamakta ve peritrofik matriksin adeta bir hamak gibi olan
gbzenekli yapisinin olustumaktadir. Bununla birlikte mevcut proteomik verileri 1s181inda
kitin baglanma domainlerinin sayisinin lepidopter sistemlerde oldugu gibi ¢ok sayida
bulunmadigr dikkati ¢ekmektedir. Bu kitin baglanma domainleri sadece PAD tipinde
olup, 7 sistein rezidiisiime sahip baz1 modifiye PAD’ler de dikkati ¢cekmektedir. Yine 3
peritrofinde, 4 sistein rezidiisiine sahip olduk¢a korunmus bir motif proteinlerin
karboksi tarafinda goriilmektedir. Diger taraftan kitin baglanma domainleri biitiin
peritrofinlerin temel bileseni olmakla birlikte bocek bagirsak musinleri sahip olduklari
ilave musin domainleri ile peritrofik matriksin gozeneklerinden besin partikiillerinin
kolay gecisi ve proteaz-kitinaz gibi enzimlerin hidrolitik zararina karsi peritrofik
matriksi korumaktadir. Bununla birlikte musinlerin mevcut O-tipi Glikolizasyon
potansiyelleri degerlendirildiginde sinirli seviyede bir potansiyel dikkati ¢cekmekte ve
ozellikle lepidopter sistemlerdekinin tersine bir durum ¢ikmaktadir. Buna gore L.
decemlineata peritrofik matriksinin peritrofinler bazinda, lepidopter ve dipter sistemlere
gore daha yalin oldugu ve temel olarak basit ve kompleks tipte peritrofinlerden olstugu
dikkati ¢ekmektedir. Burada tek ya da iki kitin baglanma bolgesinden olusan basit
peritrofinlerin kitin fibrillerin uglarimi ya da gediklerini kapatan birer yama vazifesi
gordiigii, coklu kitin baglanma bdlgesi igerenlerin de her yonden kitin fibrilleri birbirine
baglayarak bu hamak yapisini bir arada tuttuklari goriilmektedir. N-tipi glikolizasyon
potansiyelleri dikkate alindiginda ise 6zellikle ilgili asparajin rezidiilerinin lepidopter ve
dipter sistemlerin aksine kitin baglanma domainleri arasinda “spacer” alanlardan degil,
dogrudan kitin baglanma domain igerisinden ¢iktig1 goriilmektedir. Bu durum protein-
protein interaksiyonunda kitin baglanma domainlerinin N-tipi glikolizasyon alanlarini
adeta kitin gibi tanimasinmi saglayabilir. Ancak ilgili rezidiilerin kitin baglanma domain

icerisinden ¢ikmasi daha rijit ve stabil protein kombinasyonlar1 olusturabilir. Kitin
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baglanma bolgesi sayisinin azlig1 ve O-tipi glikolizasyon potansiyelindeki diistikliik, bu

sekilde tolere edilebilir.

L. decemlineata peritrofik matriksinin yapisinda karbohidrat, protein ve lipit
hidrolizinde rol alan bazi sindirim enzimleri de dikkati ¢ekmektedir. Bu enzimler
arasinda Ozellikle karbonhidrat hidrolizinden sorumlu olan pek ¢ok farkli glikozit
hidrolazin dominant enzim profilini olusturdugu goriilmektedir. Burada yedikleri
bitkilerin seliiloz/odun dokularindan da besin olarak yararlanmaya olanak saglayan
glikozit hidrolaz 28 ve 45 grubu enzimer, bu bdcegin peritrofik matriks proteomik
analizlerine 6zgli yenilikler olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Bunlar sirasiyla protein ve
lipid hidrolizlerinden sorumlu enzimler takip etmektedir. Protein hidrolozinde major
aktorler aspartik proteazlari, karboksipeptidazlar, serin proteazlari ve sistein proteazlari
goriilmekte ancak lepidopter sistemlerin aksine serin proteazlarinin degil de sistein

proteazlarinin dominant oldugu goriilmektedir.

L. decemlineata peritrofik matriksinin yapisinda dikkati ¢geken dominant protein gruplari
arasinda insektisit ve bitkilerde bulunan allelokimyasallar gibi cesitli toksik maddelerin
detoksifikasyondan sorumlu olan Karboksilesteraz, Sitokrom P450, Aciltransferaz,
GILT proteinleri yer almaktadir. Ilgili proteinlerin kuvvetli kovalent baglarla peritrofik
matriksin yapisinda yer almasi, peritrofik matriksin aym1 zamanda Onemli bir
detoksifikasyon yeri oldugunu gostermektedir. Nitekim bu durum L. decemlineata gibi
insektisit detoksifikasyonu ve diren¢ c¢aligmalarinda model olarak kullanilan bir
zararlinin detoksifikasyon yeteneginde potansiyel bir mekanizma olarak diisiiniilebilir.
Benzer sekilde Multibakir peroksidaz ve Peroksiredoksin gibi antioksidan molekiillerin
peritrofik matriksin yapisinda bulunmasi ise peritrofik matriksin antioksidan roliiniin
genetik arka planim olusturdugu diisiiniilmektedir. Protein kompozisyonunda yer alan
detoksifikasyon ve antioksidan tiirii enzimlerin sayica fazlalig1 ve cesitliligi, bir yandan
peritrofik matriksin sadece bitkisel toksinlere ve patojenlere kars1 bir kimyasal bariyer
olmadigini, aym1 zamanda sentetik insektisitlere karst da koruyucu bir  rol
iistlenebilecegini gostererek ezber bozarken, 6te yandan bu bdcegin bilinen basarili

direng gelistirme stratejileriyle de tutarlidir.
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L. decemlineata, Bacillus thrungiensis gibi entomopatojen etmenlerin de enfekte ettigi
baslica zararlilar arasinda yer almaktadir. Mevcut proteomik verileri 15181nda Repat, C-
tipi lektin, Peptidoglikan taniyan protein ve taumatin gibi savunma proteinleri L.
decemlineata peritrofik matriksinin yapisinda bulunmustur. Bu durum, peritrofik
matriksin patojenlere karsi savunma reaksiyonlarinda yer almasi roliiyle uyumlu

bulunmustur.
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EK 1 L. decemlineata Protein istatistikleri Tablosu

Protein kodu Ornek Protein Protein Karakter. Karakter. . Toplam Sekans
Tipi molekiiler  bulunma peptit spektrum . spektrum Ortiisme
agirh@ yiizdesi sayisi sayisi yiizdesi Yiizdesi

LDEC000238 CPB-LV 46.857,90 %100,00 10 10 97 90,01 %32,00
LDEC000757 CPB-LV 26.890,20 %100,00 2 3 27 %0,00 %10,80
LDEC000777 CPB-LV 13.498,40 %100,00 4 5 57 %0,01 %41,90
LDEC000780 CPB-LV 25.901,80 %100,00 8 14 398 %0,05 %40,60
LDEC000918 CPB-LV 56.923,30 %100,00 16 22 411 %0,05 %39,90
LDEC000922 CPB-LV 56.907,90 %100,00 5 8 83 %0,01 %17,50
LDEC001024 CPB-LV 43.421,20 %100,00 2 2 9 90,00 %5,74

LDEC001030 CPB-LV 48.618,20 %100,00 9 9 78 90,01 %21,40
LDEC001223 CPB-LV 80.564,20 %100,00 18 32 467 %0,06 %39,40
LDEC001224 CPB-LV 29.151,70 %100,00 9 15 205 %0,03 %38,30
LDEC001473 CPB-LV 51.592,30 %100,00 2 2 22 %0,00 %8,76

LDEC001677 CPB-LV 27.951,00 %100,00 17 50 1008 %0,13 %77,10
LDEC001678 CPB-LV 10.528,30 %100,00 6 9 212 %0,03 %51,00
LDEC001745 CPB-LV 70.475,30 %100,00 2 2 11 90,00 %4,24

LDEC001839 CPB-LV 20.679,10 %100,00 2 2 3 %0,00 %14,80
LDEC002052 CPB-LV 36.881,10 %100,00 8 11 73 %0,01 926,70
LDEC002053 CPB-LV 36.035,70 %100,00 8 16 137 %0,02 940,40
LDEC002055 CPB-LV 36.338,00 %100,00 6 13 171 %0,02 %34,40
LDEC002057 CPB-LV 62.964,60 %100,00 9 19 167 %0,02 916,40
LDEC002059 CPB-LV 36.305,20 %100,00 14 38 676 %0,09 %42,60
LDEC002263 CPB-LV 28.860,70 %100,00 2 3 5 %0,00 %09,77

LDEC002544 CPB-LV 22.457,80 %100,00 3 3 9 %0,00 %14,30
LDEC002545 CPB-LV 11.577,50 %100,00 4 9 109 %0,01 %41,30
LDEC003142 CPB-LV 47.560,60 %100,00 19 27 205 %0,03 %43,60
LDEC003254 CPB-LV 35.512,30 %100,00 11 19 488 %0,07 %65,30
LDEC003727 CPB-LV 24.830,20 %100,00 2 2 6 %0,00 %14,90
LDEC003767 CPB-LV 48.681,60 %100,00 4 4 4 %0,00 %11,00
LDEC003785 CPB-LV 28.024,40 %100,00 6 16 259 %0,03 %41,90
LDEC003786 CPB-LV 16.280,10 %100,00 3 4 11 %0,00 %23,90
LDEC003788 CPB-LV 26.382,30 %100,00 2 2 5 %0,00 %7,66

LDEC004240 CPB-LV 15.138,50 %100,00 4 14 412 90,05 921,20
LDEC004241 CPB-LV 13.704,60 %100,00 5 19 461 %0,06 %64,80
LDEC004242 CPB-LV 15.425,30 %100,00 5 10 141 %0,02 %33,10
LDEC004443 CPB-LV 35.998,70 %100,00 7 7 125 90,02 %22,00
LDEC004844 CPB-LV 72.248,10 %100,00 15 18 253 %0,03 %29,10
LDEC005220 CPB-LV 59.818,70 %100,00 5 5 51 %0,01 %17,50
LDEC005286 CPB-LV 24.009,90 %100,00 5 6 74 %0,01 955,20
LDEC005287 CPB-LV 27.792,00 %100,00 10 10 28 %0,00 %49,00
LDEC005425 CPB-LV 39.824,80 %100,00 14 30 546 %0,07 %40,50
LDECO005654 CPB-LV 15.935,40 %100,00 8 26 1454 %0,19 %34,50
LDEC005689 CPB-LV 28.402,20 %100,00 10 18 112 %0,01 %43,50
LDEC005692 CPB-LV 31.443,10 %100,00 2 2 18 %0,00 %8,27

LDEC006175 CPB-LV 42.380,10 %100,00 3 4 5 %0,00 %12,80
LDEC006258 CPB-LV 250.110,50  %100,00 8 8 19 %0,00 %4,67

LDEC006357 CPB-LV 73.361,00 %100,00 24 57 2423 %0,32 %54,90
LDEC006564 CPB-LV 18.100,90 %100,00 2 2 7 %0,00 %17,60
LDEC006669 CPB-LV 44.125,60 %100,00 2 2 7 %0,00 %6,05

LDEC006672 CPB-LV 26.599,00 %100,00 2 3 19 %0,00 %16,60
LDEC006718 CPB-LV 114.718,10  %100,00 16 20 357 %0,05 %20,40
LDEC006904 CPB-LV 22.436,00 %100,00 3 3 11 %0,00 %15,70
LDEC007042 CPB-LV 27.603,00 %100,00 4 5 69 %0,01 %24,10
LDEC007078 CPB-LV 43.965,40 %100,00 8 8 64 %0,01 %25,30
LDEC007614 CPB-LV 46.411,00 %100,00 17 23 248 %0,03 %52,10
LDEC007619 CPB-LV 73.098,40 %100,00 9 10 62 %0,01 %16,00
LDEC007843 CPB-LV 32.428,60 %100,00 11 15 192 %0,03 %47,50
LDEC008120 CPB-LV 75.815,00 %100,00 17 20 97 %0,01 %30,80
LDEC008121 CPB-LV 39.164,00 %100,00 2 2 3 %0,00 %7,20

LDEC008122 CPB-LV 29.843,40 %100,00 9 22 221 %0,03 %50,50
LDEC008123 CPB-LV 41.181,60 %100,00 8 9 29 %0,00 %33,80
LDEC008159 CPB-LV 36.748,10 %100,00 7 12 96 %0,01 %16,20
LDEC008160 CPB-LV 30.903,30 %100,00 11 22 613 %0,08 %56,10
LDEC008161 CPB-LV 12.755,50 %100,00 3 4 287 %0,04 %29,50
LDEC008409 CPB-LV 17.718,20 %100,00 2 2 10 %0,00 %19,50
LDEC008648 CPB-LV 18.991,90 %100,00 6 20 163 %0,02 %56,80
LDEC008679 CPB-LV 73.330,40 %100,00 19 27 485 %0,06 %34,70
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LDEC008853
LDEC009104
LDEC009139
LDEC009315
LDEC009420
LDEC009423
LDECO009454
LDEC009735
LDECO009819
LDEC010425
LDEC010871
LDECO010875
LDEC010881
LDEC010984
LDECO011310
LDECO011312
LDECO011313
LDECO011381
LDECO011912
LDEC012345
LDECO012813
LDEC013287
LDEC013494
LDEC013885
LDEC013889
LDECO013919
LDEC014063
LDEC014064
LDECO014277
LDECO014460
LDECO014461
LDECO014462
LDECO014768
LDEC014788
LDECO014789
LDECO014791
LDEC015194
LDEC016298
LDECO016760
LDEC016932
LDECO017049
LDECO017108
LDEC017562
LDECO017660
LDEC017881
LDEC018229
LDEC018409
LDEC018465
LDECO018561
LDECO018727
LDEC018935
LDEC018941
LDEC019539
LDECO019971
LDEC020078
LDEC020286
LDEC020299
LDEC020877
LDECO021171
LDECO021542
LDEC021796
LDEC021798
LDEC022220
LDEC022798

CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV
CPB-LV

28.515,60
42.391,40
30.490,70
13.591,80
16.024,20
25.905,30
43.630,30
26.110,60
51.561,10
33.810,00
28.904,40
20.468,80
36.263,70
27.110,60
10.771,30
33.944,50
27.182,60
66.143,40
32.000,30
65.984,40
83.409,20
61.257,30
18.402,10
34.339,10
32.782,50
23.132,10
25.815,30
23.957,00
81.939,10
13.520,40
13.794,60
15.200,80
58.908,20
27.495,50
25.402,10
25.902,00
43.559,50
17.839,10
15.015,40
52.631,40
60.055,30
14.854,60
32.127,90
57.159,50
36.237,10
44.734,40
70.613,70
37.939,90
25.702,10
38.536,80
72.828,10
53.684,80
12.015,10
7.185,60

70.408,10
28.070,10
13.470,40
20.902,40
25.586,10
41.214,70
23.176,10
22.630,20
43.407,70
30.891,60

%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
%100,00
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%0,00
%0,01
%0,02
%0,00
%0,06
90,00
%0,02
%0,01
90,00
%0,01
%0,01
%0,01
%0,08
%0,00
%0,01
%0,20
%0,28
%0,05
90,00
90,00
%0,02
90,00
90,00
%0,01
%0,00
90,00
%0,01
%0,02
90,00
%0,00
90,00
%0,01
%0,02
90,00
%0,02
%0,01
%0,02
90,00
90,00
90,00
%0,02
90,00
%0,01
%0,02
90,00
%0,02
%0,01
%0,01
90,00
90,00
%0,02
%0,09
%0,00
%0,01
%0,05
%0,00
%0,00
%0,00
%0,01
%0,07
%0,02
%0,01
%0,01
%0,01

%15,10
%15,40
%16,90
%15,70
%43,30
%21,20
%37,20
%15,70
%17,40
%29,40
%27,80
%18,40
%68,20
%12,50
%42,70
%60,80
%72,00
%29,50
%33,90
%7,52

%33,20
%4,17

%14,70
%36,50
%3,67

%16,50
%42,90
%57,10
%11,10
%43,00
%31,40
%19,50
%28,70
%37,50
%33,10
%32,60
%15,90
%26,10
%14,10
%11,40
%20,70
%37,90
%23,70
%32,10
%17,10
%40,80
%9,88

%23,80
%24,80
%7,23

%28,50
%77,50
%37,60
%39,10
%27,90
%21,60
%16,30
%16,80
%30,50
%33,10
%21,70
%20,40
%30,20
%13,90



EK 2 L. decemlineata Peptit Istatistikleri Tablosu

En lyi En lyi En Iyi E'gislae'r)l
Protein ismi Peptit Sekansi Once_ki Sonra}ki P_eptit eyt NIIDE(‘-Esllggt +ll_! B;iap:;q I;j E:r:;
Aasit | A.asit | Belirleme Iyon : Peptit . Al & A
. . Iyon PO Indeksi [Indeksi
Yiizdesi Skoru Skoru Kiitlesi
(AMU)
LDEC000238 YNLSQDVK K w %99,00 46 32,6 966,49 144 151
LDEC000238 YDTLVEYIR R E %99,70 52,2 52,2 1.171,60 261 269
LDEC000238 VGFMAEYAAEIK R A %99,70 73,7 73,7 1.344,65 97 108
LDEC000238 TSEKDPPELK R K %99,70 50,8 32,4 1.143,59 385 394
LDEC000238 QVIGEDCLDFR K Y %99,70 54,2 54,2 1.351,63 250 260
LDEC000238 QALADLAFFVDAMK R \Y %99,70 78,8 78,8 1.555,78 128 141
LDEC000238 GVSHGAVLYR K T %99,70 38,6 38,6 1.058,57 375 384
LDEC000238 VKYNLSQDVK K w %97,40 27,6 27,6 1.193,65 142 151
LDEC000238 NVASPAFLIK R G %99,70 32,3 32,3 1.059,62 365 374
LDEC000757 EECDTLLPEPLR R S %99,70 46 46 147171 201 212
LDEC000757 FDFMEGIPNPDVSFK R Q %99,70 72,1 72,1 1.758,80 219 233
LDEC000758 FRFEFMESVPVPK R \Y %99,30 29,3 29,3 1.628,81 712 724
LDEC000758 ELVDTTGCELRV K - %99,70 77,6 77,6 1.391,68 1191 1202
LDEC000758 VNFVQVECPK K E %99,70 74,1 74,1 1.219,61 725 734
LDEC000758 YGGISTEEECDELPIQLQ R F %99,70 55,7 55,7 2.835,27 1146 1169
PGCHFR
LDEC000758 FEFMESVPVPK R \Y %99,70 40,9 40,9 1.325,64 714 724
LDEC000758 ELVDTTGCELR K - %99,70 76,7 40,5 1.306,63 1191 1201
LDEC000758 ELVDISHCNLK K Y %99,60 35,4 23,3 1.327,67 504 514
LDEC000758 FQFMEGVPNPDVTFIQV R E %99,70 60,7 60,7 2.512,19 1170 1190
ECPK
LDEC000777 DAIEDEMAVAIVNFPGE K T %99,70 47,6 47,6 2.127,98 48 66
YK
LDEC000777 ITNLNPGNGGEVK R T %99,70 56,1 56,1 1.312,69 77 89
LDEC000777 TMTEAVFAK K K %99,70 43,4 43,4 1.013,50 90 98
LDEC000777 TMTEAVFAKK K L %99,70 53,3 42,3 1.14159 90 99
LDEC000777 TNDQPIACVR K | %99,70 56,7 56,7 1.173,57 67 76
LDEC000780 DPDIIWGSGPVVK R E %99,70 86,1 73,6 1.382,73 115 127
LDEC000780 SVQYEQDGK R S %99,70 46,2 46,2 1.053,48 140 148
LDEC000780 SVQYEQDGKSYLR R \Y %99,70 53,6 53,6 1.572,77 140 152
LDEC000780 TEPVFSPYCEYHPK K N %99,70 71,5 71,5 1.753,79 39 52
LDEC000780 TRDPDIIWGSGPVVK K E %99,70 90,6 67,5 1.639,88 113 127
LDEC000780 RTGEYINANAPYITANQ K E %99,70 734 73,4 3.423,67 183 212
QPYVETFLAGMFK
LDEC000780 AlIGSVSIDELIH K - %99,70 78,4 78,4 1.366,76 217 229
LDEC000780 ISSPIDIK R T %97,70 38,5 17,7 872,51 31 38
LDEC000918 INYYQGYISNIR R D %99,70 73 73 1.503,76 413 424
LDEC000918 AWHLYNNEFR K S %99,70 39,1 39,1 1.349,64 228 237
LDEC000918 DLGVDVYR K F %99,00 42,9 42,9 936,48 92 99
LDEC000918 DSAIWYQNLMK K T %99,70 50,8 50,8 1.384,66 474 484
LDEC000918 YAYNDTPIMVTENGYSD K R %99,70 64,3 64,3 2.883,23 387 411
EGTLNDER
LDEC000918 EFGDDVKYWLTFNEPK R Q %98,40 35,6 0 198794 176 191
LDEC000918 FNYGCYADPVIHGDWP R Q %99,70 38,2 38,2 2.038,91 272 288
K
LDEC000918 GENIWDNVCHR K \Y %99,70 41 41 1.413,63 52 62
LDEC000918 YAYNDTPIMVTENGYSD K | %99,70 73,5 73,5 3.039,33 387 412
EGTLNDERR
LDEC000918 INVEGINYYK K N %99,70 68,7 68,7 1.212,63 116 125
LDEC000918 LPEFTEEEIK R Y %99,60 46,7 0 1.234,62 308 317
LDEC000918 LPEFTEEEIKYMR R N %99,70 35,2 35,2 1.700,82 308 320
LDEC000918 NLLLAHSK R A %99,00 35,5 35,5 895,54 220 227
LDEC000918 SRLPEFTEEEIK K Y %99,70 65,8 41 1.477,75 306 317
LDEC000918 GYSEHFGLYHVDFNSPN R T %99,70 47,4 474 213897 451 468

R
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LDEC000918 NTVDFLGLNTYTSSVVR R A %99,70 89,5 78,5 1.885,97 321 337
LDEC000922 DLGVDFYR K F %99,00 38 38 984,48 94 101
LDEC000922 DNGDVACDSYHK R Y %99,70 64,3 64,3 1.380,55 73 84
LDEC000922 ILPNGIDDKISVDGVNYY R N %99,70 35,9 35,9 2.123,10 109 127
K
LDEC000922 TWHLYNAVYR K N %99,70 48,1 48,1 1.322,66 230 239
LDEC000922 NTYGNPEIITENGLSDD K F %99,70 48,5 485 3.279,53 388 416
DSTLEDDNRIR
LDEC001024 DFQIQVFFDK R L %99,70 44,8 44,8 1.286,64 308 317
LDEC001024 ALPEETEVEPVK R E %99,70 53,5 53,5 1.340,69 169 180
LDEC001030 SEPIPETNDEPVKVAVAK K N %99,70 36 36 1.923,01 298 315
LDEC001030 SEPIPETNDEPVK K \Y %99,70 58,8 58,8 1.454,70 298 310
LDEC001030 NGEVSQDYNGPR R E %99,70 40,7 40,7 1.335,59 105 116
LDEC001030 NFDDIVTNNGK K D %99,70 41,2 41,2 1.236,59 316 326
LDEC001030 NDPPVALIK R \Y% %095,80 27 27 966,56 70 78
LDEC001030 LTPVYEEVAEK K L %99,70 49,1 38 1.277,66 343 353
LDEC001030 LKNEDVAIVK K M %99,70 49,7 38 1.128,66 354 363
LDEC001030 ESAVVGFFEK K E %99,70 50 50 1.112,56 151 160
LDEC001030 AQVGPSSVELK K T %99,70 40,2 40,2 1.11461 127 137
LDEC001030 KLTPVYEEVAEK K L %99,70 40 40 1.405,76 342 353
LDEC001223 QFVYGMYANPVIK R G %99,70 71,2 71,2 154578 279 291
LDEC001223 QICHSGYGNGGFAPAKP K H %99,30 29,4 29,4 2.950,37 200 227
SPGIGEYVCAR
LDEC001223 SSWGTAAAGWFK K @ %99,70 65,4 65,4 1.268,61 370 381
LDEC001223 SWVTINEPK K Q %99,70 39,8 255 1.073,56 191 199
LDEC001223 VSDHTNGDVASDSYHFY R Q %99,70 73,4 73,4 2.041,89 611 628
K
LDEC001223 VVDWFVDYAR K L %99,70 56,7 56,7 1.269,63 170 179
LDEC001223 QDVAAMKEVGVNYYR K F %99,70 59,4 59,4 1.758,85 629 643
LDEC001223 GEQVWDTFAHEHPER K F %99,70 35,8 35,8 1.837,83 60 74
LDEC001223 GIQAMVTLHHWDIPTAL K Q %99,70 65,3 65,3 2.176,12 679 697
EK
LDEC001223 HIAVGVATAAYQIEGAW K G %99,70 77,5 775 228417 38 59
NLDGK
LDEC001223 HIAVGVATAAYQIEGAW K F %96,10 46,1 0 4.103,96 38 74
NLDGKGEQVWDTFAHE
HPER
LDEC001223 ANGDVASDSYHFYK R E %99,70 81,1 81,1 1.573,69 79 92
LDEC001223 ILPDGTVNNINQAGVDY R \Y %99,70 84,2 84,2 222112 115 134
YVR
LDEC001223 NTIVIDSDWYEPTSYSEA R Q %99,70 80,8 80,8 3.031,42 252 278
DAVAAETKR
LDEC001223 ANGDVASDSYHFYKED R E %99,70 60,5 60,5 2.334,03 79 99
VAAMK
LDEC001223 LPPFSEEEVALIK R D %99,70 57,7 38,8 1.471,80 316 328
LDEC001223 NTIVIDSDWYEPTSYSEA R R %99,70 73,2 73,2 2.875,32 252 277
DAVAAETK
LDEC001223 GEQVWDTFIHDNPSR K \Y %99,70 70,8 70,8 1.800,83 596 610
LDEC001223 ILPDGTLKK R | %99,60 37,3 21 984,61 651 659
LDEC001224 ADAIAAEIKR K Q %99,70 57,9 57,9 1.057,60 19 28
LDEC001224 ADAIAAEIK K R %99,70 41,2 41,2 901,50 19 27
LDEC001224 EIVITENGVSDTTGTLR K D %99,70 84,3 84,3 1.804,93 152 168
LDEC001224 HTYGDKEIVITENGVSDT K D %99,70 79,9 79,9 2.506,24 146 168
TGTLR
LDEC001224 IMIDNIAK K Y %99,00 48,1 28,6 933,51 47 54
LDEC001224 LGMYYINMSDPEK K R %99,70 48,7 48,7 1.592,70 215 227
LDEC001224 NTIVIDSDWYEPATHSK R A %99,70 83,9 83,9 197594 2 18
LDEC001224 QFVYGMYAHPIVYGNW R | %99,70 475 475 2.186,05 29 46

PK

104



En lyi En lyi En Iyi E'gislae[r)l
Protein ismi Peptit Sekansi Once_ki Sonra}ki P_eptit eyt '\gisi:;’t +ll_! B;iap:;c I;j E:r:;
Aasit | A.asit | Belirleme Iyon : Peptit . Al & A
. . Iyon PO Indeksi [Indeksi
Yiizdesi Skoru Skoru Kiitlesi
(AMU)
LDEC001224 TAAIDWFK K | %99,00 48 48 951,49 124 131
LDEC001677 SSCTASPVK K A %99,70 67,7 52,9 950,46 252 260
LDEC001677 KLGHNTDGFDISSSK K N %99,70 90,5 75,6 1.605,79 69 83
LDEC001677 LDGQGPAYWDGK K G %99,70 69,2 58,9 1.306,61 3 14
LDEC001677 ILCAQGGCSNWVWSGV K K %99,70 82,7 82,7 2.466,15 228 250
SLSDAAK
LDEC001677 KFGINIEQDYENGKPTG R N %99,70 75,7 75,7 2.263,17 182 201
KPK
LDEC001677 LDGQGPAYWDGKGEK K T %99,70 86,1 73,7 1.620,77 3 17
LDEC001677 LGHNTDGFDISSSK K N %99,70 87,3 73,8 1.477,69 70 83
LDEC001677 NIHCSGGHGLSISVGQSK R T %99,70 85,6 75,3 1.851,91 111 128
LDEC001677 NLIIDNAHVTNQDDCIA K G %99,70 83,2 83,2 228112 84 103
VNK
LDEC001677 NLIIDNAHVTNQDDCIA K N %98,40 36,2 15,2 3.088,49 84 110
VNKGSNMIFR
LDEC001677 GSLTDVTYQNIEMSGIR K K %99,70 83,6 83,6 1.899,91 165 181
LDEC001677 NLQLLNCPVQCVSIDSCS K L %99,70 71,3 71,3 3.824,83 36 69
DLTLSNFNIDNSAGKK
LDEC001677 GSLTDVTYQNIEMSGIR K F %99,70 83,9 83,9 2.028,01 165 182
K
LDEC001677 GIRGHMTGSNSMAVK K | %96,00 27,3 27,3 1.577,75 213 227
LDEC001677 FGINIEQDYENGKPTGKP K N %99,70 83 83 2.135,08 183 201
K
LDEC001677 TGSFEDNTIK K N %99,70 72,9 72,9 1111553 129 138
LDEC001677 NLQLLNCPVQCVSIDSCS K K %99,70 79,5 79,5 3.696,73 36 68
DLTLSNFNIDNSAGK
LDEC001678 LTFQGTTK K F %99,00 44,5 30,7 895,49 70 7
LDEC001678 FEHHVWKGPLVIISGNK K | %99,70 37,3 37,3 1.961,08 78 94
LDEC001678 TLELNLKDNAK K L %99,70 59,4 59,4 1.258,70 59 69
LDEC001678 SCSNIVISGLTVPAGK K T %99,70 86,8 74 1.602,85 43 58
LDEC001678 LTFQGTTKFEHHVWK K G %97,00 35,8 23,2 1.858,96 70 84
LDEC001678 GPLVIISGNK K | %99,70 63,2 50,2 997,60 85 94
LDEC001745 IVIPSFLTGGGDGFK K \Y %99,70 64,1 64,1 1.507,82 569 583
LDEC001745 HRNPVFQEISGR R | %99,70 34,6 34,6 1.439,75 608 619
LDEC001839 DYGEKDNEELAEK K Y %99,70 56,5 56,5 1.539,68 81 93
LDEC001839 LFVQGEDEPFSFPK R N %99,70 50,7 50,7 1.639,80 107 120
LDEC002052 SAVGTIGPISVGIQADSL K F %99,70 83,3 83,3 1.841,01 242 260
R
LDEC002052 LQSDESELK K S %99,70 51,6 39,6 1.048,52 233 241
LDEC002052 KLQSDESELK K S %99,70 61,2 41,3 1.176,61 232 241
LDEC002052 CLGQLNHAVLAVGYNA R K %99,70 82,8 82,8 2.128,06 271 290
ENGK
LDEC002052 FYGGGIFNGR R c %99,70 46,4 46,4 1.087,53 261 270
LDEC002052 DYGIEAENSYPYK K K %99,70 66,7 66,7 1.548,69 198 210
LDEC002052 DYGIEAENSYPYKK K E %99,70 70,9 70,9 1.676,78 198 211
LDEC002052 EQSTCQFNSENSVLK K | %99,70 88,8 77,6 178481 212 226
LDEC002053 DANNLCGIANDPSYPVL R - %99,70 76,8 76,8 1.960,91 307 324
Q
LDEC002053 AVGTIGPISIAINADPLHL K G %99,70 40,2 40,2 2.788,57 231 258
YIGGILSGR
LDEC002053 NSWGDYWGEDGYFR K | %99,70 72,8 72,8 1.751,71 290 303
LDEC002053 GCSDELDHAVLAVGYG R | %99,70 82,6 82,6 2.493,16 259 282
EVSQSSAK
LDEC002053 GAVLDIKDQGDCGSCW K | %99,70 79,4 79,4 3.695,74 117 151
AFSSTGALEGQNAILNN
VK
LDEC002053 QTVCQYDANK R | %99,70 67,2 67,2 1.226,55 201 210
LDEC002053 VKNSWGDYWGEDGYFR K | %99,70 40,9 40,9 1.978,87 288 303
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LDEC002053 DQGDCGSCWAFSSTGAL K | %99,70 81,5 81,5 2.999,33 124 151
EGQNAILNNVK
LDEC002055 NSWGDYWGEK K G %99,70 43,1 431 1.241,52 293 302
LDEC002055 DYGIEAEESYPYK R S %99,70 61,1 61,1 1.563,69 189 201
LDEC002055 SIETVCQYDASK K T %99,70 59,7 59,7 1.400,64 202 213
LDEC002055 IPLSEQQLLDCSGSYGNG R D %99,70 51,8 28,4 3.754,63 155 188
DCDEGGIMSAAFEYVR
LDEC002055 GCTDELDHGVLAVGYG R F %99,70 81,3 81,3 2.680,22 262 287
EVSQSSGNTK
LDEC002055 DANNLCGIADDPTYPVL R - %99,70 80 80 1.847,85 310 326
LDEC002057 ASEVELKK R A %99,00 52,8 38,7 903,51 211 218
LDEC002057 CIKDLDHAVLAVGYGSE R K %99,70 44,9 44,9 2.174,07 344 363
NGR
LDEC002057 DLDHAVLAVGYGSENG K K %99,70 79,6 796 1.772,86 347 363
R
LDEC002057 LYGGGVITTR R € %99,70 69 69 1.036,58 334 343
LDEC002057 VKTPLSEQQLLDCSSSY K Y %98,10 27,9 27,9 3.637,61 138 170
GNGDCDEGGLMTNAFK
LDEC002057 TWGDHGYFK K L %99,70 41,8 41,8 1.110,50 375 383
LDEC002057 GIEAGSSYPYQGR K \Y %99,70 84,6 84,6 1.384,65 176 188
LDEC002057 TPLSEQQLLDCSSSYGN K Y %99,70 84,4 55,9 3.410,45 140 170
GDCDEGGLMTNAFK
LDEC002057 DLDHAVLAVGYGSENG K Y %99,70 67,1 67,1 1.900,95 347 364
RK
LDEC002059 NSWGKDWGEQGYFR K | %99,70 77 77 1.729,77 293 306
LDEC002059 IPLSEQQLLDCSKPYGND K G %99,70 78,8 456 4.177,88 155 190
DCEHGGLMSFAFDYVL
DK
LDEC002059 NVSISEEELK K K %97,60 39 149 1.147,58 223 232
LDEC002059 DANNLCGIADKASYPIL R - %99,70 63,5 63,5 1.834,90 310 326
LDEC002059 DANNLCGIADK R A %99,70 69 56,2 1.190,55 310 320
LDEC002059 YQGGCGSCWAFSATGA K | %99,70 84,9 84,9 2.959,35 127 154
LEGQNAIVNNVK
LDEC002059 RDANNLCGIADK K A %99,70 64,5 50,1 1.346,65 309 320
LDEC002059 NVSISEEELKK K A %99,70 59,5 59,5 1.275,68 223 233
LDEC002059 GIEADSSYPYKGIDTPCQ K K %99,70 81 81 247811 191 212
YDAK
LDEC002059 DWGEQGYFR K | %99,70 42,5 425 1.157,50 298 306
LDEC002059 FGIFQSNLR R K %99,70 37,4 37,4 1.081,58 44 52
LDEC002059 GIDTPCQYDAK K K %99,70 63,2 63,2 1.281,58 202 212
LDEC002059 GIDTPCQYDAKK K T %99,70 66,3 66,3 1.395,66 202 213
LDEC002059 GIEADSSYPYK K G %99,70 83,3 83,3 1.229,57 191 201
LDEC002544 SVCENVVDQYGK R Q %99,70 48,4 48,4 1.397,64 71 82
LDEC002544 LLVNEIKK K L %96,00 46,4 10,7 956,61 135 142
LDEC002544 KECDHLIDK K Y %095,70 32 17,9 1.157,56 170 178
LDEC002545 SDHTEAEIGNIVHGICEK K L %99,70 81,4 81,4 2.008,94 47 64
LDEC002545 QIIDSLVNKVDCEK K \Y %99,70 75,5 75,5 1.660,86 83 96
LDEC002545 QIIDSLVNK K \Y %99,70 42,1 42,1 1.029,59 83 91
LDEC002545 ECDKLVDEYGK K Q %99,70 76,3 63,5 1.355,62 72 82
LDEC003142 KGEIASTLK R G %99,70 62 354 946,56 173 181
LDEC003142 FYETLPEFK K K %99,70 39,2 39,2 117358 136 144
LDEC003142 FYETLPEFKK K \Y %96,80 26,1 26,1 1.301,68 136 145
LDEC003142 SSWESSER K S %99,00 35,3 17,6 967,41 363 370
LDEC003142 TNVDLTTTNR K Q %99,70 50,6 50,6 1.134,58 114 123
LDEC003142 VISEVANVDLYNILK R K %99,70 83,1 83,1 1.689,94 246 260
LDEC003142 IDVILNGPVR K E %99,70 53,7 41,7 1.095,65 284 293
LDEC003142 YGNFAFYWIDR K S %99,70 52,3 52,3 1.451,67 386 396
LDEC003142 KFYETLPEFK K K %99,70 44,4 29,6 1.301,68 135 144
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LDEC003142 VPLYIFCESYGGK K M %99,70 49,2 49,2 1.532,75 146 158
LDEC003142 KVPLYIFCESYGGK K M %99,70 72,6 60,7 1.660,84 145 158
LDEC003142 SAFANDGYYQGYVK R K %99,70 70,1 70,1 1.582,72 371 384
LDEC003142 QIADDFLVFLKK R F %99,70 71,6 71,6 1.436,82 124 135
LDEC003142 QALDQGKFEEATSYWV K \Y %99,70 76,3 76,3 2.386,13 226 245
QTER
LDEC003142 NANILFVDNPVGVGFSN K T %99,70 83,2 83,2 1.976,02 95 113
AK
LDEC003142 KYGNFAFYWIDR K S %99,70 40,4 40,4 1.579,77 385 396
LDEC003142 SAFANDGYYQGYVKK R Y %99,70 78 78 1.710,81 371 385
LDEC003142 SGHMVPIDNPSAMDYIL R D %99,70 72,1 72,1 2.019,95 397 414
K
LDEC003142 MTAEIALVIDNAAR K K %99,70 82,8 82,8 1.503,78 159 172
LDEC003254 AGATLTFEGTTTFAYAE K G %99,70 76,9 66,9 2.064,99 81 99
WK
LDEC003254 FNQVSSVLNSCTNVVVK K N %99,70 76,7 76,7 1.894,97 49 65
LDEC003254 AYILCASGACK K N %99,70 66,2 56,2 1.213,57 292 302
LDEC003254 ISTYGINVEQNYR R N %99,70 38,5 38,5 1.556,77 245 257
LDEC003254 NQDDCICINGGSHLTFR R N %99,70 57,3 57,3 2.006,88 217 233
LDEC003254 NNGGPSGKPNNNVPIDT R A %99,70 80,9 80,9 3.460,75 258 291
LEINGVTGTLNGPWSVK
LDEC003254 NLVVDAGQTLK K L %99,70 57,9 57,9 1.157,65 66 76
LDEC003254 SNYILLDGIVVR K N %99,70 63,5 63,5 1.361,78 205 216
LDEC003254 NINMYNCPHQCVGISDS K E %095,80 44,2 -3,14 4.245.87 154 191
DHVTISNWQLDSSAGNP
VNGK
LDEC003254 GNGITVVGAQGHK K L %99,70 84,4 84,4 1.237,66 107 119
LDEC003254 VKPQFMFIQATGGSVLK K N %99,70 84,3 84,3 1.867,01 137 153
LDEC003442 GLHYRFEVYTA R - %99,50 29,8 29,8 1.355,67 113 123
LDEC003442 VSIIGGGVGSEFVEIK K | %99,70 82,2 82,2 1.590,87 90 105
LDEC003727 SSTWPVDYPNFFK R S %99,70 51,2 51,2 1.587,75 185 197
LDEC003727 GAFGTPESCR R S %095,30 24,7 24,7 1.081,47 175 184
LDEC003767 WALPFSPSNYESVK R Q %99,10 29 29 1.624,80 99 112
LDEC003767 LRQDGIISTGR R S %096,10 26,5 26,5 1.215,68 83 93
LDEC003767 ISQIIDLYYSPQQK K G %99,70 37,5 37,5 1.695,90 318 331
LDEC003767 ELATLILQR K L %96,00 30,1 18,2 1.056,64 74 82
LDEC003785 VHSCALDLAQGDQGIR K F %99,70 84,6 84,6 1.739,85 133 148
LDEC003785 CAEDNNISWDDIQNCLK K S %99,70 82,9 82,9 2.051,88 168 184
LDEC003785 FVMCSMASPDATADEFS R K %99,70 83,8 83,8 2.025,82 149 166
K
LDEC003785 FVMCSMASPDATADEFS R C %99,70 76,1 76,1 2.167,93 149 167
KK
LDEC003785 LAHVPTVVLDNNFQEIL K N %99,70 68,2 68,2 2.450,34 206 227
STIAR
LDEC003785 LSFTCQHGPAECYGSK K \% %99,70 67,7 67,7 1.841,79 117 132
LDEC003786 YIFTCQHQEAECYGNK K \Y %99,70 66,7 66,7 2.047,86 73 88
LDEC003786 DQLSPGYK K \Y %99,00 28,9 28,9 907,45 41 48
LDEC003786 VKVDLIPFGK K A %99,70 44 44 1.115,68 54 63
LDEC003788 LLAQNGVR K T %99,00 44,1 31,2 870,52 169 176
LDEC003788 SGVSWTSLQK K c %99,70 42,9 27,1 1.092,57 150 159
LDEC004240 YPVNGGWSVAEGCITR K Y %99,70 89,6 74,1 1.766,82 85 100
LDEC004240 IETFSSLYQLK R Y %99,70 65,4 52,2 1.328,71 74 84
LDEC004240 RIETFSSLYQLK K Y %99,70 67,3 56,7 1.484,81 73 84
LDEC004240 IETFSSLYQLKYPVNGG R Y %99,70 68,5 68,5 3.075,52 74 100
WSVAEGCITR
LDEC004241 RVETFSNLYQLR R H %99,70 68 68 1.525,81 65 76
LDEC004241 IKDSHVPNSNYELHAVIN K R %99,70 52,8 52,8 3.938,97 31 64
YLEAWALYPDPEATLR
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LDEC004241 DSHVPNSNYELHAVINY K R %99,70 51,4 51,4 3.697,79 33 64
LEAWALYPDPEATLR
LDEC004241 HPVNGGWSVAEGCSNIY R D %99,70 84,9 84,9 3.645,67 77 109
TPGGAYNYVTLDVDYR
LDEC004241 VETFSNLYQLR R H %99,70 72,5 60,1 1.369,71 66 76
LDEC004242 IESFVQLFGVK R H %99,70 57,7 57,7 1.266,71 83 93
LDEC004242 HSISDGWNVAVGCSLLY K S %99,70 82,9 82,9 2.033,99 94 111
R
LDEC004242 ALEEAYEMYPLDVDKR K | %99,70 81,5 81,5 1.957,92 67 82
LDEC004242 ALEEAYEMYPLDVDK K R %99,70 84,4 67,7 1.801,82 67 81
LDEC004242 RIESFVQLFGVK K H %99,70 54,8 54,8 1.42281 82 93
LDEC004443 GLLFTAAVAGGIER R | %99,70 86,2 75,3 1.374,77 119 132
LDEC004443 IGDVDQWVGYEDEK R S %99,70 76,9 76,9 1.652,74 256 269
LDEC004443 IGDVDQWVGYEDEKSL R \Y %99,70 42,4 42,4 2.201,04 256 274
GYK
LDEC004443 INLGYDIPR R L, %99,70 47,9 32,1 1.060,58 133 141
LDEC004443 NVLEFVQSK R S %99,70 46,6 46,6 1.063,58 69 7
LDEC004443 SFDGFDLDWEYPGSR K N %99,70 85 85 1.790,77 78 92
LDEC004443 SLGYKVEFAK K Q %99,70 49,3 49,3 1.141,63 270 279
LDEC005220 DIYIESFDESAIR K Y %99,70 46,9 46,9 1.557,74 212 224
LDEC005220 VGNNEIEVQFLSPIEVSA K L %99,70 86,7 76,5 2.101,09 155 173
R
LDEC005220 SHASVALYSGNNENEGA R N %99,70 60,7 60,7 2.797,27 439 464
LVDDWYGTK
LDEC005220 SNVIDEVR R H %99,00 54,8 43 931,48 424 431
LDEC005220 GTVTGILMYTVTLK K D %99,70 44,6 44,6 1.512,83 253 266
LDEC005220 GIFVSSSPSNGK R K %99,70 40,1 40,1 1.179,60 494 505
LDEC005286 VCEGATSYNDYHLVDY K D %99,70 70 70 3.579,58 150 179
LTGDFLEEQYHGQR
LDEC005286 NLMPAQTTWINGVSALKR D %99,70 76 76 1.859,97 115 131
LDEC005286 DTVNRPGFADMFFK K S %99,30 31,5 31,5 1.660,78 69 82
LDEC005286 DWIDMDQLCIQK K M %99,70 44,3 44,3 1.580,71 33 44
LDEC005286 MRGQVEEELK K A %95,20 30,4 17 1.234,61 45 54
LDEC005287 SLSDSKWEEGIELIK R Y %99,70 69,6 69,6 1.733,90 111 125
LDEC005287 SFHDPEISDHLEK K E %99,70 32,2 32,2 155372 188 200
LDEC005287 SFHDPEISDHLEKEFVHK K Q %99,40 32 32 2.194,06 188 205
LDEC005287 FANHHFIR K S 998,90 30,1 30,1 1.041,54 77 84
LDEC005287 YGAIDAVQPELQK R F %99,70 77,6 77,6 143175 64 76
LDEC005287 RGGYMNFAAISEDLALE K S %99,70 37,9 37,9 2.486,16 130 151
NEVDR
LDEC005287 FALEAHEIHSEATR K K %99,70 33,2 33,2 1.610,79 171 184
LDEC005287 FALEAHEIHSEATRK K S %99,70 38,4 38,4 1.738,89 171 185
LDEC005287 SFELYELAAVAK R A %99,70 55,3 55,3 1.340,71 152 163
LDEC005287 SFEYLLMSTHFANYEK R N %99,70 53,9 53,9 1.995,92 85 100
LDEC005425 VKEGSVFK K D %99,00 40 40 893,51 137 144
LDEC005425 TTFGYQLWKGPLIR K | %99,70 41,6 416 1.679,93 83 96
LDEC005425 STGNATNNIPIR K G %99,70 79,9 64,5 1.257,65 299 310
LDEC005425 NTVANVTFR K D %99,70 46,3 46,3 1.021,54 244 252
LDEC005425 TTFGYQLWK K G %99,60 31,4 31,4 114358 83 91
LDEC005425 CTNIIVSNLQVPGGETLD K F %99,70 83,4 83,4 2.205,12 50 69
FK
LDEC005425 CTNIIVSNLQVPGGETLD K K %99,70 66,8 66,8 2.480,29 50 71
FKFK
LDEC005425 FKKPGVHITFEGK K T %99,70 60 60 1.487,84 70 82
LDEC005425 GASNPSSCNYEPR R G %99,70 84,4 84,4 1.438,60 350 362
LDEC005425 GPLIRIQGVGITVTGAPG K N %97,60 58,8 17 3.210,72 92 123
SVLDGQGALYWEGK
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LDEC005425 NLECIGGHGLSLSVGMS R N %99,70 83,3 83,3 2.337,17 222 243
HEVIK
LDEC005425 KPGVHITFEGK K T %99,70 70,3 70,3 1.212,67 72 82
LDEC005425 IQGVGITVTGAPGSVLD R N %99,70 81 81 2.673,39 97 123
GQGALYWEGK
LDEC005425 THTNSGEGLIR K D %99,70 55,9 55,9 1.184,60 267 277
LDEC005654 FYECSKGSAIHFTCPEGK K R %99,70 78,9 78,9 211794 115 132
LDEC005654 FYECTDGKK K \Y %99,70 48,5 485 1.161,52 41 49
LDEC005654 VLQDCPDDLFWNIK K L %99,70 89,6 454 1.763,83 50 63
LDEC005654 RWVDPTVK K Cc %99,00 37,5 23,9 1.000,56 133 140
LDEC005654 KVLQDCPDDLFWNIK K L %99,70 85,2 69,5 1.890,94 49 63
LDEC005654 GSAIHFTCPEGKR K W %99,70 88,6 76,9 1.459,71 121 133
LDEC005654 GSAIHFTCPEGK K R %99,70 79 63 1.303,61 121 132
LDEC005654 FYECTDGK K K %99,00 39,4 146 1.019,41 41 48
LDEC005689 NADNQCGIATR R A %99,70 73,2 73,2 1.219,55 239 249
LDEC005689 NTEGDLTHAVLVTGYGS K N %99,70 84,2 84,2 2.966,45 195 221
QDGKDYWIVK
LDEC005689 SQGSCGSCWAFSTTGSV K T %99,70 79,7 79,7 2.634,13 58 81
ESHNFIK
LDEC005689 NSWGDNWGK K D %99,60 31,2 31,2 1.063,46 222 230
LDEC005689 NDEIDLQK K A %99,00 46,4 21 974,48 155 162
LDEC005689 LISLSEQQLVDCVK K N %99,70 83 83 1.631,87 85 98
LDEC005689 KNDEIDLQK K A %99,70 71,9 40 1.102,57 154 162
LDEC005689 NTEGDLTHAVLVTGYGS K D %99,70 82,7 82,7 2.162,04 195 215
QDGK
LDEC005689 GILNDPQCK R N %99,70 39,5 28,8 1.058,53 186 194
LDEC005689 DGYLWMSR K N %99,00 30,4 30,4 1.027,47 231 238
LDEC005692 ANGLMEQTAYPYETK R \Y %99,70 85 73 1.731,79 140 154
LDEC005692 GDEYDLKR R N %96,40 33,9 0,42 995,48 178 185
LDEC006175 RPDGGVAIIILNQYEHPV R G %99,30 30,5 30,5 2.119,17 330 348
K
LDEC006175 LDPGYYVTYTSNK K E %99,70 34,7 34,7 1.520,73 57 69
LDEC006175 IYSSQFDDKVPVTAFR R R %99,40 30,2 30,2 1.873,93 314 329
LDEC006258 QNQINQQYDR R L %99,10 33,2 21,3 1.306,61 1026 1035
LDEC006258 STFLSTEEFGHDLEHVEV K K %99,70 48,9 48,9 2.473,20 173 193
LQR
LDEC006258 DADETVAWIAEK R D %99,70 49,3 49,3 1.347,64 267 278
LDEC006258 ETVQALYDYTEK R S %99,10 28,7 28,7 1.459,70 974 985
LDEC006258 LLDSLQVQQLFR R D %99,60 32,2 32,2 1.459,83 784 795
LDEC006258 LNEANTLHQFFR R D %99,70 31,2 31,2 1.489,75 1701 1712
LDEC006258 LQEASQQQQFNR K T %99,70 62,7 62,7 1.476,72 678 689
LDEC006258 VSEVNELADK R L %99,70 50 50 1.103,56 209 218
LDEC006357 GPQESVWR R T %99,00 56,2 56,2 958,47 203 210
LDEC006357 YAFFDKYFK R K %99,70 42,4 42,4 1.228,60 290 298
LDEC006357 AIQAAFWALQWAKDK R N %99,70 60,4 60,4 1.746,93 254 268
LDEC006357 APTTFIGIRPWYK K N %99,70 76,9 76,9 1.549,85 587 599
LDEC006357 EGAFAGGATNSYEGR K Y %99,70 84,4 73,9 1.486,66 393 407
LDEC006357 FGGQNGFLDLFVGDSHY R Y %99,70 83,3 83,3 2.572,19 222 243
EQQWK
LDEC006357 GLLDGIWNNHQTTK K G %99,70 90,2 76,9 1.596,81 538 551
LDEC006357 YTIASDAEAR K A %99,70 69,7 69,7 1.096,53 244 253
LDEC006357 NDPDWPKVEAYLNGGP K F %99,70 85,1 85,1 2.068,01 600 618
APK
LDEC006357 WFGMQAWSTDR R L %99,70 62,8 62,8 1.384,61 439 449
LDEC006357 VEAYLNGGPAPK K F %99,70 75,4 64,2 1.215,64 607 618
LDEC006357 TIPQTTCDNFR R F %99,70 51,2 51,2 1.352,63 211 221
LDEC006357 SPTGVSDWEMSLER K Q %99,70 83,7 83,7 1.609,72 368 381
LDEC006357 QIEFYEYLQSK R E %99,70 61,7 51,3 1.447,71 382 392
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LDEC006357 YGFGNQPGQCQLGPSVE K G %99,70 71,2 77,2 3.005,33 176 202
GPSFMNSFQR
LDEC006357 AIQAAFWALQWAK R D %99,70 64,7 64,7 1.503,81 254 266
LDEC006357 GVAMEEVMDAYSQFNE K A %99,70 84,5 84,5 3.975,77 552 586
EVYVPPGWVGHYPDGT
EIK
LDEC006357 YGTDIGSASALAR K T %99,70 85 85 1.281,64 506 518
LDEC006357 LAQYYYVSGDEK R \Y %99,70 79 79 1.435,67 450 461
LDEC006357 ISDFYAHFGYQNPMTAY R \Y %99,70 70,9 42,2 2.486,12 340 360
VMSK
LDEC006357 IPEWLDWSGVPPAVDVS K Y %99,70 55,9 55,9 2.237,15 486 505
IEK
LDEC006357 IHDAANGYFSPK K G %99,70 89,6 75,3 1.319,64 36 47
LDEC006357 IGNCIGTYACPGGYGK K D %99,70 89,4 59,2 1.701,77 300 315
LDEC006357 WVNWVLPEISYDANSY K | %99,70 69,2 69,2 2.084,01 469 485
K
LDEC006564 GITKPQLINVVASGGSLF K D %99,70 54,2 54,2 1.929,12 113 131
K
LDEC006564 GDGITVQGTR K N %99,70 46,4 46,4 1.003,52 85 94
LDEC006669 AHAAVYHMYK K N %96,60 25,8 25,8 1.206,57 97 106!
LDEC006669 INYIADHLQYILK R A %99,70 66,9 66,9 1.603,88 283 295
LDEC006672 VSLLGISSLVAPFIK K \Y %99,70 81,5 81,5 1.543,95 77 91
LDEC006672 DSSELISSLLSSIVENVIN R N %99,70 77,2 77,2 2.643,45 198 222
SALKPK
LDEC006904 LGVNFIWSK R | %99,70 42 42 1.063,59 92 100
LDEC006904 DVPLQTSSNIAR K C %99,70 55,2 55,2 1.300,69 132 143
LDEC006904 IVDDGLLFIK K N %99,70 39,8 39,8 1.132,66 60 69
LDEC007042 NSWGTSWGEDGYIR K L %99,70 76,7 76,7 1.627,71 216 229
LDEC007042 GAVLPVRDQK K D %97,40 30,4 20 1.082,63 51 60
LDEC007042 GYFFLSNDEIDLK R N %99,70 62,3 62,3 1.560,76 146 158
LDEC007042 NQVATVGPISVTLNTHQ K G %99,70 75,8 75,8 2.528,29 159 181
WQSYGK
LDEC007078 QADDIVSWLLKK R T %99,70 50,9 40,1 1.415,79 129 140
LDEC007078 MDATVNELEFTK K \Y %99,70 45,6 45,6 1.413,66 304 315
LDEC007078 YKPDSDDLSAETIQK K F %99,70 80,4 80,4 1.709,82 206 220
LDEC007078 VDATEEQDLAEEFGVR K G %99,70 78,6 78,6 1.807,83 93 108
LDEC007078 VAVIGFFK K D %99,00 39 39 880,53 163 170
LDEC007078 QLAEQSSPIK K L %99,70 61 48,7 1.100,59 80 89
LDEC007078 QHLLSQDLPEDWDKEPV K \Y %99,70 34,5 345 2.177,09 232 249
K
LDEC007078 FVQDFLDGK K L %99,70 45,9 45,9 1.068,54 221 229
LDEC007614 GAWVHPEIDNPEYTPVP K Q %99,70 53,1 53,1 2.440,18 286 306
DLYK
LDEC007614 HEQNIDCGGGYVK K \Y %99,70 76,3 76,3 1.476,65 98 110
LDEC007614 KDEGGDEDDEDEDDDA K - %99,70 48,6 48,6 3.798,43 373 405
NEEEHVPQVEETDHDEL
LDEC007614 FTPFSTEGK K D %99,70 35,4 354 1.013,49 80 88
LDEC007614 KVHVIINHNDK K N %99,70 50,3 50,3 1.316,74 142 152
LDEC007614 VHVIINHNDK K N %95,20 25,8 25,8 1.188,65 143 152
LDEC007614 FFNDEKEDAGIQTSEDA K F %99,70 84,6 84,6 2.071,92 55 72
R
LDEC007614 FSDDTWEQNWIYSK K H %99,70 84,8 84,8 1.818,80 26 39
LDEC007614 VFDCSLTPEEMHGDSPY K L %99,70 36,9 36,9 2.15591 111 128
R
LDEC007614 SGTIFDNVLITDDVEYAQ K A %99,70 79,7 79,7 2.128,04 322 340
K
LDEC007614 QIDNPAYK K G %99,00 48 35 948,48 278 285
LDEC007614 LMFGPDICGPGTK R K %99,70 62,8 50,3 1.408,66 129 141
LDEC007614 DLVIQFTVK K H %99,70 39,5 39,5 1.062,62 89 97
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LDEC007614 EALDKAESDAASENDK K K %99,70 77,9 65,7 1.692,76 357 372
LDEC007614 KPEDWDDR K A %99,00 35 20,5 1.060,47 214 221
LDEC007614 EDAGIQTSEDAR K F %99,70 53,6 53,6 1.291,58 61 72
LDEC007614 KFTPFSTEGK R D %96,80 26 26 1.141,59 79 88
LDEC007619 LIINSLYR K N %99,00 49,5 33,9 991,59 90 97
LDEC007619 ALLFVPTVQPSESFNR K Y %99,70 48,2 48,2 1.804,96 385 400
LDEC007619 ELISNASDALDK R | %99,70 76,2 76,2 1.275,64 105 116
LDEC007619 ELISNASDALDKIR R M %99,70 78,6 60,9 1.544,83 105 118
LDEC007619 LGTIEDPANR K T %99,70 31,7 31,7 1.085,56 492 501
LDEC007619 GTTISLELKPEAK R D %99,70 52,9 42,3 1.386,78 245 257
LDEC007619 GIVDSDDLPLNVSR R E %99,70 69,5 69,5 1.499,77 434 447
LDEC007619 FISSTGGQLTGLAEYVSR R M %99,70 81,8 81,8 1.885,97 510 527
LDEC007619 FAFQTEVNR K M %99,70 40,9 40,9 1.11155 78 86
LDEC007843 FNVYNEQYIK R T %99,30 29,2 29,2 1.317,65 114 123
LDEC007843 DDGELDFEDIK K F %99,70 49 49 1.295,56 212 222
LDEC007843 DTKPEWTTMIGFEQFNE R \Y %99,70 68 68 2.603,16 254 274
QEEK
LDEC007843 EPQIFDMGFR K K %99,70 39 39 1.255,58 185 194
LDEC007843 YIFYSNDYFDYEQPEQR K S %99,70 81,5 815 2.276,98 94 110
LDEC007843 FLTTPSINYQFQQESGK R Y %99,70 84,9 84,9 1.987,98 77 93
LDEC007843 ILPGSSTK K E %99,00 44,2 32,5 802,47 177 184
LDEC007843 MDENNHNFHDR R A %99,70 66,8 66,8 1.444,57 50 60
LDEC007843 TPPDNIYSSDVFLYLK K D %99,70 84 84 1.871,94 196 211
LDEC007843 VGGVSSEPSVR K F %99,70 53,6 39,6 1.073,56 66 76
LDEC007843 EPQIFDMGFRK K T %99,40 30,6 30,6 1.383,67 185 195
LDEC008120 IHQDYPSNDKKPVGNVP R | %99,70 39 39 249228 283 304
IDDLK
LDEC008120 IHQDYPADDNKPEGNVP R \Y %99,70 84 84 2.178,06 627 645
IR
LDEC008120 FGVANWDGPLVNIEGN K | %99,70 79,6 79,6 2.086,04 417 435
DLR
LDEC008120 DCDITDFSQVPDVVSR R C %99,70 90,1 90,1 1.852,84 367 382
LDEC008120 NSLVFNQDDCIR R \Y %99,70 72,3 72,3 1.480,69 530 541
LDEC008120 1YGAAGIGFSGQGEEYW R G %99,60 126 126 2.104,96 436 455
DGK
LDEC008120 KPVGNVPIDDLK K | %99,70 66,2 66,2 1.294,74 293 304
LDEC008120 LQTGTTLYFK K D %99,70 49,5 38,9 117164 403 412
LDEC008120 SNWAGPLVK K | %99,70 36,6 36,6 971,53 95 103
LDEC008120 MDVPAGETLNLK K L %98,90 28,3 28,3 1.303,66 391 402
LDEC008120 SFEVPAGK K T %99,00 38,2 38,2 834,44 65 72
LDEC008120 VSGTPGSVFDGQGAEY K G %99,70 80,3 80,3 2.056,92 111 130
WDGK
LDEC008120 GSDMFFQNIYCK R G %99,70 41,5 41,5 1.525,65 218 229
LDEC008120 VNAHESEFYNINLLNCPL R C %99,70 54 54 2.303,12 143 161
R
LDEC008120 VFNQDDCVVVNR R G %99,70 70,8 54,8 1.464,69 206 217
LDEC008120 VSGTPGSVFDGQGAEY K K %96,10 29,8 29,8 2.615,20 111 136
WDGKGSQGTK
LDEC008120 IHQDYPSNDK R K %99,70 44,7 44,7 1.216,56 283 292
LDEC008121 FDGQGAEYWDGK K G %99,70 32,2 32,2 1.372,58 105 116
LDEC008121 DITLVNSDNGIHLK K T %99,40 37,3 16,3 1.539,80 244 257
LDEC008122 DCTVVNSDNGIHIK K T %99,70 80,9 80,9 157175 158 171
LDEC008122 DGTEGLIQDVTYK K N %99,70 81 81 1.438,71 175 187
LDEC008122 GLTITDVK R G %99,00 33 33 846,49 220 227
LDEC008122 GSGDFNNIHLLNCPER K C %99,70 67,7 67,7 1.842,86 45 60
LDEC008122 LGHNTDGFDVSGTDITV K N %99,70 81,4 81,4 190391 86 103
R
LDEC008122 THKDGTEGLIQDVTYK K N %99,70 82 82 1.804,91 172 187
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LDEC008122 CASVHGSHLSLVGWNID R N %99,70 72,3 72,3 2.409,16 61 83
VSAGDK
LDEC008122 GSTKPVLIQIK K G %99,70 70,1 52,9 1.183,74 34 44
LDEC008122 NYGLEIQQDYPDHDGHP R G %99,70 86,9 76,6 2.733,30 196 219
VGNVPIR
LDEC008123 GLIITDFK R G %99,00 42,1 42,1 906,53 324 331
LDEC008123 NQDDCLVVNR K G %99,70 56,5 44,3 1.232,57 213 222
LDEC008123 KPVLIQIIGSGDFNNIHLL K Cc %99,70 47,6 476 2.74747 141 164
NCPER
LDEC008123 GSSLTFSGITR R F %99,70 54,4 54,4 1.125,59 85 95
LDEC008123 DGAQGLIQDVTYK K N %99,70 83,7 65,1 1.407,71 279 291
LDEC008123 NYGMQIQQDYPNHDGR R G %99,70 46,7 46,7 2.784,33 300 323
PVGNVPIR
LDEC008123 DCTVVNSDNAIHIK K T %99,70 55,8 41,7 1.585,76 262 275
LDEC008123 VNGELGSKLDGQGAK K Y %99,70 71,8 71,8 1.472,77 115 129
LDEC008159 EYWQIKMDGVNIASEK K L, %99,70 55 55 1.926,93 199 214
LDEC008159 KYYTEFDFGNER K - %99,70 47,3 47,3 1.568,70 321 332
LDEC008159 DHAPCAIR K N %95,90 27,3 27,3 939,45 102 109
LDEC008159 LCNGGCQAVFDTASR K F %99,70 82,6 82,6 1.655,73 215 229
LDEC008159 MDGVNIASEK K L %99,70 67,1 67,1 1.079,50 205 214
LDEC008159 YYTEFDFGNER K - %99,70 50,1 50,1 1.440,61 322 332
LDEC008159 CDKDHAPCAIR K N %99,70 47,1 47,1 1.342,60 99 109
LDEC008160 AIGAKPIIGGEYTIDCR K R %99,70 84,2 84,2 1.833,95 189 205
LDEC008160 GSFTYIPVTR K Q %99,70 475 475 1.140,60 133 142
LDEC008160 ISSLPDINIVLGGKTFTLK R G %99,70 61,3 61,3 2.016,17 207 225
LDEC008160 LCNGGCQAIVDTGTSLII R | %99,70 63,2 63,2 2.703,33 160 185
GPSAEIEK
LDEC008160 MDGVNVASER K L %99,70 85,2 66,3 1.093,49 150 159
LDEC008160 QGYWQIKMDGVNVASE R L %99,70 84,5 84,5 1.996,95 143 159
R
LDEC008160 FNVIFDTGSSNLWVPSEK K C %99,70 84,7 84,7 2.040,01 22 39
LDEC008160 NYMDAQYYGPITIGTPG K F %99,70 84,8 84,8 2.133,00 3 21
QK
LDEC008160 ISSLPDINIVLGGK R T %99,70 71 71 1.425,83 207 220
LDEC008160 VGGELILGGSDPK K Y %99,70 65,3 55,2 1.241,67 117 129
LDEC008160 RISSLPDINIVLGGK R T %99,70 61,6 50 1.581,93 206 220
LDEC008161 KYYTEFDLGNNR R | %99,70 70,3 54,5 1.519,72 94 105
LDEC008161 TFTLEPSEYILK K \Y %99,70 63,5 63,5 1.440,76 48 59
LDEC008161 YISTLPHVK R F %99,70 38,7 38,7 1.057,60 33 41
LDEC008409 LPEMTQEEINYIK R G %99,70 65,1 65,1 1.623,79 90 102
LDEC008409 GTNDFFALNSYTTVLVK K A %99,60 30,9 30,9 1.889,96 103 119
LDEC008648 WSKNEPSDNGTCLEVTQ R A %96,90 38,7 22,7 3.262,34 117 144
DSSDISMSWNR
LDEC008648 NEPSDNGTCLEVTQDSS K A %99,70 84,8 84,8 2.858,18 120 144
DISMSWNR
LDEC008648 ATQEQGLLFCK K %99,70 85,6 73,7 1.308,66 49 59
LDEC008648 QENDFLFNTIGSLVDYTT K %99,70 56,8 56,8 3.126,47 72 98
SDFWTSGLR
LDEC008648 NLDMGLVSIESK K Q %99,70 69,4 69,4 1.321,67 60 71
LDEC008648 SGDIWYWETTGKPFSFT R w %99,70 76,6 76,6 2.178,03 99 116
R
LDEC008679 YTFEVEYYYTMGR R A %99,70 72 72 1.737,75 63 75
LDEC008679 YLGHVNSDGGNKPK R S %99,70 65 65 1.485,74 235 248
LDEC008679 NLVDAPLKDTVNVPAG R F %99,70 78,7 78,7 2.312,26 575 596
GYTIVR
LDEC008679 ADGDFGPMVIR R | %99,70 70,1 55,9 1.193,56 190 200
LDEC008679 DTVNVPAGGYTIVR K F %99,70 42,4 42,4 1.461,77 583 596
LDEC008679 ETPYADGVPYVAQCPTL K Y %99,70 56,3 56,3 2.660,23 146 168

PYDTFR

112



En lyi En lyi En Iyi E'gislae[r)l
Protein ismi Peptit Sekansi Once_ki Sonra}ki P_eptit eyt '\gisi:;’t +ll_! B;iap:;c I;j E:r:;
Aasit | A.asit | Belirleme Iyon : Peptit . Al & A
. . Iyon PO Indeksi [Indeksi
Yiizdesi Skoru Skoru Kiitlesi
(AMU)
LDEC008679 FFVDQGYR R Y %99,00 334 33,4 1.031,49 275 282
LDEC008679 GLQDCGPDYNK K \Y %99,70 55,1 55,1 1.266,54 351 361
LDEC008679 IGDSVTPEEIESR K D %99,70 84,7 84,7 1.431,70 554 566
LDEC008679 IVVDVVNK R M %99,00 54,9 44 885,54 122 129
LDEC008679 MTSESTTMHWHGIHQK K E %99,60 30,5 30,5 1.942,85 130 145
LDEC008679 VKGLQDCGPDYNK R \Y %99,70 42,1 42,1 1.493,71 349 361
LDEC008679 MPNFALLPSR K N %99,70 66 55,9 1.161,61 475 484
LDEC008679 NQVSDDIFCNK R E %99,70 56,4 56,4 1.339,59 485 495
LDEC008679 VFQLAVLHYTGADATLE K E %99,70 79,6 79,6 2.324,20 362 382
NHPK
LDEC008679 TPQLNHISLK K M %99,70 60,6 60,6 1.150,66 465 474
LDEC008679 SLIIFSGER K F %99,70 58,1 45,6 1.021,57 323 331
LDEC008679 SIINGLGR K N %99,70 51,4 26 942,57 249 257
LDEC008679 QIPGPAIEVCLGDR R | %99,70 51,9 51,9 1.524,78 108 121
LDEC008853 FYSNEEESK R S %99,70 38,5 385 1.132,48 100 108
LDEC008853 KQEAPEPEELEEEKPK K K %99,70 87 74 1.909,94 63 78
LDEC008853 KQEDPFAAMPK K G %99,70 34 34 1.277,62 79 89
LDEC009104 VINQDDCIAIR R Y %99,70 82,3 82,3 1.316,66 213 223
LDEC009104 FEYTPWSGPLIR R \Y %99,70 49,9 49,9 1.465,75 93 104
LDEC009104 NINILNCPHHCIYVGK K S %97,40 26,2 26,2 1.951,96 154 169
LDEC009104 TSYPENVVSNVLIEDSTV K S %99,70 81,7 81,7 2.221,13 250 269
VR
LDEC009139 NSWGTTWGEDGYFR K | %99,70 84,6 84,6 1.675,71 238 251
LDEC009139 LLADEDELKK K A %99,70 65,8 41 117364 174 183
LDEC009139 LLADEDELK K K %99,70 49 32,7 1.045,54 174 182
LDEC009139 VKNSWGTTWGEDGYFR K | %99,70 46 46 1.902,88 236 251
LDEC009139 SCWAFSTTGSLEGQNAI R \Y %99,70 85,2 85,2 2.208,01 83 102
HNK
LDEC009315 SCGIETLCDTVK R N %99,70 57,2 57,2 1.382,63 71 82
LDEC009315 CYNCAGPR K N %99,00 39,8 39,8 997,40 29 36
LDEC009420 GTLYSETCPDGLYWNHI K G %99,70 85,1 85,1 3.828,56 56 86
QNYCDDFDNVDCTR
LDEC009420 QVFDPVKHVCVDA K - %99,70 37,3 37,3 1.513,75 129 141
LDEC009420 GIPVTFTCEGKQVFDPV R H %99,70 64,7 64,7 2.023,02 118 135
K
LDEC009420 GIPVTFTCEGK R Q %99,70 55,5 55,5 1.208,60 118 128
LDEC009420 FYECVRGIPVTFTCEGK K Q %98,90 31,8 31,8 2.062,97 112 128
LDEC009423 SDGTLIPDPTHK K T %99,70 34,4 34,4 1.280,65 179 190
LDEC009423 IVYSVDPNDCK K S %99,70 52,9 52,9 1.309,61 125 135
LDEC009423 CPYDPDKIVYSVDPNDC R S %99,70 52,5 52,5 2.184,96 118 135
K
LDEC009423 NHMTCPEDLYWNDILTK R C %99,70 54,5 37,4 2.165,96 82 98
LDEC009452 FGVATSAYQIEGAWNED K G %99,70 84,7 84,7 2.042,95 76 94
GK
LDEC009454 FGIATASYQIEGAWNED K G %99,70 81,5 81,5 2.056,96 39 57
GK
LDEC009454 MHSAMWNIYQTK K Y %97,20 27,1 27,1 1.541,69 229 240
LDEC009454 VGLALSLQSYLPK R T %99,70 62,3 62,3 1.388,81 249 261
LDEC009454 LVGQFQIVDK R T %99,70 57,8 46,5 1.146,65 202 211
LDEC009454 VEALDDTVDK R K %99,70 59,5 31,5 1.104,54 341 350
LDEC009454 NGNVACDSYHK R Y %99,70 61,4 61,4 1.264,54 77 87
LDEC009454 GSFDFIGINNYVTIR K \Y %99,70 66,7 66,7 1.715,88 326 340
LDEC009454 EQGFPESR R L %99,00 33,2 33,2 949,44 305 312
LDEC009454 SLDHLGGWYNPK K | %99,70 50,5 50,5 1.386,68 155 166
LDEC009735 LNTAWFQHNER R | %99,70 50,4 50,4 1.415,68 215 225
LDEC009735 GFLDTGAMGNTLGEAL K T %99,70 82,3 82,3 1.710,84 196 212
K
LDEC009819 VSLEEFNQVK R S %99,70 45,8 29,6 1.192,62 51 60
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LDEC009819 GSPNDDIYLGQFLQR K G %99,70 58,5 58,5 1.722,84 307 321
LDEC009819 NDFFVTGESYAGK K Y %99,70 68,3 68,3 1.434,65 182 194
LDEC009819 QIFSNLEQQGIK R Y %99,70 51,7 38,3 1.404,75 250 261
LDEC009819 SYAAFLTVDK K | %99,70 47 47 1.114,58 61 70
LDEC009819 VGEDLYEALK K Q %99,70 53 53 1.136,58 161 170
LDEC009819 YIQNEQYDK K A %99,70 39,3 39,3 1.200,55 262 270
LDEC010425 GFEHLIGLK K Q %99,70 54 32 1.013,58 85 93
LDEC010425 HKVDYAISK K K %99,70 70,7 56,1 1.060,58 263 271
LDEC010425 IGGNQWVGYEDVTSLK K H %99,70 75,2 75,2 1.765,88 247 262
LDEC010425 ILDPWESNQEYGPK K G %99,70 73,8 73,8 1.675,80 71 84
LDEC010425 LNLGVLTYGQSYTLADE K T %99,70 81,3 81,3 2.086,07 180 198
TK
LDEC010425 TNPYDPAR K G %99,00 34,7 34,7 933,44 199 206
LDEC010425 VLVSMGGWNEGSGK K Y %99,70 81,5 81,5 1.436,68 101 114
LDEC010871 CEIINVIR K D %99,00 46,5 28,5 1.016,56 95 102
LDEC010871 EQQIQLEILK R N %99,70 48,7 2855 124171 239 248
LDEC010871 QCDAHSPLSYASDK K S %99,70 81,7 81,7 1.578,69 213 226
LDEC010871 SYGQSSYFVSSR K E %99,70 55,3 55,3 1.367,62 227 238
LDEC010875 DTPIPESFDSR K = %99,70 60,8 60,8 1.263,59 27 37
LDEC010875 QSSFSYQSDK K S %99,70 65,2 65,2 1.176,52 135 144
LDEC010881 SYGQKPYYVSNQEK K Q %99,70 66,6 54,1 1.690,81 216 229
LDEC010881 SSLSYQSDK K S %99,70 66 51,5 1.014,47 207 215
LDEC010881 QISVSDEDLLSCCSECGD K T %96,60 59,1 9,45 4.061,65 132 165
GCHGGYHIEAWNYWQK
LDEC010881 QIQLEILK K N %99,00 66 46,6 984,61 230 237
LDEC010881 NGPVEAAFHVYTDFYA K G %99,70 55,1 55,1 2.248,08 238 256
YKR
LDEC010881 NGPVEAAFHVYTDFYA K R %99,70 75,3 75,3 2.091,98 238 255
YK
LDEC010881 ICIHSDGK R K %98,30 35,6 0 929,45 123 130
LDEC010881 ENWPDCNIIR R \Y %99,50 44,2 2,66 1.316,61 90 99
LDEC010881 GRNECEIEDDIVAGLPK R - %99,70 70,6 70,6 1.914,92 307 323
LDEC010881 GTPYWLVANSWNEDW K G %99,70 84,1 84,1 2.137,96 282 299
GDK
LDEC010881 AYSLAPCEHHTTGSIPAC R D %99,70 74,8 74,8 2.211,03 172 191
PK
LDEC010881 GVYQNYFGQYEGGHAV R | %99,70 82,5 82,5 1.944,90 257 273
R
LDEC010881 KSSLSYQSDK K S %99,70 76,1 63,3 1.142,57 206 215
LDEC010881 NECEIEDDIVAGLPK R - %99,70 76,5 76,5 1.701,80 309 323
LDEC010984 TDSGGQVSKVDR R F %99,70 65 52,4 1.248,62 89 100
LDEC010984 AVPVGAMLTVTGWGYT K | %99,70 73,6 73,6 2.143,05 141 160
FNDK
LDEC011310 AVDTIWSIIDGELAR K | %99,70 42,6 42,6 1.658,88 77 91
LDEC011310 EASENTEELR K L %99,70 81,5 63 1.177,53 58 67
LDEC011310 EASENTEELRLK K T %99,70 62,7 439 141871 58 69
LDEC011310 VTETFIDGILEETR K N %99,70 85 85 1.622,83 40 53
LDECO011312 FVIINSIAACMTS R - %99,70 62,4 62,4 1.442,70 297 309
LDEC011312 VITCIQNSRDQAK K N %99,70 53,5 37,2 153279 171 183
LDEC011312 CDLSLAQEVLQSIVDLSP K | %99,70 81,8 81,8 2.129,12 196 214
K
LDEC011312 CLVPNWEIFQDQR K F %99,70 67,8 67,8 1.704,82 284 296
LDEC011312 DNVINDLR K G %99,00 48,3 48,3 959,48 260 267
LDECO011312 VITCIQNSR K D %99,70 65,2 49,1 1.090,57 171 179
LDEC011312 DNVINDLRGLISK K | %99,70 56,2 43,3 1.456,81 260 272
LDEC011312 DQAKNNVVGLVDR R S %99,70 81,8 81,8 1.427,76 180 192
LDECO011312 LDELLNSAISDSIQFQQEI K \Y %99,70 85,1 85,1 3.119,57 52 80
VSVASNGVDK
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LDEC011312 STKCDLSLAQEVLQSIVDR | %99,70 42,8 42,8 2.431,28 193 214
LSPK
LDEC011312 SIDKVLLK K L %99,00 47 30,3 915,59 44 51
LDEC011312 GDGNTVKVITCIQNSR R D %99,70 59,4 59,4 1.761,89 164 179
LDEC011312 SELFAAVDK K | %99,70 59,9 434 979,51 220 228
LDEC011312 NNVVGLVDR K S %99,70 54,5 42,3 985,54 184 192
LDECO011312 IKSELFAAVDK K | %99,70 87,1 69,4 1.220,69 218 228
LDEC011312 NIDAVISNNKDNVINDLR K G %99,70 89,2 74,8 2.027,05 250 267
LDEC011312 NIDAVISNNK K D %99,70 61,3 47 1.087,57 250 259
LDEC011312 IQECDGSNWAEEIK K C %99,70 92 74 1.678,74 229 242
LDECO011312 IQECDGSNWAEEIKCGA K N %99,70 60,8 60,8 2.436,12 229 249
DIIK
LDEC011312 VLDLVNSR K L %99,00 56,3 31,6 915,53 81 88
LDEC011312 ELLLNGEK K S %99,00 46,6 18,9 915,51 36 43
LDEC011312 VLDLVNSRLDK K | %99,70 40,4 21,8 127173 81 91
LDECO011312 SELFAAVDKIQECDGSN K Cc %99,70 83,1 83,1 2.653,25 220 242
WAEEIK
LDEC011312 VLLKLDELLNSAISDSIQ K \Y %99,70 42 42 357291 48 80
FQQEIVSVASNGVDK
LDEC011313 SLDLLNSRLDK K | %99,10 36,3 175 1.273,71 92 102
LDEC011313 SLDLLNSR K L %99,00 52,9 32,1 918,49 92 99
LDECO011313 GPFVDFLK K w %99,00 44,2 33,3 922,50 39 46
LDEC011313 VAKDFVPK K C %99,00 47 35,8 903,53 217 224
LDECO011313 FQKDIVVFAGK K A %99,60 32,2 32,2 125171 77 87
LDEC011313 EVECALDVAGNVIK K \ %99,70 85 66 1.530,78 180 193
LDEC011313 EVALVFIDTITK K C %99,70 64,8 64,8 1.348,77 127 138
LDEC011313 IVETIKDAVK K \Y %99,70 55,8 38,4 1.115,67 207 216
LDEC011313 VISDNVHADILLK K | %99,70 89,2 78,8 1.436,81 194 206
LDEC011313 VFAAANEIQKCSGEK K E %99,70 51,6 51,6 1.651,81 165 179
LDEC011313 VFAAANEIQK K C %99,70 65,1 50,4 1.090,59 165 174
LDEC011313 AGGDQNTAKVINCIEAS K S %99,70 77,8 77,8 1.903,93 105 122
R
LDECO011313 SQSKEVALVFIDTITK R C %99,70 65,9 65,9 1.778,99 123 138
LDEC011313 EKVFAAANEIQK K C %99,70 66,9 49,2 1.347,73 163 174
LDECO011313 VINCIEASR K S %99,70 55,8 55,8 1.061,54 114 122
LDEC011313 DLSGLEININDIKEK K \Y %99,70 90,7 69,6 1.700,91 150 164
LDEC011313 AGGDQNTAK K \Y %99,70 76,5 52,4 861,41 105 113
LDECO011313 DLSGLEININDIK K E %99,70 81,2 52,6 1.443,77 150 162
LDEC011313 CDLSLANQVLK K D %99,70 73 53,1 1.274,68 139 149
LDECO011313 CSGEKEVECALDVAGN K \Y %99,70 87,2 74,4 2.077,99 175 193
VIK
LDECO011313 DIVVFAGKALDK K S %99,70 56,8 43,7 1.275,73 80 91
LDEC011313 DIVVFAGK K A %99,00 45 31,8 848,49 80 87
LDEC011313 CVTPNLAQHVQQGYEV K - %99,70 50,1 50,1 2.873,39 225 250
LNSVSACIVS
LDEC011313 ALDKSLDLLNSR K L %99,70 63,1 63,1 1.344,75 88 99
LDEC011381 FYMDDFISFDYTNK R N %99,70 49,8 49,8 1.821,77 546 559
LDEC011381 TLPFEVLHAGGVK K H %99,70 56,3 56,3 1.367,77 267 279
LDEC011381 YQHIPVFYR R L %99,70 52,6 41,9 1.222,64 417 425
LDEC011381 VDEGWSVHAGGK R E %99,70 67 67 1.241,59 480 491
LDECO011381 EPFLFSEEVQNVIR R N %99,70 75,1 52,7 1.706,87 397 410
LDEC011381 ESEAFTFGVEFDGSER K L %99,70 71,1 71,1 1.806,78 27 42
LDEC011381 EVNAEINIATSPYYYR K A %99,70 79,4 79,4 1.902,92 492 507
LDEC011381 FYMDDFISFDYTNKNEYIR A %99,70 48,9 48,9 3.041,30 546 568
YFSMR
LDEC011381 HGDIHNIYGFMQTR K A %99,70 35,7 35,7 1.704,79 280 293
LDEC011381 LYGLFHHAYQLALK R E %99,20 29,4 294 1.673,92 43 56
LDEC011381 QITALTGK R A %99,00 43,8 25,9 831,49 148 155
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LDEC011381 REPFLFSEEVQNVIR R N %99,70 78,8 78,8 1.862,98 396 410
LDEC011381 TGDPILRPLFYQYTDINE R D %99,70 52,9 52,9 231117 433 451
R
LDEC011381 ETMDDSSDPFR K F %99,70 62,3 49 131551 57 67
LDEC011912 IKGTDHIHENYDYTSFQN R L %99,70 42,6 42,6 295251 116 140
DIALIR
LDEC011912 LASPAPLNDVIK R T %99,70 60,9 60,9 1.237,72 141 152
LDEC011912 TYLNQETTSIGWGLTED K D %99,70 64,5 64,5 2.746,37 165 188
KHNPTLK
LDEC011912 GTCNGDSGGPLLYK K S %99,70 62,3 62,3 1.452,68 235 248
LDEC011912 GTDIIHENYDYTSFQNDI K L %99,70 69,6 69,6 2.711,33 118 140
ALIR
LDEC011912 IIGGDEAVPHAFPYQVGL R A %99,70 73,6 73,6 2.493,33 47 69
LINNR
LDEC012345 ISGPISIK K S %99,00 44,3 24,2 814,50 367 374
LDEC012345 IQVSDLFGQALKPAPGA R R %97,10 26,1 26,1 2.423,37 293 316
VVAQSVK
LDEC012345 IEDVVVQADEVDGK R | %99,70 37,6 37,6 151575 192 205
LDEC012813 QNYFHWPQR R F %96,00 25,7 25,7 1.275,60 604 612
LDEC012813 FGTNSFDFMADYDRR R M %095,80 26,6 26,6 1.857,79 327 341
LDEC012813 LNHKPFTYK R | %99,70 48,7 48,7 1.147,63 502 510
LDEC012813 LNFLILEHFVHDLK R A %97,70 27,5 275 1.737,97 545 558
LDEC012813 LMLPPIYEIKPHYFFNK R E %99,70 48,9 48,9 2.166,15 151 167
LDEC012813 LHEYFFNYGK K K %399,70 50 50 1.317,63 311 320
LDEC012813 HFFGYSYAPVNNYR R = %99,70 53,8 53,8 1.734,80 395 408
LDEC012813 MNDAIDQGFVFDTK R G %99,70 84,4 84,4 1.616,73 342 355
LDEC012813 GEVFSVFYEEHLR R Q %99,70 83,4 716 1.611,78 88 100
LDEC012813 LLYHVNQPSTYPEHVEI K S %99,70 76,7 76,7 222414 35 53
GK
LDEC012813 FGTNSFDFMADYDR R R %96,90 26,5 26,5 1.701,69 327 340
LDEC012813 FFVIVYPYEPYHEGK R Y %99,70 45,9 45,9 1.887,93 627 641
LDEC012813 DPMFFQIAK R K %97,30 27,3 27,3 111254 423 431
LDEC012813 DIYDINAPHH K - %99,70 38 38 1.194,55 693 702
LDEC012813 AGENVITR K S %99,00 63,6 41,2 859,46 559 566
LDEC012813 AALEGDGEFK K | %99,70 37,4 37,4 1.036,49 590 599
LDEC012813 GYLYYFAHQQLLAR R Y %99,70 62,8 62,8 1.742,90 251 264
LDEC012813 MWYPLANGQFQEAK K \Y %99,70 334 33,4 1.698,79 675 688
LDEC012813 NGETMFLNENR K L %99,70 53,4 53,4 1.341,57 534 544
LDEC012813 TAGFPFDR R \Y %99,00 54,7 44,2 910,44 661 668
LDEC013287 IDPFTYMPFGLGPR K | %97,70 31 20,3 1.626,80 455 468
LDEC013287 ITYEALLK K M %99,00 32,9 32,9 950,56 366 373
LDEC013324 AANVDVEPYWPGLFAK K A %99,70 39,1 39,1 1.776,90 34 49
LDECO013324 ELITNIGSGVGSAPSAGG R K %99,70 73 73 3.205,63 58 93
AAAPAAAAAAAEPAKE
EK
LDEC013494 TYANLIFGSVPLNK K | %99,70 76,7 76,7 1.536,84 144 157
LDECO013494 IEIFFGDMFK K T %99,70 48,5 334 1.262,61 134 143
LDEC013885 EIVGNALLEK R E %99,70 45,6 45,6 1.085,62 108 117
LDEC013885 KDQLPVLIDTK R D %99,70 46,4 30,9 1.269,74 65 75
LDEC013885 LDPTDAQFVHVIHTNTA R R %99,70 51,5 51,5 2.499,28 212 233
FLGFR
LDEC013885 VLITDHGLNINK K | %99,70 69,1 69,1 1.336,76 155 166
LDEC013885 SYELYAESIVNGGFSAER R c %99,20 32,5 32,5 1.991,93 265 282
LDEC013889 DTLFIIHGWK K N %99,70 46,4 345 1.229,67 62 71
LDEC013889 KDTLFIIHGWK K N %99,70 47,4 474 1.357,76 61 71
LDEC013919 SPQIDQGYDISDYR K N %99,70 82,7 82,7 1.656,75 85 98
LDEC013919 SFMDSNGDGIGDIQGIIS R L %99,70 72,2 72,2 1.969,92 47 65
K

116



En lyi En lyi En Iyi E'gislae[r)l
Protein ismi Peptit Sekansi Once_ki Sonra}ki P_eptit eyt '\gisi:;’t +ll_! B;iap:;c I;j E:r:;
Aasit | A.asit | Belirleme Iyon : Peptit . Al & A
. . Iyon PO Indeksi [Indeksi
Yiizdesi Skoru Skoru Kiitlesi
(AMU)
LDEC013929 HYSGLEEAVIR R N %99,50 30,3 30,3 1.273,65 21 31
LDEC013929 ELDVEHPAAK R L %99,70 31,3 31,3 1.108,56 75 84
LDEC014063 MNKNFHDPEISDHLEHE R Q %99,70 39 39 2.619,20 167 187
FVHK
LDEC014063 NFHDPEISDHLEHEFVHK K Q %99,70 53,3 53,3 2.230,03 170 187
LDEC014063 IALEANSIHGEATR R M %99,70 83,7 83,7 1.481,77 153 166
LDEC014063 SLSDDKWEEGIELIK R Y %99,70 85,8 72,7 1.761,89 93 107
LDEC014063 RGGQMNFATVSEELLEE K S %99,70 66,8 66,8 2.551,21 112 133
NELER
LDEC014063 RIALEANSIHGEATR K M %99,70 60,4 60,4 1.637,87 152 166
LDEC014063 FTNHHFIR K S %99,00 41,2 26 1.071,55 59 66
LDEC014063 YGAIDVVQPALQK K F %99,70 81,2 81,2 1.401,77 46 58
LDEC014063 NFHDPEISDHLEHEFVHK K D %99,70 60 60 2.514,19 170 189
QR
LDEC014064 AQVEDELK R A %99,00 38,8 25 931,47 47 54
LDEC014064 DALKLEASVTR K K %99,70 58,6 58,6 1.202,67 132 142
LDEC014064 DTVNRPGFAEIFFK K S %99,70 54,8 40,3 1.640,84 69 82
LDEC014064 ELDIPKDWIDMEK K A %99,70 60 60 1.647,79 27 39
LDEC014064 NLMPSQTTWTNGVSAL R D %99,70 92,9 68,5 1.863,93 115 131
K
LDEC014064 SFNDYHLVDYLSGDFLG K D %99,70 42,8 42,8 2.851,30 156 179
EQYQGQR
LDEC014064 NLMPSQTTWTNGVSAL R L %99,70 76,4 76,4 2.291,17 115 135
KDALK
LDEC014277 NAFGTSMTK K N %99,70 46,8 46,8 972,45 542 550
LDEC014277 MGPVQTLYLPAPLLQSG R N %99,70 64,1 64,1 1.929,05 671 688
K
LDEC014277 LDINNGNGQSYGYIVYR K K %99,70 79,8 79,8 1.945,94 483 499
LDEC014277 TNLDIPANGILEIEGR K \Y% %99,70 65,1 54,2 1.724,92 501 516
LDEC014277 AAGLNTVETYIPWNLHE R S %99,70 54,2 54,2 218111 82 100
PR
LDEC014460 DGYCTNAVMGDLVFQD R | %99,70 57,3 38,9 2.564,17 32 53
HVHLTR
LDEC014460 EGGLGHSFVTLEFHSTK K N %99,70 57,6 57,6 1.84591 92 108
LDEC014460 NHGLEYSVQVFGN K - %99,70 81,4 81,4 1.463,69 109 121
LDEC014461 NHGLEYNVQVFGR K F %99,70 71,2 71,2 1532,76 107 119
LDEC014461 LGDLVFEDHVHLTR R | %99,70 60,1 60,1 1.650,86 38 51
LDEC014461 TYVTLEFHSSK R N %99,70 46,7 46,7 1.311,66 96 106!
LDEC014462 NHGLEYNIK K \Y %99,70 38,7 38,7 1.087,55 119 127
LDEC014462 EGGVNHSYVTLEFHSTK K N %99,70 82,4 82,4 1.904,91 102 118
LDEC014768 GANWYGGPQR K R %99,70 40,3 40,3 1.105,52 110 119
LDEC014768 ETHLDAINNYLGKPTGH K M %99,70 38,1 38,1 2.320,17 209 229
PNTK
LDEC014768 LIGTLGVGK K D %99,70 41,3 28,9 857,55 52 60
LDEC014768 DISESTVLEFAK R D %99,70 56,6 56,6 1.338,68 245 256
LDEC014768 CYGAQEFTPDK K F %96,40 25,7 25,7 1.315,56 277 287
LDEC014768 ADNYNLIIKPIDGSLK K | %99,70 62,6 62,6 1.773,97 75 90
LDEC014768 ITLYYDVVFR R S %99,70 70,6 70,6 1.288,69 195 204
LDEC014768 NHGYENGQLEIDDNWE R C %99,70 70,2 70,2 2.060,89 260 276
K
LDEC014768 SDNFGVAER R Y %99,70 33 33 994,46 142 150
LDEC014768 TQDLPIFVR R M %99,70 38,6 38,6 1.088,61 429 437
LDEC014768 FDAGETDYSPQPAVYK K N %99,70 84,1 84,1 1.787,81 380 395
LDEC014768 FGDLVEVR R S %99,00 30,3 30,3 934,50 417 424
LDEC014788 ELLEGCLFR K F %99,70 55,7 55,7 1.136,58 207 215
LDEC014788 VGPEEHDMFDIAMPGSG K D %98,10 43,9 0 4.902,03 153 196
VGYYTEGCTTQWNSDV
SNWGDQYGGVR
LDEC014788 GASNPDVYFQQVECPK K E %99,70 78,7 78,7 1.838,84 221 236
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LDEC014788 DEAGCYKLPK R E %99,20 36 36 1.180,57 197 206
LDEC014788 IIEGGIHGPATTTR K Y %99,70 69,4 69,4 1.422,77 33 46
LDEC014789 FRFEFMENVSNPQVQFQ R K %99,70 77,3 77,3 2.874,37 204 226
QVVCPK
LDEC014789 DMHAVNTCDSK R G %99,70 55 55 1.277,53 57 67
LDEC014789 FEFMENVSNPQVQFQQV R K %99,70 82,6 82,6 2.571,20 206 226
VCPK
LDEC014789 YWDCCKPSCAWVENIK R T %99,70 66,8 66,8 2.115,91 39 54
LDEC014789 SGWGTTTR R Y %99,00 45,3 45,3 865,42 31 38
LDEC014789 GINVLKPSVK K S %99,70 51,3 39,6 1.054,66 68 7
LDEC014789 KLVEITGCNL K - %99,70 59,1 59,1 1.146,62 227 236
LDEC014791 YGGVTSIEECDELPDVL R F %99,70 83,2 39,8 2.526,11 186 207
QEGCR
LDEC014791 FTFMEGVSNPAVSFYQV R C %99,70 80,7 80,7 2.066,99 210 227
K
LDEC014791 SPDIIPIDGGVKGDGVTT R Y %99,70 55,3 55,3 1.897,00 21 39
R
LDEC014791 SPDIIPIDGGVK R G %99,70 54,5 54,5 1.210,67 21 32
LDEC014791 NGIPIQTCQK K D %99,70 35,2 35,2 1.158,59 58 67
LDEC015194 DPIFSIYLNR R - %99,70 il 55,1 1.237,66 368 377
LDEC015194 IRDPIFSIYLNR K - %99,70 52,3 52,3 1.506,34 366 377
LDEC015194 NDDYEPFFYAMYR K Q %99,70 73,7 73,7 1.730,72 350 362
LDEC015194 VPTPGCENHNLYDHGR K S %99,70 74 74 1.865,83 269 284
LDEC015194 SDGIFGLGIK K N %99,70 53,6 39,1 1.006,56 340 349
LDEC015194 TNDSIALYR R Y %99,70 60,9 47,1 1.052,54 74 82
LDEC016298 KTGAAAPEEEED K - %99,70 41,9 41,9 1.246,54 146 157
LDEC016298 MKLDYVLGLK R | %99,70 55,2 35,9 1.195,68 57 66
LDEC016298 QVVNIPSFLVR K L %99,70 34,6 346 127175 105 115
LDEC016298 VGVLDENR R M %99,00 53,6 53,6 901,47 49 56
LDEC016760 DTLTNDIALIK R L %99,70 58 37,9 1.216,68 97 107
LDEC016760 IIDIAAGR K D %99,00 36,1 20,9 828,49 120 127
LDEC016932 VCSISDNGVTK K E %99,70 63,2 456 1.179,57 41 51
LDEC016932 SGPLWKPAMK R Q %96,30 34,2 15,5 1.130,60 355 364
LDEC016932 ILQTSEGNK K G %99,40 39,3 26,7 989,53 230 238
LDEC016932 FIYPGMATSVR K G %98,80 28,2 28,2 1.257,63 76 86
LDEC016932 GDYGNFDECVK R | %99,70 51 51 1.303,53 87 97
LDEC017049 GGYYTVLAQK K G %99,70 52,8 41,8 1.099,58 283 292
LDEC017049 FSNTVAAQFYGHTHR R D %99,70 83,5 83,5 1.735,83 365 379
LDEC017049 ICALILQSIGCEK K G %99,70 32,8 32,8 1.504,79 81 93
LDEC017049 SEAMNVGWNGGSLMPD K L %99,70 54,6 54,6 2.513,07 390 412
EANPNYK
LDEC017049 VWDTSVESNKK R | %99,70 54,5 54,5 1.292,65 204 214
LDEC017049 AENNEEIVHILAHIPTK K S %99,70 45,3 45,3 1.928,02 332 348
LDEC017049 EAYGMDGLLPANLDEL K N %99,70 78,9 78,9 1.991,97 452 469
VR
LDEC017108 VMPAVVIR K Q %96,30 25,4 254 900,53 76 83
LDEC017108 GSAITGPVAK K E %99,70 50,5 38,8 900,52 114 123
LDEC017108 ISLALPVGAVINCADNTGR N %99,70 59,2 475 1.984,05 16 35
AK
LDEC017108 LPAAACGDMFVATVK R K %99,70 45,3 453 1.566,77 52 66
LDEC017562 IIPGNYGLK K D 998,90 35,2 17,9 974,57 170 178
LDEC017562 AAIAQSGSNIVPWAYQR R S %99,70 84,4 84,4 183194 228 244
LDEC017562 IGAALGKPLNEDTDSDK K L %99,70 63,1 63,1 1.743,88 253 269
LDEC017562 IGAALGKPLNEDTDSDK K T %99,70 78,2 78,2 2.457,34 253 275
LLAFLR
LDEC017562 VGAFGFLATGDK R | %99,70 61,8 61,8 1.182,62 158 169
LDEC017562 YFGGDPEK K \Y %99,00 35,5 35,5 912,41 193 200
LDEC017660 YWMTFNEPK K Q %99,70 32,4 32,4 123155 188 196
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LDEC017660 TFTHGGDNGDITSDSYH K Y %99,70 71,2 71,2 195184 70 87
K
LDEC017660 GASDWLTVTPWGSR K K %99,70 60,8 60,8 1.532,75 371 384
LDEC017660 HITENGYSDFDGTLDDD R | %99,70 81,6 81,6 2.287,07 399 418
KR
LDEC017660 LPPFTEKEIAEIK R G %99,50 35,3 249 151485 313 325
LDEC017660 DSEVKDWFDDSWEK K G %99,70 475 475 1.785,76 357 370
LDEC017660 GQVGIVIDSNWWEPASD K L %99,70 77,1 77,1 3.048,41 247 274
SAEDKEASETK
LDEC017660 IHYISTYLSSIK R D %99,70 39,7 39,7 1.424,78 419 430
LDEC017660 GTADFLGVNTYSSSLVS K M %99,70 77,3 77,3 2.569,24 326 349
HDKEVDK
LDEC017881 LSQTDLTK K | %99,00 45,8 29,1 905,49 275 282
LDEC017881 IKDLIDSGDLNSDTR K L %99,70 49,2 49,2 1.661,83 171 185
LDEC017881 DALTSALNVPDIK K \Y %99,70 68,9 55,1 1.356,74 81 93
LDEC017881 LVLVNAIYFK R G %99,70 70,6 70,6 1.179,71 186 195
LDEC017881 TINSWVEQK K T %96,40 25,6 256 1.104,57 158 166
LDEC018229 SITYKTDYAISK R N %99,70 44,9 32,9 1.389,73 353 364
LDEC018229 QEGILGYNEICELHSDW R | %99,70 57,1 57,1 3.716,71 310 339
TYVWDDEQKVPHR
LDEC018229 DGSNPALDRDDYTALM R H %99,70 56,3 56,3 2.241,01 153 172
SDLR
LDEC018229 GFEHLVGLK K Q %99,70 59,7 59,7 999,56 83 91
LDEC018229 IIDPWESNEDYGPK R G %99,70 67,3 67,3 1.662,76 69 82
LDEC018229 ISGNQWVGYEDVR R S %99,70 84,3 84,3 1522,73 340 352
LDEC018229 LASNVLAFVK R Q %99,70 83,4 83,4 1.061,64 126 135
LDEC018229 NLGGMMVWAFDNDDF K G %99,70 70,2 70,2 1.919,81 365 380
R
LDEC018229 SFTLADESK R T %99,70 56,8 56,8 997,48 283 291
LDEC018229 SFTLADESKTELYAPIQG R E %99,70 85,1 851 221211 283 303
GGK
LDEC018229 SFTLADESNTELYAPIK R G %99,70 54 54 1.898,94 212 228
LDEC018229 TELYAPIQGGGK K E %99,70 58,8 455 1.233,65 292 303
LDEC018409 YYQCTNGIK K E %99,10 29,3 29,3 1.146,52 274 282
LDEC018409 YYQCENGNK K K %99,70 38 38 1.17548 164 172
LDEC018409 NGQQQLLDCPVGLHWS K | %99,70 48,5 485 1.979,98 111 127
K
LDEC018409 QIMYPADCSK K Y %99,70 39,6 39,6 1.228,53 264 273
LDEC018409 QIVYPADCSK K Y %99,70 40,1 40,1 1.180,57 154 163
LDEC018409 YYQCENGIK K E %99,50 30,4 30,4 117452 359 367
LDEC018465 QILVSAEDLLSCCGIEK K c %99,70 83,3 83,3 1.934,96 141 157
LDEC018465 VPYWLVVNSWNEHWG K G %99,70 73,5 73,5 2.129,02 273 289
DK
LDEC018465 AYSLKPCDHHIK K G %99,70 32,5 32,5 1.468,74 194 205
LDEC018465 DDTEIPESFDAR K K %99,70 48,3 48,3 1.394,61 87 98
LDECO018465 IIGWGVEEK K \Y %99,70 37,4 37,4 1.030,56 264 272
LDEC018465 YHDEKDDTEIPESFDAR R K %99,70 33,5 33,5 2.066,89 82 98
LDEC018561 QITMNDLPVGR R S %99,70 39,6 39,6 1.259,64 185 195
LDEC018561 SAPFWESTAVFQGK K F %99,70 77,1 77,1 1.554,76 56 69
LDEC018561 LVQAFQYTDK R H %99,70 56,3 56,3 1.212,63 203 212
LDEC018561 GLFIIDPK R G %99,00 37,1 37,1 902,53 173 180
LDEC018561 DYGVFLDDLGHTLR K G %99,70 55 55 1.620,80 159 172
LDEC018727 YMEAISLAADILK K | %99,70 58,7 58,7 1.453,76 220 232
LDEC018727 IDYIIATTGQDR K | %99,70 64,9 64,9 1.365,70 156 167
LDEC018935 FDLTGIPPAPR K G %99,70 43 43 1.183,65 482 492
LDEC018935 ALSASHQVR R | %99,70 60,9 48,1 968,53 298 306
LDEC018935 SQIFSTASDNQHTVTIQV K D %98,80 56,9 -15,9 3.084,46 448 474
YEGERPMTK
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LDEC018935 ELEDVVQPIIAK K L %99,70 34,3 34,3 1.353,76 622 633
LDEC018935 FEELNMDLFR K S %98,20 33,2 17,1 1.329,61 327 336
LDEC018935 NQKPHIQVETSQGNK K \Y %99,70 56,9 56,9 1.707,88 124 138
LDEC018935 ITPSYVAFTADGER R L %99,70 57,2 57,2 1.526,75 62 75
LDEC018935 IVITNDQNR K L %98,70 28 28 1.072,57 524 532
LDEC018935 NELESYAYSLK R N %99,70 37,7 37,7 1.316,64 563 573
LDEC018935 VEIIANDQGNR R | %99,70 63,2 43,2 1.228,63 51 61
LDEC018935 TKMEEAIDEK K | %99,30 41,3 25,1 1.209,57 592 601
LDEC018935 DFTDSTVQHDLK R L %99,70 48,8 48,8 1.405,66 103 114
LDEC018941 NCELVGLPDLDQSK R D %99,70 78,1 78,1 1.587,77 166 179
LDEC018941 SGNEGELADMIR R R %99,70 84,1 84,1 1.307,59 90 101
LDEC018941 YQPVSYILTTR R S %99,70 39,4 39,4 1.340,72 79 89
LDEC018941 GFVAFTVSGDINTTIK K T %99,70 76,9 76,9 1.669,88 419 434
LDEC018941 SVNVDGSGYASVSLSSN K - %99,70 74,3 74,3 3.196,53 459 489
GDDFVLAIHEESKL
LDEC018941 SAIVHLFEWK R w %99,70 61,8 61,8 1.229,67 30 39
LDEC018941 AAIAYMLAHPLYTTR K | %99,70 75,2 75,2 1.707,89 326 340
LDEC018941 GFAGVQISPPSENAVIGD K Y %99,70 50,3 50,3 2.668,33 55 78
RPWWER
LDEC018941 KEYIGFGTVLEFK K F %99,70 71,1 71,1 1.530,82 253 265
LDEC018941 FGVELGNAFQGHNALH K N %99,70 73 73 2.138,09 266 284
WLK
LDEC018941 HMWPADLAAIYGMAK K N %99,70 56,4 56,4 1.706,80 208 222
LDEC018941 EYIGFGTVLEFK K F %99,70 70,7 56,1 1.402,73 254 265
LDEC018941 IYVDLLMNDMAAQGGS R Y %99,70 84,8 84,8 2.848,24 110 137
GTAGSTCDPGSK
LDEC018941 IMSSFDFNAHDQGPPSSN R w %99,40 34,5 34,5 4.495,92 341 381
GNIISPGFNGDGTCTNG
WVCEHR
LDEC018941 NVCQGTGLNDWWDNN R G %99,70 83,6 83,6 2.724,19 393 415
DNQIAFSR
LDEC018941 WHQITNMVK R F %99,70 43,9 439 1.172,59 382 390
LDEC018941 YFPAVPYNSDDFHPTCT K N %99,70 83,6 83,6 3.261,43 138 165
VNNYNDAANVR
LDEC018941 TGLPAGTYCDVISGDR K E %99,70 83,8 83,8 1.681,79 435 450
LDEC018941 TGLPAGTYCDVISGDRE K S %99,70 66,6 66,6 2.516,10 435 458
NGSCTGK
LDEC018941 WADIANECENFLGPK K G %99,70 76,8 76,8 1.763,81 40 54
LDEC018941 NLNTDHGFAEGSRPFFF K E %99,50 32,2 32,2 3.423,70 223 253
QEVIDLGGEAISKK
LDEC019539 AWLFNCSPGTYFNPEMS R A %99,70 72,3 38,7 3.332,35 69 96
ECEFGVNCGSR
LDEC019539 ELCASFYECSGGR K A %99,70 57,5 57,5 1.535,63 56 68
LDEC019971 VDLLPYGNSR K - %99,70 51,3 51,3 1.133,60 54 63
LDEC019971 NQLGPAYYQIGDK K | %99,70 55,9 55,9 1.466,73 39 51
LDEC019971 IKVDLLPYGNSR K - %99,70 45 45 1.374,77 52 63
LDEC019972 NLHDITEYLLDDSR K C %99,70 72 72 1.703,82 124 137
LDEC019972 EPLQNIALK K N %99,70 68,5 41,9 1.025,60 115 123
LDEC020078 INLQGMAIGNGLSDPEN K Y %99,70 84,5 84,5 2.190,06 375 394
QFR
LDEC020078 YVPALGYAIHHR K N %99,70 75,8 75,8 1.396,75 356 367
LDEC020078 FSAHEEYK K K %99,00 37,5 37,5 1.010,46 546 553
LDEC020078 FSAHEEYKK K A %99,70 40,3 40,3 1.138,55 546 554
LDEC020078 HSVLYIDNPAGTGFSFTN R N %99,70 84,5 84,5 244416 295 317
GGYAR
LDEC020078 LAAEVHLEDLK R N %99,70 73,3 73,3 1.237,68 208 218
LDEC020078 NAGHLVPADQPK R W %99,70 62,1 62,1 1.246,65 583 594
LDEC020078 NAMHSLEHHCSEAIR R K %99,70 78 78 1.807,80 411 425
LDEC020078 NDFFVTGESYGGK K Y %99,70 61,8 61,8 1.420,64 343 355
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LDEC020078 VDQDLAGYVK K S %99,70 72,9 62,9 1.107,57 562 571
LDEC020078 VGNDLFETLQQFFTLFPE K N %97,50 27,3 27,3 2514,29 322 342
IQK
LDEC020078 VYENLELDIVK K S %99,70 57,4 57,4 1.334,72 496 506
LDEC020078 YADYLQQIGLIDRR R T %99,70 61,9 41,8 1.72391 395 408
LDEC020078 YADYLQQIGLIDR R R %99,70 78,2 78,2 156781 395 407
LDEC020286 MLVQITNTGSPLAVNQF K Q %99,70 36,8 36,8 3.745,84 158 192
DIELPGGGVGIYPHGCM
K
LDEC020286 FQFMEGVSNPPVTFQQV R E %99,70 40,2 40,2 251217 229 249
QCPR
LDEC020299 VVIGLFGK R T %99,00 37,7 37,7 832,53 67 74
LDEC020299 ELAEKPVGEGYK K G %99,70 50,4 39 1.319,68 85 96
LDEC020877 VQLSQGMLQDLTTMER K G %99,70 73,6 73,6 1.881,90 116 131
LDEC020877 DHNFDSQSLPDVSFK R | %99,70 90,4 74,4 173579 96 110
LDEC020878 INIILSFDFK K G %99,70 39,7 39,7 1.209,69 78 87
LDEC020878 NSGSISIR R F %99,00 55,2 30,1 833,45 100 107
LDEC020878 FTYDYNTHVFPLSISGGV K | %99,70 72,6 72,6 2.900,41 52 77
EGQLNDVK
LDEC020878 DSLDSIVDFVNK K A %99,70 76,8 76,8 1.351,67 143 154
LDEC020878 AHLDDFDIR K N %99,70 53,3 53,3 1.101,53 91 99
LDEC020878 RSLELQVPVK R F %99,70 38 26,1 1.168,70 37 46
LDEC020878 SLELQVPVKFDALK R F %99,70 70 58,3 1.586,92 38 51
LDEC020878 SLELQVPVK R F %99,70 46,3 25 1.012,60 38 46
LDEC021171 LGLDTLYEGTTDVTGDE K C %99,70 36,3 36,3 3.288,52 113 143
YNVEGVENGPGAFR
LDEC021171 KLGLDTLYEGTTDVTGD K C %99,70 51 51 3.416,61 112 143
EYNVEGVENGPGAFR
LDEC021171 RFPGYDNETK K N %99,70 45 246 1.226,58 179 188
LDEC021171 SLEEEDPEAFKR R Q %99,70 65,7 65,7 1.449,69 210 221
LDEC021171 GAVDGGLNIPHSTK K R %99,70 83,9 69,8 1.365,71 165 178
LDEC021542 YMDSCVACPK R \Y %99,70 68,6 68,6 1.246,49 344 353
LDEC021542 ANPDGVPIGATFFVPHE R M %99,70 73,3 73,3 2.437,18 84 105
YTNYK
LDEC021542 ASVCSDDECTDQCR K C %99,70 84,9 84,9 1.702,61 46 59
LDEC021542 CTLDKDGETR R Y %99,70 67,2 48,8 1.208,56 334 343
LDEC021542 DVFLVSQK K Q %095,70 32,9 16,2 935,52 296 303
LDEC021542 KDVFLVSQK K Q %99,70 59,3 41,7 1.063,61 295 303
LDEC021542 VYPWLGNPDGDKK K - %99,70 60,3 60,3 1.488,75 354 366
LDEC021542 TESPSNSASCHPVR K C %99,70 87,4 70,7 1.528,68 320 333
LDEC021542 FANIPTENIIGVR K T %99,70 63,6 63,6 1.443,80 143 155
LDEC021542 QVLDWMKNPVTLSEFK K T %99,70 82,1 82,1 1.951,00 304 319
LDEC021542 NPVTLSEFK K T %99,70 64,7 64,7 1.034,55 311 319
LDEC021796 DQLAPAYYK R | %99,70 40,6 40,6 1.068,54 39 47
LDEC021796 IDWDQIENCYQSK K K %99,70 80,3 80,3 1.698,74 118 130
LDEC021796 LIFICQHGESECYANR K | %99,70 84,2 84,2 1.996,90 61 76
LDEC021796 QCAIDHKIDWDQIENCY K K %99,70 71 71 2551,13 111 130
QSK
LDEC021798 IKLELLPSGNSDVDLVD K Y %99,70 80,4 68,6 2.012,09 52 70
GK
LDEC021798 LELLPSGNSDVDLVDGK K Y %99,70 89,4 746 177091 54 70
LDEC021798 GEPECYGNR R \Y% %99,70 33,8 33,8 1.081,44 78 86
LDEC021798 IDWDQIENCLHSGK K A %99,70 43,1 431 1.714,79 128 141
LDEC022220 SFYINLYQR K K %99,70 34,8 34,8 1.203,62 316 324
LDEC022220 YNSFLSEEYSPNDIHVYS R T %99,70 72,3 72,3 2.750,22 83 105
TDVDR
LDEC022220 IKDDIITR R K %99,00 56,7 20,5 973,57 143 150
LDEC022220 IMKPISINIHDWEK R E %99,50 32,3 32,3 1.739,92 350 363
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LDEC022220 KSEDDLVQLR R | %99,70 71,7 65,7 1.202,64 325 334
LDEC022220 NDQIWNQNLLWRPIPIH K | %99,70 52 52 2.598,37 122 142
TSPR
LDEC022220 YWPMGFGQLTEYGIDR R Q %99,70 58,3 58,3 1.948,89 56 71
LDEC022220 VKESDFFK K A %99,00 48,3 48,3 999,51 164 171
LDEC022220 SRYNSFLSEEYSPNDIHV R T %99,70 48 48 2.993,35 81 105
YSTDVDR
LDEC024072 FQFMENVDNPDVSFIEV R A %99,70 50 50 2.872,32 211 234
QCPAELK
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